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IDENTIFICACION DE GENES Y/O ALELOS QUE DETERMINAN EL TIEMPO A
FLORACION Y LA LONGITUD DE DISTINTAS FASES DEL PERIODO
REPRODUCTIVO EN SOJA A TRAVES DE MAPEO ASOCIATIVO

RESUMEN

La soja es una planta anual con respuesta cuantitativa a dias cortos, ampliamente cultivada
en el mundo y uno de los principales cultivos en la Argentina por sus multiples usos. En los altimos
afios el cambio climatico ha condicionado la produccién y estabilidad de los cultivos,
principalmente por eventos transitorios de estrés hidrico y/o térmico. En este sentido, estudios
previos sugieren que la adaptacion a estos cambios, puede lograrse modificando el tiempo a
floracion y prolongando el periodo reproductivo y que existen en grupos de genotipos con igual
duracion de ciclo, algunos que se destacan con periodos reproductivos y/o sus diferentes fases
prolongadas y con mayor estabilidad de rendimiento. Con el objetivo de identificar marcadores
moleculares y genes asociados a diferentes longitudes de la fase dias a floracion y diferentes fases
del periodo reproductivo en germoplasma de soja mediante el uso de mapeo asociativo, se utilizo
un set de 94 genotipos de soja compuesto por cultivares y lineas experimentales de Argentina y
germoplasma exotico, con diferente duracion de ciclo y caracteristicas agronémicas. Los ensayos
se realizaron en condiciones de campo, en tres localidades y seis ciclos agricolas. Los genotipos se
agruparon de acuerdo a su duracidn de ciclo (Ciclo) y se estudiaron las variables dias a floracion
(E-R1) y las fases desde inicio de floracién a inicio de fructificacion (R1-R3), dias desde inicio de
fructificacion a pleno llenado de granos (R3-R6) y dias desde inicio de fructificacion a madurez
fisiologica (R3-R7). Se seleccionaron los genotipos con E-R1 cortos (E-R1c) y R1-R3, R3-R6p y
R3-R7 prolongados (R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p). Se determind la estructura poblacional con 14
marcadores SSR y se realizo una genotipificacion a alta escala con marcadores DarTs y SNPs para
identificar genes candidatos por mapeo asociativo. La busqueda de genes candidatos se realizo en
los genotipos que se seleccionaron por presentar E-R1c, R1-R3p, R3-R6p 0 R3-R7p 0 una
combinacién de éstas. Luego se seleccionaron los genes con procesos biolégicos o anotaciones

Gene Onthology (GO) coincidentes con genes descriptos previamente asociados a floracién y

XVii



periodo reproductivo en soja y A. thaliana, asi como genes con distinta funcién, pero conteniendo
marcadores asociados en su secuencia. Los resultados mostraron una importante variacion
fenotipica en la poblacion estudiada, incluyendo la variacion de los genotipos, los ambientes y su
interaccidn significativas para Ciclo. Se agruparon los genotipos por Ciclo en cada localidad y se
identificaron 37, 19 y 5 genotipos en Parand, Marcos Judrez y Cerro Azul respectivamente, por
poseer una 0 mas de las caracteristicas buscadas, cinco genotipos se destacaron por combinar E-
R1c, R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p y dos por combinar E-R1c, R1-R3p y R3-R6p. Se analizaron 7125
SNPs y 6465 DArTs y la estructura de la poblacion que mejor ajustd fue K=2, que correspondié al
origen y al grado de mejoramiento que presentd el germoplasma. El rango de seleccion de genes
candidatos fue de 100 Kb a ambos lados de cada marcador seleccionado. Para un total de 209
marcadores seleccionados por estar asociados a E-R1c y/o R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p, se
identificaron 1252 genes candidatos que poseian GO iguales a los de los genes descriptos en
estudios previos asociados a floracion y periodo reproductivo, de los cuales 11 genes ya habian
sido citados previamente y 31 genes contenian el marcador en su secuencia. Por otro lado, se
identificaron 45 genes conteniendo los marcadores, con distinto GO a los descriptos en la
bibliografia, de los cuales 3 estaban asociados a crecimiento, desarrollo y cambio de fases
fenoldgicas. La separacion del periodo reproductivo en fases permitié detectar variabilidad a lo
largo del periodo reproductivo. Los genes candidatos se asociaron en forma individual o en
diferentes combinaciones con las fases estudiadas y con los marcadores. Se comprob0 la existencia
dentro de germoplasma con similar Ciclo, de genotipos con floraciones anticipadas y fases
prolongadas del periodos reproductivo que resulta de alto interés y puede ser explotada. Del gran
numero de genes identificados, 95 podrian seleccionarse para su validacion y posterior estudio, lo
que permitiria incorporarlos como herramienta en los programas de mejoramiento para acelerar la

seleccidn en busca de genotipos con estas caracterisiticas.

Palabras claves: Soja, mapeo de asociacion, fases del periodo reproductivo, floracion.
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IDENTIFICATION OF GENES AND/ OR ALLELES THAT DETERMINE THE TIME
TO FLOWERING AND THE LENGTH OF DIFFERENT PHASES OF THE
REPRODUCTIVE PERIOD IN SOYBEAN THROUGH ASSOCIATION MAPPING

ABSTRACT

Soybean is widely cultivated in the world and one of the main crops in Argentina. In recent
years, climate change has conditioned crop production and stability, mainly due to temporal stress.
Adaptation can be achieved by modifying flowering time and lengthening the reproductive period.
With the aim of identifying molecular markers and genes associated with different lengths of days
to flowering and in reproductive period phases through the use of association mapping, a set of 94
soybeans was used. The trials were carried out under field conditions, at three locations and six
years. The genotypes were grouped according to their duration cycle (Cycle) and the following
variables were analyzed: days from emergence to beginning bloom (E-R1), days from beginning
bloom to beginning pod (R1-R3) days from beginning pod to full seed (R3-R6) and days from
beginning pod to physiological maturity (R3-R7), selecting the genotypes with short E-R1 (E-R1c)
and prolonged R1-R3, R3-R6 and R3-R7 (R1-R3p, R3-R6p and R3-R7p). Significant variation of
the genotypes, the environments and their interaction for Cycle was observed. Genotypes were
grouped by Cycle in each locality and 61 genotypes were identified with 1 or more of the traits
sought. For the association mapping 7125 SNPs and 6465 DArTs were analyzed and the population
structure determined with 14 SSR markers that best adjusted was K = 2. Candidate genes were
selected in a range of 100 Kb at both sides of a selected marker. For a total of 209 markers
associated with E-R1c, R1-R3p, R3-R6p and R3-R7p, 1252 candidate genes were identified, being
only 11 of them previously cited. Splitting the reproductive period in different phases allowed the
detection of variability through it. Candidate genes were associated individually or in different
combinations with the traits and with the markers. It was verified the existence of genotypes with
early blooms and or prolonged phases of the reproductive periods within germplasm with similar
Cycle. Of the large number of genes identified, 95 could be selected for validation and subsequent
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study, which would allow their incorporation as a tool in breeding programs to accelerate the

selection in search of genotypes with these characteristics.

Key words: Soybean, association mapping, reproductive stage phases, flowering.
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INTRODUCCION
ORIGEN DE LA SOJA, DISTRIBUCION E IMPORTANCIA

La soja es una planta anual ampliamente cultivada en el mundo. Originaria del sureste
asiatico, pertenece al género Glycine dentro de la Familia Fabaceae o Leguminosae. Este género
se divide en 2 subgeneros: Glycine (con especies perennes) y Soja (Moench) F. J. Herm. (con
especies anuales). El subgénero Soja incluye la soja cultivable Glycine max (L.) Merr. y la soja
silvestre anual Glycine soja Sieb. & Zucc. (Pathan and Sleper, 2008).

La soja posee un genoma haploide de 1100 millones de pares de bases (Mpb). Ambas sojas,
cultivable y silvestre, son paleopoliploides, 2 n = 40 con un nimero base de cromosomas de 20 y
perfectamente compatibles entre cruzamientos (Hymowitz, 2004). Posee aproximadamente el
35 % del genoma diploidizado (Shultz et al., 2006) y dos momentos de poliploidizacién o

duplicacion transcurrieron en su evolucion como especie (Shomeaker et al., 1996).

Existen unas 17 000 accesiones de Glycine max, distribuidas en bancos de germoplasma en
70 paises, de los cuales, China posee la mayor coleccion con cerca de 26 000, seguida por Estados
Unidos con 19 000 accesiones (Pathan and Sleper, 2008).

Se estima que la soja surgié como especie domesticada en China aproximadamente en el
1500 a 1100 a.c. (Hymowitz, 2004) o incluso mucho antes, entre 6000 a 9000 afios atras (Sedivy
etal., 2017). Inicialmente se distribuy6 desde China a los diferentes paises asiaticos. Esto posibilito
un proceso de domesticacion mdltiple a través de eventos o esfuerzos independientes en las
regiones de China, Japon y Corea. Sedivy et al. (2017) fundamentan esta domesticacién en eventos
independientes debido a diferencias significativas en accesiones de estas regiones, en cuanto a sus

grupos genéticos, en sus cloroplastos y genomas nucleares.

Recién en 1737 se la conocio en Europa y entre 1765 a 1855 se hicieron las primeras
introducciones en Estados Unidos (Hymowitz, 2004). Luego, mediante cruzamientos dirigidos y

seleccidn, se lograron los primeros cultivares mejorados hacia inicios de 1947 (Hyten et al., 2007).
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En Brasil se introdujo en 1882, pero su difusion se inicio a principios del siglo 20 (Salines,
1997) y a partir de la década del 30 se empez6 a investigar el cultivo y a realizar ensayos

comparativos de rendimiento (Miyasaka y Medina, 1981).

En Argentina, las primeras plantaciones fueron en 1862. En 1909 se comenz0 a ensayar en
distintas escuelas agricolas y entre 1912 y 1920 se realizaron los primeros ensayos comparativos
de rendimiento de cultivares introducidos en Cordoba. En la década del 80 empezaron a surgir los
primeros cultivares de soja desarrollados en Argentina, tanto de empresas privadas como de
entidades publicas como el INTA, que comenz6 con su programa de mejoramiento en 1978
(Salines, 1997).

El interés en la soja surge debido a sus multiples usos. En el Este asiatico se la ha utilizado
principalmente en alimentacion humana y en forma tradicional para la preparacion de tofu, brotes
de soja, pasta de soja y salsa de soja. Ademas, se la utiliza en alimentacién animal y en diversos
usos industriales como la fabricacion de adhesivos, plasticos, pinturas, detergente, jabon,
pegamentos, lecitina, derivados de la harina con alto contenido de proteinas, aceite y derivados y
biocombustibles (Liu, 2004; ASSAGA, 2002).

La soja se destaca por su capacidad de fijar nitrogeno atmosférico en simbiosis con bacterias
del suelo, que la hacen una excelente opcion para la rotacion de cultivos, se adapta a un amplio
rango de suelos y climas y produce mas proteina comestible por unidad de superficie que cualquier
otro cultivo. En base seca, su grano se compone con un 40 % de proteina, 20 % de aceite, 35 % de

carbohidratos y 5 % de cenizas aproximadamente (Liu, 2004).

Las semillas de soja poseen proteinas y aceites de alta calidad. El aceite contiene una alta
concentracion de acidos grasos insaturados, incluyendo oleico, linoleico y linolénico, siendo los
dos ultimos esenciales para los humanos. Las proteinas contienen todos los aminoacidos esenciales,
la mayoria presente en cantidades cercanas a las requeridas para humanos y animales. Ademas, se
la considera un alimento funcional, ya que su consumo regular puede ayudar a reducir
enfermedades cardiovasculares, diabetes, hipertension, prevenir cancer de mamay prostata, reducir

sintomas de la osteoporosis, arterioesclerosis, mejorar la memoria y aliviar sintomas de
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menospausia. Esto es debido a su contenido en isoflavonas, tocoferoles, lecitina, saponina,

oligosacéridos e inhibidores de tripsina (Liu, 2004).

AREA SEMBRADA Y PRODUCCION EN EL MUNDO E IMPORTANCIA EN LA
ARGENTINA

Dentro de la produccion de granos a nivel mundial y para el ciclo agricola 2018-19, la soja
ocupo el cuarto lugar después del maiz, el trigo y el arroz al igual que en superficie cultivada (Tabla
1) segun el Departamento de Agricultura de Estados Unidos (USDA, 2020a, b). Y como semilla
oleaginosa, se destacé con el primer lugar en superficie sembrada y produccion, seguida de colza,

girasol, mani y semilla de algodon.

Tabla 1. Produccion mundial de los principales cultivos de granos, ciclo
agricola 2018-19.

. Area mundial Rendimiento Produccion
Cultivo

Mha t hat Mt ha*
Maiz 191,67 5,89 1122,46
Trigo 215,48 3,39 731,45
Arroz 162,67 4,58 499,16
Soja 125,49 2,85 358,28
Cebada 48,06 2,89 138,70
colza 36,59 1,98 72,37
Girasol 25,94 1,95 50,55
Mani 27,84 1,68 46,75
Algodén semilla 32,89 1,32 43,26
Fuente USDA (2020a, b). Mha: millones de hectareas; Mt: millones de
toneladas.

Entre los paises productores, Argentina ocup0 el tercer lugar en volumen de produccién y
en superficie sembrada, después de Estados Unidos y Brasil (Tabla 2).
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Tabla 2. Principales paises productores de soja a nivel mundial, ciclo agricola

2018-19.
Cultivo Area sembrada Rendimiento Produccion

Mha tha? Mt hat

Estados Unidos 36,24 3,40 120,52

Brasil 35,90 3,26 117,00

Argentina 16,60 3,33 55,30

India 11,33 0,96 10,93

China 8,41 1,90 15,97

Fuente USDA (2020b). Mha: millones de hectéreas; Mt: millones de toneladas.

Y para el mismo ciclo agricola, la soja fue el principal cultivo en superficie sembrada y en
produccion en la Argentina, seguido del maiz, el trigo y el girasol (Tabla 3).

Tabla 3. Principales cultivos de granos en Argentina, ciclo agricola 2018-19.

. Area Rendimiento Produccién
Cultivo
Mha that toneladas
Soja 16,60 3,33 55 300 000
Maiz 6,10 8,36 51 000 000
Trigo 6,05 3,22 19500 000
Girasol 1,88 2,04 3830 000

Fuente USDA (2020b); MAGYP (2020). Mha: millones de hectéareas.

En 15 provincias se siembra soja, destacandose Buenos Aires, Cérdoba, Santa Fe y Entre

Rios con las mayores superficies sembradas y con las mayores producciones (Tabla 4).

Luego de la cosecha, la produccion de soja se destina para su uso interno y para exportacion
como grano, harina y/o aceite. En exportacion, Argentina ocupd el primer lugar para harina y aceite

de soja, seguida por Brasil, Estados Unidos y Paraguay en el ciclo agricola 2018-19 (Tabla 5).
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Tabla 4. Produccion y superficie sembrada de soja en las diferentes
provincias de la Argentina. Ciclo Agricola 2018-19.

Sup. Sembrada Produccion

Provincia
ha t

Buenos Aires 5542 393 17 667 049
Cordoba 4 454 424 15 355 555
Santa Fe 2838 202 10 520 091
Entre Rios 1177700 3252 276
Santiago del Estero 1028 772 3142543
La Pampa 484 600 1583 251
Salta 439512 1186 684
Chaco 466 994 1038 828
San Luis 308 500 668 660
Tucuman 185900 607 826
Catamarca 42100 135 800
Formosa 25000 60 500
Jujuy 7240 20272
Corrientes 5190 13712
Misiones 3750 10 844

Fuente: Magyp (2020).

Tabla 5. Exportacion mundial de grano, harina y aceite de soja, ciclo
agricola 2018-19.

p Grano Harina Aceite
Pais
Mt Mt Mt
Brasil 74,947 15,977 1,079
Estados Unidos 47,564 12,296 0,881
Argentina 9,103 28,832 5,261
Paraguay 5,500 2,550 0,710

Fuente USDA (2020a). Mt: millones de toneladas.

La soja es un cultivo importante para nuestro pais por su generacion de divisas y empleos
a lo largo de toda la cadena de agronegocios. Una estimacion en 2016, menciona que estaban
relacionados casi 400 000 empleos a su cultivo, procesamiento y comercializacion, con un
movimiento econdmico de 27 646 millones de dolares, lo que es equivalente al 3,2 % del PBI en
2014-15 (Senesi et al., 2016).
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La expansion en superficie sembrada de soja, que se fue dando en el pais desde la década
del 80, y con un gran salto en los 90, se podria relacionar a la introduccion de la soja transgénica,
el incremento de la siembra directa, la adaptacion del cultivo a varias regiones, el margen
economico relativo favorable frente a otras producciones, mejoramiento en la estructura del
transporte y reduccion de costos en el sector de exportacién, el incremento de la demanda mundial
y a mayores precios del grano y los subproductos (Rossi, 2005). Sumado a esto, Argentina cuenta
con un fuerte complejo de procesamiento e industrializacion. Posee unas 50 plantas procesadoras
de soja para obtener aceite y harina, que en 2015 alcanzd una capacidad de molienda total de
189 000 t dia™*. Estas plantas procesadoras estan ubicadas en zonas rurales y en zonas cercanas a

los centros de embarque (Vilella et al., 2010; Senesi et al., 2016).

LA SOJA'Y EL CAMBIO CLIMATICO

El incremento de la produccién y la estabilidad de los rendimientos en soja son desafios
necesarios para sostener la demanda futura del cultivo y deben ser considerados ante los cambios
climaticos que se vienen dando en los Gltimos afios, asociados segin Nellemann et al. (2006) a

pérdidas de rendimiento.

Existen antecedentes que indican que tanto la agricultura de precision (Cassman, 1999;
Wang, 2001; Mondal y Basu, 2009) como el mejoramiento genético (Tester y Landridge, 2010;
Ceccarelli et al., 2010; Jaradat, 2016) podrian reducir estas pérdidas de rendimiento por superficie
de forma sostenible y sustentable. En este sentido la adaptacion a cambios moderados en el clima,
y de caracter transitorios, puede ser lograda seleccionando cultivares con periodos de floracion y
duracion del ciclo apropiados (Craufurd y Wheeler, 2009) ya que el desarrollo fenoldgico de los
cultivos se considera el caracter varietal mas importante de adaptacion a ambientes con problemas
de deficiencias hidricas (Sadras et al., 2002). La plasticidad de la floracion en un cultivo es muy
atil, principalmente en ambientes donde la disponibilidad de agua en este periodo es incierta o
variable, esto se debe a que la fructificacion puede ocurrir en periodos mas favorables (Ludlow y

Muchow, 1990). Por lo que es muy importante estudiar y conocer los estadios fenoldgicos de los
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cultivos. Para el caso del cultivo de soja, la escala més utilizada que describe los principales

estadios fenoldgicos externos es la de Fher and Caviness (1977) (Tabla 6).

Tabla 6. Estados fenoldgicos del cultivo de soja segun la escala de Fehr and Caviness (1977), extraia de Kantolic et al.
(2004).

Estados vegetativos Estados reproductivos
Denomi- Denomi-
Estado nacion Descripcion Estado nacion Descripcion
) ) Una flor abierta en
VE Emergencia Cotlle(_io_nes sobre la R1 Comlgr)zo de cualquier nudo del tallo
superficie del suelo. floracion principal.
Una flora abierta en alguno
Los bordes de las hojas de los dos n.ud(.Js superiores
VvC Cotiledonar unifoliadas no se tocan; R2 Plena floracion  del tallo principal con una
cotiledones desplegados. hoja totalmente

desarrollada.

Hojas unifoliadas Una vaina de 5 mm de

desarrolladas; en la Comienzo d largo en alguno _ de los

V1 Un nudo primera hoja trifoliada los R3 froct'g'cag'éfl cuatro nudos superiores del
bordes de los foliolos no uctiticact tallo principal con una hoja
se tocan totalmente desarrollada.

Una vaina de 2 cm de largo
en alguno de los cuatro
nudos superiores del tallo
principal con una hoja

Primera hoja trifoliada R4 Plena tota_lmente desarrqllada. La
totalmente desarrollada fructificacion cavidad de la vaina en la

que desarrollara  cada
semilla  se  encuentra
recubierta por una
membrana.

V2 Dos nudos

Semilla de 3 mm de largo

) o ) en una vaina en alguno de
Hojas unifoliadas y dos Comienzo de los cuatro nudos superiores

V3 Tres nudos trifoliadas totalmente R5 llenado de del tallo principal con una
desarrolladas granos hoja totalmente

desarrollada.

Una vaina contiene una
o semilla que ocupa toda la
R6 Maximo llenado  cavidad, en alguno de los
de granos cuatro nudos superiores del
tallo principal.

Una vaina normal ubicada

Comienzo de en el tallo principal ha

R7 madurez alcanzado su color de
madurez.

Un 95% de las vainas han
R8 Plena madurez  alcanzado su color tipico
de madurez.

n nudos con hojas

Vn n nudos
totalmente desarrolladas
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El rendimiento en general para todos los cultivos de granos resulta de dos componentes, el
primero constituido por el nimero de granos por unidad de area, que puede dividirse en el caso de
soja en subcomponentes como nimero de nudos por unidad de area, nimero de vainas por nudo y

namero de granos por vaina. El otro componente es el peso de los granos (Kantolic et al., 2004).

Estos componentes se definen en el periodo critico. Segun Sadras et al., (2002), el periodo
critico en soja para la determinacion del rendimiento, esta comprendido entre R3-R4 hasta R6.
Segln los autores, un estrés en este periodo y mas especificamente entre R4.5 y R5.5, podria
producir que vainas y semillas pequefias aborten y como la floracion se completa, tendria un efecto
directo sobre el rendimiento. Si el estrés se ubica entre R6 y R6.5 podria provocar una disminucion
en el peso de los granos y luego de R6.5 hasta R7 los efectos serian de menor magnitud debido a

que las semillas habrian alcanzado casi su peso seco final.

Existen diversos trabajos que han estudiado el efecto del estrés hidrico y el riego durante el
periodo reproductivo de soja. Ashley and Etthridge (1978) en un trabajo que se realiz6 durante 3
afios, estudiaron el efecto del riego en el desarrollo vegetativo y reproductivo de cultivares de soja,
y observaron que comenzar el riego al inicio del periodo reproductivo tuvo poco efecto en el peso
seco de la planta, pero si se producia un aumento del nimero de vainas y del rendimiento, respecto
al tratamiento sin riego. Brown et al. (1985) estudiaron la respuesta a déficits hidricos iniciados en
los estadios R2 y R4 durante dos afios y en cuatro genotipos de soja. Ellos pudieron observar que
tanto el estrés a partir de R2 como a partir de R4, producia una reduccion significativa del
rendimiento, afectando negativamente el peso de los granos y el nimero de los mismos, observando
el mayor efecto si el estrés se iniciaba a partir de R4. Doss et al. (1974), estudiaron el efecto del
estrés hidrico en varios estadios de crecimiento sobre el rendimiento en soja, y observaron que la
reduccion del rendimiento dependia tanto del momento en que iniciaba el periodo de estrés como
en su duracion. El rendimiento en cierta proporcion se reducia de acuerdo al afio considerado si el
estrés ocurria durante el periodo de floracion o al inicio del llenado de vainas, pero cuando el estrés
se manifestaba hacia finales del llenado de granos, el efecto sobre el rendimiento se verificaba en
todos los afios. Andreani et al. (1991), estudiando los efectos de déficit hidricos transitorios durante
distintas fases del periodo reproductivo, observaron que, en la fase desde R1 hasta R4, el nimero

de vainas por unidad de superficie se veia disminuido ante un estrés hidrico en una menor magnitud,
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respecto a si el estrés se presentaba entre R4 hasta pleno llenado de granos (R6). Esto lo atribuyeron
a la mayor plasticidad de la planta en R1-R4 para la formacion de nuevas flores y frutos y la

generacion de semillas mas pesadas.

También han sido evaluados distintos tipos de manejo, frente a la ocurrencia de estrés
transitorio. Di Mauro et al. (2018), evaluaron en dos ambientes contrastantes en disponibiliad de
agua, dos tipos de manejo que los definieron como de potencial de rendimiento y de tolerancia al
estrés, y que diferian en la densidad de siembra, espaciamiento entre surcos y en genotipos. No
observaron una opcion de manejo que se mostrara mejor ante las condiciones de estrés hidrico con
las que se trabaj6. De acuerdo a sus resultados, proponen que la densidad de siembra, el
espaciamiento entre surcos y la seleccion de genotipos, podrian ubicarse en un orden jerarquico
secundario para hacer frente a distintos escenarios climaticos. Juntos con el uso de prondsticos
climéticos y una adecuada fecha de siembra, serian herramientas que permitirian un adecuado
desarrollo del cultivo, coincidiendo el periodo critico donde se define el rendimiento del cultivo,

con un mejor balance de agua.

Dentro de las estrategias que podrian intervenir ante un estrés transitorio, se menciona el
habito de crecimiento indeterminado que prolongaria el periodo reproductivo. Este tipo de
crecimiento permitiria mantener el nimero de ramas, nudos, flores y frutos dando cierta estabilidad
a los genotipos. Ludlow and Muchow (1990) y Sadras et al. (2002), mencionan que la floracion
indeterminada y prolongada en los cultivos podria compensar la pérdida de flores y frutos causados
por un estrés transitorio, permitiendo coincidir la fructificacién con periodos favorables sin estrés.
En soja, Asumadu et al. (1998) pudieron observar que se lograban incrementos en la duracién de
la floracion combinando genotipos conocidos con diferentes ambientes (especificamente
considerando cambios en el fotoperiodo) y que una mayor duracién de la floracién se asociaba a
un incremento de biomasa y rendimiento en grano en madurez de cosecha. Ademas, Kantolic et al.
(2001, 2005, 2007) en diferentes estudios en sojas indeterminadas extendiendo el fotoperiodo desde
R3 (inicio de fructificacion), pudieron observar que se producia una mayor duracion de la fase R3-
R6, siendo la respuesta variable entre genotipos, y que en general se promovia una mayor
produccion de nudos, correspondiéndose con incrementos en el nimero de vainas y semillas. El

peso promedio de las semillas tendi6 a reducirse, y no hubo cambios consistentes en el nimero de
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semillas por vaina. La respuesta a la extension del fotoperiodo de la fase R6-R7 no fue clara y fue
mucho mas variable. Siguiendo con este tipo de estudios, Nico et al., (2015) fundamentaron que la
mayor biomasa producida como el mayor nimero de nudos, vainas y granos que se obtenian al
prolongar el periodo reproductivo en soja, modificando el fotoperiodo postfloracion, se deberian a
un incremento de la radiacion fotosintéticamente acumulada y a un alivio en la interferencia

intranodal.

Por otra parte, diferentes estrategias fisiologicas importantes pueden ser asociadas al
periodo reproductivo en soja y sus fases y al numero final de granos. Rotundo et al. (2012),
trabajando en Argentina en una localidad con 25 cultivares de los GM IV y V y en 2 afios, y en dos
localidades en Estados Unidos con 61 cultivares de los GM Il y Il en un afio, estudiaron los
procesos fisiologicos asociados al nimero de semillas en soja. Estos procesos fueron acumulacion
de biomasa (como tasa de crecimiento, g m2d de la fase R1-R5), su particion a las estructuras
reproductivas (como el cociente entre el peso seco de vainas y semillas en R5 y la biomasa
acumulada entre R1-R5) y la eficiencia para proveer de asimilados a las semillas durante R1-R5
(proporcidn entre nimero de semillas y el peso seco de vainas y semillas en R5). Pudieron observar
que en general, la variacion del rendimiento estaba asociada a diferencias en el nimero de semillas
por unidad de area y no a las diferencias en el peso seco de los granos. Otro resultado general que
obtuvieron fue que, la variacion en el namero de semillas estuvo correlacionada positivamente con
la tasa de crecimiento en el periodo R1-R5 y con la eficiencia para proveer de asimilados a las
semillas durante R1-R5 y no observaron una relacion con la duracién de R1-R5 o con el coeficiente
de particion en dicha fase. Otra observacion de los autores fue que, en los genotipos con mayor
rendimiento, las combinaciones distintas de estas variables fisioldgicas y de la duracion de R1-R5

generaban un alto nimero de semillas por unidad de area.

RESPUESTA DE LA SOJA AL AMBIENTE

La soja tiene una respuesta fotoperiddica cuantitativa a dias cortos. Esto significa que la
induccidn floral en los meristemas se acelera a medida que se acorta el fotoperiodo, hasta hacerse

minima por debajo de una longitud critica, dependiente del genotipo. El fotoperiodo se define como
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las horas en que el sol se encuentra por encima del horizonte (tiempo denominado como heliofania
astronomica o duracion del dia) més los crepusculos, definidos como “el tiempo en que el sol va
desde 6° por debajo del horizonte hasta llegar a ¢1” (Fernandez-Long et al., 2015). El periodo
reproductivo (desde floracion hasta madurez) responde principalmente, a la longitud del
fotoperiodo y a la temperatura del ambiente, antes y después de la floracion (Kantolic y Slafer,
2007, 2005, 2001; Han et al., 2006; Sadras et al., 2002). La respuesta a la temperatura (Upadhyay
et al., 1994; Cober et al., 2001 y Cooper, 2003) podria deberse a mecanismos genéticos distintos a
los asociados a la respuesta por la longitud del fotoperiodo. Otros autores también sefialan que el
efecto de la temperatura estaria asociado a una moderacion de la tasa de crecimiento y desarrollo a
través del ciclo de vida de la planta, influyendo en la fotosintesis, respiracion y arquitectura de la
planta (Niessl et al., 1995; Asumadu et al., 1998; Kantolic y Slafer, 2001).

En Argentina los cultivares se clasifican por grupos de madurez (GM) de acuerdo al sistema
americano en 13 grupos, del 000 al X. Dentro de cada GM las respuestas fotoperiddicas son
similares en cuanto a sensibilidad fotoperiddica y fotoperiodo critico, por lo que resulta clave su
consideracidn para definir el area de adaptacion de los cultivares. Se considera que, con fechas de
siembra del mes de noviembre en su area de adaptacion, un cultivar se comporta como de ciclo
medio. Al sembrarlo en una latitud mas al norte se comporta como de ciclo corto y mas al sur como
de ciclo largo (Baigorri et al., 1997). Cultivares de 2 0 3 GM pueden compartir una misma zona de
adaptacion, donde estos pueden crecer y desarrollarse satisfactoriamente (Heatherly and EImore,
2004).

En la actualidad se conocen 14 loci asociados al tiempo a floracion y madurez en soja de
acuerdo a la duracion del fotoperiodo: E1 y E2 (Bernard, 1971), E3 (Buzzell, 1971), E4 (Buzzell y
Voldeng, 1980), E5 (Mc. Blain y Bernard, 1987), E6 (Bonato y Vello, 1999), E7 (Cober y Voldeng,
2001), E8 (Cober et al., 2010), E9 (Kong et al., 2014) y E10 (Samanfar et al., 2017). Para el caracter
juvenil se conocen a J (Ray et al., 1995) y 2 a 3 loci sin clasificacién (Carpentieri-Pipolo et al.,
2000, 2002; Cober, 2011). Por otra parte, se han descripto hasta 348 QTLs asociados a floracion,
periodo reproductivo, llenado de semilla y madurez (Molnar et al., 2003; Samanfar et al., 2017;
Watanabe et al., 2012). Muchos de estos QTLs podrian ser especificos para diferentes poblaciones,

debido a que se ubican en diferentes regiones genémicas, pero controlan los mismos caracteres
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(Tasma et al., 2001). Ademas, se han descripto 2 genes homologos de Arabidosis thaliana
FT2a (E9) y FT5a como involucrados en el control de la floracién en soja y la presencia de otros

8 genes FT con funciones alin no conocidas (Kong et al., 2010).

En trabajos previos se ha determinado que el alelo dominante E1 respecto a los recesivos
el-nl, el-fsy el-as, retrasa la floracion entre 14,4 y 20 dias en ensayos de campo y en condiciones
controladas cuando se incrementan las horas de luz (Xia et al., 2012; Bernard, 1971; Mc Blain et
al., 1987; Cober et al., 1996; Xu et al., 2013). E1 esta ligado a E7 a una distancia de 6,2 cM, el
cual retrasa 5 dias la floracion (Cober y Voldeng, 2001). Ambos genes se reportaron como
asociados al locus T de color de pubescencia (Cober y Voldeng, 2001; Molnar et al., 2003) y han
sido localizados en el grupo de ligamiento (GL) C2, ligados a los marcadores microsatélites
Satt277, Satt365 y Satt319 (Molnar et al., 2003). Ademas, esta region del mapa de soja ha sido
estudiada por otros investigadores por presentar genes relacionados a floracion, madurez y
sensibilidad al fotoperiodo en soja (Tasma et al., 2001; Molnar et al., 2003; Tasma et al., 2011).
El alelo E1 (Glyma.06G207800) codifica para una proteina con una posible funcién de adhesién al
ADN relacionada distantemente al dominio B3 y es parte de la via del fitocromo A, donde controla
2 genes (GmFT2a o0 E9 y GMFT5a) en forma coordinada (Xia et al., 2012; Zhao et al., 2016). El
alelo E2 (GMGla, Glyma.10G221500), retrasa la floracion cuando se incrementan las horas de luz
y esta localizado en la posicién 136,3 cM del GL O (Shin and Lee, 2012; Cober et al., 2010) ligado
a los marcadores Satt581 y Satt331 (Grant et al., 2010, https://soybase.org/). Este gen ha sido
reportado como ort6logo del gen Gigantea (Gl), asociado a la floracion en Arabidopsis thaliana
(Hug et al., 2000; watanabe et al., 2011). El locus E3 o FT3 (E3, e3-tr, e3-ns y e3-fs) codifica la
proteina GMPHY A3 del fotoreceptor fitocromo A (Glyma.19G224200) (Xu et al., 2013; Shin and
Lee, 2012; Watanabe et al., 2009). El alelo dominante retrasa la floracion en ensayos de campo en
5 dias y determina también madurez tardia (15 dias) cuando se incrementan las horas de luz por
dia (Buzzell, 1971; Mc Blain et al., 1987; Cober et al., 1996). Molnar et al., (2003) localizaron este
locus en el GL L, cerca del marcador Satt229, entre Satt099 y el extremo de este GL a 28,0 cM del
locus Dtl de HC indeterminado (Cregan et al. 1999). El locus E4, correspondiente al gen
Glyma.20G090000, cuenta con 5 variantes de alelos recesivos (e4-SORE-1, e4-oto, e4-tsu, e4-kam

y e4-kes), esta localizado en el GL I, ligado a distintos marcadores y al gen Enp que codifica para
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la isoenzima endopeptidaza en el orden Satt239-Satt496-E4-Enp-Satt354 (Tsubokura et al., 2013;
Abe et al., 2003; Molnar et al., 2003). EIl alelo dominante determina un retraso en la floracion
cuando se incrementan las horas de luz por dia y codifica para la proteina GMphyA2 del
fitocromo A (Tsubokura et al., 2013; Xu et al., 2013). Existen pocos estudios sobre los loci E5, E6
y E8. El alelo dominante E5 produciria floracion y madurez tardia respecto de su recesivo en
fotoperiodos prolongados, y tendria un efecto similar a E2 (Mc Blain y Bernard, 1987), pero su
existencia es cuestionada por Dissanayaka et al. (2016). El locus E6 solo se ha estudiado en
cultivares de latitudes bajas o zonas tropicales y al contrario de los demas genes de la serie E
mencionados, su alelo dominante involucra precocidad en floracion y madurez (Bonato y Vello,
1999) al aumentar las horas de luz por dia. El locus E8, fue mapeado en el GL C1 entre los
marcadores Satt 404 y Satt136, y su alelo dominante retrasaria la floracion y madurez en
condiciones de fotoperiodos largos (Cober et al., 2010). El alelo dominante del locus E9, al igual
que el Locus E6, otorga precocidad, adelantando la floracion 9 a 10 dias y la madurez en 15 a 16
dias en condiciones de dias largos. Se ubica en el GL J (cromosoma 16) entre los marcadores
Satt215 y Satt431 donde se localiza el gen candidato GmFT2a, Glyma.16G150700 (Kong et al.,
2014; Zhao et al., 2016). El locus E10 determina un retraso en la madurez de 5 a 10 dias respecto
a su recesivo €10 cuando los dias se alargan. Se ubica en el GL A2 y posee como gen candidato a
FT4, Glyma.08G363100 (Samanfar et al., 2016) que codifica para una proteina FLOWERING
LOCUS T (FT).

Para el caracter “juvenil” el locus J con el alelo recesivo retrasaria la floracién en unos 15
dias aproximadamente (Ray et al., 1995), la dominancia es practicamente completa y esta
influenciado por el fondo genético de cada genotipo. Ademas, Carpentieri-Pipolo et al. (2000, 2002
y Cober (2011), describen 2 a 3 pares de genes, que al menos en 2 loci deberian estar en su forma
recesiva para que se exprese este caracter. El locus J se ubica en el cromosoma 4 (GL C1) y
corresponde al gen Glyma.04G050200, homologo de EARLY FLOWERING 3 de Arabiddpsis,
donde J promueve la floracion temprana respecto de las 8 variantes de la forma recesiva ji a js. Por
un lado, J actta en la supresion de la expresion de E1 bajo condiciones inductivas de dias cortos y
por otro su expresion se ve suprimida bajo la accion combinada de E3 y E4 (Yue et al., 2017; Lu
etal., 2017).
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Los loci E otorgan sensibilidad diferencial al fotoperiodo y sus diferentes combinaciones
alélicas permiten la adaptacion de la soja a distintos ambientes (Kong et al., 2014; Buzzell y
Voldeng 1980; Mc Blain y Bernard, 1987; Cober et al., 1996; Cober y Voldeng, 2001; Ray et al.,
1995). En cada caso el retraso en floracion y madurez es parcialmente dominante, mientras que la
floracion y madurez tempranas son recesivas, excepto los loci E6 y J observados en sojas tropicales
y E9 en sojas de latitudes altas de Japén (Bonato y Vello, 1999; Kong et al., 2014; Ray et al., 1995).
E1l otorga gran sensibilidad al fotoperiodo, mientras que E2 y E3 que no poseen efectos
significativos por si solos, juntos poseen efecto comparable a E1 (Upadhyay et al., 1994). Luego
de la floracién, individualmente E1, E2 y E3 poseen poco efecto, sin embargo, la combinacion de
los genes E1 y E2 expresan epistasia, dando mayor sensibilidad al fotoperiodo desde la aparicion
de la primera hasta la Gltima flor y de primera flor hasta madurez (Summerfield et al., 1998). Por
otro lado, plantas homocigotas para el alelo recesivo e3, necesitan la presencia del alelo recesivo
e4 para florecer en condiciones de dias largos con relaciones de radiacion rojo: rojo lejano bajas
(Tsubokura et al., 2013).

Estos genes también tienen efectos pleiotropicos en otras caracteristicas como rendimiento
y altura (Samanfar et al., 2016; Kong et al., 2014).

Dos loci con dominancia parcial, uno con 3 alelos epistaticos (Dty, dts, dtit) y otro con dos
alelos (Dty, dt2), y sus posibles combinaciones, determinan el tipo de crecimiento de la planta
(Bernard, 1972; Thompson et al., 1997). Esto da como resultado genotipos con HC determinado,
indeterminado o0 semideterminado, que poseen una distinta relacion o yuxtaposicién de sus
desarrollos vegetativos y reproductivos (Fehr, 1993; Kantolic, 2008). Bernard (1972) observo en
un trabajo que realizo con los cultivares Harosoy y Clark y sus isolineas para HC, que genotipos
con HC determinado comenzaban a florecer uno o dos dias antes, dejaban de florecer 2 a 3 semanas
antes que los genotipos de HC indeterminados, y presentaban menor nimero de nudos en el tallo
principal y menor altura. Por su parte los genotipos de HC semideterminados obtuvieron valores
intermedios. Luego Heatherly and EImore (2004), mediante una revision de trabajos sobre HC en
soja, no encontraron una relacion clara entre el HC y la longitud del periodo reproductivo.
Posteriormente Tasma et al. (2011) y Samanfar et al. (2016) mencionan en sus trabajos que el gen
Dt1, también afecta el tiempo a floracién y madurez y se ubica en el GL L.
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PERIODO REPRODUCTIVO EN SOJA

Especificamente para periodo reproductivo se cita que la presencia de los genes E2, E3 y
E4 prolongan el periodo desde floracion a madurez (Mc Blain et al., 1987; Saindon et al., 1989).
Komatsu et al., (2012) identificaron 2 QTLs asociados al periodo entre floracion y madurez, gDfm1
en el cromosoma 11 (GL B1) asociado al marcador Satt519 y Satt583 y en el cromosoma 10 (GLO)
el QTL encontrado correspondia a E2 entre Satt592 y Satt 038, e influenciaba tanto el periodo a
floracion como el de floracién a madurez. qDfm1 prolongaria en promedio 4,3 dias y E2 3 dias el

periodo reproductivo en soja.

Cheng et al. (2011) en poblaciones F1, F2 y F3 de nueve cruzamientos, detectaron 6 QTLs
asociados a periodos reproductivos desde floracion a madurez fisiologica. gRP-c-1, gRP-g-1, qRP-
m-1, qRP-m-2, qRP-I-1 y qRP-0-1 en los grupos de ligamiento C1, G, M, Ly O. EI QTL gRP-c-1
podria estar ligado o ser E8 y qRP-I-1 a E3 de acuerdo a su posicion dentro de los grupos de

ligamiento.

Cuando, Kim et al. (2012) buscaron en G. max y G. soja genes homdlogos a los de A.
thaliana asociados a las vias de floracion dependiente del fotoperiodo, identificaron 118 genes
involucrados en tiempo a floracion, madurez de vainas, inicio de fructificacion, periodo

reproductivo y llenado de granos.

Xu et al., (2013), trabajando en 2 ciclos agricolas con 53 genotipos de soja con diferente
sensibilidad al fotoperiodo, y regulando la longitud del dia con luz artificial, pudieron observar que
E3 y E4 estaban involucrados tanto en el control del tiempo a floracion como en el crecimiento

vegetativo y reproductivo luego de la misma, como maduracién y terminacion del tallo.

Nico et al. (2019), estudiando el efecto del fotoperiodo y de la sensibilidad fotoperiddica
en los procesos que determinan el rendimiento en soja, observaron un efecto positivo de la
sensibilidad fotoperiodica en postfloracion, en isolineas con diferente sensibilidad fotoperiodica
que poseian los alelos dominantes E2 y E3 o con el fondo genético del cultivar Clark. Esta mayor

sensibilidad fotoperiddica, junto a condiciones que promovieron un mayor fotoperiodo
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postfloracién, retrasaron el desarrollo del cultivo, que resultd en una captura mayor de radiacion y

en una mayor produccion de nudos, asociados positivamente al rendimiento.

En cultivares comerciales argentinos y lineas experimentales se han detectado algunos
genotipos que expresan periodos reproductivos mas largos que el resto de los genotipos con similar
longitud de ciclo (Kantolic and Slafer, 2001; Bernardi et al., 2013; Sanchez, 2013) y algunos de
estos genotipos han mostrado mayor estabilidad en ensayos comparativos de rendimiento (Murgio
com pers., 2012). Esta variabilidad en el periodo reproductivo dentro de un mismo GM también se
ha observado en trabajos de investigadores en otros paises (Jiang et al., 2014; Liu et al., 2017; Li
et al., 2017; Jiang et al., 2019). Ademas, una floracion mas temprana seria una alternativa para
prolongar el periodo reproductivo manteniendo una similar duracién de ciclo. A su vez, como se
menciond anteriormente, se han identificado diferentes estrategias fisiolégicas y sus
combinacones, en grupos de genotipos de similar ciclo de madurez y de alto rendimiento en
Argenitna y Estados Unidos, como la duracion de R1-R5, la acumulacion de biomasa, su particion
a las estructuras reproductivas y la eficiencia para proveer de asimilados a las semillas, para lograr
un alto namero de semillas por unidad de area, principal componente del rendimiento (Rotundo et
al. (2012).

El entendimiento de la composicion genética de estos genotipos podria permitir a los

programas de mejoramiento seleccionar directamente las combinaciones de genes mas favorables.

MAPEO DE ASOCIACION

Como una alternativa al mapeo tradicional biparental, el mapeo por asociacién, explota los
eventos de recombinacion historicos a nivel poblacional (Nordborg y Tavare, 2002), ofreciendo
tres ventajas: (1) incremento en la resolucion de mapeo (explora todos los eventos de
recombinacién que han ocurrido en la historia de la evolucién de la muestra, lo que permite obtener
una mejor resolucion con respecto al mapeo de familias biparentales) (Myles et al., 2009) (2)

reduccion del tiempo de investigacion (la variacion natural que existe en el germoplasma

Introduccién | 16



disponible puede ser utilizada directamente sin necesidad de realizar cruzamientos iniciales para
generar poblaciones segregantes), y (3) hallazgo de un mayor namero de alelos (Yu y Buckler,
2006).

En el mapeo de asociacion se utilizan poblaciones no estructuradas, generalmente
intraespecificas, que son caracterizadas fenotipica y genotipicamente para detectar asociaciones
estadisticas entre los polimorfismos genéticos y la variacion del caracter heredable. Y el
polimorfismo es detectado mediante inferencia estadistica. La condicion para detectar estas
asociaciones es la asociacion no aleatoria (desequilibrio de ligamiento) de la variacién del caracter

con el polimorfismo observado (Oraguzie et al., 2007).

El desequilibrio de ligamiento se puede definir como la asociacion no aleatoria de alelos en
diferentes loci en un mismo cromosoma. Esta es, cuando un alelo en un locus se encuentra junto a
un alelo especifico en otro locus mas frecuentemente de lo esperado, respecto a si ambos alelos
recombinaran independientemente en una poblacion. Pero esto no implica ligamiento

automaticamente (Oraguzie et al., 2007; Sorkheh et al., 2008).

En el mapeo por asociacion se estudia la variacion poblacional para descubrir una
asociacion significativa entre un caracter y un gen o marcador molecular (Wang et al., 2008). En
general, puede clasificarse en dos categorias: (1) mapeo por asociacion de genes candidatos, que
relaciona polimorfismos en genes seleccionados como candidatos a controlar la variacion
fenotipica de caracteres especificos; y (2) mapeo por asociacion de todo el genoma, que estudia la
variacion genética en todo el genoma para encontrar sefiales de asociacion para varios caracteres

complejos (Risch y Merikangas, 1996).

Las principales etapas de los estudios de asociacion son: (1) seleccién de los individuos de
la poblacion, (2) determinacion del nivel y la influencia de la estructura de la poblacion, (3)
fenotipado de la poblacion para el caracter de interés, (4) genotipado de la poblacion y (5) analisis

de asociacion entre genotipos y fenotipos (Ersoz et al., 2007).

El éxito para el uso del andlisis de asociacidn en plantas depende de la estructura de la

poblacion y las relaciones genéticas, las cuales pueden derivar en asociaciones espurias entre
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marcador y carécter y consecuentemente dificultar la identificacion de los loci que verdaderamente
afectan el caracter en analisis (Ersoz et al., 2007; Gupta et al., 2005; Chan et al., 2011).

Debido a la naturaleza autégama de la soja, es probable que haya un alto grado de
parentesco en la poblacion, que puede incrementar la probabilidad de encontrar asociaciones
espurias entre marcador y caracter (Hyten et al., 2007). Varias estrategias estadisticas han sido
desarrolladas para tener en cuenta la estructura de la poblacion y los parentescos. Una estrategia
robusta de analisis es el uso de modelos lineales mixtos (MLM), que tienen en cuenta de manera

simultanea los niveles maltiples de parentesco (Yu y Buckler, 2006).

Debido a que los marcadores SSR son multialélicos, reproducibles, basados en PCR vy
generalmente neutros, son estos los marcadores moleculares predominantes para determinar la
estructura de la poblacion a través del estudio de parentesco (Zhu et al., 2008). Los marcadores
SNPs son los usados preferencialmente para la deteccidn de los genes de interés en los estudios de
asociacion (Rafalski, 2002).

Entre los programas utilizados para andlisis de asociacion, TASSEL es el maés
frecuentemente usado para el mapeo por asociacion en plantas (Bradbury et al., 2007) y el
programa STRUCTURE es el més utilizado para estimar Q (estructura poblacional) (Pritchard et
al., 2000). TASSEL provee una funcién para estimar K (coeficiente de parentesco) desde un set de
marcadores al azar con cobertura gendémica. El método Q + K es implementado en TASSEL como
un modelo lineal mixto (MLM).

y=XB+Zu+e

donde “y” es el vector de observaciones; “B” es un vector desconocido conteniendo efectos fijos
incluyendo marcadores genéticos y estructura poblacional (Q); “u” es un vector desconocido de
efectos genéticos aditivos aleatorios; “X” y “Z” son matrices conocidas; y “e” es el vector de

efectos residuales.
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Especificamente para soja, existen trabajos como el de Zhang et al. (2015) que estudiando
309 genotipos pudieron asociar dias a floracion, dias a madurez y dias desde floracién a madurez
con 27, 6 y 18 SNPs respectivamente, distribuidos en diferentes cromosomas utilizando mapeo de
asociacion. Liu et al. (2016) estudiando 146 genotipos, identificaron 19 QTLs distribuidos en 11
cromosomas asociados a dias a floracién, dias desde floracion a madurez y dias a madurez. Mao et
al. (2017), estudiaron una poblacion de 91 cultivares de China y Estados Unidos, y el caracter
tiempo a floracion (R1) y lograron identificar 87 QTLs asociados. Con 235 cultivares de soja,
Wang et al. (2018), realizaron un estudio de asociacion de genoma amplio y detectaron 30 QTLs
en 16 cromosomas asociados a tiempo a floracion y madurez y algunos estuvieron asociados a los
genes E1, E2, E3 y E4. Recientemente Li et al. (2019) evaluando 278 genotipos de soja en tres
localidades y dos afios mediante un estudio de mapeo de asociacion de genoma amplio, utilizando
la tecnologia SLAF-seq, pudieron identificar 37 SNPs distribuidos en 14 cromosomas. Estos SNPs
estaban asociados a diferentes periodos reproductivos como dias a inicio de floracion, a plena
floracion, a inicio de fructificacion, a plena fructificacion, a inicio de llenado de granos y a pleno
llenado de granos. Dentro de los genes candidatos no identificaron a los ya descriptos y clonados
El, E2, E3, E4, E9 y J, pero si identificaron 14 genes con el marcador dentro o cerca de QTLS
conocidos y cinco de estos genes eran homologos de A. thaliana, asociados a las distintas vias de

promocidn y/o represion de la floracion.

De acuerdo a lo mencionado anteriormente, en genotipos de soja de similar ciclo de vida,
es posible encontrar variacion en distintas fases del periodo reproductivo. Asimismo, se han
descripto diversos marcadores y genes candidatos asociados a diferentes fases del ciclo del cultivo,
que luego de su confirmacion en germoplasma de interés podrian utilizarse en programas de
mejoramiento. Algo que también se puede mencionar es la existencia de variabilidad en los
resultados de diferentes trabajos citados, y esto puede deberse principalmente al uso de poblaciones
distintas en cada estudio, a las técnicas diversas de genotipado o estudios genéticos aplicados y al
fenotipado en diferentes localidades y afios, debido a que el ciclo del cultivo y sus fases, son
caracteres complejos definidos por numerosos genes, algunos con mayor efecto que otros y que
interactuan entre si y con el ambiente. Ademas, aun no existen estudios con poblaciones

compuestas, con genotipos desarrollados en Argentina, y que exploren la posible variabilidad
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fenotipica y la asocien a nuevos marcadores y genes candidatos como también a los descriptos en

estudios previos.

Para aportar informacion en este Gltimo punto, se plantearon las siguientes hipétesis y

objetivos:
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HIPOTESIS

En una poblacion de mapeo de asociacion, compuesta en parte por genotipos desarrollados
en Argentina y en parte por genotipos exaéticos y que poseen distinta duracion de ciclo, es
posible detectar diferencias en la longitud del periodo a floracién y en la longitud de
diferentes fases en el periodo reproductivo, permitiendo agrupar los genotipos con similar

longitud de ciclo.

El uso de mapeo asociativo permitira identificar los loci y/o alelos que determinan periodos
cortos a floracion y de diferentes fases méas prolongadas dentro del periodo reproductivo
entre genotipos con similar longitud de ciclo, y se los podra asociar a la informacién sobre

genes y Gene Ontology (GO) ya existente.

OBJETIVO GENERAL

Identificar marcadores moleculares y genes asociados a diferentes longitudes del periodo

dias a floracion y de distintas fases del periodo reproductivo en germoplasma de soja.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

Identificar y analizar la existencia de diferencias en la longitud de distintas fases en periodos
fenoldgicos en una poblacion de mapeo de genotipos de soja, compuesta por genotipos
argentinos y exaticos, agrupados por ciclo total similar.
Estudiar y determinar la estructura del panel de mapeo e identificar marcadores moleculares
asociados a las diferentes fases fenoldgicas estudiadas.
Identificar genes candidatos, describir y analizar sus funciones bioldgicas o GO segln

informacion ya existente.
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MATERIALES Y METODOS

GERMOPLASMA

Para estudiar la longitud de distintos periodos fenoldgicos, se utiliz6 un set de 94 genotipos
provenientes del banco de germoplasma de soja del INTA EEA Marcos Juérez. Estos eran
cultivares comerciales desarrollados en Argentina por empresas privadas e instituciones publicas
y lineas experimentales, y germoplasma exotico (cultivares y/o accesiones). EI Banco de
Germoplasma Puablico del INTA, tiene la potestad y la funcion de almacenar todo el germoplasma
disponible en Argentina como parte de la soberania genética, siempre que sea sin fines comerciales
como asi también de accesiones exoticas. Para seleccionar los genotipos del panel de mapeo, se
buscaron genotipos de diferente origen geografico y duracion de ciclo, habito de crecimiento y con
distintas caracteristicas agronémicas, maximizando de esta manera la diversidad de la poblacion
(Tabla 7). Un detalle de los genotipos con el origen, nombres completos, pedigree, grupo de
madurez (GM), héabito de crecimiento (HC), caracteristicas especiales, afio de obtencion y/o

inscripcion y las fuentes utilizadas para su descripcion, se encuentran en el ANEXO |, Tabla I-1.

La distribucion de los genotipos en las diferentes localidades se realiz6 considerando el
grupo de madurez de cada uno y resultados de evaluaciones de fenologia en afios previos a los
ensayos, realizados en las 3 localidades. Todos los genotipos cumplieron su ciclo en las localidades
donde se sembraron, pero como se busco detectar variabilidad en diferentes fases fenol6gicas mas
alla de la adaptacion de los genotipos a las localidades, los grupos de madurez utilizados, no
corresponden perfectamente a los recomendados para produccion para las localidades de

evaluacion, siendo en algunos casos demasiado cortos o largos.

Los GM comprendieron del Il al X, y dentro de las caracteristicas especiales se pueden
observar genotipos con granos con alto contenido de proteina, alto contenido de aceite, sin
lipoxigenasa (triple nulo lipoxigenasa), sin inhibidores de tripsina Kunits, alto contenido de
aminoacidos azufrados (metionina y cisteina), bajo contenido de acido linolénico, sin lectinas y
genotipos desarrollados para alimentos especiales como brotes de soja, edamame y tofu. Otras
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caracteristicas que presentan los genotipos son alto rendimiento, resistencia y/o tolerancia a
chinches fitéfagas e insectos, resistencia a roya asiatica (Phakopsora pachirhizi Syd. & P. Syd.) y

resistencia a podredumbre de raiz y del tallo (Phytophthora sojae Kauffman & Gerdeman).

Tabla 7. Genotipos de soja participantes de los ensayos para cada una de las 3 localidades.

N° GM Genotipo Pna MJ CA N° GM Genotipo Pna MJ CA
1 VIl LAE9758803-B S v 48 IV J040284 Y

2 VIl LAE9764703 S N 49 VIl IACI100 S

3 VIl LAE9962801 d v 50 VIII Kinoshita d \
4 VI LAE9756701 S 51V  Maria50 S

5 VII LAE9757504 S Y 52 V. MD70100 S

6 VIl LAE9956204 x/ v 53 IV Mireya42 \

7 IV Moyayimame x/ 54 11l NA3005 Y

8 VIl Tamba \ 55 11 NA3289 Y

9 VI PI416937 S 56 V.  NA5009 S

10 1l A3770 Y 57 V  NEM31,07 \

11 VI PROTI12FCA x/ 58 VI Oceparll x/ S
12 VI LAE0690102 N 59 Il PI54608-1 Y

13 IV A4613 Y 60 V PI71465 Y

14 VI Fukuyutaka d 61 VI PI90768 d v
15 V  A5409 S 62 IV Pl92689 S

16 V A5417 S 63 VI Pl123440 S v
17V  A5520 S 64 V  PI157440 NN

18 V A5777 S 65 VI NS6002 S

19 V A5901 S 66 VIl P1200492 S \
20 VI A6040 S 67 V PI371611 Y

21 VI A6126 S v 68 IV PI385942 S \
22 VI A6411 S 69 VIII Pl1416819 S \
23 VIl A7321 S vy 70 VIl Pl417115 \
24 VIl A8000 v 71 V  Pl458256 y

25 1l ACA360 Y 72 X  Pl459025 S \
26 IV ACA420 Y 73 VI Pl462312 S S
27 VI NattoKotsubu \ 74 1l PI542044 y

28 V ACA530 S 75 1l PI547875 Y

29 VI Akishimore \ N 76 1l PI547878 y

30 V ALIM157 S 77 1l PI547879 Y

31 IV ALIM344 Y 78 IV PI548351 y S
32 V LAE0696358 S 79 VI PI587880A S \
33 VI BRM926600 S v 80 VI INTAParana6200

34 V Champaqui5,4 S 81 VII PI594754 \
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Continuacién Tabla 7. Genotipos de soja participantes de los ensayos para cada una de las 3 localidades.

N° GM Genotipo Pnd MJ CA N° GM Genotipo Pnd MJ CA
35 V Champaqui5,7 S v 82 VIII PI594756 v
36 VI Davis S v 83 VIl PI594760B v
37 Il DM2200 S 84 VIl PI594766 \
38 1l DM3100 S 85 VIl PI594767B S
39 IV Enrei S 86 V RA514 S \
40 VI Crockett S 87 VI RAB05 S \
41 IV DMA4600 S 88 V INTAParana5500

42 IV DM4670 S 89 1l SPS3900 y

43 VIl Fainta760 S v 90 Il TJ2037 Y

44 VIl FT-2 V91 IV TJ2049 y

45 VIII Himeshirazu \ v92 VvV TJ2055 \ S
46 Il Harosoy S Y 93 1l Williams82 S

47 VI J036074 S v 94 VIl Yoril S \

GM: Grupo de Madurez; Pna: Parand; MJ Marcos Juarez; CA: Cerro Azul.

FENOTIPADO

Los experimentos de campo se realizaron en Parand (INTA EEA Parand, 31° 50°48,13"’S,
68 m.s.n.m.) sobre suelos argiudoles acuicos serie Tezanos Pinto, en Marcos Juarez (INTA EEA
Marcos Juarez, 32° 43°09,73°°S, 100 m.s.n.m.) sobre suelos argiudoles tipicos profundos de la
Serie Marcos Juarez y en Cerro Azul (INTA EEA Cerro Azul, 27° 39°15,04°S, 283 m.s.n.m.)

sobre suelos argiudoles tipicos combinado con argiudoles liticos en manchones, Serie Medio.

Los ensayos de fenotipificacion se realizaron en 6 ciclos agricolas y tres localidades. Las
siembras se realizaron en el mes de noviembre en Parana y Marcos Juarez. En Cerro Azul solo en
un ciclo agricola 2011/12 la siembra fue en noviembre, en los ciclos agricolas 2012/13 y 2015/16
la siembra se retrasd a los meses de diciembre y enero respectivamente, debido a condiciones

climaticas imperantes y humedad del suelo (Tabla 8).
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Tabla 8. Ciclo agricola, fechas de siembra, emergencia y nimero de genotipos de soja evaluados en cada localidad.

Ciclo Parana Marcos Juarez Cerro Azul

agricola FS FE Genotipos FS FE Genotipos FS FE Genotipos
2011/12 - - - 01/11/2011 19/11/2011 40 02/11/2011 08/11/2011 22
2012/13  27/11/2012 08/12/2012 48 - - - 14/12/2012 20/12/2012 38
2013/14  19/11/2013 26/11/2013 52 06/11/2013 24/11/2013 52 - - -
2014/15  24/11/2014 01/12/2014 48 - - - - - -
2015/16  17/11/2015 22/11/2015 61 - - - 20/01/2016 26/01/2016 15
2016/17  23/11/2016 03/12/2016 61 - - - - - -

-1 no se realiz6 ensayo; FS: Fecha de siembra; FE: Fecha de emergencia.

Se sembro un surco por genotipo de 3 m de largo con una densidad de plantas de 9 a 10 por
metro lineal, y los surcos se dispusieron de a pares distanciados a 0,52 m entre si, 2 m entre pares
y 3 m entre bloques para facilitar el registro de datos. Se trabajé con disefio en bloques

completamente aleatorizado y 3 repeticiones.

La semilla se trato con curasemilla y se inoculd. Los ensayos se protegieron contra liebres
con alambrado eléctrico perimetral y el control de malezas se realizé con herbicidas y en forma

manual.

Las evaluaciones del estado fenoldgico se realizaron cada 2 a 3 dias en 10 plantas por
repeticion y se registré fecha de emergencia, la evolucion del ciclo vegetativo y reproductivo segin
Fehr y Caviness (1977) y de acuerdo a lo descripto por Zhang et al. (2015), Liu et al. (2016), Mao
et al. (2017) y Wang et al. (2018). Se registraron los dias a emergencia, V1, R1, R3, R5, R6 y R8
para todas las localidades, y en Parand se incluyo el registro de los dias a R7. La fecha de ocurrencia
de cada estado fenoldgico se definié cuando el 50 % de las plantas alcanzaron la morfologia
descripta por la escala. Los datos luego fueron corregidos por la temperatura media diaria
utilizando la funcién descripta por Piper et al., (1996), quienes consideran que la tasa de desarrollo

en un diat [D(t)] es una funcion de la temperatura:
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D(t)=0 siT<Thb
D(t) = (T - Th)/ (Tol - Th) siTb<T<Tol

D) =1 SiTol<T<To2
D@)=(Tm-T)/(Tm-To2) siT02<T<Tm
D(t)=0 siT<Tm

Donde T es la temperatura media diaria, Th es la temperatura base por debajo de la cual no
hay desarrollo, Tol es temperatura 6ptima mas baja, To2 es temperatura 6ptima mas altay Tm es
temperatura maxima por encima de la cual no hay desarrollo. Para el periodo entre emergencia a
R5 se tomaron como temperaturas cardinales Th = 2,5, Tol =25, To2=30y Tm =55°C y para el
periodo desde R5 a R7 Th =-48, Tol = 28, To2 = 30, Tm = 55 °C. Los dias termales acumulados
entre dos estados fenoldgicos, representan la duracion corregida de la fase. Los datos de
temperaturas diarias se obtuvieron de las estaciones agrometereoldgicas de los INTA EEA Parana,
Marcos Juarez y Cerro Azul. Los datos de fotoperiodo se estimaron utilizando la planilla de calculo
de variables astronomicas VARAST 1.0 (Fernandez-Long et al., 2015).

La estimacion de los dias termales se realizo trabajando en forma individual la informacién
registrada de cada genotipo y repeticion por ciclo agricola. Se trabajé en hojas de céalculo Excel,
donde a la informacion diaria de temperaturas maximas, medias y minimas de cada dia por ciclo
agricola, se la relacionaba con la fenologia registrada por genotipo y repeticion observada en cada
dia, estimando mediante la ecuacion descripta el valor de dia termal y luego se realiz6 la sumatoria

de los dias termales de la duracién de cada fase estudiada.

ANALISIS ESTADISTICO

Se procedio a separar y analizar los datos por localidad debido a que estas compartian muy

pocos genotipos entre si.

Con el objeto de evaluar la estabilidad en la duracion de ciclo, desde emergencia a madurez
de cosecha, de los genotipos evaluados, se realizd un andlisis de interaccion genotipo ambiente
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(AMMI) con la variable duracién de ciclo en dias (corregido por la temperatura media diaria), de
los genotipos que al menos tuvieron 2 afios de evaluacion. Este método combina el analisis de
varianza con el analisis de componentes principales (CP), donde el anélisis de varianza permite
estudiar los efectos principales de los genotipos y ambientes y los analisis de CP la interaccion G
x A la cual es tratada de forma multivariada para su interpretacién (Crossa et al., 1990).

Ademas, los genotipos participantes se agruparon mediante un analisis de conglomerados
no jerarquico de K-means de acuerdo a su duracion de ciclo (desde E hasta R8). La seleccion del
numero Optimo de grupos se realizo teniendo en cuenta el método del codo (Everitt and Hothorn,
2011), el cual es un método subjetivo que se basa en la construccién de una gréafica de la inercia
aportada por el agrupamiento, en relaciéon al nimero de grupos formados. En la misma, se debe
definir visualmente el cambio marcado en la evolucion de la inercia, se puede comprobar que en la
grafica llega un punto en el que un aumento de K no conlleva una reduccion significativa de la
distancia, este punto se llama “codo” e indica el nimero de clusters K que se debe tomar para el

algoritmo de K-means.

Para estudiar la posible existencia de diferencias en la longitud del periodo reproductivo
entre genotipos, en una primera etapa se estudiaron las fases del periodo reproductivo E-R1, R1-
R3 y R3-6 para las tres localidades. Posteriormente, se incorpord la fase R3-R7 solo para la
localidad de Parana, ya que era donde se contaba en forma completa del regitro de dias a R7 para
cada genotipo evaluado. El fundamento de la seleccion de estas fases deriva de que periodos a
floracion cortos (E-R1) segin Cooper (2003), en un estudio utilizando datos de 18 ciclos agricolas
en una localidad, podrian prolongar el periodo reproductivo, con una mayor captacién de recursos
por el cultivo y con un efecto positivo en el rendimiento. El periodo R1-R3 segun el estudio de
Nico et al., (2015), fue el més sensible a modificaciones en el fotoperiodo y mostré gran variacion
en su duracién al modificar el fotoperiodo. El periodo R3-R6 se considero de acuerdo a lo estudiado
por Kantolic y Slafer (2001, 2005, 2007), que observaron que periodos prolongados R3-R6 se
asociaban a aumentos de nudos, vainas y granos, relacionados a una mayor intercepcion de
radiacion y a una mas eficiente distribucion de fotoasimilados entre las vainas de un mismo nudo,
sumado a que la respuesta a la extension del fotoperiodo del periodo R6-R7 no fue clara y mucho
maés variable. Ademas, se tuvo en cuenta la definicion de Sadras et al., (2002), del periodo critico
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para la determinacion del rendimiento en soja, que lo ubica entre R3-R4 hasta R6 y que un estrés
en este periodo y mas especificamente entre R4.5 y R5.5, podria producir que vainas y semillas

pequerfias aborten y como la floracidn se completa, tendria un efecto directo sobre el rendimiento”.

El periodo R3-R7, se decidio incorporarlo segn lo mencionado por Kantolic et al. (2004).
gue mencionan que en R6 a pesar de que las vainas maximizan su peso seco, aln resta al menos un
20 % del crecimiento de los granos, y a lo mencionado por Sadras et al. (2002) que mencionan que
si el estrés se ubica entre R6 y R6.5 podria provocar una disminucién en el peso de los granos.
Luego de R6.5 hasta R7 los efectos serian de menor magnitud debido a que las semillas han

alcanzado casi su peso seco final.

Luego, se procedid a la realizacion de un andlisis de la varianza a un factor para determinar
la duracién de las fases a estudiar en dias (corregidos por la temperatura media diaria), y la
existencia de diferencias estadisticamente significativas entre genotipos dentro de cada uno de los
grupos formados. La prueba de comparacion mdaltiple utilizada fue la de Scott & Knott Alfa=0,05.

Se utilizo el programa estadistico Infostat (Di Rienzo et al., 2017).

Luego se identificaron los genotipos con menor duracién desde emergencia a inicio de
floracion (E-R1c) y/o con fases mas prolongadas del periodo reproductivo: mayor duracion desde
inicio de floracion a inicio de fructificacion (R1-R3p), mayor duracion desde inicio de
fructificacion a pleno llenado de granos (R3-R6p) y mayor duracién desde inicio de fructificacion
a madurez fisiologica (R3-R7p).

GENOTIPIFICACION

Para el estudio y determinanacion de la estructura del panel de mapeo e identificcacion de
marcadores moleculares asociados a los periodos fenoldgicos estudiados, se trabajo con ADN
extraido de dos a tres foliolos de un grupo de 15 plantulas por genotipo, cuando las hojas
unifoliadas estuvieron desarrolladas, mediante el protocolo de extraccion bromuro de hexadecil-
trimetil-amonio (CTAB) (Murray and Thompson, 1980).
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El total de genotipos de soja se analizé con 14 marcadores SSR distribuidos a lo largo del

genoma con el fin de determinar la estructura poblacional en el Laboratorio de Biotecnologia del
INTA EEA Marcos Juarez (Tabla 9).

Tabla 9. Marcadores SSR utilizados para el estudio de la estructura de la poblacién.

Nombre Grupo de Cebador directo Cebador inverso

ligamiento
Satt545 Al-GM05 CAATGCCATTCCATATTTGTT CAATTGCCCTAGTTTTGATAG
Satt453 B1-GM11 GCGGAAAAAAAACAATAAACAACA TAGTGGGGAAGGGAAGTTACC
Satt168 B2-GM14 CGCTTGCCCAAAAATTAATAGTA CCATTCTCCAACCTCAATCTTATAT
Satt202 C2-GMO06 GGAATGCATGAGTATTAACCTCTTAT GGGCTAACGAACATGTAACTTATCAAC
Satt281 C2-GM06  AAGCTCCACATGCAGTTCAAAAC TGCATGGCACGAGAAAGAAGTA
Satt184 Dla-GM01 GCGCTATGTAGATTATCCAAATTACGC GCCACTTACTGTTACTCAT
Satt472 G-GM18 GCGAATACATAAAACTCAAATTCAAATCA GCGTTCTATAAATTTCATTCATAGTTTCA
Satt288 G-GM18 GCGGGGTGATTTAGTGTTTGACACCT GCGCTTATAATTAAGAGCAAAAGAAG
Satt309 G-GM18 GCGCCTTCAAATTGGCGTCTT GCGCCTTAAATAAAACCCGAAACT
Satt469 H-GM12 GCGGGGAAAGGAAGAATAAAC GCGCAGACCTCCTTTCTTTATACAT
Satt440 I-GM20 TGAGAACGTTTGAAAAGAGAT GAAGAGATTAAGCATAAAGAATACTT
Satt596 J-GM16 TCCCTTCGTCCACCAAAT CCGTCGATTCCGTACAA
Satt182 L-GM19 GGTCCACATGAAATGAAGGT TCTCAGCCTGCAAAGAAAA
Satt245 M-GMO07 AACGGGAGTAGGACATTTTATT GCGCCTCCTGAATTTCAAAGAATGAAGA

Las secuencias de los cebadores para los marcadores SSR fueron obtenidas de la SoyBase

(Grant et al., 2010, https://soybase.org/) y como metodologia de analisis se realizé6 amplificacion

por PCR y geles de poliacrilamida al 15 % con deteccion mediante tincién con bromuro de etidio.

Ademas, se realizd una genotipificacion a alta escala a través de la tecnologia DArtSeq,

donde se obtuvieron marcadores SNP y DArT, utilizando el servicio de la empresa Diversity Arrays

Technology (Camberra, Australia). Los marcadores DArTs son dominantes y corresponden a la

presencia/ausencia de SNPs e indels en los sitios de reconocimiento de las enzimas de restriccion

e indels en los fragmentos de restriccion, detectados “in silico™.

Los ADNs de la poblacion fueron preparados siguiendo el protocolo de la empresa

(www.diversityarrays.com). Los marcadores SSR y 220 SNP (11 por cromosoma) se utilizaron
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para determinar la estructura poblacional y los marcadores SNP y DArT se emplearon para

determinar las asociaciones entre fenotipo y genotipo.

La tecnologia DArtSeq es una plataforma de genotipado por secuenciacion (genotyping by
sequencing, GBS) que consiste en una reduccion de la complejidad del genoma mediante el uso de
enzimas de restriccion. Esta metodologia permite separar la fraccion repetitiva del genoma de las
secuencias presentes en una baja proporcion que son informativas para el descubrimiento de un

gran numero de marcadores DArts y SNPs (Li et al., 2015).

ANALISIS ESTADISTICO

La matriz de la estructura de la poblacion (Q) se obtuvo utilizando el software
STRUCTURE version 2.3.4 (Pritchard et al., 2000). Se utiliz6 el modelo mezcla y de frecuencias
alélicas correlacionadas, con un periodo de burn-in de 50 mil y 500 mil iteraciones. Para calcular
el numero de subpoblaciones (K), se realizaron 5 corridas independientes entre los niveles de K de
2 a10. Se seleccion0 el mejor agrupamiento basandose en el estadistico ad hoc AK (Evanno et al.,
2005) con el software STRUCTURE HARVESTER (Earl and VonHolt, 2012; Evanno et al.,
2005). El mapeo por asociacién de genes candidatos se realizé con el software TASSEL versién 5,

utilizando la matriz de parentesco generada por el mismo software.

IDENTIFICACION DE ASOCIACIONES ENTRE MARCADORES Y CARACTERES
EVALUADOS

De las asociaciones resultantes primero se seleccionaron las que poseian un valor P o nivel
de significancia menor o igual a 0,05 y luego se realizd una segunda seleccion, de acuerdo a
Komatsu et al., (2012), de las asociaciones mas estables que son las que se repitieron en al menos

2 afios en cada localidad.
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IDENTIFICACION DE GENES CANDIDATOS

Para la identificacion de genes candidatos y descripcion y analisis de sus funciones
bioldgicas o Gene Ontology (GO), se inici6 con la confeccion de una tabla con las asociaciones
seleccionadas y se determind la presencia o ausencia de cada marcador en cada genotipo evaluado,
utilizando la base de datos de la genotipificacion a alta escala con marcadores DArTs y SNPs

suministrada por la empresa Diversity Arrays Technology.

Luego, se seleccionaron solo aquellos marcadores identificados en los genotipos que
presentaron diferencias significativas dentro de cada localidad y grupo, para las variables floracion
anticipada (E-R1c) y/o las fases estudiadas prolongas (R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p).

Para la identificacion de genes candidatos se trabajo segun lo descripto por Zhang et al.
(2015), Oraguzie et al. (2007), Liu et al. (2016), Wang et al. (2018) y Mao et al. (2017), buscando
genes descriptos para soja y genes ortdlogos y homoélogos de la especie A. thaliana asociados a
floracion, periodo reproductivo, crecimiento y desarrollo de la planta, y genes con iguales procesos
bioldgicos o anotaciones Gene Onthology (GO) descriptos por la bibliografia e indexadas en
Phytozome (Goodstein et al., 2019, https://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.ntml) y SoyBase
(Grant et al., 2010, https://soybase.org/). Para esto, primeramente, se seleccionaron todos los genes
asociados en una distancia de 100 Kb a ambos lados de un marcador dado, rango establecido de
acuerdo al desequilibrio de ligamiento de esta poblacion (decaimiento del desequilibrio de
ligamiento para r?> = 0,2, 193 Kb) (Ghione C., Com. pers., 2019) que fue coincidente con los
estudios en diferentes poblaciones de soja de Hyten et al., (2007), Mao et al. (2017) y Wen et al.,
2014. Los genes asociados se ubicaron utilizando la base de datos Phytozome (Goodstein et al.,
2019, https://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.html). Se armé una base de datos con la descripcion
de las funciones o procesos bioldgicos de los genes encontrados (GO) utilizando la base de datos
SoyBase (Grant et al., 2010, https://soybase.org/). Luego se armo otra base de datos con los genes
y los GO descriptos para soja y para los ortélogos y homologos en la planta modelo A. thaliana
siguiendo los trabajos de Kim et al. (2012) y Kong et al. (2010), y la base de datos SoyBase (Grant
etal., 2010, https://soybase.org/), asociados a floracion, crecimiento, desarrollo, madurez y periodo

reproductivo.
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Luego se hizo una comparacion entre ambas bases de datos y se seleccionaron los genes

que coincidian en nombres y GO descriptos por la bibliografia.

Asimismo, se seleccionaron los genes candidatos con GO diferente a los descriptos en la

bibliografia pero que contenian un marcador molecular, para su estudio y analisis.
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RESULTADOS

COMPARACION DE LAS CONDICIONES METEREOLOGICAS DE LOS CICLOS
AGRICOLAS EVALUADOS EN CADA LOCALIDAD

Para comparar las condiciones metereoldgicas en las tres localidades de evaluacion, se
analizaron previamente los registros de las series historicas en cada localidad, obtenidos de las
estaciones agrometereoldgicas de los INTA EEA Parana (serie 1964-2014), Marcos Juarez (serie
1967-2017) y Cerro Azul (serie 1967-2015).

Respecto a las temperaturas maximas medias mensuales observadas tanto en Parana como
en Marcos Juarez, estas son similares, registrandose entre 16,9 y 30,9 °C en todo el afio. En cambio,
Cerro Azul se destaca por haber registrado temperaturas maximas medias mensuales entre 0,5 y
4 °C superiores a las otras dos localidades a través del afio. Si consideramos los meses desde
noviembre a marzo, que seria en general el periodo donde se desarrolla el cultivo de soja,
aproximadamente en Parana y Marcos Juarez en noviembre se registraron 27 °C, ascendiendo a
30 °C en enero, para luego descender a 27 °C en marzo. En Cerro Azul, los valores observados son
superiores, desde 28,9 °C en noviembre, alcanzando 31,5 °C en enero y luego descendiendo a
29,5 °C en marzo (Figura 1). La temperatura media mensual en Parana alcanz6 un minimo de 12 °C
en julio y un méaximo de 24,9 °C en enero, en Marcos Juarez alcanz6 un minimo de 10,4 °C en
julio y un méximo de 24,1 °C en enero y en Cerro Azul se registré un minimo de 16,1 °C en julio
y un maximo de 26 °C en enero. Mientras que, en el periodo de noviembre a marzo, en Parana se
observaron temperaturas de 20,9 °C en noviembre, ascendiendo a 24,9 °C en enero y descendiendo
a 21,8 °C en marzo. Para los mismos meses y en Marcos Juarez, se registraron valores de 20,9,
24,1y 21,4 °C, y para Cerro Azul 23,2, 26 y 24,3 °C respectivamente (Figura 1).
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Figura 1. Temperaturas medias maximas, medias y minimas mensuales para las localidades de Parana, Marcos Juérez
y Cerro Azul. Observatorios Agrometereoldgico del INTA EEA Parana (serie 1964-2014), Marcos Juarez (serie 1967-
2017) y Cerro Azul (serie 1967-2015).

Con respecto a las temperaturas minimas medias mensuales, las tres localidades presentan
diferencias. En la localidad de Parana se registraron valores entre 7 y 18 °C, en Marcos Juarez entre
4,5y 17,8 °Cyen Cerro Azul desde 11,3 a 20,6 °C anualmente. En Parana se registraron valores
de 14,9 °C en noviembre, ascendiendo a 18,8 °C en enero para luego descender a 16,5 °C en marzo.
En Marcos Juérez se registr6 14,3 °C en noviembre, 17,18 °C en enero y 15,3 °C en marzo. Y en
Cerro Azul, se registraron valores de 17,5 °C en noviembre, ascendiendo a 20,6 °C en enero para

luego descender a 19,1 °C en marzo (Figura 1).

En cuanto a lluvias se observan diferencias entre las localidades, destacandose Cerro Azul
con un mayor registro anual de lluvias. Anualmente se registraron en Parand 1109 mm, en Marcos
Juarez 889,5mm y en Cerro Azul 2005,3 mm. En el periodo desde noviembre a marzo, se
registraron aproximadamente 643 mm en Parana, 570 mm en Marcos Juarez y 882 mm en Cerro
Azul (Figura 2).
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Figura 2. Lluvias mensuales para las localidades de Parani, Marcos Judrez y Cerro Azul. Observatorios
Agrometereoldgico del INTA EEA Parana (serie 1964-2014), Marcos Juarez (serie 1967-2017) y Cerro Azul (serie
1967-2015).

El fotoperiodo, son las horas en que el sol se encuentra por encima del horizonte (heliofania
astrondémica o duracion del dia) mas los crepusculos. Este fue mayor en Cerro Azul y muy similar
entre Parana y Marcos Juarez a lo largo del afio. Alcanza su valor maximo en el mes de diciembre
con 14,7 hs para Cerro Azul y 15 hs aproximadamente para Parand y Marcos Juarez. Entre
mediados de marzo y abril, las 3 localidades alcanzan un valor similar superando levemente las
12,5 hs de luz. En el periodo desde noviembre a marzo, se observa que tanto en Parana como en
Marcos Juarez el fotoperiodo toma valores desde 13,7 hs en noviembre, ascendiendo a 15 hs en
diciembre para luego descender a 13 hs en marzo. Por otro lado, en Cerro Azul, el fotoperiodo se
ubica entre 14,4 hs en noviembre, ascendiendo levemente a 14,7 hs en diciembre y luego

descendiendo a 13 hs en marzo (Figura 3).
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Figura 3. Fotoperiodo registrado en las localidades de Parana, Marcos Juarez y Cerro Azul. Observatorios
Agrometereoldgico del INTA EEA Parana (serie 1964-2014), Marcos Juérez (serie 1967-2017) y Cerro Azul (serie
1967-2015).

Esta comparacion nos permite observar diferencias entre las 3 localidades tanto en
temperatura, como en lluvias y fotoperiodo, que influyen de distinta manera en el desarrollo del

cultivo de soja.

CONDICIONES AGROMETEREOLOGICAS EN LA LOCALIDAD DE PARANA

En la figura 4 se observa la evolucién de las temperaturas medias mensuales y el
fotoperiodo para cada ciclo agricola evaluado en la localidad de Parand y el registro de la serie
historica 1930-2014. Los 5 ciclos agricolas fueron levemente més célidos respecto de los registros
de la serie historica, considerando la temperatura media mensual de los meses de desarrollo del
cultivo desde noviembre a abril. Se destacé el ciclo agricola 2013-14 con el mes de diciembre con
26,9°C, 3,4°C por encima del valor de la serie historica, mientras que los ciclos agricolas 2012-13,
2013-2014 y 2015-16 en el mes de marzo presentaron temperaturas levemente inferiores a la

temperatura media de la serie historica.
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Figura 4. Temperaturas medias mensuales de los ciclos agricolas 2012-13, 2013-14, 2014-15,
2015-16 y 2016-17, la media histérica 1930- 2014 y el fotoperiodo promedio mensual en la
localidad de Parana. Fuentes: Observatorio Agrometereolgico del INTA EEA Parand;
VARAST 1.0 (Fernandez-Long et al., 2015).

Respecto a las lluvias, en la localidad de Parana el promedio anual en la serie historica es
de 1027 mm y para el periodo del cultivo desde noviembre a abril de 715 mm. En general las lluvias
superaron a la media de la serie historica durante el periodo del cultivo en los cinco ciclos agricolas
evaluados, destacandose 2015-16 con 1025 mm, 310 mm por encima de la media, mientras que en
el ciclo agricola 2012-13 se registraron 683 mm, 32 mm por debajo de la media de la serie historica
(Figura 5).

La distribuciéon de las lluvias en los meses fue variable de acuerdo al ciclo agricola con 128

y 172 mm por mes aproximadamente, no condicionando el crecimiento y desarrollo de los ensayos.
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Figura5. Lluvias mensuales de los ciclos agricolas 2012-13, 2013-14, 2014-15, 2015-16 y 2016-
17 y de la serie historica 1930-2014 en la localidad de Parana. Fuente: Observatorio
Agrometereologico del INTA EEA Parana.

CONDICIONES AGROMETEREOLOGICAS EN LA LOCALIDAD DE MARCOS JUAREZ

En Marcos Juarez, los ciclos agricolas comprendieron los meses desde noviembre a abril.
Ambos ciclos agricolas (2011-12 y 2013-14) no presentaron grandes diferencias en cuanto a
temperaturas medias, siendo levemente mas calidos respecto a los datos de la serie histérica 1967-
2017 (Figura 6).
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Figura 6. Temperaturas medias mensuales de los ciclos agricolas 2011-12, 2013-14 y la media
histérica 1967- 2017 y el fotoperiodo promedio mensual en la localidad de Marcos Juarez.
Fuentes: Observatorio Agrometereoldgico del INTA EEA Marcos Juarez; VARAST 1.0
(Fernandez-Long et al., 2015).

Respecto a las lluvias (Figura 7), en la localidad de Marcos Juarez el promedio anual es de
894 mm y para el periodo del cultivo desde noviembre a abril de 652 mm. En el ciclo agricola
2011-12 se registraron 433 mm para el periodo del cultivo, unos 218 mm menos que la media de
la serie histdrica para el mismo periodo. Este déficit de lluvias estuvo presente en todos los meses
del periodo del cultivo a excepcion del mes de marzo donde practicamente se igualé a la serie
histdrica. El ciclo agricola 2013-14 se destaco, por el contrario, con 122 mm por encima de la
media historica para el periodo del cultivo, sobresaliendo los meses de noviembre (274 mm) y

febrero (190 mm) como los meses con mas milimetros registrados.
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Figura 7. Lluvias mensuales de los ciclos agricolas 2011-12, 2013-14 y de la serie histérica
1967-2018 en la localidad de Marcos Judrez. Fuente: Observatorio Agrometereoldgico del
INTA EEA Marcos Juérez.

CONDICIONES AGROMETEREOLOGICAS EN LA LOCALIDAD DE CERRO AZUL

En el caso de Cerro Azul, las fechas de siembra fueron en los meses de noviembre,
diciembre y enero, para los ciclos agricolas 2011-12, 2012-13 y 2015-16 respectivamente,
principalmente por razones ambientales y de humedad de suelo que no permitieron la siembra de
acuerdo a lo planificado. Se incluy6 al mes de mayo dentro de los meses del periodo del cultivo,
debido al retraso de la fecha de siembra en enero de 2016 que, si bien se vio reflejado como un
acortamiento general del ciclo de los genotipos evaluados, también significd un retraso del

momento de la cosecha.

No se presentaron grandes diferencias en las temperaturas medias de los 3 ciclos agricolas
evaluados respecto a la serie histérica 1967-2015 (Figura 8), siendo el ciclo agricola 2011-12

levemente mas calido, destacandose con 28,1°C de temperatura media en el mes de febrero.
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Figura 8. Temperaturas medias mensuales de los ciclos agricolas 2011-12, 2012-13 y 2015-16,
la media histérica 1967-2015 y el fotoperiodo promedio mensual en la localidad de Cerro Azul.
Fuentes: Observatorio Agrometereoldgico del INTA EEA Cerro Azul; VARAST 1.0
(Fernandez-Long et al., 2015).

Respecto a las lluvias (Figura 9), en la localidad de Cerro Azul el promedio anual es de
2005,3 mm vy para el periodo del cultivo desde noviembre a mayo de 1213,2 mm. Se destaco el
ciclo agricola 2011-12 con una reduccion importante de lluvias (546,6 mm totales) respecto a la
serie historica. Los ciclos agricolas 2012-13 y 2015-16 fueron mas lluviosos, superando a la media

histdrica en 402 y 868 mm respectivamente.
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Figura 9. Lluvias mensuales en los ciclos agricolas 2011-12, 2012-13, 2015-16 y de la serie
historica 1967-2015 en la localidad de Cerro Azul. Fuente: Observatorio Agrometereol6gico
del INTA EEA Cerro Azul.

FENOTIPIFICACION EN LA LOCALIDAD DE PARANA

El andlisis estadistico mostrd que la interaccion genotipo x ambiente resultd altamente
significativa (P<0,05) para la variable duracion de ciclo. Las evaluaciones se realizaron durante los
ciclos agricolas 2012-13, 2013-14, 2014-15, 2015-16 y 2016-17 (Tabla 10). Estos resultados
demostraron que los genotipos tuvieron un comportamiento desigual en sus ciclos en los diferentes

afos evaluados.
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Tabla 10. Andlisis de la varianza para el modelo AMMI de la variable duracion de ciclo en dias termales para los 61
genotipos evaluados en Parand en 5 ciclos agricolas.

F.V. SC al CM F p-valor Error
Ambiente 29 245 4 73111 869,6756 1,132e-13 *** (Ambiente>Rep)
Ambiente>Rep 92 11 8,4 1,8355 0,04568 *

Genotipo 44813 60 7469 163,0709 <2216 ***
Ambiente*Genotipo 10085 197 51,2 11,1776 <2,2e-16  ***
Error 2345 512 4.6

Total 86580 784

Significancias: 0 ‘*** 0,001 “*** 0,01 “** 0,05 *.> 0,1 *’ 1.

El ciclo de los genotipos tuvo una duracidn entre 88 y 153 dias y la variable E-R1 presentd
un mayor rango respecto a R1-R3 y R3-R6. Las variables presentaron una distribucion
practicamente normal con una leve oblicuidad positiva. El coeficiente de variacion fue bajo para
duracion de ciclo (9 %), mientras que para el resto de los variables estuvo entre 17 y 29 % (Tabla
11).

Tabla 11. Medidas de resumen para las variables estudiadas en la localidad de Parana.

Medida de resumen (chgg E-R1 R1-R3 R3-R6 R3-R7
Observaciones 785,00 785,00 785,00 78500 /8500
Valor minimo 88,00 25,10 3,00 13,60 28,90
Valor méaximo 153,00 87,80 38,10 48,20 65,90
Media 122,76 54,33 13,73 28,74 4841
Desvio estandar 10,51 9,77 3,93 4,93 6,06
Coeficiente de variacion 9 18 29 17 12,51
Skewness 0,22 0,60 0,01 0,31 -0.13
Kurtosis 0,34 1,08 2,49 0,41 032

Ciclo: Duracion de ciclo en dias termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias termales desde
emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de fructificacion, R3-
R6: dias termales desde inicio de fructificacion a pleno llenado de granos, R3-R7: dias termales desde inicio
de fructificacion a madurez fisioldgica.

La correlacion (r) entre las fases estudiadas fue variable. La duracion de ciclo se
correlaciono positivamente y en forma significativa con E-R1, R1-R3, R3-R6 y R3-R7. Este seria
un resultado esperable ya que las cuatro variables son parte del ciclo y, por lo tanto, se esperaria
que una mayor duracion de las mismas esté asociada a un incremento del ciclo en cierta manera.

Para el caso de E-R1 y R3-R6 la correlacion fue negativa y significativa y entre R1-R3 y R3-R6
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no fue significativa. Y en el caso de R3-R7 la correlacién fue positva y significativa y mayor con
R3-R6 respecto de E-R1 que fue negativa y significativa. Entre R1-R3 y R3-R7 la correlacion fue
baja y no signicicativa. Esto sugiere cierta independencia entre las cuatro variables (Figura 10).
Este resultado concuerda con lo observado por Liu et al. (2016), Copley et al. (2018) y Zahng et
al. (2015) al evaluar el periodo de crecimiento en 3 poblaciones de genotipos de soja mediante

mapeo asociativo.

Ciclo E-R1 R1-R3 R3-R6 R3-R7
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Figura 10. Correlaciones entre las variables Ciclo (E-R8), E-R1, R1-R3, R3-R6 y R3-R7, en dias termales, para la localidad de
Parand. Significancias "***"p < 0,001, "**"p < 0,01, "*"p <0,05,"." p<0,10y " " p >0,10.

En esta localidad, el analisis de conglomerados indico la formacion de tres grupos de

acuerdo a la duracion del ciclo: de ciclo corto, intermedio y largo (Figura 11).
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Figura 11. Método del codo hasta K=10 para el agrupamiento de los genotipos evaluados en Parana, de la variable ciclo.

CARACTERIZACION DE LOS GRUPOS FORMADOS EN LA LOCALIDAD DE PARANA

El grupo de ciclo cotyo se conformo con 20 genotipos del GM V en su mayoria, 2 del GM
IV, 4 del GM VI y Harosoy del GM Il. Respecto al HC, la mayoria present6 crecimiento
indeterminado. En este grupo, la duracion desde emergencia a madurez de cosecha fue de 115 dias
termales promedio y se observd variabilidad en precocidad en la fase E-R1 y en la duracion de las
fases R1-R3, R3-R6 y R3-R7. Se destacaron 2 genotipos DM4670 y NA5009 de HC
indeterminado, que combinaron precocidad en floracion con los periodos prolongados R1-R3, R3-
R6 y R3-R7 respecto a todo el grupo. Ademas, se destaco Harosoy (HC I) con el periodo E-R1 maés
corto, principalmente asociado a su pertenencia al GM |1 y los genotipos Maria50, P1385942,
A5409, P1123440 y LAE0696358 con R1-R3 prolongado (Tabla 12). Excepto por P1385942 de HC

determinado, el resto de los genotipos que se destacaron presentaban HC indeterminado.
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Tabla 12. Duracion de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3, R3-R6 y R3-R7 en dias termales,
y GM y HC para los 20 genotipos de soja dentro del grupo de ciclos cortos, evaluados en 5 ciclos
agricolas en la localidad Parana.

Genotipp  GM! HC! Ciclo E-R1 * RI1-R3 * R3-R6 * R3-R7
Harosoy I | 93 30 a 7 a 30 a 48 b
Maria50 v 112 45  d 14 d 286 a 48 b
AB417 V. D 112 44 d 13 c 27 a 49 b
ALIM1,57 \4 l 113 47  d 10 b 31 b 49 b
P1385942 vV D 114 48 d 14 d 28 a 47 b
A5409 v 114 46  d 14 d 27 a 50 b
NA5009 \4 l 115 40 ¢ 15 d 34 ¢ 5 ¢
DM4670 v 115 34 b 15 d 37 ¢ 61 d
NEM31,07 \4 | 115 49 e 10 b 32 b 5 b
MD70100 V. D 116 51 e 13 c 28 a 47 b
TJ2055 \4 | 116 49 e 12 c 30 a 49 b
A6411 Vi D 116 49 e 12 c 290 a 51 b
A5520 v. D 17 49 e 13 c 26 a 49 b
A5777 v. D 118 50 e 13 c 27 a 50 b
P1123440 Vil 118 56  f 15 d 27 a 42 a
ACA530 \4 ' 118 50 e 13 c 26 a 51 b
LAE0696358 \4 | 119 48 d 17 d 28 a 49 b
Champaquis,7 VvV | 119 51 e 12 c 26 a 50 b
LAE9756701 VI D 119 52 e 11 b 26 a 50 b
A6040 Vil D 119 49 e 13 c 26 a 49 b
C.V. 47 7,9 21,3 14,8 8,7

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla I-1).

*Medias con una letra comin no son significativamente diferentes, Scott & Knott Alfa=0,05;
Ciclo: dias termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias termales desde
emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de floracidn a inicio de
fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion a pleno llenado de granos,
R3-R7: dias termales desde inicio de fructificacion a madurez fisioldgica.

El grupo con duracion de ciclo intermedia se conformo con 24 genotipos, en su mayoria de
los GM V, VI y VII. El tipo de crecimiento en la mayoria fue determinado. Tuvo un promedio de
123 dias termales de duracién ciclo y se observaron genotipos con diferencias significativas en las
tres variables analizadas. Combinando fases cortas de E-R1 con fases prolongadas de R1-R3, R3-
R6 y R3-R7 se destacé LAE0690102. Ademas 14 genotipos presentaron R3-R7p de los cuales 10
genotipos combinaron con una o dos de las siguientes fases E-R1c, R1-R3p y R3-R6p.
Moyayimame combind E-R1c y R1-R3p y LAE9764703 y P1200492 presentaron R1-R3p (Tabla
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13). No se observo una realcion clara entre el habito de crecimiento y las fases estudiadas en los

genotipos que se destacaron.
Tabla 13. Duracion de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3, R3-R6 y R3-R7 en dias termales, GM y HC

para los 24 genotipos de soja dentro del grupo de ciclos intermedios, evaluados en 5 ciclos agricolas en la
localidad Parana.

Genotipo GM! HC! Ciclo E-R1 * RI1-R3 * R3-R6 * R3-R7 *
Champaquis, 4 \4 D 120 49 a 13 a 28 a 51 b
A5901 \4 D 120 49 a 13 a 26 a 51 b
PI1157440 v D 121 52 b 14 a 29 a 48 b
A6126 Vi D 122 48 a 14 a 28 a 51 b
LAE0690102 Vi | 122 50 a 15 b 37 c 51 b
Akishimore Vi D 122 51 a 15 b 31 b 49 b
INTA Parana 5500 \4 | 122 53 b 14 b 30 b 49 b
RA605 Vi D 122 55 b 13 a 26 a 48 b
RA514 \4 | 122 54 b 13 a 30 b 50 b
NS6002 Vi D 122 51 a 14 a 29 a 50 b
BRM926600 Vi D 123 53 b 14 a 30 b 49 b
J036074 Vi D 123 51 a 14 a 29 b 49 b
P1462312 Vil | 123 62 d 12 a 29 b 42 a
INTA Parana 6200 VI D 124 56 ¢ 12 a 29 b 49 b
Moyashimame v D 124 49 a 7 b 32 b 46 a
A7321 Vil l 124 53 b 14 a 31 b 51 b
Davis Vi D 124 58 ¢ 13 a 27 a 46 a
LAE9764703 Vil D 125 57 ¢ 15 b 27 a 49 b
Oceparll Vi SD 126 60 d 13 a 27 a 47 a
PI190768 Vi D 126 54 b 12 a 30 b 50 b
Enrei v D 126 5 b 12 a 37 ¢ 49 b
LAE9962801 Vil l 127 54 b 16 b 322 b 53 b
LAE9757504 Vil SD 127 5 C 17 b 28 a 47 b
P1200492 Vil D 128 63 d 5 b 27 a 44  a
C.V. 6,2 9,0 23,6 15,8 11,6

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla I-1).

*Medias con una letra comin no son significativamente diferentes, Scott & Knott Alfa=0,05; Ciclo: dias
termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracion,
R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio
de fructificacion a pleno llenado de granos, R3-R7: dias termales desde inicio de fructificacion a madurez
fisioldgica.

El grupo con duracion de ciclo largo, con 17 genotipos en su mayoria de HC determinado

y de los GM VI, VIl y VIII (Tabla 14), tuvo un promedio de 134 dias termales de duracion de ciclo.
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Los genotipos Fukuyutaka y Tamba se destacaron por combinar las fases E-R1c, R1-R3p, R3-R6p
y R3-R7p. PROT12FCA combiné E-R1c, R1-R3p y R3-R6p. Siete genotipos presentaron R3-R7p
combinando con una o dos de las fases E-R1c, R1-R3p 0 R3-R6p. Solo P1416937 presentd E-R1c
y R1-R3p. Excepto por PROT12FCA de HC indetermiando, el resto de los genotipos que se

destacaron presentaron crecimiento determinado.

Tabla 14. Duracion de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3, R3-R6 y R3-R7 en dias termales, GM y
HC para los 17 genotipos de soja dentro del grupo de ciclos largos, evaluados en 5 ciclos agricolas en la
localidad Parana.

Genotipo GM! HC!' Ciclo E-R1 * R1-R3 * R3-R6 * R3-R7 *
P1416937 Vi D 129 5 a 21 b 24 a 45 a
PI587880A Vi | 131 65 b 14 a 30 ¢ 44 a
PROT12FCA 4 | 131 56 a 23 b 32 d 45 a
Natto-kotsubu 4 D 131 51 a 19 b 30 ¢ 49 b
LAE9956204 Vil D 131 58 a 16 a 29 ¢ 51 b
LAE9758803-B VI D 132 61 a 14 a 29 ¢ 50 b
Yoril Vil D 132 70 ¢ 15 a 26 b 42 a
Fainta760 Vil D 132 59 a 13 a 32 d 52 b
P1459025 X D 133 72 d 13 a 25 b 41 a
Himeshirazu Vil D 133 71 ¢ 14 a 27 b 42 a
Kinoshita Vil I 133 71 ¢ 12 a 28 ¢ 44 a
P1416819 Vil D 134 76 d 13 a 22 a 39 a
P1594754 Vil D 136 74 d 13 a 27 b 44 a
IAC 100 Vil D 139 67 b 18 b 30 ¢ 49 b
Fukuyutaka Vi D 140 59 a 21 b 33 d 55 b
Tamba Vil D 140 57 a 21 b 37 d 57 b
Crockett Vil D 141 64 a 22 b 30 ¢ 52 b
C.V. 7,0 9,7 26,7 15,2 10,9

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla I-1).

*Medias con una letra comdn no son significativamente diferentes, Scott & Knott Alfa=0,05; Ciclo: dias
termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de
floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de fructificacion, R3-R6: dias termales
desde inicio de fructificacion a pleno llenado de granos, R3-R7: dias termales desde inicio de fructificacion
a madurez fisioldgica.
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FENOTIPIFICACION EN LA LOCALIDAD DE MARCOS JUAREZ

La interaccion genotipo x ambiente resultd altamente significativa (P<0,05) para la variable
duracioén de ciclo (Tabla 15) en Marcos Juarez. Estos resultados demuestran que los genotipos

tuvieron un comportamiento desigual en los diferentes afios probados.

Tabla 15. Analisis de la varianza para el modelo AMMI de la variable duracion de ciclo en dias termales de los 49 genotipos
evaluados en Marcos Juarez en 2 ciclos agricolas.

F.V. SC al CM F p-valor Error
Ambiente 19 899,16 1 1989916 305,82 0,0001 ***  (Ambiente>Rep)
Ambiente>Rep 26027 4 65,07 2,74 0,0308 *

Genotipo 4208595 48 876,79 36,87 <0,0001 ***
Ambiente*Genotipo 4812,85 40 120,32 5,06 <0,0001 ***

Error 3781,25 159 23,78

Total 70 839,48 252

Significancias: 0 “**** 0,001 ** 0,01 “** 0,05 .’ 0,1 *° 1.

El analisis de las medidas de resumen para Marcos Juarez (Tabla 16) muestra que el nimero
de observaciones fue menor que el de Parana, y present6 una alta variabilidad de acuerdo al

coeficiente de variacion. La distribucion de los datos fue normal con una ligera oblicuidad positiva.

Tabla 16. Medidas de resumen para las variables estudiadas en la localidad de Marcos Juarez.

Medida de resumen (g_';g; E-R1 R1-R3 R3-R6
Observaciones 227,00 226,00 195,00 194,00
Datos faltantes 0,00 1,00 32,00 33,00
Valor minimo 83,70 14,60 4,90 24,50
Valor maximo 149,30 61,80 39,30 65,10
Media 116,94 34,32 17,95 44,29
Desvio estandar 14,87 12,15 6,23 8,83
Coeficiente de variacion 13 35 35 20
Skewness 0,48 0,53 0,72 0,19
Kurtosis -0,60 -1,01 0,53 -0,41

Ciclo: dias termales desde a madurez de cosecha, E-R1: dias termales desde emergencia a inicio
de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de fructificacion, R3-R6:
dias termales desde inicio de fructificacion a pleno llenado de granos.

La duracidn de ciclo se correlaciond en forma positiva y significativamente con E-R1y R1-

R3 pero difirio con Paran al correlacionarse negativamente con R3-R6. Entre E-R1 y R1-R3 la
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correlacion fue significativa y positiva. En el caso de E-R1 y R3-R6 fue negativa y significativa al
igual que entre R1-R3 y R3-R6 (Figura 12).

Ciclo ER1 R1-R3 R3R6

Corr: Corr: Corr: 0
o

0, GG xk 0,422k -0, 3174+ c
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Figura 12. Correlaciones entre las variables Ciclo (E-R8), E-R1, R1-R3 y R3-R6, en dias termales, para la localidad de Marcos
Judrez. Significancias "***"p < 0,001, "**"p < 0,01, "*"p < 0,05, "." p< 0,10 y " " p >0,10.

CARACTERIZACION DE LOS GRUPOS DE GENOTIPOS FORMADOS EN LA
LOCALIDAD DE MARCOS JUAREZ

En esta localidad, el andlisis de conglomerados indicé la formacion de 4 grupos de
genotipos de acuerdo a la duracion de ciclo (corto, intermedio corto, intermedio largo y largo)
(Figura 13).
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Figura 13. Método del codo hasta K=10 para el agrupamiento de los genotipos evaluados en Marcos Juérez, de la variable

duracién de ciclo.

En el grupo de ciclo corto, con 4 genotipos en su mayoria de los GM Il y 111 y de HC I,
presentd 99 dias termales promedio de duracion de ciclo. Se destacaron significativamente con una
fase R3-R6 prolongada los genotipos DM2200, PI371611 y PI1542044 y de crecimiento
indeterminado (Tabla 17).
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Tabla 17. Duracion de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3 y R3-R6 en dias termales,
GM y HC para los cuatro genotipos de soja de ciclos cortos en la localidad Marco Juérez
evaluados en 2 ciclos agricolas.

Genotippo GM!  HC! Ciclo E-R1 R1-R3 R3-R6
PI54608-1 I D 94 24 a 15 4 35 a
DM2200 I | 99 23 a 13 4 47 b
PI371611 v ! 100 24 a 14, 48 b
PI542044 m | 101 22 a 15 4 50 b
C.V. 66 133 32,0 14,0

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla 1-1).

*Medias con una letra comin no son significativamente diferentes, Scott & Knott
Alfa=0,05; Ciclo: dias termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias
termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de
floracion a inicio de fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion a
pleno llenado de granos.

El grupo ciclo intermedio corto, estuvo conformado por 12 genotipos de HC indeterminado
y en su mayoria del GM I11, y present6 una duracion promedio del ciclo de 108 dias. En este grupo
no se observaron diferencias significativas para las variables estudiadas E-R1, R1-R3 y R3-R6
(Tabla 18).

Tabla 18. Duracidn de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3 y R3-R6 en dias termales,
GM y HC para los 12 genotipos de soja de ciclos intermedio cortos en la localidad Marco
Juérez evaluados en 2 ciclos agricolas.

Genotipo GM!  HC! Ciclo E-R1 R1-R3 R3-R6
DM3100 I ' 104 23 a 12, 52 4
NA3005 m | 105 24 a 16 49 4
ACA360 m ' 106 25 a 18 4 45 4
Williams82 m | 107 26 a 16 4 49 4
PI547878 m ' 107 21 a 15 49 4
TJ2037 m | 108 23 a 15 50 4
A3770 m ' 108 25 a 17, 50 4
NA3289 m | 108 25 a 11, 54 4
P192689 v ' 109 29 a 18 50 4
PI547875 I | 110 25 a 14, 41 4
PI547879 m ! 110 21 4 11, 50 a
SPS3900 I ' 111 200 a 17 4 46 4
CV. 72 178 29,6 13,2

1GM y HC segun referencias bibliogréficas (ver Anexo I, tabla I-1).

*Medias con una letra comin no son significativamente diferentes, Scott & Knott
Alfa=0,05; Ciclo: dias termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias
termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de
floracion a inicio de fructificacién, R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion a
pleno llenado de granos.

Resultados | 52



En el grupo de ciclo intermedio largo, con 11 genotipos con HC indeterminado y en su
mayoria del GM IV, present6 una duracion de ciclo promedio de 118 dias. Los genotipos NA5009
y J040284 se destacaron significativamente combinando E-R1 cortos con fases R1-R3 y R3-R6
prolongadas. EI genotipo P171465 combin6 E-R1 corto y R1-R3 prolongado. Con E-R1 cortos y
R3-R6 prolongadas se destacaron Mireya42, ACA420, DM4670 y A4316 y con R1-R3
prolongadas Maria50 y Alim1.57 (Tabla 19).

Tabla 19. Duracidn de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3 y R3-R6 en dias termlaes, GM y HC para los
11 genotipos de soja de ciclos intermedio largos en la localidad Marco Juarez evaluados en 2 ciclos agricolas.

Genotipo GM' HC'  Ciclo E-R1 R1-R3 R3-R6
Mireya42 v | 115 26 a 14 a 56 c
ACA420 v | 115 25 a 15 a 52 c
DM4670 v ' 116 23 a 19 a 54 c
ALIM3.44 v | 117 37 c 15 a 44 b
P171465 \4 | 118 25 a 33 c 35 a
A4613 v | 118 27 a 20 a 49 c
Maria50 \4 ' 118 38 c 27 b 34 a
NA5009 \4 | 119 28 a 23 b 46 b
ALIM1.57 \4 | 121 41 c 25 b 31 a
J040284 v | 123 32 b 25 b 45 b
DM4600 v l 124 40 c 17 a 39 a
C.V. 8,5 9,4 23,1 14,6

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla I-1).

*Medias con una letra comdn no son significativamente diferentes, Scott & Knott Alfa=0,05; Ciclo: dias
termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracidn,
R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio
de fructificacion a pleno llenado de granos.

En el grupo de ciclo més largo, con 130 dias promedio de ciclo, A5417, A5520, NEM31.07,
A6411, ACA530 y A5901 se destacaron significativamente con R1-R3 prolongado (Tabla 20). Este
grupo se conformd con 13 genotipos en su mayoria del GM V y de crecimiento determinado. Cuatro

de los seis genotipos destacados presentaron HC determinado.
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Tabla 20. Duracidn de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3 y R3-R6 en dias termales, GM y HC para los 13
genotipos de soja de ciclos largos en la localidad Marco Juarez evaluados en 2 ciclos agricolas.

Genotipo GM!  HC! Ciclo E-R1 R1-R3 R3-R6

A5417 v D 126 45 a 23 b 31 a
A5520 \4 D 128 45 a 22 b 33 a
NEM31.07 v | 129 47 a 20 b 35 a
AB411 Vi D 129 49 a 22 b 34 a
A5777 \4 D 129 52 a 17 a 38 a
MD70100 \4 D 130 59 a 16 a 39 a
Champaquis, 4 \4 D 130 51 a 16 a 39 a
A5409 \4 l 130 49 a 18 a 41 a
TJ2055 \4 | 131 49 a 14 a 40 a
AB040 Vi D 131 50 a 18 a 39 a
LAE9756701 Vi D 132 52 a 15 a 38 a
ACAS530 v l 135 52 a 22 b 41 a
A5901 v D 135 49 a 23 b 36 a
C.V. 10,7 12,3 23,3 14,0

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla I-1).
*Medias con una letra comin no son significativamente diferentes, Scott & Knott Alfa=0,05; Ciclo: dias
termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracion,
R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de fructificacién, R3-R6: dias termales desde inicio de

fructificacion a pleno llenado de granos.

FENOTIPIFICACION EN LA LOCALIDAD DE CERRO AZUL

En lalocalidad de Cerro Azul, se analizaron los registros de fenologia de los ciclos agricolas

2011-12 y 2012-13 y 2015-16 (Tabla 21). Se observa que existi¢ interaccion genotipo ambiente

estadisticamente significativa, por lo que los genotipos se comportaron diferente segdn el afio de

evaluacioén.

Tabla 21. Andlisis de la varianza para el modelo AMMI de la variable duracién de ciclo en dias termales de los

11 genotipos evaluados en Cerro Azul en 3 ciclos agricolas.

F.V. SC gl CM F p-valor Error
Ambiente 30.366,4 2 151832 228,2445  2,183e-06*** (Ambiente>Rep)
Ambiente>Rep 3991 6 66,5 7,0306  3,422e-05***

Genotipo 1660,6 10 166,1 17,5507 8,015e-12***

Ambiente*Genotipo 15638 14 111,7 11,8052  3,066e-10***

Error 3879 41 9,5

Total 343778 73

Significancias: 0 “*** 0,001 “*** 0,01 “*> 0,05 . 0,1 ** 1
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En esta localidad, respecto a Parand y Marcos Juarez, se registrd la mayor variabilidad de
acuerdo al desvio estandar y coeficiente de variacidn para las 4 variables estudiadas, con una

distribucion normal y con oblicuidad positiva (Tabla 22).

Tabla 22. Medidas de resumen para las variables estudiadas en la
localidad de Cerro Azul.

Medida de resumen ((é!gg) E-R1 R1-R3 R3-R6
Observaciones 74,00 74,00 65,00 65,00
Datos faltantes 0,00 0,00 9,00 9,00
Valor minimo 75,40 34,90 2,40 10,60
Valor maximo 158,90 86,80 42,50 60,50
Media 116,18 55,12 11,60 29,27
Desvio estandar 21,70 13,9 757 1057
Coeficiente de variacion 19 25 65 36
Skewness 049 053 1,79 0,57
Kurtosis 083 -083 339 0,38

Ciclo: dias termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-
R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracién, R1-R3:
dias termales desde inicio de floracién a inicio de fructificacion,
R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion a pleno llenado
de granos.

En esta localidad, al igual que en Parand, la duracion de ciclo se correlaciond positiva y
significativamente con E-R1, R1-R3 y R3-R6. Entre E-R1 y R3-R6 la correlacién fue positiva y
significativa y no fue significativa entre E-R1 y R1-R3 y entre R1-R3 con R3-R6 fue positiva y
significativa (Figura 14).
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Figura 14. Correlaciones entre las variables Ciclo (E-R8), E-R1, R1-R3 y R3-R6, en dias termales, para la localidad de Cerro
Azul. Significancias "***"p < 0,001, "**"p < 0,01, "*"p <0,05,"."p<0,10y " " p >0,10.

CARACTERIZACION DE LOS GRUPOS FORMADOS EN LA LOCALIDAD DE CERRO
AZUL

En este caso, se consideraron tres grupos de acuerdo al andlisis de agrupamiento por

conglomerados (Figura 15).
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Figura 15. Método del codo hasta K=10 para el agrupamiento de los genotipos evaluados en Cerro Azul, de la variable duracion

de ciclo.

En el grupo de ciclo corto de genotipos evaluados en Cerro Azul, con 100 dias termales
promedio de duracién de ciclo, no exististireron diferencias significativas en cuanto a E-R1, R1-
R3 o0 para R3-R6 (Tabla 23). Este grupo comprendio solo dos genotipos de HC indeterminado de
los GM VIl y VIII.

Tabla 23. Duracion de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3 y R3-R6 en dias termales,

GM y HC para los dos genotipos de soja de ciclos cortos en la localidad Cerro Azul
evaluados en 3 ciclos agricolas.

Genotipo  GM!  HC' Ciclo E-R1 R1-R3 R3-R6
Kinoshita il | 98 56 a 9 a 24 a
LAE9962801 VI ' 102 2 a 9 a 25 a
C.V. 158 22,3 21,7 354

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla I-1).

*Medias con una letra comln no son significativamente diferentes, Scott & Knott
Alfa=0,05; Ciclo: dias desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias desde
emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias desde inicio de floracion a inicio de
fructificacion, R3-R6: dias desde inicio de fructificacién a pleno llenado de granos.
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En el grupo de ciclo intermedio, comprendio seis genotipos que en su mayoria poseian HC
determminado y pertenecian a los GM VI y VIII. Este grupo present6 una duracion promedio de
ciclo de 118 dias termales. LAE9757504, Fainta760 y A8000 mostraron periodos de E-R1 mas
cortos y significativos respecto al resto. Y si bien se observo variabilidad en la duracion de las fases
R1-R3y R3-R6 en este grupo, las diferencias entre los genotipos no fueron significativas debido a
los altos C.V. (Tabla 24). Los genotipos que se destacaron presentaron tanto HC determinado como
semideterminado.

Tabla 24. Duracion de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3 y R3-R6 en dias termales,

GM y HC para los seis genotipos de soja de ciclos intermedios en la localidad Cerro Azul
evaluados en 3 ciclos agricolas.

Genotipo Gm!? HC! Ciclo E-R1 R1-R3 R3-R6
LAE9757504 Vil SD 111 42 a 18 a 28 a
P1417115 Vil D 116 54 b 12 a 29 a
Himeshirazu Vi D 118 60 b 9 a 23 a
P1594754 Vil D 119 64 b a 26 a
Fainta760 Vil D 120 48 a 17 a 38 a
A8000 Vil D 121 50 a 12 a 34 a
C.V. 195 21,0 60,2 39,2

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla I-1).

*Medias con una letra comdn no son significativamente diferentes, Scott & Knott
Alfa=0,05; Ciclo: dias termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias
termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de
floracion a inicio de fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion a
pleno llenado de granos.

El grupo de ciclo largo, tuvo una duracién de ciclo de 126 dias termales promedio y los
genotipos P1594760B y P1459025 presentaron R3-R6 mas prolongado y significativo (Tabla 25).
Este grupo comprendio6 3 genotipos de HC determinado y de los GM VIl y X.
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Tabla 25. Duracion de ciclo (E-R8), de las fases E-R1, R1-R3y R3-R6, GM y HC para
los tres genotipos de soja de ciclos largos en la localidad Cerro Azul evaluados en 3
ciclos agricolas.

Genotipo GM!  HC! Ciclo E-R1 R1-R3 R3-R6
Yoril Vil D 125 67 a 5 a 26
PI594760B VI D 125 71 a 4 a 31
PI459025 X D 128 68 a 13 a 3 ¢
C.V. 16,5 1163 74,8 5,0

1GM y HC segun referencias bibliograficas (ver Anexo I, tabla I-1).

*Medias con una letra comdn no son significativamente diferentes, Scott & Knott
Alfa=0,05; Ciclo: dias termales desde emergencia a madurez de cosecha, E-R1: dias
termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de
floracion a inicio de fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion
a pleno llenado de granos.

En general para cada localidad y dentro de cada grupo conformado, existié una
concordancia entre los GM descriptos por la bibliografia y la duracion de ciclo observada de cada
genotipo. Se observo variabilidad dentro de cada GM tanto de duracion de ciclo como de las fases

estudiadas.

La relacion entre las fases E-R1c, R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p prolongados con el habito de
crecimiento no fue clara, encontrandose de acuerdo a la localidad y al grupo al que pertenecian,
genotipos de HC D o | con E-R1 cortos 0 R1-R3, R3-R6 y R3-R7 prolongados. Se observé en
general una asociacion entre el HC y la duracion de ciclo y/o GM. En general los genotipos de los
GM 1l al V presentaron habito de crecimiento indeterminado y los genotipos del GM VI al X en

general presentaron crecimiento determinado.

De los 94 genotipos estudiados 39, 19 y 5 genotipos se destacaron en Parand, Marcos
Juérez y Cerro Azul respectivamente, por poseer 1 0 mas de las caracteristicas buscadas. NA5009
DM4670, LAE0690102, Fukuyutaka y Tamba se destacaron en Parana por combinar E-R1c, R1-
R3p, R3-R6p y R3-R7p y PROT12FCA en Parana y NA5009 y J040284 en Marcos Juarez por
combinar E-R1c, R1-R3p y R3-R6p.
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GENOTIPIFICACION

Los marcadores analizados en la coleccion de 94 genotipos de soja fueron 14 SSRs, 12 151
SNPs y 9385 DArTs. Los marcadores SNP y DArT fueron filtrados para obtener los de mejor
calidad y eliminar los que presentaban mas del 10% de datos faltantes, obteniendo 7125 SNPs y
6465 DArTS.

ESTUDIO DE LA ESTRUCTURA DE LA POBLACION CON LOS MARCADORES SSR

El mayor nivel de estructuracion, basandose en el estadistico ad hoc AK, se encontr6 en

K=2 (dos poblaciones). Ademas, se observo una subestructuracion en K=4 (Figuras 16, 17 y 18).

Deltak = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))
250

2001

1501

Delta K
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50r

I I I I | L ! .
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K

Figura 16. Andlisis del nivel de estructuracion a través de STRUCTURE
HARVESTER con la informacion obtenida utilizando los marcadores SSR.
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Figura 17. Estructura poblacional para K=2 analizada a través de STRUCTURE con la informacién obtenida utilizando los
marcadores SSR.
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Figura 18. Estructura poblacional para K=4 analizada a través de STRUCTURE con la informacion obtenida utilizando los
marcadores SSR.

ESTUDIO DE LA ESTRUCTURA DE LA POBLACION CON LOS MARCADORES SNP

Para el andlisis de la estructura poblacional con marcadores SNP, se trabajo la poblacién de
genotipos con 220 SNPs distribuidos a lo largo del genoma (Tabla 26). Se eligieron 11 SNPs por

cada cromosoma, teniendo en cuenta que estén ampliamente distribuidos.
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Tabla 26. Marcadores SNP y cromosoma al que pertenecen, utilizados para realizar el segundo estudio de
estructura de la poblacion de genotipos de soja.

Nombre | Cromosoma | Nombre | Cromosoma | Nombre | Cromosoma | Nombre | Cromosoma
14980794 Gm01 14972171 Gmo06 14981958 Gm1il 14975164 Gm16
14972782 Gmo01 14971968 GmO06 14978852 Gmll 14975085 Gm16
14972462 GmO01 14975160 Gmo06 14980642 Gm1ll 14972142 Gm16
14983505 Gmo01 14979225 GmO06 14971702 Gmll 14975014 Gml6
14982684 Gmo01 14977693 GmO06 14972889 Gmll 14971759 Gml6
14971091 Gmo01 14979148 GmO06 14978747 Gmll 14984010 Gml6
14973184 Gmo01 14973405 GmO06 14977493 Gmll 14982896 Gml6
14982580 GmO01 14983569 GmO06 14979336 Gmll 14973083 Gml6
14972658 Gmo01 14975564 GmO06 14979828 Gm1l1l 14973601 Gm16
14973046 Gmo01 14978585 GmO06 14975458 Gm1ll 14979056 Gm16
14972075 GmO01 14971698 GmO06 14976891 Gmll 14979571 Gml6
14973093 Gm02 14977387 GmO07 14973312 Gml2 14982298 Gml7
14974118 Gm02 14979128 GmO07 14981482 Gml2 14978773 Gml7
14980122 Gm02 14974415 GmO07 14983061 Gml2 14973441 Gml7
14970975 Gm02 14981629 GmO07 14979405 Gml2 14973841 Gml7
14983443 Gm02 14983498 GmO07 14979583 Gml2 14971263 Gml7
14978036 Gm02 14983738 GmO07 14977513 Gml2 14974524 Gml7
14983739 Gm02 14984124 GmO07 14976376 Gml2 14977900 Gml7
14973879 Gm02 14984117 GmO07 14971143 Gml2 14983255 Gml7
14973944 Gm02 14981070 Gmo7 14973741 Gm12 14973543 Gm17
14974664 Gm02 14973180 GmO07 14973006 Gm12 14974402 Gml7
14982869 Gmo02 14981714 Gmo7 14981342 Gm12 14974638 Gm17
14974022 GmO03 14978940 GmO08 14980732 Gm13 14979541 Gm18
14982119 GmO03 14974512 GmO08 14976151 Gml3 14975487 Gml18
14977978 GmO03 14972115 GmO08 14975805 Gml3 14971470 Gml8
14982065 GmO03 14977271 GmO08 14971325 Gml3 14971597 Gml18
14975539 GmO03 14979368 GmO08 14975218 Gml3 14972504 Gml18
14980577 GmO03 14977199 GmO08 14971172 Gm13 14984121 Gm18
14972090 GmO03 14979854 GmO08 14973594 Gm13 14970925 Gm18
14981331 GmO03 14982596 GmO08 14975096 Gm13 14981434 Gm18
14971950 GmO03 14982905 GmO08 14980061 Gm13 14970957 Gm18
14971491 GmO03 14982446 GmO08 14975180 Gm13 14977142 Gml18
14974018 Gmo03 14982769 GmO08 14981632 Gm13 14976435 Gm18
14970968 Gmo04 14981708 Gm09 14973687 Gml4 14972867 Gm19
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Continuacion Tabla 25. Marcadores SNP y cromosoma al que pertenecen, utilizados para realizar el segundo
estudio de estructura de la poblacién de genotipos de soja.

14973780 Gmo04 14974354 Gmo09 14977480 Gm14 14978931 Gm19

14980973 Gmo04 14982647 Gmo09 14979769 Gm14 14983728 Gm19

14977078 Gmo04 14974386 Gmo09 14980501 Gm14 14983421 Gm19

14979645 Gmo04 14981397 Gmo09 14978580 Gm1l4 14981008 Gm19

14975686 Gmo04 14984239 Gmo09 14980884 Gm1l4 14984034 Gm19

14984237 Gmo04 14979508 Gmo09 14977962 Gm1l4 14982062 Gm19

14983497 Gmo04 14982238 Gmo09 14972967 Gm1l4 14973712 Gm19

14975431 Gmo04 14972303 Gmo09 14979345 Gm1l4 14976278 Gm19
14980854 Gmo04 14970988 Gm09 14971169 Gml4 14975549 Gm19
14981342 Gmo04 14976960 Gm09 14977685 Gm14 14973273 Gm19
14974488 GmO05 14971685 Gm10 14972034 Gm15 14979600 Gm20
14981704 GmO05 14980495 Gm10 14982084 Gm15 14983427 Gm20
14974591 Gm05 14977529 Gm10 14979950 Gm15 14984240 Gm20
14984110 GmO05 14984253 Gm10 14979804 Gm15 14984238 Gm20
14980971 GmO05 14980945 Gm10 14981318 Gm15 14974821 Gm20
14975589 Gm05 14972780 Gm10 14975094 Gm15 14971159 Gm20
14979370 Gmo05 14980768 Gm10 14977897 Gm15 14973412 Gm20

14980121 Gmo05 14972487 Gm10 14983359 Gm15 14980891 Gm20

14973698 Gmo05 14974645 Gm10 14977871 Gm15 14972588 Gm20

14971913 Gmo05 14980632 Gm10 14978867 Gm15 14975361 Gm20
14973862 GmO05 14982054 Gm10 14982829 Gm15 14981309 Gm20

El mayor nivel de estructuracion, basandose en el estadistico ad hoc AK, se encontr6 en

K=2 (dos poblaciones). Ademas, se observo una subestructuracion en K=3 (Figuras 19, 20 y 21).
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Deltak = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))
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Figura 19. Andlisis del nivel de estructuracién a través de STRUCTURE

HARVESTER con la informacién obtenida utilizando los marcadores SNP.
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Figura 20. Estructura poblacional para K=2 analizada a través de STRUCTURE con la informacion obtenida utilizando los
marcadores SNP.
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Figura 21. Estructura poblacional para K=3 analizada a través de STRUCTURE con la informacion obtenida utilizando los

marcadores SNP.

Ambos analisis mostraron que el mayor nivel de estructuracion se encuentra en K=2 (dos
poblaciones) y que tanto los SSR y como los SNP fueron utiles para la determinacion de la

estructura poblacional de la poblacion en estudio.

En ambos analisis se observo que el mayor nivel de estructuracion corresponde al origen
del germoplasma, al grado de mejoramiento que presenta y al GM. Considerando el anélisis con
los SSR, uno de los grupos esta constituido por materiales mejorados, comprendiendo 56 genotipos
con 46 de ellos de origen argentino desarrollados entre 1998 y 2015, 6 genotipos procedentes de
Estados Unidos desarrollados entre 1966 y 1989, 2 de Brasil desarrollados entre 1989 y 1990, un
genotipo de China de 1931, uno de Canada de 1951 y uno de Pakistan de 1972. Abarcaron los GM
Il al VII, concentrdndose 49 de ellos entre los GM Il al V1.

El otro grupo estd comprendido por materiales en su mayoria exoticos, integrado por 13
genotipos de Japon, 11 de China, 3 de Corea del Sur, 1 de India y 1 de Nyanmar. Estos genotipos
ingresaron al banco de germoplasma de Estados Unidos entre 1921 y 1987, pero sus fechas de
desarrollo pueden ser anteriores a estas (ANEXO I, Tabla I-1). Ademas, cuenta con 7 genotipos de
Argentina desarrollados entre 1996 y 2012, uno de Brasil de 1981 y uno de Estados Unidos de
1989. Abarcaron los GM 11 al X, ubicandose 29 de ellos entre los GM V1 al VIII.

La estructura que se utilizd para continuar el analisis de asociacion fue la obtenida con los
14 SSR.
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IDENTIFICACION DE MARCADORES ASOCIADOS CON E-R1, R1-R3, R3-R6 Y R3-R7

Para Parana, un total de 209 marcadores SNP y DArT identificados en 2 y 3 afios de
evaluacion, que se asociaron en forma individual o con dos 0 mas de las fases estudiadas (Tabla
27; Anexo Il, Tabla 1I-1).

Tabla 27. Asociaciones entre las fases del ciclo en soja E-R1, R1-

R3, R3-R6 y R3-R7, con los marcadores SNP y DArT analizados,
para la localidad de Parana.

o . N° de
Significancia Fase
marcadores
E-R1 107
E-R1yR1-R3
E-R1yR3-R6
0,0001126 - 0,04983
E-R1yR1-R3yR3-R7 1
E-R1yR3-R6 y R3-R7 17
E-R1yR3-R7 44
0,0194 —0,04933 R1-R3 12
R3-R6 7
0,00077235 —0,04649
R3-R6 y R3-R7 5
0,00168-0,04934 R3-R7 8
Total 209

E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3:
dias termales desde inicio de floracion a inicio de fructificacion, R3-
R6: dias termales desde inicio de fructificacion a pleno llenado de
granos, R3-R7: dias termales desde inicio de fructificacion a
madurez fisiologica

El anélisis de los resultados en la localidad de Marcos Juarez y para 2 ciclos agricolas,
permitio identificar 22 marcadores SNP y DArT asociados con una de las 3 fases de ciclo evaluadas
(Tabla 28; Anexo I, Tabla 11-2).
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Tabla 28. Asociaciones entre las fases del ciclo de soja E-R1, R1-R3 y R3-R6, con los
marcadores SNP y DArT analizados, para la localidad de Marcos Judrez.

N° de
Significancia Fase
marcadores
0,0000068036 — 0,03875 E-R1 11
0,00956 — 0,03699 R1-R3
0,01981 — 0,0409 R3-R6 4
Total 22

E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde
inicio de floracién a inicio de fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de
fructificacion a pleno llenado de granos.

Para la localidad de Cerro Azul, se identificaron 3 asociaciones con marcadores, dos
correspondieron con E-R1 y una entre un marcador y las variables R1-R3 y R3-R6 (Tabla 29;
Anexo Il, Tabla 11-3).

Tabla 29. Asociaciones entre las fases del ciclo de soja E-R1, R1-R3 y R3-R6, con los
marcadores SNP y DArT analizados, para la localidad de Cerro Azul.

o ) Ne de
Significancia Fase
marcadores
0,02795 — 0,04508 E-R1 2
0,01599 - 0,04737 R1-R3y R3-R6 1
Total 3

E-R1: dias termlaes desde emergencia a inicio de floracién, R1-R3: dias termales desde
inicio de floracién a inicio de fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de
fructificacion a pleno llenado de granos.

Al comparar los resultados de las 3 localidades, 2 marcadores (14970948|F|0-52:G>T-
52:G>T y 14980773|F|0-62:C>G-62:C>G) estuvieron asociados a E-R1 en Cerro AzulyaE-R1y
R3-R7 en Parana, y un marcador (14977227|F|0-12: A>G-12:A>G) estuvo asociado a R3-R6 y R3-
R7 en Parand y a E-R1 en Marcos Juarez.

De un total de 231 marcadores identificados para las 3 localidades, 88 se encontraron dentro
0 eran parte de posibles genes candidatos, 134 se encontraron en una zona cercana a un gen, 9 sin
genes cercanos dentro de la distancia establecida de estudio de 200 kb alrededor del marcador y 10

solo se pudieron ubicar hasta nivel de cromosoma, pero no su ubicacion dentro de los mismos.
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IDENTIFICACION DE LOS GENES CANDIDATOS ASOCIADOS A LA FASE DIAS A
FLORACION CORTO Y FASES DEL PERIODO REPRODUCTIVO PROLONGADAS.

Algunos genotipos que se destacaron fenotipica y significativamente para alguna de las
fases fenoldgicas estudiadas no presentaron marcadores ni genes candidatos asociados.

Los marcadores estuvieron asociados a uno 0 mas genes candidatos, llegando hasta 36 genes
asociados con un solo marcador en algunos casos. Para un total de 212 marcadores seleccionados
por estar asociados a floracién anticipada (E-R1c) y/o R1-R3, R3-R6 y R3-R7 prolongados (R1-
R3p, R3-R6p y R3-R7p) y dentro de cada grupo de duracion de ciclo y localidad, se identificaron
2918 genes como posibles candidatos. Muchos de estos, estaban asociados a mas de 1 marcador y
a uno 0 mas genotipos. Un total de 2417 genes poseian descripcion de procesos bioldgicos (GO)
en la base de datos Soybase (Grant et al., 2010, https://soybase.org/). Sobre una base de 1268 GO
descriptos para los genes encontrados (uno o mas genes poseian igual GO), solo 144 GO
coincidieron con los descriptos para los genes citados por la bibliografia (Tabla 30) y se detallan
en el ANEXO Ill (Tabla I11-1), y entre los cuales se observan varios con una estrecha relacion con

crecimiento, desarrollo, floracién, madurez, periodo reproductivo y sus fases.

Tabla 30. Procesos bioldgicos (GO) de los genes candidatos que coincidieron con los descriptos para los genes citados
por la bibliografia.

N° Proceso biolégico (GO)* N° Proceso biolégico (GO)*

Acumulacién de antocianinas en los tejidos en

1 . 73 Regulacidn circadiana de la expresidn génica
respuesta a la luz ultravioleta

2 Adhesion celular 74 Regulacion de la desfosforilacién proteica

3 Autofosforilacion de proteinas 75 Regulacion de la expresion de genes

4 Beta oxidacién de acidos grasos 76  Regulacién de la germinacién de semillas

5 Cz_:lscada de MAPK (Mitogen-Activated Protein 77 Regulacion de la respuesta de defensa
Kinases)

6 Crecimiento celular unidimensional 78 Regulacién de la respuesta de hipersensibilidad

7 Crecimiento del tubo polinico 79 Ilztlejg#llauon de la transcripcién, dependiente del

8 Deposicidn de calosa en pared celular 80 Regulacidn del crecimiento celular unidimensional

9 Desarrollo de carpelos 81 Regulacion del crecimiento de meristemas

10 Desarrollo de flores 82 Regulacion del desarrollo floral

11 Desarrollo de frutos 83 Regulaglon del momento_ de transicion de la fase

vegetativa a la reproductiva
12 Desarrollo de la cofia de la raiz 84  Regulacion del movimiento estomético
13 Desarrollo de las estructuras reproductivas 85 Regulacidn del proceso biosintético de antocianina
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Continuacion Tabla 30. Procesos biolégicos (GO) de los genes candidatos que coincidieron con los descriptos
para los genes citados por la bibliografia.

N° Proceso biolégico (GO)* N° Proceso biolégico (GO)*

14 Desarrollo de los estambres 86 Iljizgzg;aecrlgn del proceso metabolico del peréxido de

15 Desarrollo de los érganos florales 87 Regulacién del ritmo circadiano

16 Desarrollo de meristemas 88 Regulacién del transporte de protones
Regulacion negativa de la actividad del factor de

17 Desarrollo de dvulos 89 transcripcién de unién a una secuencia de ADN
especifica

18 Desarrollo de pétalos 90 Regulacidn negativa de la respuesta de defensa

19 Desarrollo de polen 91 (I?:nggtlz\ilén negativa de la transcripcion, dependiente

20 Desarrollo de semilla 92 Regulacién negativa del desarrollo floral

21 Desarrollo de tejidos 93 Regulacién negativa del envejecimiento celular

22 Desarrollo en un organismo multicelular 94 dR:IQXB?\IIOH positiva de la transcripcion, dependiente

23 Desumoilacion proteica 95 Regulacién positiva del desarrollo de flores

24 Deteccion de luz visible 96 Regulac_i()n positiva del proceso biosintético de
flavonoides

25 Diferenciacion celular 97 Regulacidn negativa de la fotomorfogénesis

26 Diferenciacion de los pelos radiculares 98 Reparacion de ADN

27 Direccion de proteinas a la membrana 99 Reproduccidn sexual

28 Direccion de proteinas a la vacuola 100 r'?}iﬂis;ggcr;if:éf dng'ggligﬂgg'da’ via de sefializacion

29 Enlace proteina croméforo 101 Respuesta a arsénico

30 Enlace proteina tetrapirrol 102 Respuesta a bacterias

31 Escotomorfogénesis 103 ﬁszpr)]téf;ta a estimulos de luz roja de muy baja

32 Especificacion de la identidad del 6rgano floral 104 Respuesta a la luz azul

33 Fosforilacién de peptidil-histidina 105 Respuesta a la luz roja

34 Fosforilacion proteica 106 Respuesta a la luz roja lejana

35 Fotomorfogénesis 107 Respuesta a la luz rojo, rojo lejano

36 Fotoperiodismo de dia corto, floracion 108 Respuesta a la privacion de agua

37 Fotoperiodismo de dia largo, floracién 109 Respuesta a las karrikinas

58 Fotoperidi, o

39 Fotosintesis 111 Respuesta al estimulo de &cido abscisico

40 Fototransduccidn de luz roja, roja lejana 112 Respuesta al estimulo de 4cido salicilico

41 Fototropismo 113 Respuesta al estimulo de auxinas

42 Fusién de la membrana celular 114 Respuesta al estimulo de etileno

43 Gravitropismo 115 Respuesta al estimulo de giberelina

44 Homeostasis de cationes celulares 116 Respuesta al estimulo de la luz

45 Importacion de proteinas a la matriz peroxisomal 117 Respuesta al estimulo de sacarosa

46 Importacion de proteinas al nicleo, translocacion 118 Respuesta al estimulo del &cido jasmonico
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Continuacion Tabla 30. Procesos biolégicos (GO) de los genes candidatos que coincidieron con los descriptos
para los genes citados por la bibliografia.

N° Proceso bioldgico (GO)* N° Proceso bioldgico (GO)*

47 Interferencia de ARN 119 Respuesta al estrés osmatico

48 Mgntenlmlentq de la identidad del meristema de 120 Respuesta al estrés salino

la inflorescencia

49 L\I/Ioeigtlenlmlento de la identidad del meristema 121 Respuesta al estimulo de temperatura

50 Mantenimiento de meristemas 122 Respuesta al frio

51 Microsporogénesis 123 Respuesta al ién cadmio

52 Modificacién de la pared celular 124 Respuesta a la radiacion UV B

53 Morfogénesis de la hoja 125 Respuesta al perdxido de hidrégeno

54 Morfogénesis de érganos 126 Respuesta celular a la privacion de agua

55 Morfogénesis de tricomas 127 Respuesta de vernalizacién

56 Morfogénesis post embrionica 128 Ritmo circadiano

57 Movimiento estomatico 129 Senescencia de la hoja

58 Nutacion 130 Sllep0|§m|ento de la cromatina dependiente de la
metilacion

59 Organizacién de cloroplastos 131 Sincronizacion del reloj circadiano

60 Organizacion de la cromatina 132 Smcromzamon del reloj circadiano con el
fotoperiodo

61 Organizacion de la pared celular 133 Sistema de_ tra_r]sducmon de sefiales de
autofosforilacion

62 Organizacion estructural de meristemas 134 Transcripcion, dependiente de ADN

63 Polimerizacidn de actina 135 Transduccion de sefiales

64 Prevencion o respuesta al sombreado 136 Trar}smlon de la fase vegetativa a la reproductiva del
meristema

65 Proceso biosintético de perdxido de hidrogeno 137 Transpiracion

66 Proceso catabdlico de macromoléculas celulares 138 Transporte de iones de metales de transicién

67 Proceso catabdlico de peréxido de hidrogeno 139 Transporte de iones metalicos divalentes

Proceso catabolico de proteina y ligado a
68 ubiquitina catalizado por el complejo 140 Via de sefializacion mediada por acido giberélico

Skp1/Cull/F-box protein (SCF)
Proceso catabdlico de proteinas dependiente de

69 ubiquitina 141 Via de sefializacion mediada por &cido jasmdnico
70 Proceso catabdlico de proteinas proteosomales 142 Via de sefializacion mediada por etileno

71 Proceso de 6xido reduccion 143 Vias de sefializacion de luz roja

72 Proceso metabolico del almidén 144  Vias de sefializacion de luz roja o roja lejana

*GO descriptos para soja y para los ortélogos y homologos en la planta modelo A. thaliana siguiendo los trabajos de Kim et al.
(2012) y Kong et al. (2010), y la base de datos SoyBase (Grant et al., 2010, https://soybase.org/), asociados a floracion, crecimiento,
desarrollo, madurez y periodo reproductivo y sus fases.

Finalmente, un total de 1252 genes candidatos tuvieron GO coincidentes a los de los genes
de la bibliografia, y asociados a 209 marcadores. Estos, se distribuyeron en los 20 cromosomas y

un solo gen asociado a R1-R3p se ubico en el scaffold_30. Se identificaron en 20, 13, 13y 16
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cromosomas los genes candidatos para E-R1c, R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p respectivamente. En
muchos casos, los genes se asociaron con una o mas fases dependiendo del genotipo y localidad.
Asi del total de genes identificados, 782 se relacionaron con E-R1c, 35 con E-R1c y R1-R3p, 20
con E-R1c, R1-R3p y R3-R7p, 42 con E-R1c y R3-R6p, 57 con E-R1c, R3-R6p y R3-R7p, 298 con
E-R1c y R3-R7p, 108 con R1-R3p, 83 con R3-R6p, 33 con R3-R6p y R3-R7p y 172 con R3-R7p
(Figura 22).
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Figura 22. Distribucién de las frecuencias de las fases E-R1c, R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p y sus combinaciones para

cada cromosoma.

De los genes candidatos identificados, 11 estaban citados por la bibliografia:
Glyma.01G188400 (AP2), Glyma.02g099500 (TEM1), Glyma.03G194700 (TFL1),
Glyma.05G231700  (FRI), Glyma.06G207800 (E1l), Glyma.12G224600 (SPA3),
Glyma.17G062000  (ZTL), Glyma.17G231600 (ELF3), Glyma.19g224200 (E3),
Glyma.18G224500 (AGL20) y Glyma.20G186200 (TEML1).
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En el ANEXO IV se enumeran las asociaciones entre las fases E-R1c, R1-R3p, R3-R6p y
R3-R7p, marcadores moleculares, genotipos portadores y genes candidatos.

Sumado a esto, se pudieron identificar 31 genes candidatos que contenian el marcador en
su secuencia (ANEXO V, tabla V-I), de los cuales Glyma.04G060800, Glyma.05G000600,
Glyma.05G227100, Glyma.05G231700, Glyma.07g070800, Glyma.08G199000,
Glyma.11G130300 y Glyma.16G178700, Glyma.17G029800 y Glyma.10G027000 estaban
relacionados a crecimiento, desarrollo y floracion.

Por otra parte, se identificaron 45 genes candidatos que no compartian GO con la
bibliografia, pero contenian los marcadores (ANEXO V, tabla V-II). De estos, 3 genes
(Glyma.12G225400, Glyma.15G048400 y Glyma.16G155800) estarian relacionados a
crecimiento, desarrollo y al cambio de las fases fenoldgicas del cultivo.

En NA5009 se identificaron 6 genes candidatos (Glyma.12G067000, Glyma.12G067100,
Glyma.12G068500, Glyma.12G068900, Glyma.12G069100 y Glyma.12G069200) relacionados a
R3-R6p y R3-R7p en Parand y a E-R1c en Marcos Juarez, asociados a un solo marcador
(14977227|F|0-12:A>G-12:A>G). Ademas, 3 genes asociados a E-R1c en Parana y al marcador
14980000 (Glyma.06G211900, Glyma.06G212800 y Glyma.06G212900) tambien estaban
asociados en Marcos Juarez a E-R1c con el marcador 14979999|F|0-47:T>C-47:T>C.
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DISCUSION

FENOTIPIFICACION

DIFERENCIAS EN LA LONGITUD DE DISTINTAS FASES EN PERIODOS FENOLOGICOS
EN LA POBLACION DE MAPEO DE GENOTIPOS DE SOJA, COMPUESTA POR
GENOTIPOS ARGENTINOS Y EXOTICOS, AGRUPADOS POR CICLO TOTAL SIMILAR

El analisis de interaccion genotipo ambiente (AMMI) de la variable duracion de ciclo, dio
como resultado la existencia de interaccion genotipo por ambiente significativa, dada por las
distintas sensibilidades de los genotipos a los diferentes ambientes y principalmente a sus
condiciones fototermales (cinco ciclos agricolas en Parana, dos en Marcos Juarez y tres en Cerro
Azul).

Los genotipos de soja evaluados en este trabajo, de los GM del 11 al X (HC indeterminado
y determinado), pudieron agruparse en diferentes grupos en cada localidad con un analisis de
conglomerados no jerarquico de K-means teniendo en cuenta el método del codo, de acuerdo a su
duracion de ciclo. Y en cada grupo, la mayoria de los genotipos pertenecian a uno o dos GM. El
estudio de las fases E-R1, R1-R3, R3-R6 y R3-R7 permitié detectar, en ocho de los 10 grupos de
genotipos conformados, y considerando las tres localidades, genotipos con fases E-R1 mas cortas
y R1-R3, R3-R6 y R3-R7 prolongadas, frente a otros de sus mismos grupos, presentandose estas
fases de menos dias a inicio de floracion como de mayores longitudes de R1-R3, R3-R6 y R3-R7

tanto en forma individual o en diferentes combinaciones.

Dos grupos de los 10 conformados para las tres localidades, no presentaron diferencias
destacables en las fases estudiadas. El grupo de ciclo intermedio corto conformado en la localidad
de Marcos Juérez con 12 genotipos de los GM 111 y IV y el grupo de ciclo corto con dos genotipos
de los GM VIl y VIII, evaluados en Cerro Azul. Esto podria deberse a una falta de genotipos que
aporten mayor variabilidad en el panel de mapeo dentro de estos grupos de madurez. Ademas, es
posible que las localidades y ambientes y especialmente en Cerro Azul las distintas fechas de
siembra, no hayan permitido la expresién de la variabilidad buscada en los genotipos evaluados,
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por lo que para descartar este factor, otros ambientes con diferentes condiciones fototermales
deberian haberse incorporado a este trabajo, con una mayor latitud para evaluar los genotipos de
GM 11y IV y con menor latitud en el caso de los GM VIl y VIII, como asi también respetar las

fechas de siembra en cada localidad para que las condiciones fototermales sean semejantes.

Diversos trabajos confirman las variaciones de duracion de fases en el ciclo en sojas con
similiar ciclo de vida. Anteriormente Kantolic and Slafer (2001), observaron en cultivares
argentinos del GM V indeterminados, diferencias en el periodo de R3-R6 debido a una diferencia
en su sensibilidad fotoperiddica, con estudios de campo y prolongando el fotoperiodo con luz
artificial luego de R3. Bernardi et al. (2013), estudiaron la variabilidad de patrones fenoldgicos en
56 genotipos de soja (cultivares argentinos y éxoticos de los GM I, 1V, V y VI, agrupados por
duracion de ciclo), y también determinaron la presencia de diferencias entre las fases E-R1, R1-
R5, R3-R6 y R1-R6 dentro de cada grupo de soja que compartian similar duracion de ciclo. Por
otro lado, Sanchez (2013) trabajando con lineas de soja dentro de los GM VIl y VIII (H.C.
determinado), observaron que en grupos de lineas con similar longitud de ciclo, existian diferencias
en las etapas vegetativas y reproductivas, principalmente desde emergencia a inicio de floracion.
Analizando los resultados del trabajo de Jiang et al., (2014) donde estudiaron la combinacién
alélicade los loci E1, E2, E3 y E4 y su efecto en la diversidad de madurez y adaptacion a diferentes
latitudes del cultivo de soja, se puede observar que dentro de los genotipos provenientes de Estados
Unidos y dentro de cada GM, existe variacion en los periodos de E-R1, E-R7 y E-R8. Por otro lado,
Liu et al. (2017) estudiaron la variacion genética del dia a madurez y la distribucién geogréfica de
los GM y observaron en una coleccion de 512 genotipos de soja de los GM 000 al X, la existencia
de diferencias en el cociente entre los periodos desde siemba a floracion y desde siembra a madurez
dentro de cada GM. También en el trabajo de Li et al. (2017), donde estudiaron la variacién
genetica de 299 genotipos de soja dentro de los GM 000 al X y 4 loci E, observaron que habia una
importante variacion en la proporcion entre el periodo reproductivo y el vegetativo entre genotipos
de un mismo GM. Y posteriormente, en el trabajo de Jiang et al. (2019), donde estudiaron la
variacion natural de la familia de genes FT en 127 variedades de soja de los GM 0000 al X, se
pueden observar diferencias dentro de cada GM en las longitudes de las fases estudiadas E-R1, E-
R7yE-RS.
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En diferentes trabajos, se ha concluido que los periodos reproductivos prolongados tienen
un efecto positivo en el crecimiento y desarrollo de las plantas de soja. Asumadu et al. (1998) en
un experimento con isolineas para los loci E1, E2 y E3 y prolongando artificialmente el
fotoperiodo, observaron un incremento en la duracion de la floracidn asociado a un incremento de
biomasa y rendimiento. Por su parte, Kantolic (2008), como resultado de diversos estudios
aumentando el fotoperiodo en condiciones de campo con luz artificial y en sojas del GM V
indeterminadas, menciona que si se considera un acortamiento de los dias a floracion y un
alargamiento de la fase posfloracion (periodo reproductivo prolongado), la planta se ubicaria bajo
condiciones de alta radicacion y temperatura y fotoperiodos largos, lo que permitiria lograr una
mayor tasa de crecimiento del cultivo durante el periodo critico desde floracion a comienzos de
llenado de granos aproximadamente, logrando un mayor nimero de semillas, asociando esto
principalmente a una mayor radiacion acumulada entre R3-R6. Por su parte Nico et al., (2015)
también observaron que al prolongar artificialmente el fotoperiodo luego de inicio de floracion, el
cultivar NA 5009 extendia la duracion de la fase postfloracion, y que este incremento se asociaba
a un aumento de la radiacion fotosinteticamente activa acumulada, a un aumento en el nimero de

nudos y a un aumento en la produccion de biomasa aérea.

Dos loci con dominancia parcial, uno con 3 alelos epistaticos (Dty, dty, dti-t) y otro con dos
alelos (Dto, dt2), y sus posibles combinaciones, determinan el tipo de crecimiento de la planta de
soja (Bernard, 1972; Thompson et al., 1997). Esto da como resultado genotipos con HC
determinado, indeterminado o semideterminado, que poseen una distinta relacion o yuxtaposicion
de sus desarrollos vegetativos y reproductivos (Fehr, 1993; Kantolic, 2008). En este trabajo, el HC
estuvo asociado en forma general con el GM, asi, se observo que la mayoria de los genotipos de
los GM Il al 1V, presentaron HC indeterminado y del GM V al X el HC fue en general determinado.
Esto esta en concordancia a lo descripto por Baigorri (1997), Heatherly and Elmore (2004) y
Baigorri et al., (2009) que, por una menor longitud de ciclo y para evitar las primeras heladas, los
GM IV e inferiores, se seleccionan con HC indeterminado, asi se logra mantener una duracion de
la etapa reproductiva suficiente con una importante superposicion con la etapa vegetativa, para

optimizar el crecimiento del cultivo en latitudes altas.
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Los genotipos destacados tanto por un inicio de floracion temprana (E-R1 cortos) o con las
fases prolongadas R1-R3, R3-R6 y R3-R7 del periodo reproductivo, presentaban en forma
indistinta HC indeterminado o determinado dentro de un mismo grupo y sin una relacién clara.
Bernard (1972), en uno de los primeros trabajos donde se estudiaron los loci Dt1y Dt2 y el HC en
soja, usando los cultivares Harosoy y Clark y sus respectivas isolineas, observo que los genotipos
con HC determinado comenzaban a florecer uno o dos dias antes y dejaban de florecer 2 a 3
semanas antes que los genotipos de HC indeterminados y que el nimero de nudos en el tallo
principal era mayor en estos ultimos, sumado a que también presentaban mayor altura. Por su parte
los genotipos de HC semideterminados obtuvieron valores intermedios. Posteriormente Heatherly
and Elmore (2004), realizando una revision de trabajos sobre el HC en soja, no encontraron una

relacion clara entre el HC y la longitud del periodo reproductivo.

La cierta independencia observada en esta tesis entre la longitud de las fases estudiadas y
el HC, podria deberse al efecto de distintos factores dentro del fondo genético de cada genotipo,

que en interaccion con los de HC y con el ambiente dan como resultado los fenotipos observados.

Bajo condiciones transitorias de estrés hidrico o térmico, es posible que genotipos con
periodos reproductivos prolongados, o fases prolongadas dentro de este, puedan compensar en
algun grado, el aborto de flores y vainas, por una mayor produccion de flores y frutos, comparados
con aquellos genotipos de igual ciclo pero con menor duracion del periodo reproductivo, siendo la
caida del rendimiento de una menor magnitud. Pero hasta el momento no se ha encontrado
bibliografia al respecto. Ha sido sugerido por ejemplo por Sadras et al. (2012), en una forma general
y para cultivos de HC indeterminado asociados a una floracion prolongada, que esta caracteristica
podria permitir la compensacion de pérdidas de flores y frutos causadas por un estrés transitorio,
comparado con cultivos de crecimiento determinado. También Ludlow and Muchow (1990)
mencionan que una floracién indeterminada podria dar plasticidad a los cultivos, al permitir que

esta o la fructificacion estén expuestas parcialmente a la ocurrencia de un estrés transitorio.

La fase E-R1c se observo en 30 genotipos, y en 26 de estos se asocid a una o mas del resto
de fases estudiadas prolongadas. Esto nos indicaria que E-R1c podria ser un buen indicador de

periodos reproductivos prolongados, pero que no brindaria suficiente informacion respecto a la
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longitud de las fases posteriores, debido a la independencia observada. La combinacion entre las
fases R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p fue mas aleatoria y no tan clara. Esta independencia también fue
observada por Liu et al. (2016), lo que sugiere que mas de un factor genético y sus posibles
interacciones estarian gobernando las distintas fases estudiadas. Al analizar los genotipos con fases
R3-R6p y R3-R7p en Parand, de 26 genotipos que presentaron R3-R7p solo 7 lo combinaron con
fases R3-R6p. Esto da una idea de la independencia entre estas. Fases R3-R6 prolongadas han sido
asociadas a un mayor numero de nudos, vainas y semillas (Kantolic y Slafer, 2001, 2005, 2007).
Ademas, el aporte en dias de la fase R6-R7 como se observa en este trabajo, es variable y en muchos
casos importante y sera un factor a tener en cuenta, considerando que a partir de R6, las vainas
maximizan su peso seco pero aun resta al menos un 20 % del crecimiento de los granos (Kantolic
et al., 2004).

GENOTIPIFICACION

ESTRUCTURA DEL PANEL DE MAPEO E IDENTIFICACION DE MARCADORES
MOLECULARES ASOCIADOS A LAS DIFERENTES FASES FENOLOGICAS
ESTUDIADAS.

Los andlisis de la estructura tanto por SSR y por SNP, permitieron observar que el mayor
nivel de estructuracion de la poblacion estudiada correspondondia a dos grupos, uno de los cuales
comprendia en su mayoria genotipos del GM I1l al VI y de Argentina, mientras que el segundo
grupo en su mayoria comprendia genotipos del GM VI al VIII y exoéticos. Por lo que la
estructuracion correspondié al origen del germoplasma, al grado de mejoramiento que presentaban
los genotipos y al GM. Estos resultados son similares a los observados en otros estudios en soja de
mapeo de asociacion y similares, donde se menciona que la estructura de las poblaciones estudiadas
y los grupos formados corresponden al origen y/o ciclo, a la respuesta fotoperiddica de los
genotipos (Wen et al., 2014, Zhou et al., 2015, Liu et al., 2016, Mao et al., 2017, Fang et al., 2017,
Wang et al., 2018 y Copley et al., 2018) y al grado de domesticacién (Zhou et al. 2015; 2016).
Segun Liu et al. (2016) esta coexistencia o superposicion de diferenciacion genética y espacial es

debida principalmente a la seleccion natural y por la meroja genética por el hombre, siendo la
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respuesta fotoperiodica entre GM diferentes, uno de los principales factores de seleccion que lleva

a la diferenciacién de los cultivares de soja.

Unas 231 asociaciones entre fases estudiadas y marcadores fueron consistentes en dos o
tres ciclos agricolas dependiendo de la localidad, y tres marcadores fueron identificados en 2
localidades, pero asociandose con distintas fases o combinaciones. EI nimero de asociaciones
identificadas vario entre localidades, como asi también se observaron marcadores asociados con
dos o0 mas fases. Esto es algo que se puede observar en otros estudios de mapeo de asociacion y el
estudio del ciclo y de sus fases en el cultivo de soja (Zhang et al., 2015; Liu et al, 2016; Copley et
al. (2018).

En lalocalidad de Cerro Azul se obtuvo la menor cantidad de asociaciones entre marcadores
y fases y entre marcadores y genes candidatos respecto a las localidades de Parand y Marcos Juarez.
Esto se debio al menor tamafio de muestra analizado, la mayor variabilidad que presentaron los
datos, y a las fechas de siembra que fueron distintas en cada ciclo agricola evaluado, influyendo en
el analisis de las asociaciones. Futuros estudios de fenotipado serian necesarios para robustecer los
resultados obtenidos para esta localidad, considerando la fecha de siembra como un factor

significativo a tener en cuenta.

GENES CANDIDATOS Y SUS FUNCIONES BIOLOGICAS O GO

Numerosos genes fueron identificados asociados a una floracion temprana y a la mayor
duracién de una o varias de las fases estudiadas del periodo reproductivo. Esto puede deberse a que
la soja es una especie que ha experimentado dos ciclos de duplicacion completa del genoma, hace
59 y 13 millones de afios atrds (Shomeaker et al., 1996; Schmutz et al., 2010), dando como
resultado la presencia de un gran nimero de genes en multiples copias que participan en procesos
bioldgicos iguales o similares o con subfuncionalizacion. De acuerdo a lo indicado por Watanabe

etal. (2012) y Kim et al. (2012), este origen paleopolipliode de la soja da como resultado multiples
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copias de genes de floracion ortdlogos de A. thaliana que interacttan entre ellos en mayor y menor

medida y el ambiente.

En este trabajo, 1252 genes candidatos, se identificaron como posibles genes con GO
coincidentes a los descriptos para los genes E1, E2, E3, E4, E9, E10, J, Dt1 y 117 genes ort6logos
y/o homologos a genes en A. thaliana asociados a floracion, desarrollo y madurez (Kim et al.,
2012). Los genes candidatos se relacionaron en forma individual o en diferentes combinaciones
con las fases E-R1 cortas y R1-R3, R3-R6 y R3-R7 prolongadas, en grupos de genotipos con similar

duracion de ciclo.

De los genes candidatos, 11 estaban citados por la bibliografia: Glyma.01G188400 (AP2),
Glyma.02g099500 y Glyma.20G186200 (TEM1), Glyma.03G194700 (TFL1), Glyma.05G231700
(FRI), Glyma.06G207800 (E1), Glyma.12G224600 (SPA3), Glyma.17G062000 (ZTL),
Glyma.17G231600 (ELF3), Glyma.18G224500 (AGL20) y Glyma.199224200 (E3), se describen a

continuacion.

El gen Glyma.01G188400 (AP2, GmTOE3b), se identificd en el genotipo NS6002 asociado
a fases de E-R1 cortas. Este gen pertenece a la familia de los factores de transcripcién
APETALAZ/ERF. En A. thaliana el gen homologo AP2 regula el meristema floral, la identidad de
los organos florales y su desarrollo, el desarrollo de dvulos y tegumento de semillas. Ademas,
determina el tamafio de semilla, peso de semilla y participa en la acumulacién de aceite y proteina.
Los transcriptos de AP2, se detectan en plantulas, raices, meristemas de inflorescencia, 6rganos
florales y en semillas y embriones en desarrollo (Jofuku et al., 2005; Ohto et al., 2005; Kim et al.,
2012). Phukan et al., (2017) mencionan que participan en soja en la expresion de genes asociados
a la respuesta al estrés a través de diferentes mecanismos. Zhao et al., (2015) describen dentro de
la misma clase de genes a GmTOE4a, que participa en la floracion mediada por el fotoperiodo
regulado por los genes E3 y E4 y en la morfologia de la planta.

Para Glyma.01G188400 (AP2, GmTOE3b) los GO descriptos en SoyBase.org son:
diferenciacion celular, desarrollo de flores, mantenimiento de meristemas, desarrollo de 6vulos,
regulacion de la transcripcion, respuesta al estimulo de giberelina, desarrollo de semilla,

reproduccion sexual, especificacién de la identidad de los érganos florales y desarrollo de tejidos.
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Glyma.02g099500 (TEMPRANILLO 1, TEM1) relacionado con la fase R3-R7p y los
genotipos  Akishinore, BRM926600, LAE0690102, LAE9962801, PI90768, Crockett,
FAINTA760, IAC100, Tamba y PI1154440 y Glyma.20G186200 (TEMPRANILLO 1, TEM1)
relacionado con el genotipo Harosoy y la fase E-R1c, participan en la homeostasis celular de
cationes, transporte de iones metalicos divalentes, vias de sefializacion mediadas por etileno,
fotoperiodismo y floracién y regulacion de la transcripcion dependiente del ADN. En A. thaliana
TEML1 regula negativamente la expresion de FT de acuerdo a su balance con el gen CONSTANS

(CO) y seria un mecanismo para prevenir floraciones tempranas (Castillejo and Pelaz, 2008).

El gen Glyma.03G194700 (TFL1) se identificd en el genotipo J040284 asociado a fases R1-
R3 prolongadas. Se considera un gen con subfuncionalizacion o neofuncionalizacion del gen
Glyma.19G194300 (GmTFL1 - Dtl), que controla el HC en soja y homologo de A. thaliana
terminal flower 1 (TFL1). Glyma03G194700 se expresa principalmente en raices y apices de tallos
jovenes, brotes y en cotiledones de semillas inmaduras, mientras que Glyma.19G194300 (GmTFL1
- Dt1) se expresa principalmente en raices y hojas jovenes y flores siete dias después de floracion
y en meristemas apicales al igual que TFL1 de A. thaliana. Ademas, se mencionan otros 2
homdlogos a TFL1, Glymal6G196300 y Glyma09G143500 (Tian et al., 2010; Liu et al., 2010;
Kimetal., 2012). El gen TFL1 en A. thaliana mantiene el crecimiento indeterminado del meristema
apical retrasando la regulacién de los genes de identidad floral. Glyma.03G194700 participa en
soja en la regulacion negativa del envejecimiento celular y del desarrollo floral, en el
fotoperiodismo y floracién, en dirigir proteinas a las vacuolas, en la regulacion del desarrollo floral
y en la respuesta al estimulo de la sacarosa (Grant et al., 2010, https://soybase.org).

Glyma.05G231700 (FRI), con el marcador en su secuencia, se relacion6 con E-R1c y R3-
R7p y con los genotipos A5901, A6126, LAE9758803-B, LAE0690102 y Tamba y con R3-R7p
asociado a los genotipos Inta Parana 6200, Inta Paranaa 5500, LAE9754703, P190768, RA514,
RA605 y LAE9757504. Participa en la diferenciacién celular y desarrollo de flores. Es homélogo
del gen FRIGIDA (FRI) que participa en la regulacion del tiempo a floracion en A. thaliana en

genotipos de floracion tardia.
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Dentro de los loci identificados, el locus E1 (Glyma.06G207800) se relaciond con los
genotipos DM4670, Harosoy y NA5009 con E-R1c. E1 de la serie de los loci E, es influenciado
por la calidad de la luz y el fotoperiodo, y esta asociado directamente a la floracion y madurez en
soja. El loci de E1 posee un gran efecto en floracion en soja, su alelo dominante retrasa su floracion
en condiciones de dias largos, regulando la expresion de los genes GMFT2a y GMFT5a que

promueven la floracién (Cao et al., 2017).

A Glyma.12G224600 (SPA3) se lo identificd en los genotipos Harosoy, Moyayimame,
PROT12FCA asociados a E-R1c y con Tamba asociados E-R1 y R3-R7p. Participa en la
fosforilacion de proteinas, respuesta al estimulo de auxinas y respuesta al frio. Pertenece a un grupo
de factores junto con SUPRESSOR PHYA-105 1 (SPA1), SPA3, SPA4 y CONSTITUTIVE
MORPHOGENETIC 1 (COP1) que regulan la estabilidad de la proteina CONSTANS (CO) que
posee un rol central en el control fotoperiddico de la floracion (Wu et al., 2014).

Glyma.17G062000 (ZTL2) es uno de los cuatro homologos identificados en soja, de
ZEITLUPE (ZTL) que participa en el control del tiempo a floracion y fotomorfogénesis en A.
thaliana (Xue et al., 2012). Se lo identificd en los genotipos Fukuyutaka, NattoKotsubu y Tamba
asociado a periodos de E-R1c y R3-R7p. En soja, participa en procesos catabdlicos
macromoleculares celulares, regulacion del ritmo circadiano, beta-oxidacion de acidos grasos,
desarrollo de flores, proceso catabdlico de proteinas en la matriz de peroxisomas, regulacion de la
transcripcion, respuesta a la luz roja o roja lejana, procesos catabélicos de proteinas ligados a

ubiquitina catalizados por el complejo Skp1/Cull/F-box protein (SFC) y transduccién de sefiales.

Glyma.17G231600 (ELF3), se identificd en los genotipos ACA420, ALIM3.44 y Mireya4?2
asociado a R3-R6p. Es uno de los 3 genes identificados en soja como homologos de A. thaliana
EARLY FLOWERING 3 (ELF3). En A. thaliana ELF3 es responsable de la generacion del ritmo
circadiano y regula la fotomorfogénesis vegetativa y la induccidn floral a través del fotoperiodo.
Modula el restablecimiento del ritmo circadiano e integra temperatura y fotoperiodo. Su expresion
varia en el trascurso del dia con un minimo de expresion al amanecer y un pico 0 maximo al
atardecer (Zhao et al., 2012; Zagotta et al., 1996; Kim et al., 2012). En soja participa en el ritmo

circadiano, nutacion, induccidn del ritmo circadiano regulado por el fotoperiodo, fotoperiodismo,
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floracion, fototransduccién de luz roja lejana, desarrollo floral, regulacion del movimiento

estomatico, respuesta al estimulo de &cido abscisico y crecimiento celular unidimensional.

Glyma.18G224500 (AGL20, SOC1, GmSOC1 o GmGAL1) es ortdlogo de A. thaliana
SUPPRESSOR OF OVEREXPRESSION OF CO1/AGAMOUS-LIKE 20 (SOC1/AGL20). En A.
thaliana, esta asociado al control de la identidad del meristema apical, el desarrollo de 6rganos y
el tiempo a floracion (Zhong et al., 2012; Na et al., 2013). Se identifico en el genotipo Harosoy,
relacionado a E-R1c. Segun SoyBase (Grant et al., 2010, https://soybase.org/), participa en la
acumulacion de antocianinas en tejidos en respuesta de la luz UV, desarrollo de carpelos, flores y
ovulos, regulacion positiva del desarrollo floral, regulacién de la transcripcién dependiente de

ADN, importacion de proteinas al nlcleo (translocacion), respuesta al frio y de vernalizacion.

Glyma.19g224200 (E3), se identifico en Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu y
Tamba relacionado con R3-R7p. Este gen es reportado como ortdlogo del gen Gigantea (Gl),
asociado a la floracion en Arabidopsis thaliana (Hug et al., 2000; watanabe et al., 2011). El locus
E3 0 FT3 (E3, e3-tr, e3-ns y e3-fs) codifica la proteina GMPHY A3 del fotoreceptor fitocromo A
(Xu et al., 2013; Shin and Lee, 2012; Watanabe et al., 2009). Los GO descriptos en Soybase son:
deteccion de luz visible, enlace proteina-tetrapirrol, enlace proteina-croméforo, fosforilacién de
peptidil-histidina, fotomorfogénesis, fototransduccion de luz roja - roja lejana, fototropismo,
gravitropismo, regulacion de la transcripcion dependiente del ADN, respuesta a arsénico, respuesta
a estimulos de luz roja de muy baja fluencia, respuesta a la luz roja lejana, respuesta al estimulo
continuo de luz roja lejana por el sistema de respuesta de alta irradiacion, ritmo circadiano,
transduccion de sefiales, vias de sefializacion de luz roja, vias de sefializacion de luz roja o roja
lejana.

El alelo dominante E3 retrasa la floracion en ensayos de campo en 5 dias y determina
también madurez tardia (15 dias) cuando se incrementan las horas de luz por dia (Buzzell, 1971,
Mc Blain et al., 1987; Cober et al., 1996). En el estudio de Cheng et al. (2011) lo asocian al QTL
gRP-1-1 relacionado con el periodo reproductivo desde floracion a madurez fisiologica. Por su
parte, Xu et al., (2013), trabajando en 2 ciclos agricolas con 53 genotipos de soja con diferente
sensibilidad al fotoperiodo, y regulando la longitud del dia con luz artificial, pudieron observar que
E3 junto a E4 estaban involucrados en el control del tiempo a floracion como en el crecimiento
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vegetativo y reproductivo luego de la misma, como maduracion y terminacion del tallo. Mc Blain
(et al., 1987) y Saindon et al. (1989) mencionan que E3 junto con E2 y E4 prolongan el periodo
desde floracién a madurez. Con 235 cultivares de soja, Wang et al. (2018), realizaron un estudio
de asociaciéon de genoma amplio y detectaron 1 QTL consistente para 12 ambientes, en la region
de E3, asociado tanto a tiempo a floracion como tiempo a madurez. Finalmente, en un trabajo
posterior, Nico et al. (2019), estudiando el efecto del fotoperiodo y de la sensibilidad fotoperiddica
en los procesos que determinan el rendimiento en soja, observaron un efecto positivo de la
sensibilidad fotoperiddica en postfloracion, en isolineas con diferente sensibilidad fotoperiddica
que poseian los alelos dominantes E2 y E3. Esta mayor sensibilidad fotoperiddica, junto a
condiciones que promovieron un mayor fotoperiodo postfloracion, retrasaron el desarrollo del
cultivo, que resulté en una captura mayor de radiacion y en una mayor produccién de nudos,

asociados positivamente al rendimiento.

La falta de deteccion del resto de los genes E, J, GmFT, descriptos en soja, podria deberse
a que a diferencia de otros trabajos de mapeo de asociacion como los de Zhang et al. (2015), Mao
etal. (2017), Liu et al. (2016) y Wang et al. (2018), este trabajo restringio la seleccion a solo fases
especificas como E-R1c, R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p, dando como resultado una menor captacion
de los genes E. Sin embargo, realizando una revision de los 231 marcadores encontrados
inicialmente asociados a E-R1, R1-R3, R3-R6 y R3-R7 y de acuerdo a su ubicacion en el genoma
y respetando el intervalo de 200 kb como desequilibrio de ligamiento estimado para esta poblacion,
no se encontrd asociacion con los genes descriptos E2, E4, J, E9 (GmFT2a), E10, GmFT1a,
GMFT3a, GMFT5a, GMFT2b, GmFT3b, GmFT5b, GMFT6. Otra explicacion podria estar dada
por la falta de polimorfismo funcional en estos loci en el panel de asociacion utilizado o la falta de
cubrimiento de los SNP y DARTS. Incluso algunas variantes genéticas como el caso del alelo el-
n1, una delecién del gen completo, son de dificil deteccion a través del genotipado con SNP (Zhang
etal., 2015).

Cinco genotipos en Parana (DM4670, NA5009, LAE690102, Fukuyutaka y Tamba)
presentaron las cuatro fases combinadas de E-R1c, R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p y Protl12FCA
combind E-R1c, R1-R3p y R3-R6p. Dos en Marcos Juarez (J040284, NA5009), combinaron E-
Rlc, R1-R3p y R3-R6p. Estos poseen entre 52 y 399 genes candidatos. Se destacdé NA5009, que
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dentro de los 132 genes identifiacados, 6 genes estaban relacionados con R3-R6p y R3-R7p en Parana
y aE-R1c en Marcos Juarez (7 ambientes) con el marcador 14977227|F|0-12:A>G-12:A>G. Estos genes
son: Glyma.12G067000 y Glyma.12G067100 con GO de procesos de oxido reduccidn (igual GO a los genes
GmCRY1a, GmCRY1b1, CRY1), Glyma.12G068500 con GO de fosforilacion proteica (igual GO a los genes
SPA1, SPA2 y SPA3), Glyma.12G068900 con GO de respuesta al estrés salino (igual GO a los genes
RAP2.7, LHY), y Glyma.12G069100 y Glyma.12G069200 con GO de regulacion de la transcripcion (con
igual GO a 67 genes dentro de los cuales se encuentran E1, E4, E3, TEM1, AGL20, ZTL2 y AP2).

Ademas, en NA5009 se identificaron 3 genes asociados a E-R1c en Parana y al marcador

14980000 (Glyma.06G211900 con GO de regulacion de la transcripcion y diferenciacion celular con igual
GO alos genes AGL20, AP2, SVP, COL4), Glyma.06G212800 con GO de respuesta a la privacion de agua
y al estimulo de diferentes hormonas como &c. Jasménico, auxinas, etileno, abcisico, salicilico (iguales GO
a los genes SVP, COL4, CRY2, CRY1a, CRY1lb, CRY2a, CRY1, ELF3, LHY, ZTL2) y Glyma.06G212900
con respuesta al estimulo de diferentes hormonas y regulacion de la transcripcién entre otras (iguales GO a

los genes SVP, COL4, LHY, PHYB, TEM1, AP1y 67 genes mas) y que tambien estaban asociados en
Marcos Juarez a E-R1c con el marcador 14979999|F|0-47:T>C-47:T>C.

La tecnologia DarTSeq con la utilizacion de los marcadores DArTs y SNPs, trabaja con una
fraccién del genoma que corresponde predominantemente a genes activos, y esto posibilitd
identificar marcadores dentro de 31 genes candidatos. Nueve de estos, estarian relacionados
directamente a crecimiento, desarrollo y floracion:

Glyma.04G060800 en el genotipo Fukuyutaka, asociado a E-R1c y R3-R6p que participa
en el desarrollo de flores, la respuesta al estimulo de la luz y el transporte de auxinas.

Glyma.05G000600 en los genotipos Harosoy y NA5009, asociado a E-R1c que participa en
la transicion de la fase vegetativa a la reproductiva de los meristemas.

Glyma.05G227100 en los genotipos Maria50, P1385942, A5409, P1123440, LAE0696358,
LAE0690102, IntaParana5500, LAE9754703, LAE9757504, PROT12FCA y IAC100 asociado a
R1-R3p y a la respuesta al estimulo de las hormonas &cido absicico, auxinas, etileno y acido
jasmonico, ademas de participar en las vias de sefializacién mediadas por acido jasmonico y por
etileno.

Glyma.05G231700 (FRI) descripto anteriormente como uno de los 11 genes candidatos

previamente citados en otras investigaciones.
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Glyma.07G070800 relacionado a R3-R7p y al genotipo NS6002. Participa en la
organizacion estructural de meristemas.

Glyma.08G199000 en los genotipos Fukuyutaka y Tamba asociado a E-R1c, R3-R6p y R3-
R7p, que participa en la respuesta a la luz azul.

Glyma.11G130300 en los genotipos Harosoy, Moyayimame y Fukuyutaka asociado a E-
R1c que participa en la respuesta al estimulo de los &cidos absicico y jasmonico, y en la respuesta
al estimulo de la luz.

Glyma.16G178700 en los genotipos Tamba y Crockett asociado a E-R1c y que participa en
la regulacién de la transcripcion dependiente del ADN, respuesta al estimulo de &cido absicico,
acido salicilico, etileno, giberelina y del &cido jasmonico, respuesta al estrés salino, y respuesta al
i6n cadmio.

Glyma.17G029800 en los genotipos P1416937, Harosoy y Tamba asociado a E-R1c y que
participa en el desarrollo floral.

Glyma.10G027000 en Mireya4?2 asociado a R3-R6p que participa en la regulacién del ritmo
circadiano.

Ademas, otros 45 genes candidatos que no compartian GO con la bibliografia, tambien
poseian un marcador como parte de su secuencia. De estos, 3 genes estarian relacionados al
desarrollo y al cambio de las fases fenoldgicas del cultivo:

Glyma.12G225400 en Moyayimame, PROT12FCA asociado a E-R1c y en Tamba asociado
a E-R1c y R3-R7p, que participa en la terminacién del embridn en semillas.

Glyma.15G048400 relacionado con E-R1c en los genotipos Prot12FCA, en los genotipos
NS6002 y NattoKotsubu con E-R1c y R3-R7p y en LAE9754703 con R3-R7p. Participaria en el
cambio de la fase vegetativa.

Glyma.16G155800 en los genotipos Harosoy, PROT12FCA y Tamba asociado E-R1c y a

la terminacioén del desarrollo del embrion en semillas.

Del gran nimero de genes candidatos identificados asociados a fases de emergencia a
floracion cortas y fases del periodo reproductivo prolongadas, 95 genes (11 citados por otros
investigadores, nueve en el genotipo NA5009, 30 genes con el marcador como parte de su

secuencias y con GO coincidentes a los de la bibliografia y 45 con GO distintos a los de la
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bibliografia y el marcador como parte de su secuencia), podrian seleccionarse en una primera etapa,
para validarse en estudios posteriores, generando poblaciones segragantes e isolineas como
proximos desafios de este trabajo (Rafalski, 2010; Fang et al., 2017; Wang et al., 2018). Como asi
también estudiar su potencial uso en los programas de mejoramiento, mediante seleccién recurrente
por marcadores, para el desarrollo de nuevos genotipos con estas caracteristicas buscadas. Incluso,
una vez validados, podria estudiarse la factibilidad de usarlos en modelos de simulacién de
desarrollo y rendimiento como el caso del CROPGRO-Soybean y los Loci E1, E2, E3, E4, E5 y
E7 (Messina et al., 2006). Ademas, se deberia continuar con el estudio y comprensién de como
participan estos genes en las vias de regulacion del crecimiento y desarrollo de la planta de soja y

sus posibles interacciones.
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CONCLUSION

Este trabajo es el primero realizado con un set de 94 genotipos de soja, estudiando la fase
dias a floracion y diferentes fases del periodo reproductivo, desarrollado en red en tres localidades
climaticamente contrastantes, en forma simultanea y durante 6 ciclos agricolas.

Se comprobd para diferentes localidades y afios, la existencia dentro de grupos de genotipos
de soja de similar ciclo de vida, de variacion en la duracién de las distintas fases dentro del ciclo,
corroborando lo observado en estudios previos. Se destacaron genotipos con fases E-R1 mas cortas
(floracion mas temprana) y con fases mas prolongadas de R1-R3 (inicio de floracién a inicio de
fructificacion), R3-R6 (inicio de fructificacion a pleno llenado de granos) y R3-R7 (inicio de
fructificacion a madurez fisioldgica), como asi también genotipos que combinaron periodos E-R1
cortos con una o las tres fases prolongadas R1-R3, R3-R6 y R3-R7. Por otro lado, el analisis de la
estructura de la poblacion separd a los genotipos en 2 grupos, asociados tanto al origen del genotipo
como al grado de domesticacion y al GM, relaciones ya observadas, debido a la estrecha respuesta
de la soja al fotoperiodo y a la temperatura y su importancia al momento del desarrollo de cultivares
en diferentes ambientes. Ademas, los grupos formados por duracion de ciclo total en cada
localidad, se correspondieron en general con los GM descriptos previamente para estos, segun las
distintas referencias utilizadas. El habito de crecimiento no present6 una clara relacién con las fases
E-R1 cortas 0 R1-R3, R3-R6 y R3-R7 prolongadas, dando una idea de que otros factores genéticos
con cierta independencia con los de HC, y en interaccion entre ellos y con el ambiente, estarian
influenciado la longitud de las mismas. Se identificaron asociaciones significativas entre las fases
E-R1c y distintas fases prolongadas del periodo reproductivo, con un total de 209 marcadores SNP
y DArT, que muestran estabilidad al observarse en dos 0 mas afios. Estos marcadores estaban
asociados a 1252 genes candidatos. Cincuenta de estos genes candidatos y sus marcadores
asociados, junto con los 45 genes candidatos que no tuvieron coincidencia de sus GO con los de la
bibliografia y que poseian el marcador en sus secuencias, podrian seleccionarse en una primera

etapa para su validacion y para continuar en el estudio de sus funciones y posibles interacciones.
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ANEXO |

Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre completo, pedigree, grupo
de madurez (GM) y Habito de crecimiento (HC), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

Origen

NO

Genotipo

Pedigree

M/
HC

Caracteristicas

Afo de
Obtencion y
fuente

Argentina

1 LAE9758803-B

A 5634 RG x
FAINTA 760

VIl/
D

Linea con buen
comportamiento a
chinches fitéfagas

2009
(1)

Argentina

2 LAE9764703

H96A611 X
(TRACY M x
FAINTA 760)

VIl/

Linea transgénica
con tolerancia a
glifosato, posible
tolerancia a
chinches

2009
(1)

Argentina

3 LAE9962801

H96A914 X
(L814590 x
PROMAX 550)

VII/ 1

Linea transgénica
con tolerancia a
glifosato, posible
bajo contenido de
inhibidores de
tripsina

2009
(1)

Argentina

4 LAE9756701

A 5634 RG x
LAE9011210

VI/ D

Linea transgénica
con tolerancia a
glifosato,
Resistente a
Phytophthora raza
1y 4, posible
toleranica a
chinches

2009
(1)

Argentina

5 LAE9757504

FAINTA 760 x A
6401 RG

VII/
SD

Linea transgénica
con tolerancia a
glifosato,
Resistente a
phytophthora raza
1y 4, posible
tolerancia a
chinches

2009
(1)

Argentina

6 LAE9956204

FAINTA 760 x A
6001 RG

VII/
D

Linea transgénica
con tolerancia a
glifosato, posible
tolerancia a
chinches

2009
(1)
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Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

Afo de

Origen N° Genotipo Pedigree (IB_II\C/I:/ Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Genotipo con
Moyayimame semilla de
. . tegumento negro 1930*
Japon 7 (Moyashimame, IV/ID 7.
PI87059) utilizada para 1,2,3)
coNsumo como
brotes de soja
Genotipo con
, Tamba (Tamba VI/ semilla grande de
Japon 8 tegumento negro
kuro) D
para consumo
como edamame
P1416937 : -
Japon 9 (Houjaku VI/D Genotllpo tolerante 1977
a sequia (3,4,5)
Kuwazu)
Cultivar
. A3770 (A3770 transgenico con 2000
Argentina 10 RG) /1 tolerancia a (6)
glifosato
LFCA 489(126)G Cultivar con alto 2012
Argentina 11 PROT12FCA  (Garimpo x A VI/1 contenido de (7)
5409) X P1 423853 proteina en grano
Linea de alto
. P1547 879 x rendimiento y 2012
Argentina 12 LAE0690102 INTA Parana 629 VIZi semilla con hilo (1)
claro o amarillo
Cultivar
. A4613 (Nidera transgenico con 2005
Argentina 13 A 4613 RG) V71 tolerancia a (6)
glifosato
. : Cultivar con
. Fukuyutaka (Pl Oka Daizu x Shiro . . 1980, 1987*
Japon 14 506675) Daizu 3 VI/ D calidad de semilla (8, 4)
para tofu
Cultivar
. A5409 (A 5409 transgenico con 1998
Argentina 15 RG) VI tolerancia a (6)
glifosato
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Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

M/ Afio de
Origen N° Genotipo HC Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Cultivar
. Ab417 (A 5417 transgenico con 2001
Argentina 16 RG) VvID tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. A5520 A 5520 transgénico con 2000
Argentina 17 RG) VID tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. AS5777 (A5777 transgenico con 2002
Argentina 18 RG) VID tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. A5901 (A 5901 transgenico con 1999
Argentina 19 RG) VID tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. A6040 (A 6040 transgénico con 2000
Argentina 20 RG) VI/D tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. A6126 (Nidera transgénico con 2005
Argentina 21 A 6126 RG) VI'D tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. A6411 (A 6411 transgenico con 2003
Argentina 22 RG) VI/ D tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. A7321 (A 7321 transgenico con 2001
Argentina 23 RG) VII/ | tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. AB8000 (A 8000 VIII/ transgénico con 1998
Argentina 24 RG) D toleranciaa (6)
glifosato
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Continuacion Anexo |, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

M/ Afio de
Origen N° Genotipo Pedigree HC Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Cultivar
. ACA360 ACA transgénico con 2002
Argentina 25 360 GR) 7t tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar
. ACA420 (ACA transgénico con 2003
Argentina 26 420 GR) V71 tolerancia a (6)
glifosato
Cultivar con
. Natto Kotsubu semilla de tamafio 1987*
Japén 27 (Natto-shoryu, VI/ D hi ial para (9. 4)
PI507088) chico especial pa ,
elaborar natto
Cultivar
. ACA530 (ACA transgenico con 2002
Argentina 28 530 RG) VI tolerancia a (6)
glifosato
_ Cultivar con -
Japén 29 ?é(é;fﬂ;)me (P! VI/ D calidad de semilla 197(9é 149)87
para tofu '
Linea con alto
contenido de 2005
Argentina 30 ALIM1,57 DM501 x FG1 V/'1 proteinaen grano, (10)
hilo claro y tamafio
grande de semilla
Linea con alto
contenido de 2005
Argentina 31 ALIM3,44 DM501 x FG2 IV/ 1 proteina en grano, (10)
hilo claro y tamafio
grande de semilla
Linea transgénica
[(L870482 X DM c?_n tolerancia a
Argentina 32 LAE0696358  50048) x FT 2]x /| 9lifosato, GMV, 2015
alto rendimiento y (1)

P1 547878

grano con hilo
amarillo o claro
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Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

. . . M/ . Aflo de
Origen N° Genotipo Pedigree HC Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Genotipo triple
nulo para
lipoxigenasas,
VI**/ portador de los
33 BRM 92-6600 D alelos Ix1, Ix2 'y (11)
Ix3 que regulan la
ausencia de las
lipoxigenasas en
semilla
Cultivar
Champaqui5,4 transgenico con 2003
Argentina 34 (Champaqui V/D tolerancia a (6)
5.40) glifosato, alto
rendimiento
Cultivar
Champaqui5,7 transgenico con 2005
Argentina 35 (Champaqui V/'1 toleranciaa (6)
5.70) glifosato, alto
rendimiento
Estados 36 Davis D49-2573 x N45- VI/ D Cultivar adaptado 1966, 1967*
Unidos (P1553039) 1497 a suelos anegables (4,12)
Cultivar
transgenico con
Argentina 37 :\D/IM.ZZOO (Don I1/1 toleranciaa 2004
ario 2200) . (6)
glifosato, alto
rendimiento
Cultivar
transgénico con
Argentina 38 DM.3100 (Don [11/1 tolerancia a 2003
Mario 3100) . (6)
glifosato, alto
rendimiento
Cultivar con alta
proteina en grano
. especial para tofu, -
Japén 39 Eggglzlg;l IV/D miso y nimame, 197(18’,149)74

fuente coleccion de
trabajo INTA EEA
Parana
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Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

M/ Afo de
Origen N° Genotipo Pedigree HC Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Cultivar diferencial
para resistencia a
Estados 40 Crockett (PI Pl 171451 x VIII/ chinches fitofagas 1989*
Unidos 535807) Hampton 266 D ycon resistencia a (4, 13)
insectos
defoliadores
Cultivar
transgénico con
Argentina 41 DM46OO (Don IV/1 toleranciaa 2003
Mario 4600) . (6)
glifosato, alto
rendimiento
Cultivar
transgénico con
Argentina 42 DM‘.1670 (Don IV/1 toleragncia a 2008
Mario 4670) . (6)
glifosato, alto
rendimiento
. Cultivar con
Argentina 43 Fainta760 Curtis x Pl Vi tolerancia a 1996
2271687 D : g (6)
chinches fitdfagas
Cultivar con gen
Brasil 44 FT-2 (PI Seleccion de IAS5 VII/ de resistencia a 1981, 2001*
628932) (Hill x D52-810) SD royaasiaticadela (14, 15, 16)
soja (Rpp3)
Cultivar con
posible resistencia
Japén 45 Himeshirazu VI f‘arsg;?gggi;‘ge 1970, 1993*
(P1594177) D : (8, 15, 4)
lepidopteros, usado
como forraje,
abono verde
Culivar de alto
Canada 46 Harosoy (PI Mandarin (Ottawa) m rendimeinto (el- 1951
548573) x A.K. (Harrow) as/e2/E3/E4/e5/ET] a7
Dtl)
Linea transgénica
. A 3901RG /DM con tolerancia a 2003
Argentina 47 J036074 4800 VI/D glifosato, alto (10)

rendimiento
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Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

M/ Afio de
Origen N° Genotipo Pedigree HC Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Linea transgénica
. A 3901RG / DM con tolerancia a 2004
Argentina 48 J040284 4800 IV/1 glifosato, alto (10)
rendimiento
Cultivar con
Brasil 49 IAC100 (PI IAC 78/2318 x VIl/ resistenc_ia/ 1989, 2001*
628850) IAC 12 D toleranciaa (18, 19, 4)
insectos
Genotipo fuente de
. Kinoshita (PI VIII/ resistencia a roya 1952*
Japon 50 - .
200487) I asiatica de la soja (15, 4)
(Rpp5)
Cultivar
transgénico con 2005
Argentina 51 Maria 50 V/'1 toleranciaa
glifosato, alto ©)
rendimiento
\V/**/
- 52 MD70100 D? -
Cultivar
transgénico con
. Mireyad2 (NK tolerancia a 2004
Argentina 53 Mireya 4.2) V71 glifosato, alto (6)
rendimiento, hilo
claro
Genotipo
transgenico con 2005
Argentina 54 NA3005 [11/1 tolerancia a
: (20, 21)
glifosato, alto
rendimiento
Cultivar
NA3289 transgenico con 2006
Argentina 55 (Nidera A 3289 [11/1 tolerancia a (6)
RG) glifosato, alto
rendimiento
NAS5009 Cultivar OGM con 2007
Argentina 56 (Nidera A 5009 V/'1 toleranciaa (6)

RG)

glifosato, alto rend.
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Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

M/ Afio de
Origen N° Genotipo Pedigree I Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Linea experimental
: con alto
Argentina 57 NEM31,07 g&gg&%é) V/1 rendimiento, 2((1)8;1'
Tolerancia a
nematodes
Cultivar
suscesptible a
cancro del talloy *
Brasil 58 g)zcgggz)ll (P Davis x Parana \S/[I)/ resistente a 1?196(?, 42’01021)
mancha ojo de rana
y resistente a
pustula bacteriana
Genotipo con alto
contenido de
. aminoacidos 1921*
China 59 PI154608 - 1 11/ D azufrados (22, 4)
(metionina 'y
cisteina)
Genotipo con alto 1927%
China 60 PI71465 V/'1 contenido de ()
proteina en grano
Genotipo sin
. contenido de 1930*
China 61 PI190768 (7582) VI/ D lectinas en (23, 4)
cotiledones
. Genotipo con 1931*
China 62 P192689 (7884) IV/1 resistencia a H.zea (24, 2)
Genotipo con bajo
contenido de
acidos grasos 1937*
Myanmar 63 P1123440 VI/1 poliinsaturados (25, 4)
18:3 (&cido
linolénico)
Genotipo con
Corea del 64 P1157440 (Kin- V/D ausencia de 1947*
Sur du) inhibidor tripsina (26, 4)

Kunitz (alelo ti)

Anexol| 118



Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

M/ Afio de
Origen N° Genotipo Pedigree HC Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Cultivar
transgénico con 2011
Argentina 65 NS 6002 VI/ D toleranciaa (6)
glifosato, alto
rendimiento
Genotipo
Japon 66 P1200492 VII/ diferencial para 1952*
(Komata) D roya asiatica de la (15, 4)
soja (Rpp1)
Genotipo con alto 1970%
Pakistdan 67 PI1371611 Red Chinax Clark  V/1 contenido de aceite 27, 4)
en grano ’
Cultivar con alta
proteina en grano
especial para tofu,
miso y nimame,
. P1385942 semilla 1971, 1974*
Japon 68 (Enrei) IV/D proveniente del (8, 4)
Banco de
Germoplasma de
soja de la EEA
Marcos Juarez
, PI416819 iy Genotipoconalto o7
Japon 69 ; contenido de
(Bunsei) D ; (4)
proteina en grano
, P1417115 vy, Genotipo con alto 1974*
Japon 70 contenido de
(Kyushu 16) D ' (4)
proteina en grano
Genotipo resistente
a Phytophtora raza
Coreadel , PI458256 (Kas viD 1 Attt 1981*
Sur 578-1) q I 4)
e proteina;
semilla grande
Genotipo
. P1459025 (Big- diferencial para 1981*
China 72 Nan) XID roya asiatica de la (15, 4)

soja (Rpp4)
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Continuacion Anexo |, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

GM/ Afio de
Origen N° Genotipo Pedigree HC Caracteristicas  Obtenciény
fuente

Genotipo
P1462312 VIII/ diferencial para 1981*
(Ankur) I roya asiatica de la (15,4)
soja (Rpp3)

India 73

Cultivar con bajo

contenido de

inhibidores de
Estados 74 P1542044 Williams 82 x PI i/ | tripsina en granos 1989
Unidos (Kunitz) 157440 (alelo ti); gen 8,4)

Rpsl-k para

resistencia a

phytophthora

Isolinea de
Williams 82 con el
Estados 75 P1547875 (L85- Williams 82 x PI i/ | alelo Rpp1l para 1989*
Unidos 2378) 200492 resistencia a roya 4)
asiatica de la soja;

Rpsl-K

Isolinea de
Williams 82 con el
Estados 76 P1547878 (L86- Williams 82 x PI i/ | alelo Rpp2 para 1989*
Unidos 1752) 230970 resistencia a roya 4)
asiatica de la soja;
Rpsl-K

Isolinea de
Williams 82 con el
Estados P1547879 (L87- W.illiams 82 x PI i/ | alelo Rpp4 para 1989*
Unidos 0482) 459025 resistencia a roya 4
asiatica de la soja;
Rps1-K

Cultivar con alto
contenido de
Corea del 78 P1548351 Linea derivada de IV/D proteina (alelo 1950*
Sur (Jefferson) "Jefferson™ lap2). Para 4)
consumo humanao.
Semilla grande
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Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencion y fuente.

Afo de

Origen N° Genotipo Pedigree (IB_II\C/I:/ Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Genotipo con
PI587880A : - *
China 79 (7573, Huang i/ fesistenciaaroya 1995
Dou) asiatica de la soja 8,4)
(Rpp1-b)
Cultivar
transgénico con
, (A 5318 x Inriville tolerancia a
Argentina 80 INTA Parana INTA)x A6401  VI/D glifoasto de alto 2011
6200 A : (6)
RG rendimiento, hoja
lanceolada y
vainas de 4 granos.
P1594754 <« Genotipo con -
China 81 (7938; Jiwo Vil resistencia a roya 1996
/D L. . (4)
dou) asiatica de la soja
P1594756 Genotipo con -
China 82 (7771, Bai peng M resistencia a roya 1996
L D s : 4)
qing pi dou) asiatica de la soja
Genotipo con
. P|594_76OB . VII** resistencia a roya 1996*
China 83 (7940; Gou jiao /D itica de |4 Soi 8 4
huang dou) asiatica de la soja, 8,4)
Rppl
P1594766 Genotipo con -
China 84 (7773; Tian hei Vil resistencia a roya 1996
D s : 4)
dou) asiatica de la soja
Genotipo con
China 85 P1594767B VII** resistencia a roya 1996*
(7942) /D asiatica de la soja, (8, 4)
Rppl-b
Cultivar
transgenico con 2004
Argentina 86 RA514 V/1 toleranciaa
: (6)
glifosato, alto
rendimiento
Cultivar
transgénico con
. RA605 (RAR . 2004
Argentina 87 605) VI/D tolerancia a (6)

glifosato, alto
rendimiento
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Continuacion Anexo I, Tabla I-1. Lista de genotipos utilizados, con el pais de origen, nombre
completo, pedigree, grupo de madurez (GM), caracteristicas, afio de obtencién y fuente.

GM/ Afio de
Origen N° Genotipo Pedigree HC Caracteristicas  Obtenciény
fuente
Cultivar
. Ab5409 RG x transgénico con
Argentina 88 g&')&‘ Parana (L814590 x V/1 toleranciaa 2?61)1
Promax 550 ) glifosato de alto
rendimiento
Cultivar
transgénico con 2006
Argentina 89 SP3900 IV/1 tolerancia a
: (6)
glifosato, alto
rendimiento
Cultivar
transgenico con
Argentina 90 192037 (138 [11/1 tolerancia a 2002
2037) : (6)
glifosato, alto
rendimiento
Cultivar
transgenico con
Argentina 91 132049 (TJS IV/1 toleranciaa 2003
2049) : (6)
glifosato, alto
rendimiento
Cultivar
transgénico con 2003
Argentina 92 TJ2055 V/'1 toleranciaa
: (6)
glifosato, alto
rendimiento
- Cultivar con
Estados W|II|am38? Williams(7) x resistencia a 1981
) 93 (L77-1794; PI : i/ 1
Unidos Kingwa Phytophthora (alelo (28, 4)
518671)
Rps1-k)
_ _ V] ** Genotipo_ con
China 94 Yoril /D resistencia a roya (@D)]

asiatica de la soja

* Afo de introduccidén en el banco de germoplasma de Estados Unidos.

** Grupo de Madurez estimado de acuerdo a observaciones en INTA EEA Parand, Parana provincia de Entre
Rios, Argentina.
INTA EEA Parana, 2020. Programa de mejoramiento de soja; 2INTA EEA Parana, 2020, Coleccion de trabajo;
SUSDA (1931); “USDA Agricultural Research Service (2015); SPathan et al. (2007), *INASE (2020); "Fresoli et al.
(2012); 8Liu (2004); °Shurtleff and Aoyagi (2012); YINTA EEA Marcos Juéarez, 2020, Programa de mejoramiento
de soja; 'Bologna et al. (2014); 2OCEPAR/EMBRAPA-CNPS0 (1994); BBowers (1990); “Molstina (1987);
BKato (2017); *Wysmierski (2012); Y"Shurtleff and Aoyagi (2019); *Lourencéo et al., (1997); °Rosseto et al.

Anexol| 122



(1995); ¥Santos y Vicentini (2005); >!Dalmau F., Com. Pers. (2020); ??Yang and Burton (1993), ?*Vodkin and
Raikhel (1986), 2*Joshi (1977), 2*Cardinal et al. (2011); 2Hymowitzs (1986); 2’Settlagea et al. (1998); 2Bernard and
Cremeens (1988).
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ANEXO I

Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 mas ciclos agricolas relacionados a los caracteres evaluados en la
localidad de Parana.

Ciclo
agricola Fase Marcador F p Crom. GL | Posicion
2013-14 6,14854 0,01705
2014-15 E-R1 14965609 4,20736 0,04623 Gm14 B2 | 1044760
2015-16 4,23549 0,04409
2014-15 R1-R3 14965970 5,58786 0,02257 Gm05 Al | 40516782
2015-16 4,66814 0,03487
2013-14 E-R1 14966112 10.18077 | 0,00262 Gml6 J 33800215
2014-15 10,91651 | 0,00190
2013-14 R3-R7 14966112 6,22638 0,01641 Gmi6 J 33800215
2014-15 6,74394 0,01274
2014-15 R1-R3 14966214 5.58786 0,02257 Gmo05 Al | 40530747
2015-16 4,66814 0,03487
2013-14 E-R1 14966283 5,59057 0,02253 Gm20 | 41312619
2014-15 4,15400 0,04758
2013-14 E-R1 14967238 9,35664 0,00377 Gml2 H | 38498698
2014-15 9,29769 0,00388
2012-13 4,43265 0,04114
2013-14 R3-R7 14967238 9,69911 0,00324 Gmil2 H 38498698
2014-15 4,33167 0,04326
2013-14 R3-R6 14967256 4,6259 0,03702 Gm1l8 G | 41819004
2014-15 11,78800 | 0,00131
2013-14 E-R1 14967256 1,38218 0,00938 Gm18 G | 41819004
2014-15 6,67834 0,01315
2013-14 R3-R7 14967256 4,14433 0,04782 Gml8 G | 41819004
2014-15 6,41834 0,01493
2013-14 R3-R7 14968098 4,15961 0,04743 Gm02 Dib | 9331891
2014-15 5,57142 0,02275
2013-14 10,54638 | 0,00223
2014-15 E-R1 14968470 16,14677 | 0,00023 Gmo06 C2 | 19263614
2015-16 13,01119 | 0,00065
2013-14 E-R1 14968542 4,78669 0,03404 Gmo3 N 4645048
2014-15 6,09548 0,01751
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 9,87879 0,00299

2014-15 E-R1 14968908 12,58726 | 0,00094 GmO06 C2 | 23650209
2015-16 8,25791 0,00566

2013-14 E-R1 14969160 5,95230 0,01880 Gmi9 L 49553980
2014-15 6,13213 0,01719

2013-14 6,86517 0,01202

2014-15 E-R1 14969587 9,32740 | 0,00382 Gm16 J 19056781
2015-16 6,39203 0,01421

2013-14 R3-R7 14969593 4,69079 0,03579 Gml0 (@] 2340390
2014-15 4,15608 0,04752

2013-14 E-R1 14969665 5,55484 0,02295 Gmi6 J 36484085
2014-15 9,62413 0,00335

2013-14 R3-R6 14969759 5,78462 0,02044 Gmis E 763458
2014-15 5,19096 0,02761

01314 | £ pg 14969770 511015 | 002879 | o6 | 5 | 30610341
2014-15 5,57298 0,02274

2013-14 6,57082 0,01386

2014-15 E-R1 14969797 6,73675 0,01279 Gmo09 K 2121295
2015-16 5,64603 0,02082

2013-14 E-R1 14970141 6,57329 0,01384 Gmo04 C1 3305147
2014-15 5,53649 0,02316

2013-14 E-R1 14970189 7,43506 0,00915 Gmi9 L 47313316
2014-15 6,38628 0,01517

2013-14 R3-R7 14970189 4,99474 0,03055 Gml9 L 47313316
2014-15 441116 0,04147

201314 | g g 14970299 566080 | 002175 | 57 | M | 16532008
2014-15 4,24734 0,04525

2013-14 | £ 14970355 743506 | 000915 | 07 | M | 36893392
2014-15 6,38628 0,01517

2013-14 R3-R7 14970355 441116 0,04147 Gmo7 M 36893392
2014-15 4,99474 0,03055

2013-14 R3-R6 14970437 9,63284 0,00334 Gmo06 C2 | 14498697
2014-15 4,60342 0,03747

2013-14 | pa gy 14970437 430528 | 004387 | o | c2 | 14498697
2014-15 6,15899 0,01697

201415 | g g 14970494 579939 | 002029 | 609 | Kk | 5263675
2013-14 4,64541 0,03665
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 E-R1 14970515 6,51642 0,01423 Gmo03 N | 21998409
2014-15 5,32942 0,02573

2013-14 E-R1 14970532 6,51642 0,01423 GmO03 N 7947984
2014-15 5,32942 0,02573

201314 | ey 14970599 493701 | 003148 | G5 | E | 892996
2014-15 5,81325 0,02015

201312 | ery 14970619 427634 | 0040 | Gmoz | D1b | 50001543
2015-16 4,10223 0,04744

2013-14 9,28824 0,00389

2014-15 E-R1 14970653 7,28398 | 0,00983 Gmo04 Cl | 4965654
2015-16 7,59179 0,00782

2013-14 R3-R6 14970653 4,19683 0,04649 Gmo4 Cl | 4965654
2014-15 4,97478 0,03087

2013-14 15,32526 | 0,00031

2014-15 E-R1 14970656 11,88132 | 0,00126 Gml7 D2 4645788
2015-16 9,72023 0,00284

2013-14 R3-R7 14970656 12,33327] 0,00104 Gm17 D2 | 4645788
2014-15 10,83828 | 0,00197

2013-14 9,35664 0,00377

2014-15 E-R1 14970661 9,29769 0,00388 GmO08 A2 | 16177162
2015-16 8,29467 0,00556

2012-13 R3-R7 14970661 4,43265 0,04114 Gm08 A2 | 16177162
2013-14 9,69911 0,00324

2013-14 E-R1 14970746 6,47660 0,01451 Gml4 B2 | 46976760
2014-15 5,81643 0,02012

2013-14 10,12537 | 0,00268

2014-15 E-R1 14970837 9,65566 0,00330 Gml6 J 34779910
2015-16 10,32490 | 0,00214

2013-14 R3-R6 14970837 5,18097 0,02776 Gm16 J 34779910
2014-15 10,97462 | 0,00185

2013-14 R3-R7 14970837 5,20191 0,02746 Gm16 J 34779910
2014-15 7,33975 0,00957

2013-14 10,12537 | 0,00268

2014-15 E-R1 14970841 9,65566 0,00330 Gmo08 A2 | 16080369
2015-16 5,12592 0,02733

201314 | p3.Rre 14970841 218097 | 002776 | Gmog | A2 | 16080369
2014-15 10,97462 | 0,00185
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 R3-R7 14970841 5,20191 0.02746 Gmo08 A2 | 16080369
2014-15 7,33975 0,00957

2013-14 E-R1 14970842 4,73832 0,03491 Gm02 D1b | 5556551
2014-15 5,88513 0,01944

201314 | ey 14970936 1798399 | 0000LL | Groy | pia | 3837475
2014-15 16,65912 | 0,00019

2013-14 R3-R7 14970936 1001179 | 0,00282 Gmo01 Dla | 3837475
2014-15 9,25257 0,00396

2013-14 E-R1 14972823 8,53850 0.00547 GmO06 C2 | 43179563
2014-15 7,99437 0,00704

2013-14 E-R1 14973650 7,65361 0.00825 Gmi15 E 3825871
2014-15 7,00619 0,01123

201314 3Ry 14974212 755128 | 000866 | G5 | E | 11571890
2014-15 9,23728 0,00398

2013-14 8,90263 0,00463

2014-15 E-R1 14974212 7,41185 0,00925 Gmis E 11571890
2015-16 6,62178 0,01265

2013-14 R3-R6 14974212 5,50848 0,02349 Gmils E 11571890
2014-15 8,66900 0,00515

2013-14 E-R1 14975601 4,94154 0,03140 Gm02 Di1b | 49064689
2014-15 5,04228 0,02981

2013-14 4,64541 0,03665

2014-15 E-R1 14976141 5,79939 0,02029 Gml7 D2 | 38988659
2015-16 4,41857 0,03990

2013-14 R3-R6 14976570 4,24661 0,04527 Gmi5 E | 22434403
2014-15 8,27589 0,00617

2013-14 15,32526 | 0,00031

2014-15 E-R1 14976963 11,88132 0,00126 Gmil7 D2 4645717
2015-16 9,72023 0,00284

2013-14 R3-R7 14976963 12,33327 | 0,00104 Gml7 D2 | 4645717
2014-15 10,83828 | 0,00197

2013-14 E-R1 14977030 1798399 | 0,00011 Gmo01 Dla | 3837475
2014-15 16,65912 | 0,00019

2013-14 E-R1 14978202 4,93701 0,03148 Gmo08 A2 | 43728218
2014-15 5,81325 0,02015

2013-14 R3-R7 14978722 5,19242 0,02759 Gml6 J 20757915
2014-15 4,08617 0,04934
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

201314 | ¢ g 14979491 573766 | 00209 | o605 | pip | 49758995
2015-16 6,00084 | 0,01734

201314 | ¢ pq 14979705 532010 | 002585 | o0 || 1239733
2014-15 466618 | 003625

2012-13 | b1 g3 14979705 552374 | 002342 | 0 || 1239733
2013-14 432707 | 0,04337

2013-14 | pa gy 14979705 5,53653 | 002316 | o0 || 1239733
2014-15 704177 | 0,01104

201314 | ¢ g 14980000 1054638 | 000223 | 06 | c2 | 21330742
2014-15 16,14677 | 0,00023

201314 | ¢ g 14980996 480359 | 003374 | o5 | A1 | 7860459
2014-15 6,69125 | 0,01307

201314 | ¢ g 14981158 1413999 | 000050 | 116 3| 32551958
2014-15 12,67576 | 0,00090

2013-14 | pa gy 14981158 8,30624 | 0,00609 | (16 1| 32551958
2014-15 735166 | 0,00952

2013-14 747892 | 0,00896

2014-15 E-R1 14981223 9,16805 0,00411 GmO07 M 9441593
2015-16 506526 | 0,02822

2014-15 | g 14981268 464139 | 003673 | 94 | B2 | 1718998
2015-16 47279 | 003377

2013-14 740150 | 0,00930

2014-15 E-R1 14981558 8,00608 | 0,00700 Gmil Bl | 31619803
2015-16 6,00573 | 0,01730

2014-15 | p1.R3 14982314 540705 | 002473 | o co1d 30 95047
2015-16 422707 | 0,04429

S 14983445 759343 | 000849 | Gy | g | 36466474
2015-16 512071 | 002727

2013-14 | ¢ g 14983608 9.87879 | 000299 | ;o6 1| 31614233
2014-15 1258726 | 0,00094

2013-14 | ¢ g 14983715 1075264 | 000204 | 08 | A2 | 34332088
2014-15 11,68555 | 0,00137

2013-14 6,12248 | 001727

2014-15 E-R1 14984136 6,42285 | 0,01490 Gml6 J 32422106
2015-16 1061727 | 0,00188

2013-14 | pa Ry 14984136 480011 | 00338 Gm16 1| 32422106
2014-15 889774 | 0,00464
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 E-R1 14984163 6,51642 0.01423 Gml6 J 33947116
2014-15 5,32942 0,02573

2013-14 E-R1 14984252 9.87879 0,00299 GmO06 C2 | 27472268
2014-15 12,58726 | 0,00094

2013-14 5,53863 0,02313

2014-15 E-R1 14970927|F|0-40:C>A-40:C>A 5,32738 0,02575 Gml4 B2 | 27863910
2015-16 7,74389 0,00726

2013-14 9,71735 0,00321

2014-15 E-R1 14970948|F|0-52:G>T-52:G>T 8,46498 0,00566 Gmi8 G 45765922
2015-16 8,25863 0,00566

2012-13 R3-R7 14970948|F|0-52:G>T-52:G>T 5,28082 0,02649 Gmil8 G 45765922
2013-14 48778 0,03246

2013-14 R3-R7 14971038|F|0-37:A>T-37:A>T 487442 0,03252 Gm20 | 44990140
2014-15 5,26436 0,0266

201314 | ER1 | 14971061F0-13:C>A-13:CoA  [2OT96 | 000828 | s | pp | 10767502
2014-15 5,62437 0,02215

201318 | R3R7 | 14971061F0-13:C>A-13:CoA 2041 | 002814 |gnas | ar | 10767502
2014-15 6,84226 0,01215

201314 | £R1 | 14971086F0-42:T>C-42T>C (223803 L 002313 | gy | gy | 21004671
2014-15 5,32738 0,02575

2012-13 4,35133 0,04295

2013-14 R3-R6 14971094|F|0-58:A>G-58:A>G 6,91882 0,01171 Gmo06 C2 | 49278711
2014-15 4,33135 0,04327

2012-13 6,2467 0,01634

2013-14 R3-R7 14971094|F|0-58:A>G-58:A>G 10,37665 0,0024 Gmo06 C2 | 4927871
2014-15 7,97947 0,00708

2013-14 8,53119 0,00549

2014-15 E-R1 14971103|F|0-56:T>C-56:T>C 8,65990 0,00517 Gmil8 G 43538248
2015-16 6,14544 0,01610

201213 | RiR3 | 14971103[F(0-56:T>C-56:T>C 1030082 000245 | g |G| 43538248
2015-16 4,21950 0,04448

2013-14 E-R1 14971189|F|0-39: T>A-39:T>A 5,84501 0,01983 Gmil B1 | 30740486
2014-15 4,37112 0,04236

2013-14 R3-R6 14971189|F|0-39: T>A-39:T>A 4,26098 0,04492 Gmill B1 | 30740486
2014-15 7,59358 0,00849

2013-14 R3-R7 14971189|F|0-39: T>A-39:T>A 6,20355 0,0166 Gmill B1 30740486
2014-15 7,75483 0,00787
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 10,8533L | 0,00195

2014-15 E-R1 14971207|F|0-18:C>T-18:C>T 10,34328 | 0,00244 GmO06 C2 | 18396407
2015-16 9,79698 | 0,00274

01314 | pa Ry | 14971207F0-18:C>T-18:C>T |- +87893 | 003244 | o ns | o | 18396407
2014-15 8,54251 | 0,00546

201314 | £r1 | 14971226[F[0-13:G5C-13:G>C | »20638 | 004478 | o | o | 40330047
2015-16 527944 | 0,02520

201314 | £ 1 | 14971286F[0-43:C>A-43:CoA 09801 | 001241 | oy | paa | 52400101
2014-15 453239 | 0,03889

201314 | o3 Re | 14971388[F(0-22:C>A-22.C>A | +025%6 | 008702 | 15 E | 47645772
2014-15 11,78800 | 0,00131

201314 | £R1 | 14971388F[0-22:C>A-22:C>A | 38218 | 000938 | g E | 47645772
2014-15 6,67834 | 0,01315

2013-14 | p3.R7 |  14971388[F[0-22:C>A-22:C>A | 414433 | 004782 | Gppg E | 47645772
2014-15 641834 | 0,01493

201314 | pape | 14971427F0-8:G>A-8:G>A 402996 | 003702 | o5 | £ | 12800582
2014-15 11,78800 | 0,00131

201314 | £ 14971427[F0-8:G>A-8:G>A  |128218 | 000938 | 05 | g | 12800582
2014-15 6,67834 | 0,01315

201314 1 p3R7 | 14971427F0-8:G>ABGSA  |»14433 | 004782 | 505 | E | 12800582
2014-15 641834 | 0,01493

01314 | pR1 | 14971577 |0-44:G>A44:G>A |- 2038038 | 002313 | os |y | 4185236
2014-15 532738 | 0,02575

01314 | £ry | 14971581F0-48:AST-a8: A>T |- 299230 | 001880 | (g L | 49869624
2014-15 6,13213 | 0,01719

01314 | p3r7 | 14971627|F(0-24:AST-24:A>T | 2120636 | 000168 | (g L |47583918
2014-15 8,7099 | 0,00506

2013-14 | pape | 14971668[F|0-36:C>A-36:C>A 229936 | 001983 | o ne | o | 49286387
2014-15 6,59078 | 0,01373

2013-14 | p3R7 | 14971668|F|0-36:C>A-36:C>A | 8:29727 | 000611 Gmo6 | C2 | 49286387
2014-15 764582 | 0,00828

201314 | £r1 | 14971681[F0-20:C>T-20.C>T |- 287879 | 00029 | (oo || 43134106
2014-15 12,58726 | 0,00094

201314 | gy 14971692|F|0-8:A>T-8:A>T 8,53850 | 000547 | Gros | c2 | 43179869
2014-15 7,09437 | 0,00704

201314 | £ Ry | 14971999F(0-65:T>C-65T>C  |-2030038 | 002313 | ohp | pab | 15401155
2014-15 532738 | 0,02575
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 461624 | 003721

2014-15 E-R1 14972022|F|0-66:C>T-66:C>T 461477 | 0,03724 Gm15 E | 11679549
2015-16 445311 | 0,03916

201415 | p1R3 | 14972095F|0-35:G>T-35:G>T  |-2:02964 | 001165 | o6 | 5 | 25080090
2015-16 465754 | 0,03507

2013-14 9,87879 | 0,00299

2014-15 E-R1 14972117|F|0-8:A>G-8:A>G 12,58726 | 0,00094 GmO06 C2 | 22728512
2015-16 825791 | 0,00566

201314 | pR1 | 14972081F0-13:A5G-13:A5G 0062 | 00340 | s | o | g1s6s31
2014-15 6,50925 | 0,01428

201314 | £ Ry | 14972350[F(0-44:CoT-d4CoT 002024 | 008714 | ohs | o | 16205041
2015-16 551644 | 0,02227

201314 | £ Ry | 14972300[F[0-63:G>A63.G>A 234890 | 004287 | on |y | 35318063
2014-15 413827 | 0,04798

01314 | pry | 14972421F0-42:T>A-42T>A 22449721 000099 | g || | 48073993
2014-15 9,13374 | 0,00417

201314 | pap7 | 14972421F[0-42:T>A-42:T>A 10042 | 001124 | o 0g || | 48073903
2014-15 9,0235 | 0,00439

201314 | Ra-Re | 14972444[F0-45:T>A-45:T>A  [40290 L 003702 | grpe | i | 44650999
2014-15 11,78800 | 0,00131

201314 | £ Ry | 14972444F(0-45T>A-45T>A 38218 | 000938 | ohg | k| 44650099
2014-15 6,67834 | 0,01315

01318 paR7 | 14972444F0-45:T>A-45T>A | 214438 L DO0AT82 | g | | 44650099
2014-15 6,41834 | 0,01493

01314 | £p1 | 14972460[F0-23:G>T-23:65>T |- 249049 | 001442 | o | B2 | 2683505
2014-15 6,10485 | 0,01743

2013-14 | ERi | 14972473F|0-59:A>G-59:A>G |- 088479 | 001202 | s | By | 5645086
2014-15 453681 | 0,03880

201314 | £ R1 | 14972556|F[0-43:C>G-43:C>G 2047189 | 000231 | ong | k| 44612654
2014-15 9,58426 | 0,00341

2012-13 418351 | 0,04607

201314 | R3-R7 | 14972556F(0-43:C>G-43:C>G | 577404 | 002055 | Gm09 | K | 44612654
2014-15 492799 | 0,03162

2013-14 495657 | 0,03116

2014-15 E-R1 14972573|F|0-6:A>G-6:A>G 458978 | 0,03774 Gml5 E 468957
2015-16 405335 | 0,04873
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 R3-R6 14972573|F|0-6:A>G-6:A>G 4,66803 0.03622 Gml5 E 468957
2014-15 8,82790 0,00479

2013-14 10,18077 | 0,00262

2014-15 E-R1 14972655|F|0-58:G>A-58:G>A 10,91651 | 0,00190 Gmo08 A2 | 44023398
2015-16 5,59938 0,02133

201314 | p3R7 | 14972655F|0-58:G>A58:G>A |- 0:/43%4 | 001274 | one | Ao | 44023308
2014-15 6,22638 0,01641

2013-14 9,28824 0,00389

201516 | E-RL | 14972704[F[0-47:G>T-47:G>T | 750179 | 0,00782 Gmo4 | C1 | 4965588
2014-15 7,28398 0,00983

2013-14 R3-R6 14972704|F|0-47:G>T-47:G>T 4,19683 0.04649 Gmo04 C1 4965588
2014-15 4,97478 0,03087

2013-14 15,24077 | 0,00032

2014-15 E-R1 14972724|F|0-27:G>T-27:G>T 14,24996 | 0,00048 Gm14 B2 | 18059317
2015-16 9,48357 0,00317

2013-14 R3-R7 14972724|F|0-27:G>T-27:G>T 9,68474 0.00326 Gml4 B2 |18059317
2014-15 10,12206 | 0,00269

00381 eR1 | 14972779F0-40:CoT-40:C>T  R09%00 1 DO0I8 |G, ey | g243540
2014-15 8,35882 0,00594

2013-14 R3-R7 14972779|F|0-40:C>T-40:C>T 6,54321 0,01405 Gmo04 Cl | 8243540
2014-15 6,7781 0,01253

2013-14 E-R1 14972822|F|0-12:A>T-12:A>T 8,53850 0.00547 Gm06 C2 | 43179563
2014-15 7,99437 0,00704

2013-14 7,38218 0,00938

2014-15 E-R1 14972887|F|0-58:C>G-58:C>G 6,67834 | 0,01315 Gm18 G | 45150193
2015-16 4,48710 0,03845

2013-14 | p3 e | 14972887|F[0-58:C>G-58:C>G 02996 | 003702 | 18 | g | 45150103
2014-15 11,78800 | 0,00131

2013-14 | paR7 | 14972887|F[0-58:C>G-58:C>G  |»14433 | 004782 | e | 6 | 45150193
2014-15 6,41834 0,01493

201213 R1-R3 14972905|F|0-62:A>G-62:A>G 6,78879 0.01255 Gml4 B2 6141259
2013-14 10,86422 | 0,00194

2013-14 7,29939 0,00976

2014-15 E-R1 14973046|F|0-25:G>T-25:G>T 6,60914 | 0,01360 Gmo1 Dla | 50144491
2015-16 7,74040 0,00727

2013-14 R3-R7 14973046|F|0-25:G>T-25:G>T 4,74005 0,03488 GmO01 Dla | 50144491
2014-15 5,00724 0,03035
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2013-14 10,18077 | 0,00262
2014-15 E-R1 14973221|F|0-19:T>A-19:T>A 10,91651 | 0,00190 GmO07 M | 14980737
2015-16 4,14677 0,04629
2013-14 R3-R7 14973221|F|0-19: T>A-19:T>A 6,22638 0,01641 GmO07 M | 14980737
2014-15 6,74394 0,01274
201314 | £ Ry | 14973273F(0-36:T>C-36T>C  |b20199 | 008205 | o | L | 50265715
2014-15 4,69925 | 0,03563
2013-14 | £R1 | 14973275[F[0-12:G>C-12:G>C  |+232526 | 000031 Gml7 | D2 | 4691077
2014-15 11,88132 | 0,00126
2013-14 | paR7 | 14973275[F[0-12:G>C-12:G>C  [+233327 | 000104 | o7 | b2 | 4691077
2014-15 10,83828 | 0,00197
2013-14 E-R1 14973343|F|0-52:G>C-52:G>C 5,06572 0,02945 Gm09 K | 44980900
2014-15 543376 | 0,02440
2013-14 13,68306 | 0,00060
2014-15 E-R1 14973357|F|0-58:G>C-58:G>C 15,18811 | 0,00033 Gm10 O | 38900697
2015-16 9,63377 | 0,00295
2013-14 9,87879 | 0,00299
2014-15 E-R1 14973361|F|0-59:G>C-59:G>C 12,58726 | 0,00094 GmO06 C2 | 26988333
2015-16 8,25791 0,00566
201314 | £ R1 | 14973389fF|0-67:G>A67:G>A |- 202182 | 003013 | g 1 | 47501692
2014-15 4,29439 0,04413
2013-14 E-R1 14973459|F|0-49: T>A-49:T>A 5,53863 0,02313 Gml7 D2 1541582
2014-15 532738 | 0,02575
2013-14 11,57690 | 0,00143
2014-15 E-R1 14973488|F|0-40:A>G-40:A>G 9,29193 | 0,00389 Gm20 | 40401929
2015-16 11,07508 | 0,00152
2013-14 R3-R7 14973488|F|0-40:A>G-40:A>G 715357 0,01046 Gm20 | 40401929
2014-15 9,25174 0,00396
2013-14 | £Ri | 14973512F0-24:T>C-24T>C 2009965 000136 | o |y | 5810606
2014-15 8,35882 0,00594
2013-14 | paR7 | 14973512F|0-24:T>C-24T>c  |-224821 | 001405 | s H | 5810606
2014-15 6,7781 0,01253
2013-14 10,75901 | 0,00203
2014-15 E-R1 14973553|F|0-29:A>T-29:A>T 7,38817 | 0,00936 GmO06 C2 | 13343950
2015-16 8,58254 | 0,00485
01314 | p3r7 | 14973553[F0-29:A5T-20.A>T |- 23711 | 002839 | ohe | oo | 13343050
2014-15 5,82977 | 0,01998
2013-14 E-R1 14973570|F|0-9:G>A-9:G>A 5,49534 0,02365 Gm05 Al 27976
2014-15 10,33302 | 0,00245
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 565071 | 0,02186

2014-15 E-R1 14973591|F|0-42:G>A-42:G>A 555803 | 0,02291 Gmo08 A2 | 11675863
2015-16 5,93635 | 0,01792

01314 | £p1 | 14973649F0-19:G>T-19:G>T | #1939 | 003533 | i | £ | 3828871
2014-15 407010 | 0,04977

201314 | £ Ry | 14973767|F[0-65:T>C-65T>C  |-2:22686 | 001617 | oy | B1 | 9920303
2014-15 8,06488 | 0,00681

201314 | £ 1 | 14973808[F|0-41:T>C-41:T>c |- 280787 | 002020 | o 5 || 2620530
2015-16 430668 | 004241

2001415 | ERy | 14973961F|0-17:ASG-17:ASG |- 207815 | 002934 |, I | 44900279
2015-16 6,49293 | 0,01350

2013-14 9,87879 | 0,00299

2014-15 E-R1 14973974|F|0-44:T>A-44:T>A 12,58726 | 0,00094 Gm20 I | 42559027
2015-16 772471 | 0,00733

201314 | £r1 | 14973989F[0-60:C>G-60:C>G | 241L | 001061 | o6 |y | 27096449
2014-15 530851 | 0,02600

2013-14 | R1R3 | 14974037[F|0-17:ASG-17:ASG |- 239124 | 0O0ISIS | | By | 47482526
2015-16 524943 | 0,02561

2013-14 9,82017 | 0,00307

2014-15 E-R1 14974061|F|0-25:T>G-25:T>G 7,10898 0,01069 Gm08 A2 363697
2015-16 9,81599 | 0,00271

201213 | p3R7 | 14974061F0-25:T>G-25:T>G |- 22623 | 002628 | (o 5s | po | 363607
2013-14 503787 | 0,02088

2013-14 13,92658 | 0,00054

2014-15 E-R1 14974167|F|0-29:G>A-29:G>A 14,79142 | 0,00038 Gml5 E 6418687
2015-16 7,10023 | 0,00992

2012-13 | piRa | 14974167|F0-29:G>A-20:G>A 292374 | 002342 | o5 | £ | 6418687
2015-16 483324 | 003192

201314 | p3Re | 14974210[F0-24:AST-24A>T  |-091949 L OO | gy | pab | 48374466
2014-15 474929 | 0,03471

201213 | p1R3 | 14974363F0-16:G>T-16:G>T |- 241938 | 000371 | pn | pip | 49395078
2015-16 7,58200 | 0,00786

2013-14 6,05852 | 0,01783

2014-15 E-R1 14974370|F|0-66:C>T-66:C>T 742011 | 0,00922 Gmo02 Di1b | 15501476
2015-16 441501 | 0,03996
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 4,48777 0,03982

2014-15 R1-R3 14974370|F|0-66:C>T-66:C>T 442755 | 0,04111 Gm02 D1b | 15501476
2015-16 4,03126 0,04933

2013-14 E-R1 14974463|F|0-15:T>A-15:T>A 1054638 | 0,00223 GmO05 Al 51889
2014-15 16,14677 | 0,00023

01314 | £ py | 14974488F|0-14:G>A-14:G>A | 2024838 | 000223 | o5 | A1 | gogo
2014-15 16,14677 | 0,00023

2013-14 16,62189 | 0,00019

2014-15 | E-RL | 14974557[F0-4L:T>A-4LT>A | 1294309 | 0,00081 Gm15 E | 11652462
2015-16 11,87940 | 0,00106

2013-14 R3-R7 14974557|F|0-41: T>A-41:T>A 8,29972 0,00611 Gml5 E 11652462
2014-15 11,5781 0,00143

2013-14 E-R1 14974846|F|0-38:A>T-38:A>T 8,53850 0,00547 Gm06 C2 | 43177022
2014-15 7,99437 0,00704

2013-14 7,38218 0,00938

2014-15 | E-RL | 14974856[F|0-30:C>A-30:C>A | 667834 | 001315 | GmI5 E | 47603222
2015-16 5,97542 0,01757

2014-15 R3-R6 14974856|F|0-30:C>A-30:C>A 11,78800 | 0,00131 Gml5 E 47603222
2013-14 4,62596 0,03702

2013-14 R3-R7 14974856|F|0-30:C>A-30:C>A 4,14433 0,04782 Gmil5s E 47603222
2014-15 6,41834 0,01493

2013-14 R3-R6 14974973|F|0-67:G>A-67:G>A 6,29936 0,01583 Gm06 C2 | 49306059
2014-15 6,59078 0,01373

2013-14 R3-R7 14974973|F|0-67:G>A-67:G>A 8,29727 0,00611 Gm06 C2 | 49306059
2014-15 7,64582 0,00828

2013-14 15,24077 | 0,00032

2014-15 E-R1 14975065|F|0-51:C>T-51:C>T 14,24996 | 0,00048 GmO02 D1b | 46051419
2015-16 7,35029 0,00881

2013-14 | paR7 | 14975065[F|0-51:C>T-51:coT 208474 | 000826 | oo | pap | 46051419
2014-15 10,12206 | 0,00269

2013-14 E-R1 14975163|F|0-31:C>T-31:C>T 6,79801 0,01241 GmO01 Dla | 52464092
2014-15 4,53239 0,03889

2013-14 E-R1 14975178|F|0-18:A>G-18:A>G 4,15743 0,04749 Gm20 | 1989001
2015-16 5,92608 0,01802

201314 | paR7 | 14975178[F0-18:AG-18:ASG | »810LL | 003362 | o, || 1989001
2014-15 7,34076 0,00957
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 E-R1 14975200|F|0-15:G>C-15:G>C 1585870 | 0,00025 Gmo04 C1 8719088
2014-15 13,35118 | 0,00068

2013-14 R3-R7 14975200|F|0-15:G>C-15:G>C 9,30764 0,00386 Gmo04 C1l 8719088
2014-15 8,22423 0,00632

201213 | p1R3 | 14975207|F[0-24:T>C-24T>C  |-037336 L 001536 | ohg | k| 41539059
2013-14 4,56044 0,03832

2013-14 5,67123 0,02164

2014-15 | E-RL | 14975301F0-46:T>A-46:T>A | 502301 | 0,03009 Gml7 | D2 | 2209022
2015-16 9,06071 0,00386

2013-14 | paRe | 14975330[F|0-25:G>A-25:G>A | +80299 | 0033715 | e | g | 2306799
2014-15 6,07476 0,01769

2013-14 E-R1 14975386|F|0-5:T>C-5:T>C 10,75264 | 0,00204 Gm09 K 11578768
2014-15 11,68555 | 0,00137

2013-14 11,05467 | 0,00179

2014-15 E-R1 14975388|F|0-5:T>C-5:T>C 10,99757 | 0,00184 GmO07 M 9514227
2015-16 11,96294 | 0,00102

2013-14 | paR7 | 14975388F0-5:T>C5T>c 040088 | 00147 | ogr | oM | 9514207
2014-15 7,24888 0,01

201314 | pa Ry 14975518|F|0-6:C>T-6:C>T 46567 | 003643 Gm12 H | 6462531
2014-15 6,30589 0,01578

2013-14 4,60218 0,03749

2014-15 E-R1 14975520|F|0-59:C>A-59:C>A 512241 | 0,02860 Gml8 G | 51295205
2015-16 4,09533 0,04762

2013-14 E-R1 14975579|F|0-63:C>T-63:C>T 6,05852 0,01783 Gml7 D2 5797674
2014-15 7,42011 0,00922

2013-14 R1-R3 14975579|F|0-63:C>T-63:C>T 448717 0,03982 Gml7 D2 5797674
2014-15 4,42755 0,04111

2013-14 5,67123 0,02164

2014-15 | E-RL | 14975838F|0-46:C>G-46:C>G | 502391 | 0,03009 Gml7 | D2 | 2200662
2015-16 9,06071 0,00386

2013-14 R3-R6 14976123|F|0-51:G>T-51:G>T 4,66803 0,03622 Gml5 E 468891
2014-15 8,82790 0,00479

2013-14 4,95657 0,03116

2014-15 E-R1 14976123|F|0-51:G>T-51:G>T 458978 | 0,03774 Gm15 E 468891
2015-16 4,05335 0,04873

201314 | £p1 | 14976193/F0-53:AST-53:A>T | 20099651 000136 | s |\ | 5g06a6o
2014-15 8,35882 0,00594
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Continuacién: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

201314 | paR7 | 14976193F0-53:AST-53:A>T  |-00482L | 001405 | s |y | 5g06a69
2014-15 67781 | 001253

01314 | £p1 | 14976205F[0-43:T>C-43:T>C |- 237929 | 0013 | 59 | k| 1925818
2014-15 580591 | 0,02022

201314 | £ g 14976420F[0-6:T>C-6:T>C  |0L730 | 000269 | (s | | 35524230
2014-15 10,50503 | 0,00227

2013-14 | £R1 | 14976479F0-52.T>A-52T>A 200871 | 002522 | o0 | By | 5013364
2014-15 6,18071 | 0,01678

2013-14 555484 | 0,02295

2014-15 E-R1 14976504|F|0-23:C>T-23:C>T 9,62413 | 0,00335 Gml6 J 36314518
2015-16 4,28087 | 0,04301

2012-13 582352 | 0,02015

2013-14 E-R1 14976586|F|0-16:C>A-16:C>A 6,00058 | 0,01835 Gm20 | 34802127
2014-15 464447 | 003667

201314 | £r1 | 14976590[F[0-14:C>G-14:C>G | 38218 | 000938 | ohn | o1 | 2095241
2014-15 6,67834 | 001315

2013-14 | pape | 14976500[F[0-14:C>G-14:C>G 402996 | 0.03702 | o 0s | c1 | 2095241
2014-15 11,78800 | 0,00131

201318 | o3 R7 | 14976500[F/0-14:C>G-14:C>G | »14433 | 004782 | 00 | c1 | 2095241
2014-15 6,41834 | 0,01493

201213 | R1.R3 | 14976596/F0-31:G>T-31:G>T 94092 | 008154 | e | oo | 37819052
2015-16 550835 | 0,02236

2013-14 10,54638 | 0,00223

2014-15 E-R1 14976775|F|0-11:C>T-11:C>T 16,14677 | 0,00023 Gmo06 C2 | 20008327
2015-16 13,01119 | 0,00065

201314 | ER1 | 14976798F|0-36:G>A-36:G>A  [-2/9807 1 000026 | oo |y | 5795449
2014-15 1232551 | 0,00105

2013-14 | pa e | 14976798F0-36:G>A-36:G>A 2280 | 003519 | o |y | 5795449
2014-15 7,95622 | 0,00716

2013-14 | paR7 | 14976798F|0-36:G>A-36:G>A |08 | 00058 | oo | W | 5795449
2014-15 8,85742 | 0,00473

2013-14 10,75901 | 0,00203

2014-15 E-R1 14976853|F|0-45:A>G-45:A>G 7,38817 | 0,00936 GmO06 C2 | 13343900
2015-16 858254 | 0,00485

01314 | p3R7 | 14976853F|0-45:A>G-45:A>G |- 23T | 002839 | ohe oo | 13343000
2014-15 582977 | 0,01998
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Continuacion: Anexo 1. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

01314 | £R1 | 14976911fF[0-17:C>T-17:C>T 203808 | 002313 | o is | | 50894634
2014-15 532738 | 0,02575

01314 | £r1 | 14976955F|0-28:A>G-28:A>G | »/E939 | 003533 | ois | | 4053554
2014-15 407010 | 0,04977

01314 | £ry | 14977010F0-10:ASG-10:A>G | 2046381 000223 | o5s | A1 | o107
2014-15 16,14677 | 0,00023

2012-13 | £ 1 | 14977033F(0-28:G>A-28:G>A 043279 | 001492 | o 0s | A1 | 40916466
2015-16 419169 | 004516

2012-13 | paR7 | 14977033F|0-28:G>A-28:G>A - #23122 | 004518 | oo | A | 40916466
2014-15 416159 | 0,04738

2013-14 15,4077 | 0,00032

2014-15 E-R1 14977069|F|0-42:C>T-42:.C>T 14,24996 | 0,00048 Gm15 E 4912895
2015-16 6,45060 | 0,01373

201314 | p3R7 | 14977069[F[0-42:C>T-42:c>T |- 208474 | 000826 | s | £ | 4912895
2014-15 10,12206 | 0,00269

201314 | £ 1 | 14977205/F0-20:C>T-20:c>T 38218 | 000938 | o0e | 6 | 58049054
2014-15 6,67834 | 001315

2013-14 | pare | 14977205[F[0-20:C>T-20:C>T |- +62596 | 003702 | o 1s | | 58049054
2014-15 11,78800 | 0,00131

201314 | o3 R7 | 14977208[F0-20:C>T-20.C>T  |-14433 | 004782 1 518 | G | 58040054
2014-15 6,41834 | 0,01493

01314 | £R1 | 14977220[F0-16:G5T-16:G5>T  |-003890 | 000547 | one | oo | 43175900
2014-15 7,99437 | 0,00704

01314 | p3Re | 14977227[F|0-12:A5G-12:A5G |- 248892 | 002372 | oo |y | 5007428
2014-15 13,0570 | 0,00077

201314 | paR7 | 14977227[F0-12:A5G-12.A5G | 207866 | 008796 | s | | 5007428
2014-15 7,09468 | 0,01076

2013-14 | paRe | 14977500[F|0-23:T>C-23:T>C 31828 | 004369 | 5o | pip | 44101558
2014-15 582358 | 0,02004

2013-14 | paRe | 14977576jF|0-25:G>A-25:G>A |- 018908 | 001675 | ohs | by | 50207578
2014-15 7,35963 | 0,00948

201314 | £y 14977610[F0-6:T>A-6:T>A 223863 | 002313 | on | 1y | 2685005
2014-15 532738 | 0,02575

01314 | £r1 | 14977693F0-33:A>G-33:A>G | »17802 | 004697 | ons | oo | 20112134
2014-15 6,49874 | 0,01436
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Continuacién: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 16,62189 | 0,00019

2014-15 E-R1 14977726|F|0-20:C>T-20:C>T 12,94309 | 0,00081 Gm15 E | 11659263
2015-16 11,87940 | 0,00106

2013-14 R3-R7 14977726|F|0-20:C>T-20:C>T 8,20972 0,00611 Gml5 E 11659263
2014-15 11,5781 0,00143

01314 | £ry | 14977784F0-40:A>G-40:A>G |- 203808 | 00213 | e | 6 | 18136796
2014-15 5,32738 0,02575

2013-14 E-R1 14978580[F[0-13:A>T-13:A>T | 223863 | 0,02313 Gm14 B2 | 20522711
2014-15 5,32738 0,02575

201314 | £R1 | 14978824fF|0-55:C>T-55:CoT  [2hi3999 1 000050 | gy | pra | 3850100
2014-15 12,67576 | 0,00090

2013-14 R3-R7 14978824|F|0-55:C>T-55:C>T 8,30624 0,00609 GmO01 Dla | 3850109
2014-15 7,35166 0,00952

2013-14 8,53119 0,00549

2014-15 E-R1 14978946|F|0-7:A>G-7:A>G 8,65990 | 0,00517 GmO06 C2 | 18838461
2015-16 7,09556 0,00999

2013-14 10,18077 | 0,00262

2014-15 E-R1 14978975|F|0-46:A>C-46:A>C 10,91651 | 0,00190 Gm1l8 G 7067362
2015-16 5,59938 0,02133

2013-14 R3-R7 14978975|F|0-46:A>C-46:A>C 6,22638 0,01641 Gm1l8 G 7067362
2014-15 6,74394 0,01274

2013-14 E-R1 14979104|F|0-58:C>T-58:C>T 1567312 0,00027 Gmo08 A2 8052981
2014-15 12,68843 | 0,00090

2013-14 R3-R7 14979104|F|0-58:C>T-58:C>T 8,50184 0,00534 Gmo08 A2 8052981
2014-15 6,40606 0,01502

2013-14 9,87879 0,00299

2014-15 E-R1 14979283|F|0-54:G>A-54:G>A 1258726 | 0,00094 Gml2 H | 38418596
2015-16 4,08480 0,04789

201314 | pR1 | 14979317jF0-3LT>A3LT>A 210892 | 001296 | ogs | by | 2038900
2014-15 5,59535 0,02248

2013-14 E-R1 14979449|F|0-5:G>A-5:G>A 5,02182 0,03013 Gml19 L 47501261
2014-15 4,29439 0,04413

2013-14 E-R1 14979509|F|0-48:G>C-48:G>C 9,.87879 0,00299 Gm20 | 42574942
2014-15 12,58726 | 0,00094

2013-14 E-R1 14979524|F|0-32:G>A-32:G>A 4,06787 0,04983 Gml6 J 7443114
2014-15 4,69471 0,03571
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

201314 | £R1 | 14979560F|0-19:G>A-19:G>A | 138218 | 000938 | s | £ | 47659399
2014-15 6,67834 | 0,01315

201314 | p3Re | 14979560[F|0-19:G>A-19:G>A | +029%6 | 003702 | s | £ | 47659399
2014-15 11,78800 | 0,00131

201314 | p3R7 | 14979560[F|0-19:G>A-19:G>A | #1438 | 004782 | s | £ | 47659399
2014-15 6,41834 | 0,01493

2013-14 11,58434 | 0,00143

201415 | E-RL | 14979582[F0-29:C>T-29:C>T | gogo70 | 000445 | OMI7 | D2 | 14738046
2015-16 597270 | 0,01759

2013-14 | paR7 | 14979582F[0-20:C>T-29:C>T  |-209845 | 00067 | o7 | po | 14738046
2014-15 8,16004 | 0,00651

2013-14 1054638 | 0,00223

2014-15 E-R1 14979707|F|0-7:G>C-7:G>C 16,14677 | 0,00023 Gm15 E | 16780949
2015-16 10,59279 | 0,00190

2013-14 13,68306 | 0,00060

201415 | E-RL | 14979861[F0-39:G>A-39:G>A | 1518811 | 000033 | OMI3 | F |42712449
2015-16 5,64619 | 0,02082

201314 | £Ri | 14979972F0-41:T>C-41T>C 18218 | 000938 | ogs | M | 16340786
2014-15 6,67834 | 001315

201314 | p3Re | 14979972F[0-41:T>C-41T>C | 0029%6 L 008702 | 50 | M | 16340786
2014-15 11,78800 | 0,00131

201314 | paR7 | 14979972F[0-41:T>C-41T>C  |»14433 | 004782 | gy | M | 16340786
2014-15 6,41834 | 0,01493

2013-14 10,8533 | 0,00195

2014-15 E-R1 14980416|F|0-52:T>G-52:T>G 10,34328 | 0,00244 GmO06 C2 | 18843566
2015-16 755673 | 0,00796

2013-14 | pap7 | 14980416[F[0-52:T>G-52:T>G  |-224201 | 0.00546 | ong | o | 18843566
2014-15 487893 | 003244

2013-14 13,68306 | 0,00060

2014-15 E-R1 14980458|F|0-39:C>T-39:C>T 15,18811 | 0,00033 Gm10 O | 38959486
2015-16 10,07210 | 0,00241

200415 | ER1 | 14980539fF|0-12:A5G-12:A>G |- 207815 | 002934 |, || 37024995
2015-16 6,49203 | 0,01350

201314 | £r1 | 14980572F[0-18:C>T-18:C>T |- 284901 | 001983 | ope | a2 | 8596632
2014-15 437112 | 004236

201314 | p3re | 14980572F[0-18:C>T-18:C>T | »20098 | 004492 | 5 | a2 | 8506632
2014-15 759358 | 0,00849
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

201314 | p3R7 | 14980572F[0-18:C>T-18:C>T |- 220395 | 00166 | one | a2 | 8506632
2014-15 7,75483 | 0,00787

2013-14 460218 | 003749

2014-15 E-R1 14980672|F|0-5:C>T-5:C>T 512241 | 0,02860 Gm18 G | 52085927
2015-16 409533 | 004762

01314 | par7 | 14980737F0-7:C>G-7:C>6 | 87442 | 003252 | oo, || 45098304
2014-15 526436 | 0,0266

2013-14 9,71735 | 0,00321

201415 | E-RL | 14980773[F0-62:C>G-62:C>G | gagags | 000566 | OMI8 | G |45750763
2015-16 8,25863 | 0,00566

201314 | paR7 | 14980773[F[0-62:C>G-62:C>G |- 2>28082 | 002649 | e | o | 45750763
2014-15 48778 | 003246

2013-14 553863 | 0,02313

2014-15 E-R1 14980884|F|0-32:T>C-32:T>C 532738 | 0,02575 Gm14 B2 | 24719392
2015-16 5,16800 | 0,02673

201314 | £ 1 | 14980998[F|0-68:A>C-68:A>C 480359 | 003374 | 05 | A1 | 7860459
2014-15 6,69125 | 0,01307

2013-14 10,54638 | 0,00223

201415 | E-RL | 14980999)F0-38:C>G-38:C>G | 1614677 | 000023 | OMO6 | C2 | 19165669
2015-16 7,05532 | 0,01019

201314 | p1R3 | 14981197|F0-42:A5T-a2.A>T 39217 | 004189 | oy | By | 47511416
2014-15 460109 | 0,03751

2013-14 13,92658 | 0,00054

2014-15 E-R1 14981402|F|0-22:T>C-22:T>C 14,79142 | 0,00038 Gm15 E 6476294
2015-16 6,50584 | 0,01282

201213 | p1R3 | 14981487[F0-12:G>A-12:G>A | 241292 | 004157 | (g | | 45692962
2015-16 742471 | 0,00849

201314 | £ 1 | 14981512/F0-15:G>A-15:G>A 047660 | 001451 | o0y | By | 46969528
2014-15 581643 | 0,02012

2012-13 | R1.R3 | 14981550[F|0-33:A>G-33:A>G 244778 | 000366 | ge | a2 | 3804176
2014-15 448668 | 0,03984

201314 | paR7 | 14981744/F0-66:A5T-66:A>T  |»20219 | 004636 | o5r |\ | gad0072
2014-15 599214 | 0,01843

01314 | £r1 | 14981910[F0-16:A5T-16:A>T | 138218 | 000938 | g | | | 46390100
2014-15 6,67834 | 001315

201314 | p3Re | 14981910[F0-16:A5T-16:A>T | #029%6 | 003702 | g | | | 46390100
2014-15 11,78800 | 0,00131
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Continuacion: Anexo Il. Tabla I1-1. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 0 més ciclos agricolas relacionados a los
caracteres evaluados en la localidad de Parana.

C',CIO Fase Marcador F p Crom. GL | Posicién
agricola

2013-14 R3-R7 14981910|F|0-16:A>T-16:A>T 4,14433 0.04782 Gml9 L 46390109
2014-15 6,41834 0,01493

2013-14 E-R1 14982046|F|0-28: T>A-28:T>A 4,88586 0,03232 Gml3 F 40841192
2014-15 5,10301 0,02889

2013-14 10,18077 | 0,00262

2014-15 E-R1 14982630|F|0-23:C>T-23:C>T 10,91651 | 0,00190 Gm15 E | 44988384
2015-16 11,05905 | 0,00153

2013-14 R3-R7 14982630|F|0-23:C>T-23:C>T 6,22638 0,01641 Gml5 E 44988384
2014-15 6,74394 0,01274

201314 | £R1 | 14982884fF|0-19:C>T-19:C>T  |h06787 | 004983 | e |y | 7471436
2014-15 4,69471 0,03571

2013-14 7,02542 0,01113

2014-15 E-R1 14983065|F|0-17:C>T-17:C>T 528554 | 0,02631 GmO06 C2 | 18135028
2015-16 4,26668 0,04334

201314 | £r1 | 14983664[F[0-18:C>A-18:C>A | 2018077 | 000262 | ohe | k| 44068182
2014-15 10,91651 | 0,00190

2013-14 R3-R7 14983664|F|0-18:C>A-18:C>A 6,22638 0,01641 Gmo08 A2 | 44068182
2014-15 6,74394 0,01274

E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de
fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion a pleno llenado de granos, R3-R7: dias termales desde

inicio de fructificacion a madurez fisioldgica, Crom.: Cromosoma, GL: Grupo de ligamiento.
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Anexo I1. Tabla I1-2. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 ciclos agricolas relacionados a los caracteres evaluados en
la localidad de Marcos Juérez.

C',CIO Caracter Marcador F p Crom. | GL | Posicion
agricola

2011-12 R3-R6 14969582 457968 | 004090 | 110 | o | 2381177
2013-14 590608 | 0,01992

2011-12 R3-R6 14969697 524713 | 002944 | 17 | D2 | 38654953
2013-14 466431 | 008717

2011-12 E-R1 14970130 453048 | 0.03875 | o4 | B2 | 3425233
2013-14 823989 | 0,00674

2011-12 R1-R3 14970358 686486 | 001384 | 13 | F | 30484413
2013-14 513667 | 0,02936

2011-12 E-R1 14971121[F|0-34:C>T-34:C>T  |—23948 | 00387 | 14 | By | 3512503
2013-14 823980 | 0,00674

2011-12 E-R1 14971248[F|0-24:C>A-24:C>A | — 085201 | 003652 | o1 | o | 46108651
2013-14 9,30385 | 0,00405

2011-12 R3-R6 14971250[F|0-34:G>A-34:G>A | 008219 | 001981 | 07 | 1y | 38054290
2013-14 515834 | 0,02888

2011-12 E-R1 14972279[F|0-15:T>C-15:T>C | 299649 | 003116 | 1y | By | 48886632
2013-14 6,16312 | 0,01771

2011-12 R1-R3 14972393[F|0-32:C>T-32:C>T /0180 | 000956 | 53 | N | 42493027
2013-14 468303 | 0,03699

2011-12 R3-R6 14972017|F|0-42.T>C-42:T>C  |—21968 | 004090 | 15 | o | 2375078
2013-14 590608 | 0,01992

2011-12 R1-R3 14973400|F|0-49:G>A-49:G>A | — 10180 | 000956 1 03 | N | 42463720
2013-14 468303 | 0,03699

2011-12 R1-R3 14973942[F|0-49:C>T-49:C>T | 70180 | 000956 | g | ap | 41275249
2013-14 468303 | 0,03699

2011-12 E-R1 14974030[F|0-49:G>A-49:G>A | 224420 | 002307 | 06 | 5 | 6168246
2013-14 738160 | 0,00996

2011-12 R1-R3 14974052|F|0-67:T>C-67:T>C  |—(0180 | 000956 | 58 | A2 | 41207731
2013-14 468303 | 0,03699

2011-12 R1-R3 14974432|F(0-43:G>T-43:G>T | — /0180 1 0.009%6 | o5 | | 40477419
2013-14 468303 | 0,03699

2011-12 R1-R3 14974460[F[0- 13 T>A-13.T>A | — /0180 | 000956 | o5 | | 40477353
2013-14 468303 | 0,03699

2011-12 E-R1 14974754F|0-18 T>C-18:T>C  |—20:00447 | 000001 | 56 | o | 20899133
2013-14 10,02080 | 0,00309

2011-12 E-R1 14974858|F|0-35:G>A-35:G>A |—2006447 | 000001 | 06 | op | 19862041
2013-14 10,02080 | 0,00309
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Continuacion. Anexo I1. Tabla I1-2. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 ciclos agricolas relacionados a los caracteres
evaluados en la localidad de Marcos Juarez.

Ciclo Caracter Marcador F p Crom. | GL | Posicién
agricola

2011-12 E-R1 14975918[F0-11:G>A-11.G>A 22009 L QO30 1 g |5 | 36637807
2013-14 7,64831 | 0,00881

2011-12 E-R1 14977207F0-12:A>G-12:A>G | 282452 | 000085 | gy |y | 5007428
2013-14 644316 | 0,01548

2011-12 E-R1 14979527F0-16:C>T-16:C>T  [—22048 L 0036 | o5 | ag | 1462112
2013-14 764831 | 0,00881

2011-12 E-R1 14979999[F(0-47:T>C-47:T>c | —2000447 | 000001 | Grog | ¢ | 21330742
2013-14 10,02080 | 0,00309

E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de
fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion a pleno llenado de granos, R3-R7: dias termales desde
inicio de fructificacion a madurez fisiologica, Crom.: Cromosoma, GL: Grupo de ligamiento.

Anexo |1, Tabla 11-3. Marcadores SNP y Dart identificados en 2 ciclos agricolas relacionados a los caracteres evaluados en
la localidad de Cerro Azul.

Ciclo agricola | Caracter Marcador F p Crom. | GL | Posicién
2012-13 R1-R3 14968588 547980 | 0,02718 | Gml0 O | 5211497
2015-16 5,26795 | 0,04737
2012-13 R3-R6 14968588 6,64174 0,01599 Gml0 0 5211497
2015-16 6,21936 0,03420
2012-13 E-R1 14970948|F|0-52:G>T-52:G>T 5,42070 0,02795 Gm18 G | 45765922
2015-16 5,40812 0,04508
2012-13 E-R1 14980773|F|0-62:C>G-62:C>G 5,42070 0,02795 Gm18 G | 45750763
2015-16 5,40812 0,04508

E-R1: dias termales desde emergencia a inicio de floracion, R1-R3: dias termales desde inicio de floracion a inicio de
fructificacion, R3-R6: dias termales desde inicio de fructificacion a pleno llenado de granos, R3-R7: dias termales desde
inicio de fructificacion a madurez fisioldgica, Crom.: Cromosoma, GL: Grupo de ligamiento.
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ANEXO 111

Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos*

Fase asociada

Genotipos

Acumulacion de
antocianinas en los

Glyma.02G185500 (AGL18)
Glyma.05G018800 (AGL18)
Glyma.09G266200 (AGL20)

Glyma.08G105400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G199500* E-Ric Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.14G060700 E-R1c Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,

Tamba

Glyma.16G165900*

E-R1cy R3-R7p

Crockett, NattoKotsubu, Tamba, P1157440, Enrei

tejidos en respuesta Glyma 18G224500 (AGL20) Glyma.18G130400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
alaluz ultravioleta | Glyma.20G154200 (AGL42) | Glyma.18G224500 E-R1c Harosoy

Glyma.18G225800 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G014300 | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Tamba

Glyma.20G192800 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy

Glyma.20G192900 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy

Glyma.02G277200 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.05G000600 E-R1c Harosoy, NA5009

Glyma.05G001600 E-Rlc Harosoy, NA5009

Adhesién celular

Glyma.13G181200 (SRF6)
Glyma.13G241100 (SRF6)
Glyma.15G072300 (SRF6)

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G173500*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.09G023600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.11G221800 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Glyma.11G221900 E-Ric Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G068900 R3-R6p NA5009, Tamba

Glyma.12G075800* | E-R1lcy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA

Glyma.12G190700 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.13G313500 E-Rlc Harosoy

Glyma.14G060700 E-R1c ¢:§E;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G223400 E-R1c ACA420 , P171465

Glyma.17G062500 E-R1c NattoKotsubu, Tamba

Glyma.18G221000 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.19G222700 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.20G019300 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G174900 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.02G278900 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.03G057200 E-Rlc LAE0690102, P1416937
Glyma.04G060500 | E-R1lcyR3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.06G161200 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.07g070200 R3-R7p NS6002
Glyma.08G005600 E-R1c LAE0690102
Glyma.08G198300 | E-R1cy R3-R6p | Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G199000 E-R1lc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.09G191300 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492
(g%"aab%“gllo%l;oooo (((g;nTCCRR\;(llb?) Glyma.10G153700 E-RIc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyfna.09G035500 (PHYB) Glyma.14G035800 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Autofosforilacin Glyma.09G088500 (PHYEL) Glyma.14G046200 E-R1c ACA420
de proteinas Glyma.13G089200 (CRY1) Glyma.14G046300 E-Ri1c ACA420
Glyma.14G174200 (CRY1) Glyma.14G224000 E-R1c ACA420, PI71465
g:zmziggiggggg g:g Glyma.15G048500 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
' Glyma.15G048600 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G064200 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065100 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G084400*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G154300*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.16G122100 E-R1c NattoKotsubu, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G177800 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G021100 E-R1c NS6002, P1416937

Glyma.17G021800 E-R1c NS6002, P1416937

Glyma.18G046100 E-R1c Crockett, NS6002
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.18G046200 E-Ric Crockett, NS6002

Glyma.18G046300 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.18G046600 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.18G225700 E-Rlc Harosoy

Glyma.04G097200 E-R1c NS6002

Glyma.05G231700*

E-R1lcy R3-R7p

A5901, LAE0690102, A6126, Tamba. LAE9758803-B, LAE9956204, Inta
Parand 6200, Inta Parana 5500, LAE9754703, PI900768, RA514,
LAE9757504

Glyma.06G172000*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504

Glyma.06G185500 E-Rlc NS6002

Glyma.07G125200 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.07G139700 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G139800 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G139900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G140000 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.08G105000 E-R1lc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.12G190800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.14G014800 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G036000 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G043900 E-Rlc ACA420

Glyma.14G073000 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G210100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.15G083100* | E-R1cy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.15G141200 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.16G155600 E-R1lc Harosoy, PROT12FCA, Tamba

Glyma.17G020700 E-R1lc NS6002, P1416937

Glyma.17G028100 E-Rlc P1416937

Glyma.17G062000 | E-R1cyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.18G030100 R3-R6p Tamba

Glyma.18G074400 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.18G222400 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Casada de MAPK
(Mitogen-Activated
Protein Kinases)

Glyma.01G023500 (SVP)
Glyma.02G041500 (SVP)
Glyma.04G058900 (COL4)
Glyma.06G059600 (COL4)
Glyma.06G095700 (SVP)

Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.19G253000 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G259200 E-Rlc Akishinore, Harosoy

Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150800 | E-R1cy R1-R3p | Harosoy

Glyma.02G151100 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy

Glyma.03G222400 R1-R3p J040284

Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G061400 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka

A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

. - -

Glyma.05G227100 R1-R3p LAE9754703, LAES757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA
A5409. IAC100, IntaParana5500, LAE090102, LAE0B96358,

Glyma.05G227800 R1-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA

Glyma.06G187200 E-RIC NS6002

Glyma.06G200100 E-RIC NS6002

Glyma.06G204300 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G212800*

E-R1cy R3-R6p

A4613 , DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
P1371611, P1542044

Glyma.06G212900*

E-R1cy R3-R6p

A4613 , DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611, P1542044

Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G316500 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.10G230000 E-Rlc NA5009

Glyma.11G221000 E-R1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.12G056200 E-Ric Crockett, NS6002

Glyma.13G312700 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G312800 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G314100 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G046000 E-R1lc ACA420

Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048600 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G176200 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178100 E-R1lc Crockett, Tamba
Glyma.16G185100* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.17G028400 E-Rlc P1416937
Glyma.17G103400 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.18G030400 R3-R6p Tamba
Glyma.02G150100 E-R1lc Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.06G200000 E-Rlc NS6002
Glyma.09G024700 E-R1c Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.11G221800 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Glyma.04G050200 J (ELF) Glyma.11G221900 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Crecimiento celular Glyma.14G091900 (ELF3) Glyma.14G068000 E-Ric Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, Tamba
unidimensional Glyma.17G231600 (ELF3) Glyma.14G210500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492

Glyma.15G048100 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G122100 E-Rlc NattoKotsubu, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G200800 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420, ALIM3.44, Mireya4?2
Glyma.19G222900 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.02G149100 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.04G091900 E-Rlc NS6002

Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.04G092200 E-R1lc NS6002

Crecimiento del Glyma.02G121600 (AP1) A590;, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
tubo polinico Glyma.08G269800 (AP1) Glyma.05G230400* | E-R1cy R3-R7p | Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAG05,
Glyma.16G091300 (AP1) LAE9757504

Glyma.07G138900

E-Rlc

Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937

Glyma.08G322700

E-Rlc

Fukuyutaka, P1416937
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.10G154700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.10G231800 E-R1lc NA5009
Glyma.11G130000 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.12G059000 E-R1lc Crockett, NS6002
Glyma.14G013400 E-Ric A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G137700 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002
Glyma.16G098700 E-R1c Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G175700 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G203300 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.17G021000 E-Rlc NS6002, P1416937
Glyma.17G105200 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.19G228400 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G230900 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G249400 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G250600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G174900 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G193000 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

g:zngiggéiggg 8}93 Glyma.06G173500* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Deposicion de Glyma.02G041500 (SVP) Glyma.14G210700 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
calosa en pared Glyma.02G121600 (AP1) Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
celular Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.15G048600 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.08G269800 (AP1)
Glyma.16G091300 (AP1)
Glyma.03G195600 R1-R3p J040284
Glyma.05G015200 E-Rl1c ACA420 , P171465
Glyma.07g071000 R3-R7p NS6002
Dezarg;:ligrgg un Gl(jgg]g;g;ll%%o&fgggs) Glyma.14G067800 E-Rlc Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, Tamba
multicelular Glyma.17G002800 (NAC035) Glyma.14G210000 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492

Glyma.16G164500%

E-R1cy R3-R7p

NattoKotsubu, P115744, Enrei

Glyma.17G074800%

E-R1cy R1-R3p

Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.19G259500

E-R1c

Akishinore, Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos hioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.19G259700 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G175500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G192300 E-R1c Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G192500 E-R1c Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.08G105400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
g:ingégggiggg EQEB Glyma.08G105500 E-Rlc Croc_kett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.02G185500 (AGL18) Glyma.11G213700* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Desarrollo de Glyma.05G018800 (AGLS) Glyma.14G047000 E-Rlc ACA420
carpelos Glyma.08G269800 (AP1) Glyma.18G030700 R3-R6p Tamba
Glyma.09G266200 (AGL20) | Glyma.18G130400 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PI416937
Ggm%lgggﬁgg? /ié'f_;)o) Glyma. 186224500 E-R1c Harosoy
Glyma.20G154200 (AGL42)
Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.01G188400 E-Rlc NS6002
Glyma.01G188400 (AP2) Glyma.04G060800 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.02G121600 (AP1) Glyma.08G105500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
g:zmggggggiggg Ek';g Glyma.09G022900 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.06G163600 (LFY) Glyma.12G075300* | E-R1cy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA
Glyma.08G269800 (AP1) Glyma.13G332000 E-R1lc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.08G363200 (GMFT6) | Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.09G056100 (ZTL) Glyma.15G249700 | E-RlcyR3-R6p | DM4670
Desarrollo de flores | ClYMa09G266200 (AGL20) =1 -5 550800 E-RLc Harosoy, NA5009
Glyma.10G221500 (E2=Cl) :
GIyma.llGOSSSOO (APZ) Glyma.176022300 E-R1c NS6002, P1416937
Glyma.13G097600 (ZTL) Glyma.17G062000 | E-R1cyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.15G162300 (ZTL) Glyma.18G046800 E-Ric Crockett, NS6002
Gé}’;?}f‘élfggfgsggo(g 3) Glyma.18G224500 E-RLc Harosoy
; Glyma.20G023800 E-Rlc Tamba

Glyma.17G062000 (ZTL)
Glyma.17G170300 (AP2)
Glyma.18G224500 (AGL20)
Glyma.20G170000 (GI)
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Desarrollo de frutos

Glyma.05G025000 (TOC1)
Glyma.06G205800 (AGLS)
Glyma.17G081200 (AGLS)

Glyma.12G076200*

E-R1cy R3-R6p

NS6002, PROT12FCA

Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.15G249700 | E-Rlcy R3-R6p | DM4670

Glyma.18G046800 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.18G189700 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Desarrollo de la

Glyma.02G107000 (FEZ)

Glyma.12G076200*

E-R1cy R3-R6p

NS6002, PROT12FCA

Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,

cofia de la raiz Glyma.14G060700 E-Rl1c
Tamba
ol 01G224200 (SPA) Glyma.04G093300 E-R1c NS6002
yma. 3
Glyma.02G267800 (COP1) Glyma.15G141300 E-Rlc NS6002, Tamba
Desarrollo de las Glyma.05G214900 (SPA2) Glyma.15G141400 E-Rl1c NS6002, Tamba
estructuras Glyma.07G058200 (SPA1) Glyma.15G249700 | E-Rlcy R3-R6ép | DM4670
reproductivas Glyma.08G021200 (SPA2) Glyma.16G200800 E-Rlc Harosoy, NA5009
P Glyma.11G018700 (SPA2)
Glyma.14G049700 (COP1)
Glyma.16G027200 (SPAL)
Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.04G093500 E-Rlc NS6002
Glyma.08G105400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.14G015500 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.14G044400 E-Rlc ACA420
Desarrollo de los Glyma.02G121600 (AP1) : Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
estambres Glyma.08G269800 (AP1) | ClYMa-146062100 E-Rlc Tamba
Glyma.16G091300 (AP1) Glyma.16G073000 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G176400 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G203300 E-R1c Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba
Glyma.18G073600 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G176000 | E-R1cyR3-R6p | PROT12FCA
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.05G229300 R3-R6p LAE0690102
Desarrollo de los G:yma-01‘3023500 (SVP) Glyma.14G047000 E-R1c ACA420
rganos florales Olma 06805700 vp) | Glyma 186189700 E-RLc Crockett, PROTI2FCA
Glyma.20G188100 E-Rlc Harosoy
Glyma.08G105500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.09G224000 E-Rlc Harosoy
Desarrollo de Glyma.02G121600 (AP1) | Glyma.14G047000 E-R1c ACAA420
meristemas Glyma.08G269800 (AP1) Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.16G091300 (AP1) Glyma.16G203300 E-Ric Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.18G030700 R3-R6p Tamba
Glyma.18G046800 E-R1c Crockett, NS6002
Glyma.18G189700 E-R1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.01G188400 E-R1c NS6002
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.06G204300 E-Rl1c DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.08G105500 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
g:iﬂggégéﬁfggg EQ\%)) Glyma.09G224600 E-R1C Harosoy
GIymaOZGlZlGOO (AP].) Glyma.10(3026400 R3-R6p ereya42
Glyma.05G025000 (TOC1) Glyma.10G056700 R3-R6p P1594760B
Glyma.05G091200 (AP2) Glyma.11G213700* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.14G047000 E-R1c ACA420
Desgl\;[l(:l)l;) de g:zmgggggggggg Eﬁg::g; Glyma, 14G060500 E-Rlc ¢§risg;nore’ Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.08G269800 (AP1)
Glyma.09G266200 (AGL20) Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.11G053800 (AP2) Glyma.15G239100 E-Rlc Fukuyutaka
ghﬁnﬂ;ﬂil?%%%ilzi%o(%’&g) Glyma.16G073000 E-R1c Moyayimame, P1416937
G)I/ymé.176170300 (AP2) Glyma.16G179800 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.186224500 (AGLZO) Glyma.166203300 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.20G154200 (AGL42) Glyma.18G046800 E-Ri1c Crockett, NS6002
Glyma.18G189700 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.18G224500 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G186000 E-Rlc Harosoy
Glyma.08G105400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.11G221500 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.12G076200% | E-RlcyR3-R6p | NS6002, PROT12FCA

De;ag tr;’l'(')‘s’ de gmg:ggg%é;ggg EQEB Glyma.13G191000 R1-R3p 6411RG, ACA530, 1040284, NAS009

Glyma.16G091300 (AP1) Glyma.16G073000 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G203300 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.20G188100 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G309100 R3-Rép NA5009
Glyma.02G309300 R3-Rép NA5009

Desarrollo de polen

Glyma.02G185500 (AGL18)

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G173500*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.07g070400

R3-R7p

NS6002

Glyma.07G099100

E-Rl1c

Akishinore, Champaqui5.40, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102, NA5009,

P1416937
Glyma.07G125200 E-R1c Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.07G137300* | E-R1lcy R3-R6p | Moyayimame, NS6002, P1416937, Tamba
Glyma.08G142800 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002
Glyma.09G025600 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.10G232200 E-R1c NA5009
Glyma.11G214200* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.11G221100 E-Ric Crockett, PROT12FCA
Glyma.13G192400 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.14G013400 E-R1c A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G073500 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G205200 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.14G210700 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.16G156500 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G061000 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.17G061100 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G074800 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G188000 | E-RlcyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.19G228400 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.20G114200 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G176600 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G192500 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G192700 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.01G188400 E-R1c NS6002
Glyma.01G189700 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.04G042000 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.06G186000 E-Rlc NS6002

Glyma.01G188400 (AP2) Glyma.06G186100 E-Rlc NSG(_JOZ

Glyma.05G091200 (AP2) Glyma.10g026000 R3-R7p Enrei, NS6002, NattoKotsubu

Desarrollo de Glyma.11G053800 (AP2) Glyma.12G225100 E-R1c Harosoy, Moyayimame, PROT12FCA, Tamba
semilla -

Glyma.17G170300 (AP2) Glyma.15G154000* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.16G097900 E-R1lc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G113100 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G179800 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.19G258700 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G112200 E-R1lc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.01G188400 E-R1c NS6002
Glyma.02G277200 E-Rlc NS6002, Tamba

Desarrollo de
tejidos

Glyma.01G188400 (AP2)
Glyma.05G091200 (AP2)
Glyma.11G053800 (AP2)
Glyma.17G170300 (AP2)

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G173500*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G303100*

E-Rlc, R3-R6py

Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,

R3-R7p LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100,P1157440
Glyma.11G221800 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.11G221900 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.15G048100 E-Ri1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos hioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Akishinore, Fukuyutaka, LAE0690102, Moyayimame, NattoKotsubu,
Glyma.02G032200 E-R1c NSB002. Tarmba y yay
Glyma.02G277200 E-Ric NS6002, Tamba
Desumoilacion Glyma.13G181200 (SRF6) [~ Glyma 04G093800 E-RLc NS6002
- Glyma.13G241100 (SRF6)
proteica Glyma.15G072300 (SRF6) Glyma.05G000200 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.05G000600 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.17G062500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G166300 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Deteccion de luz Glyma.19G224200 (E3) Glyma. 199224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.01G188100 E-R1lc NS6002
Glyma.01G188400 E-R1c NS6002
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.05G000300 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.06G204300 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.06G211900% | E-Ricy R3-R6p %6711%1?'\,AF?|25€1%032A4670' Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.06G303100* E-R1c, R3-R6py | Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,
Glyma.01G188400 (AP2) R3-R7p LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100,P1157440
Glyma.02G041500 (SVP) GIvma.07G100200 E-R1c Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102,
Diferenciacién Glyma.04G058900 (COL4) En— NAS009, PI416937
celular Glyma.05G091200 (AP2) Glyma.08G268200 E-R1lc Akishinore, Crockett, DM4670, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, Tamba
Glyma.06G059600 (COL4) " Gyma 09G224600 E-R1c Harosoy
g:im;g?gggg;gg g\g Glyma.10G026600 R3-R6p Mireyad?
Glyma.17G170300 (AP2) Glyma.10G057300 R3-R6p P1594760B
Glyma.10G155400 E-R1c Akishinore, Harosoy, NS6002
Glyma.12G037400 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.12G075800* | E-R1cy R3-R6p |NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G063600 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G098000 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G098300 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.17G021800 E-Rlc NS6002, P1416937
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de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.17G061900 E-Ric Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G233400 R3-R6p ALIM3.44, Mireya42, Tamba
Glyma.17G233500 R3-R6p ALIM3.44, Mireyad42, Tamba
Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19g224600 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.02G277200 E-Ric NS6002, Tamba
Glyma.04G041100 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.05G001600 E-Rlc Harosoy, NA5009

Diferenciacion de
los pelos
radiculares

Glyma.13G181200 (SRF6)
Glyma.13G241100 (SRF6)
Glyma.15G072300 (SRF6)

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G173500*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.09G023600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA

Glyma.11G221800 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Glyma.11G221900 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G075800* | E-R1cy R3-R6p |NS6002, PROT12FCA

Glyma.13G313500 E-Rlc Harosoy

Glyma. 14G060700 E-R1c Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Tamba

Glyma.14G137500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002

Glyma.17G062500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba

Glyma.18G221000 E-R1lc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002

Glyma.18G225800 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G222700 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba

Glyma.19G258900 E-Rlc Akishinore, Harosoy

Glyma.20G014300 | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Tamba

Glyma.20G019300 E-R1c Akishinore, NS6002, Tamba

Glyma.20G174900 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.20G175500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.20G192800 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy

Glyma.20G192900 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
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de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150800 | E-R1cy R1-R3p | Harosoy
Glyma.02G151100 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy
Glyma.02G278200 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.03G222400 R1-R3p J040284
Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.04G061400 | E-R1lcyR3-R6p | Fukuyutaka
Chmagsozzion | iy | fodo ACIR MEPt0 ARSI LARSE oo
Glyma.06G187200 E-R1c NS6002
Glyma.06G200100 E-R1c NS6002
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.06G204300 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009 _
Direccién de Glyma.02G041500 (SVP) Glyma.06G212800% | E-RicyR3-Rep |~4613 DM2200, DM4G70, Harosoy, J040284 , Mireyad2, NAS009,
proteinas a la Glyma.04G058900 (COL4) PI371611 , P1542044 _
membrana Glyma.06G059600 (COL4) Glyma.06G212900% | E-Ricy R3-R6p A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
Glyma.06G095700 (SVP) PI371611 , P1542044

Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G004200 E-R1lc LAE0690102

Glyma.08G105100 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G316500 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.08G321300 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.09G225500 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G057600 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G230000 E-Rlc NA5009

Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G056200 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.12G224800 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, PROT12FCA, Tamba
Glyma.13G312700 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G312800 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G036400 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G046000 E-Rlc ACA420
Glyma.14G046200 E-R1c ACA420
Glyma.14G046300 E-Rlc ACA420
Glyma.14G068400 E-Rlc Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, Tamba
Glyma.14G072300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065200 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G166800 E-Rlc Crockett, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.16G176200 E-R1lc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178100 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G185100* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.17G028400 E-Rlc P1416937
Glyma.17G103400 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.18G030400 R3-R6p Tamba
Glyma.19G254500 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G253700 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.03G194700 R1-R3p J040284

L Glyma.04G093400 E-R1c NS6002

;?rgfeciﬁgnadlz g‘lwz-gzgigggg (gE'L-ll)) Glyma.08G112000* | E-R1lcy R3-Rép | Crockett, Fukuyutaka

vacuola Glyma.19G194300 (TFL1 — Dt1) Glyma.08G200500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G316900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.08G322600 E-R1lc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.09G024400 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.09G024800 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G025700 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.12G192400 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.14G062700 E-R1c %(risgianore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.15G143300 E-Rlc Tamba
Glyma.16G098100 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G122300 E-R1c NattoKotsubu, P1416937, PROT12FCA
Glyma.17G073300* | E-R1cy R1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G231700 R3-R6p ACA420, ALIM3.44, Mireya4d?2
Glyma.17G231800 R3-R6p ACA420, ALIM3.44, Mireyad?2
Glyma.18G030900 R3-R6p Tamba
Glyma.18G046900 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G175500 | E-Rlcy R3-R6p |PROT12FCA
Glyma.19G228800 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.20G211300 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G211600 E-Rlc Harosoy
E”'fectfagricr’:g:”a' Glyma.19G224200 (E3) Glyma.19g224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
E”ﬁ%em‘g;’;fé”a' Glyma.19G224200 (E3) Glyma.199224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Escotomorfogénesis g:gm:gigg%ggg Eggig Glyma.19G221900 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.01G188400 E-R1c NS6002
g:}m:giggggigg EQI;?) Glyma.08G105500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Especificacion de la Glyma.02G121600 (AP1) Glyma.14G047000 E-R1c ACA420
identidad del Glyma.05G091200 (AP2) Glyma.18G030700 R3-R6p Tamba
érgano floral Glyma.08G269800 (AP1)
Glyma.11G053800 (AP2)
Glyma.16G091300 (AP1)
Glyma.17G170300 (AP2)
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.03G227300 (PHYA) E-Rlc Moyayimame, Fukuyutaka, Tamba, Crockett
Glyma.09G088500 (PHYEL)
Fosforilacion de Glyma.10G141400 (PHYAL)
peptidil-histidina | Glyma.15G196500 (PHYE) | C'Yma.08G105000
Glyma.19G224200 (E3)
Glyma.20G090000 (E4)
: Akishinore, Fukuyutaka, LAE0690102, Moyayimame, NattoKotsubu,
Glyma.02G032200 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.02G061700 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Akishinore, BRM926600, LAE0690102, LAE9962801, PI90768, Crockett,
Glyma.02g100000 R3-R7p FAINTAT760, IAC100, Tamba, PI157440
Glyma.02G150600 | E-Rlcy R1-R3p | Harosoy
Glyma.02G150700 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy
Akishinore, BRM926600, LAE0690102, LAE9962801, PI90768, Crockett,
Glyma.02g100300 R3-R7p FAINTAT60, IAC100, Tamba, P1157440
Akishinore, BRM926600, LAE0690102, LAE9962801, P190768, Crockett
Glyma.01G224200 (SPA) Glyma.02g100400 R3-R7p ' ' ; : ' :
Glyma.05G214900 (SPA2) Zﬁ'l’\f:TA?GOE,’:L'Ah;:;ggé&)arttﬁégéégiggoLAE9962801 P190768, Crockett
Glyma.06G242100 (SPA3 ; ishinore, ) , , , Crockett,
G|§ma_o76058200 ESPAlg Glyma.02100500 R3-R7p FAINTA760, IAC100, Tamba, PI157440
Fosforilacion Glyma.08G021200 (SPA2) Glyma.02G278900 E-Rlc NS6002, Tamba
proteica Glyma.11G018700 (SPA2) Glyma.02G310400 R3-R6p NA5009
Glyma.12G155700 (SPA3) B
Glyma.12G224600 (SPA3) Glyma.02G311200 R3-R6p NA?OFJQ '
Glyma.13G276700 (SPA3) Glyma.03G037200 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.16G027200 (SPAL) Glyma.03G057000 E-Ri1c LAE0690102, P1416937
Glyma.03G223100 R1-R3p J040284
Glyma.04G041400 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G061500 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.04G093200 E-R1c NS6002
Glyma.04G097100 E-R1c NS6002
Glyma.05G016900 E-Rl1c ACA420, P171465
Glyma.05G228700 R3-R6p LAE0690102
Glyma.05G229800 R3-R6p LAE0690102
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.05G230700*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAGOS5,
LAE9757504

Glyma.06G161200 E-R1lc PROT12FCA, Tamba
Glyma.06G221400 E-Rlc DM4670, Harosoy
Glyma,07g070200 R3-R7p ,ékm_lrn'g;%ol??Al\gglzo%?ql(_)énl;gEO690102, LAE9962801, PI90768, Crockett,
Glyma.07g070300 R3-R7p NS6002
Glyma.07g072100 R3-R7p NS6002
Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102,
Glyma.07G100200 E-R1c NAZ009. PI e Y y
Glyma.07G125200 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.07G137000* | E-R1cy R3-R6p | Moyayimame, NS6002, P1416937, Tamba
Glyma.08G004200 E-Rlc LAE0690102
Glyma.08G005100 E-R1c LAE0690102
Glyma.08G005600 E-Rlc LAE0690102
Glyma.08G048700 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942
Glyma.08G049000 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942

Glyma.08G198100

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G198200

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G198400

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G198500

E-R1lcy R3-R6p

Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G198600

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G198700

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G198800

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G198900

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G199400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G200800 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G296400 R1-R3p J040284

Glyma.08G297400 R1-R3p J040284

Glyma.08G316500 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.08G321300 E-R1c Fukuyutaka, P1416937
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.09G024700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G024900 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G191300 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492
Glyma.10G057600 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G156200 E-Ric Akishinore, Harosoy, NS6002

Glyma.10G169200 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002

Glyma.10G170400 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002

Glyma.10G231500 E-Rlc NA5009

Glyma.11G214400* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.11G220900 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G058100 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.12G068500 R3-R6p NA5009, Tamba

Glyma.12G192500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.12G224500 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.12G224600* | E-R1cy R3-R7p | Harosoy, Moyayimame, PROT12FCA, Tamba
Glyma.12G225800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA, Tamba

Glyma.13G313100 E-Rlc Harosoy

Glyma.14G013300 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G035800 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G044700 E-R1c ACA420

Glyma.14G046200 E-Rlc ACA420

Glyma.14G046300 E-Rlc ACA420

Glyma.14G137200 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002

Glyma.14G137700 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002

Glyma.14G224000 E-Rlc ACA420, PI71465

Glyma.15G004700 | E-RlcyR3-R6p |PI416937

Glyma.15G064900 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065100 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065200 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065300 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.15G065500

E-Rlc

Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G083800*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G084000*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G084100*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G084200*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G084400*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G084500*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.16G074300 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G122100 E-Rlc NattoKotsubu, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G156100 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G156200 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G176400 E-R1lc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G179600 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G201200 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G201500 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G201900 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G202200 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G202400 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.16G203300 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.16G205100 E-R1c ACA420, P171465
Glyma.17G062300 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G074100*

E-R1cy R1-R3p

Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G074800%

E-R1cy R1-R3p

Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G103400 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G105100 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.18G046100 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G046200 E-R1c Crockett, NS6002
Glyma.18G046300 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G046400 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G046600 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G073600 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.18G175700 | E-RicyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G176000 | E-Rlcy R3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G187500 | E-RlcyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G225700 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G220300 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.19G230300 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.20G105300 E-R1lc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G114300 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G129200 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G165800 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G175100 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175200 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G187200 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G212800 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G222600 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
Glyma.03G037500 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.05G001800 E-Rlc Harosoy, NA5009

Fotomorfogénesis

Glyma.02G267800 (COP1)
Glyma.03G227300 (PHYA)
Glyma.04G101500 (GmCRY1a)
Glyma.06G103200 (GmCRY1b1)
Glyma.07G058200 (SPAL)
Glyma.09G035500 (PHYB)
Glyma.10G141400 (PHYAL)
Glyma.13G089200 (CRY1)
Glyma.14G049700 (COP1)
Glyma.14G174200 (CRY1)
Glyma.15G140000 (PHYB)
Glyma.16G027200 (SPAL)
Glyma.19G224200 (E3)
Glyma.20G090000 (E4)

Glyma.05G232400*

E-R1lcy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parana 2000, INTA Parand 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAG05,
LAE9757504

Glyma.07G200400 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G142300 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G201000 E-R1lc Crockett, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.09G023600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.10G154700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba

Glyma.10G170500 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, NS6002

Glyma.14G014300 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G044000 E-Rlc ACA420

Glyma.14G205500 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.14G208100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440

Glyma.15G004100

E-R1cy R3-R6p

P1416937
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.15G004500 | E-R1cyR3-R6p |Pl1416937

Glyma.15G010000 R3-R6p Tamba

Glyma.15G048100 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G048900 E-R1lc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G176400 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.15G249700 | E-Rlcy R3-Rép | DM4670

Glyma.16G097900 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G098600 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.17G022300 E-R1c NS6002, P1416937

Glyma.17G028300 E-Rlc P1416937

Glyma.17G104100 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.17G164400 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G164500 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.19G223500 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19g224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.19G228600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937

Glyma.19G254000 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy

Fotoperiodismo de
dia corto, floracion

Glyma.07G058200 (SPAL)
Glyma.16G027200 (S PAL)

Glyma.05G232400*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAGOS5,

LAE9757504

Glyma.15G249700

E-R1cy R3-R6p

DM4670

Glyma.16G200800

E-Rlc

Harosoy, NA5009
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.03G261800 (LHY) Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.04G166300 (TOCL1)
Glyma.05G050700
(AGL19/AGL14)
Glyma.06G196200 (TOC1)
Fotoperiodismo de Glyma.07G048500 (LHY)
dia largo, floracion Glyma.10G221500 (E2=Gl)
Glyma.16G017400 (LHY)
Glyma.16G163200 (GI)
Glyma.17G102200 (TOC1)
Glyma.19G260900 (LHY)
Glyma.20G170000 (GI)
Akishinore, BRM926600, LAE0690102, LAE9962801, PI90768, Crockett,
Glyma.01G087500 (TEM1) Glyma.029099500 R3-R7p FAINTA760, IAC100, Tamba, P1154440
Glyma.02G099500 (TEM1) Glyma.01G163500 E-Rlc DM4670
Glyma.02G267800 (COP1) Glyma.02G253700 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
g:yn"q‘:gjgégg;gg gT(E'L-ég Glyma.03G194700 R1-R3p 1040284
Glyma.08G363100 (E10) Glyma.03G195400 R1-R3p J040284
Glyma.10G204400 (TEM1) Glyma.04G092700 E-R1c NS6002
Glyma.14G049700 (COP1) Glyma.07g070700 R3-R7p NS6002
Glyma.14G091900 (ELF3) Glyma.07G125200 E-R1c Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Fotoperiodismo, | CPMa-16G044100 (GMFT52) 7y ma 08G322700 E-R1lc Fukuyutaka, P1416937
floracion Glyma.16G044200 (GMFT3a) Glyma.11G131200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.16G150700 (E9 yma. yutaxa, y, Vioyay
(GmFT2a)) Glyma.12G056500 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.16G151000 (GMFT2b) Glyma.14G014000 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.16G196300 (TFL1) Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma, 17G231600 (ELF3) Glyma.14G062700 E-R1c Tamba
gl'yma-llgsgfggfgg ((ngF%%)) Glyma.14G223100 E-Rlc ACA420 , PI71465
yma. m - . . -
Glyma.19G108200 (GmFT5b) Glyma.16G164500 E-R1cy R3-R7p | NattoKotsubu, PI15744,_Enre|
Glyma196194300 (TFLl _ Dtl) Glymal76231600 R3-R6p ACA420, AL|M3.44, ereya42
Glyma.20G186200 (TEM1) Glyma.18G030600 R3-R6p Tamba
Glyma.18G030900 R3-R6p Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.18G074400 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G232900 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G220500 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.19G259200 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G186200 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G192400 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.01G162800 E-Rlc DM4670
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G309500 R3-R6p NA5009
Glyma.05G000300 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.05G001100 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.05G016000 E-R1lc ACA420 , PI71465
Glyma.08G198300 | E-R1cy R3-R6p | Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G199000 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.10G026400 R3-R6p Mireya4?2
Glyma.10G026600 R3-R6p Mireya4?2
Glyma.12G056400 E-R1lc Crockett, NS6002
Glyma.14G072400 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G224100 E-R1c ACA420 , P171465
Glyma.15G238700 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.15G238800 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.15G238900 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.15G239000 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.16G145800 E-Rlc Harosoy

Glyma.16G165200*

E-Rlcy R3-R7p

NattoKotsubu, P1157440, Enrei

Glyma.16G165500*

E-R1cy R3-R7p

Crockett, NattoKotsubu, Tamba, P1157440, Enrei

Glyma.16G165800*

E-R1cy R3-R7p

Crockett, NattoKotsubu, Tamba, P1157440, Enrei

Glyma.16G205200 E-Rlc ACA420, PI71465
Glyma.16G205500 E-Rlc ACA420, PI71465
Glyma.18G046700 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.20G166400 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G187300 E-Rlc Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores
de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.20G212900 E-Rlc Harosoy
Glyma.03G227300 (PHYA) Glyma.17G231600 R3-R6p AC_A4_20, ALIM?_,.44, Mireyad2
Glyma.04G050200 J (ELF) Glyma.19g224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.07G058200 (SPAL) Glyma.19G254000 E-Rlc Harosoy
Glyma.09G088500 (PHYEL)
Fototransduccion Glyma.10G141400 (PHYA1)
de luz roja, roja Glyma.14G091900 (ELF3)
lejana Glyma.15G196500 (PHYE)
Glyma.16G027200 (SPA1L)
Glyma.17G231600 (ELF3)
Glyma.19G224200 (E3)
Glyma.20G090000 (E4)
Fototropismo Glyma.19G224200 (E3) Glyma.199224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.01G189400 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.01G189500 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.02G253700 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.03G195000 R1-R3p J040284

Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G061400 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G093400 E-R1c NS6002
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.06G160800 E-R1c PROT12FCA, Tamba
. g:zmgg;gggiégg EQ\%; Glyma.06G173400* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
memubsrlgrr]]a c8eI3Iar Glyma.02G121600 (AP1) Glyma.06G173500* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.06G187200 E-R1c NS6002
Glyma.08G269800 (AP1) Glyma.06G200100 E-Ric NS6002
Glyma.16G091300 (AP1) A4613 , DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,

Glyma.06G212900% | E-RICYR3-REp |50 cr 0o

Glyma.06G302800* E-Rlc, R3-R6p y | Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,

R3-R7p LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100,P1157440
Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.08G105100 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G200500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G316900 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.08G321300 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.08G322600 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.09G024400 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G026800 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.10G057600 R3-R6p P1594760B

Glyma.12G224800 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, PROT12FCA, Tamba
Glyma.13G312700 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G312800 E-Rlc Harosoy

Glyma.14G013000 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G046200 E-Rlc ACA420

Glyma.14G046300 E-R1c ACA420

Glyma. 14G060800 E-R1c %I;is&iinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G062700 E-R1c %(ri;;&iinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G048600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G065200 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.17G073300* | E-R1cy R1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G103400 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.17G104600 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.17G230700 R3-R6p ACA420 , ALIM3.44, Mireyad2

Glyma.17G234700 R3-R6p ALIM3.44, Mireya42, Tamba

Glyma.18G030900 R3-R6p Tamba

Glyma.18G073700 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.19G253000 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G260100 E-Rlc Akishinore, Harosoy

Glyma.19G260300 E-Rlc Akishinore, Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.04G061700

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka

Glyma.04G093100*

E-R1lcy R3-R7p

NS6002 y Enrei

Glyma.05G000200 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.06G202500 E-Rl1c Crockett, NS6002
Glyma.06G206500 E-R1c A4613, DM4670, J040284, Mireyad2, NA5009
Glyma.07G125200 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.07G201200 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.08G048800 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942
Glyma.03G227300 (PHYA) Glyma.09G087900 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.09G035500 (PHYB) Glyma.10G153800 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Gravitropismo Glyma.10G141400 (PHYAL) Glyma.11G214800* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.15G140000 (PHYB) Glyma.14G223100 E-R1c ACA420, P171465
Glyma.19G224200 (E3) Glyma.15G143000 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.20G090000 (4) Glyma.15G176400 E-RIc Harosoy, NA5009
Glyma.17G104500 E-R1lc Harosoy, Tamba
Glyma.18G222100 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.19G221900 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.19G222000 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.19g224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G014300 | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Tamba
Glyma.20G023800 E-Rlc Tamba
Glyma.20G176800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
A5409, IAC100, IntaParanab500, LAE0690102, LAE0696358
Glyma.01G087500 (TEM1) Glyma 056226300 RI-R3p L AE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA
Glyma.02G099500 (TEM1) Glyma.06G305000 R3-R6p Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba
Homeostasis de Glyma.04G058900 (COL4) Glyma.11G130200 E-Ric Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
cationes celulares g:gmggggggiggg g%\ﬁ; Glyma.11G130300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
GIyma.20G186200 (TEMl) GIymal4GOl4lOO E-Ric A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.15G010300* E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.15G176900 E-Rlc Harosoy, NA5009
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.17G061600 E-Ric Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G186200 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G278600 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.05G231700*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, A6126, Tamba. LAE9758803-B, LAE9956204, Inta
Parana 6200, Inta Parana 5500, LAE9754703, PI900768, RA514,
LAE9757504

Glyma.06G172000*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504

Glyma.06G185500 E-Rlc NS6002
Glyma.07G125200 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.07G138300 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, P1416937, Tamba
3 Glyma,09G056100 (ZTL) Glyma.08G105000 E-R1lc Crocke_tt, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Importacion de Glyma.13G097600 (ZTL) Glyma.12G190800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
proteinas a la ' Glyma.14G036000 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
matriz peroxisomal Glyma.156162300 (1L) Glyma.14G043900 E-R1 ACA420
Glyma.17G062000 (ZTL) yma. e A

Glyma.15G083100* | E-R1cy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.16G155600 E-R1lc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G020700 E-R1c NS6002, P1416937
Glyma.17G062000 | E-Rlcy R3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G074400 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G222400 E-Ric Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.19G253000 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G259200 E-Rlc Akishinore, Harosoy

Importacion de E-R1c Harosoy

proteinas al nicleo, g:ﬁ:gggggiégg gﬁgté?))) Glyma.18G224500

translocacién yma.
Glyma.01G164500 E-R1lc DM4670

Interferencia de Glyma.09G088500 (PHYEL) Glyma.04G093100* | E-R1cyR3-R7p | NS6002 vy Enrei

ARN Glyma.15G196500 (PHYE ishi i
y ( ) Glyma,07G099100 E-Rlc Akishinore, Champaqui5.40, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102, NA5009,

P1416937
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.17G164600 E-Ric Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.18G189700 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.19G254200 E-Rlc Harosoy
Glyma.18G189700 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
G‘?%”;"f‘b%‘é%zz%%%o(gggi) Glyma.18G224500 E-R1c Harosoy
Mantenimiento de Glyma.06G163600 (LFY)
la identidad del Glyma.06G205800 (AGLS)
meristema de la Glyma.08G250800 (AGLS)
inflorescencia Glyma.09G266200 (AGL20)
Glyma.17G081200 (AGLS)
Glyma.18G224500 (AGL20)
Glyma.08G105400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
gmggiggéiggg E%’B Glyma.18G189700 E-R1c Crockett, PROT12FCA
Mantenimiento de Glyma.02G041500 (SVP)
la identidad del Glyma.02G121600 (AP1)
meristema floral Glyma.06G095700 (SVP)
Glyma.08G269800 (AP1)
Glyma.16G091300 (AP1)
Glyma.01G188400 E-Rlc NS6002
Glyma.03G194300 R1-R3p J040284
Glyma.06G160800 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.01G188400 (AP2) Glyma.07G099100 E-R1c ﬁ\llziigiggo?re, Champaqui5.40, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102, NA5009,
Mamg?ilgpé;n;: de g:zm:ﬁgggéggg Eﬁgg Glyma.09G023600 E-Rlc Akishinore, Haro_soy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.17G170300 (AP2) Glyma.09G025300 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.09G025400 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.12G075800* | E-R1cy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA
Glyma.13G313000 E-Rlc Harosoy
Glyma.17G233900 R3-R6p ALIM3.44, Mireya42, Tamba
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de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.18G175700 | E-RlcyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.19G228300 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G254900 E-Rlc Harosoy

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.06G173500* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.07g070400 R3-R7p NS6002
Microsporogenesi 2:5228582‘2‘1288 E/S-\\éi; Glyma.09G025500 E-RLc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.15G048500 E-Ri1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.08G269800 (AP1) Glyma.15G048600 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G091300 (AP1) Glyma.15G177000 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G175700 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.02G149100 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.04G092200 E-R1c NS6002
Glyma.06G207300 E-Ri1c DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.08G296900 R1-R3p J040284
o Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.12G059000 E-R1c Crockett, NS6002
Mo;iall((:ja(ct:;l)&:re la g:znggg%g;ggg EQEB Glyma.16G098800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
GIyma.lGGO913OO (AP].) Glyma.166175700 E-Ric Fukuyutaka, PROTIZFCA, Tamba
Glyma.16G203300 E-Rl1c Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.17G105200 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.19G230900 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.20G193000 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.01G188000 E-R1c NS6002
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.01G188100 E-Rlc NS6002
Morfogéngsis dela G(Bl%n;ao(z)lzc;%%g%%()(g\)/fz)l) Glyma.02G061100 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
hoja Glyma:066059600 (COL4) Glyma.02G149400 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.05G000300 E-R1c Harosoy, NA5009
Glyma.06G204300 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009
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de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.06G211900*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611, P1542044

Akishinore, Champaqui5.40, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102, NA5009,

Morfogénesis de
6rganos

Glyma.02G087400 (RAP2.7)
Glyma.03G177500 (RAP2.7)
Glyma.12G073300 (RAP2.7)
Glyma.13G329700
(RAP2.7/TOE2)
Glyma.15G044400 (RAP2.7)
Glyma.19G178200 (RAP2.7)

Glyma.07G099100 E-Rlc P1416937

Glyma.08G268200 E-Rlc Akishinore, Crockett, DM4670, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, Tamba
Glyma.09G023600 E-R1lc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G224600 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G026600 R3-R6p Mireyad?2

Glyma.10G057300 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G155400 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002

Glyma.12G037400 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G075800* | E-R1lcy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA

Glyma.13G313000 E-Rlc Harosoy

Glyma.15G063600 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G084400* | E-R1lcy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.15G176500 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.16G098000 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G098300 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G203300 E-R1c Harosoy, NA5009, NS6002

Glyma.17G021800 E-Rlc NS6002, P1416937

Glyma.17G061900 E-R1lc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.18G029800 R3-R6p Tamba

Glyma.18G181300* | E-R1lcy R1-R3p | Crockett, P1200492, PROT12FCA

Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G250600 E-Rlc Harosoy

Glyma.02G277200 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G173500*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.11G213700*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.11G221800

E-R1c

Crockett, PROT12FCA

Glyma.11G221900

E-Rl1c

Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G075800*

E-R1cy R3-R6p

NS6002, PROT12FCA
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de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.13G313000 E-Rlc Harosoy
Glyma.14G047000 E-Ri1c ACA420
Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.15G048100 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.17G233400 R3-R6p ALIM3.44, Mireyad2, Tamba
Glyma.17G233500 R3-R6p ALIM3.44, Mireya42, Tamba
Glyma.18G046800 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G189700 E-R1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.20G188100 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.02G277200 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.05G000600 E-Ric Harosoy, NA5009
Glyma.05G001600 E-Rlc Harosoy, NA5009

Morfogénesis de
tricomas

Glyma.13G181200 (SRF6)
Glyma.13G241100 (SRF6)
Glyma.15G072300 (SRF6)

Glyma.05G230200*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parana 2000, INTA Parand 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G173500*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G303700*

E-Rlc, R3-R6p y

Con A7321, Akishinore, LAE9754703, LAE9962801, PI900768, Crockett,
IAC 100 y P1157440 solo asociado a R3-R7p y con Akishinore asociado a

R3-R7p E-R1lcy R3-R7p
Glyma.07g071000 R3-R7p NS6002
Glyma.09G023600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.10g026000 R3-R7p Enrei, NS6002, NattoKotsubu
Glyma.10G154700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.11G221800 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.11G221900 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.12G075800* | E-R1cy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA
Glyma.13G192400 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G313500 E-Rlc Harosoy
Glyma.14G046800 E-Rlc ACA420
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de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,

Glyma.14G060700 E-R1c Tamba
Glyma.14G208100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440
Glyma.15G048100 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G176400 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.17G062500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G221000 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.19G222700 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G250600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G019300 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G023800 E-Rlc Tamba
Glyma.20G112700 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G174900 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175500 E-R1lc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.14G047000 E-Rlc ACA420
o Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Mogr%%er?gsi'zap"“ g:zmgg;g%g;ggg EQEB Glyma.16G203300 E-R1c Harosoy, NA5009, NS6002

Glyma.16G091300 (AP1) Glyma.18G046800 E-R1c Crockett, NS6002
Glyma.18G189700 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.02G005700 (CRY2) Glyma.02G254300 R3-R6p D::/'My?ml LAIPE‘0690102_, NA5009 . . . -

Glyma.04G101500 (GMCRY1a) | Glyma.14G062100 E-Rlc ¢ar|sb;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Movimiento Glyma.06G103200 (GmCRY1b1) — —
stomAfico Glyma.10G180600 (CRY2a) | Glyma.15G084100* | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.13G089200 (CRY1) Glyma.17G074800* | E-R1cyR1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.14G174200 (CRY1) | Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba

Clyma 206209900 (CRY2) I, 8G074200 E-R1c Fukuyutaka, P1416937

Glyma.04G050200 J (ELF) Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420 , ALIM3.44, Mireyad?2

Glyma.04G166300 (TOC1)

Glyma.05G050700
Nutacion (AGL19/AGL14)
Glyma.06G196200 (TOC1)
Glyma.14G091900 (ELF3)
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
((continuacion)

Glyma.17G102200 (TOC1)

Glyma.17G231600 (ELF3)
Glyma.01G035700 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.02G149400 E-Ri1c Fukuyutaka, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.02G149800 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.05G228300 R3-Rép LAE0690102
Glyma.06G204200 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.08G322800 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

g:ﬂ?:ggggggggg ((gF(’ilz)) Glyma.09G191500 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492

L, Glyma.13G050300 (COL?2) Glyma.09G224600 E-Rl1c Harosoy
Organizacion de Glyma.16G027200 (SPAL) Glyma.10G026900 R3-R6p Mireyad?2
cloroplastos Glyma.18G278100 (COL2) | Glyma.12G057600 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.19G039000 (CO) Glyma.14G013100 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA

Glyma.15G064300 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G239100 E-R1lc Fukuyutaka
Glyma.16G179800 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G205500 E-Rlc ACA420, PI71465
Glyma.18G074400 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.20G105300 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G165800 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G175300 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.02G005700 (CRY?) Glyma.02G309100 R3-Rép NA5009

L Glyma.09G035500 (PHYB) Glyma.10G154700 E-R1c Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Orgiﬁgg‘;‘g;‘a‘je 21 Glyma. 106180600 (CRY2a) | Glyma.14G208100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440
Glyma.15G140000 (PHYB) Glyma.15G048100 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.20G209900 (CRY2) " G1yma 15G176400 E-RLc Harosoy, NA5009
Akishinore, BRM926600, LAE0690102, LAE9962801, PI90768, Crockett,
Organizacion de la | G 38800 CORF) Glyma 029099900 RS-RTP | FAINTAT760, IAC100, Tamba, P1157440
pared celular Glyma:15GO72300 (SRF6) Glyma.02G277200 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.05G001600 E-Rlc Harosoy, NA5009
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de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G173500*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.08G199500* E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.09G023600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.11G221800 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Glyma.11G221900 E-Ric Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G075800* | E-R1lcy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA

Glyma.13G313500 E-Rlc Harosoy

Glyma.14G060700 E-R1c Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,

Tamba

Glyma.16G165900*

E-R1lcy R3-R7p

Crockett, NattoKotsubu, Tamba, P1157440, Enrei

Organizacién
estructural de
meristemas

Glyma.01G064200 (AP1)
Glyma.02G121600 (AP1)
Glyma.08G269800 (AP1)
Glyma.16G091300 (AP1)

Glyma.17G061900 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G062500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba

Glyma.18G221000 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.19G222700 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19g224500 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G014300 | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Tamba

Glyma.20G019300 E-R1c Akishinore, NS6002, Tamba

Glyma.20G174900 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.20G175500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.20G192800 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy

Glyma.20G192900 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy

Glyma.05G001800 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.05G232400*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAGO5,
LAE9757504

Glyma.07g070200 R3-R7p NS6002

Glyma.07g070800 R3-R7p NS6002

Glyma.09G023600 E-R1c Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G224000 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G154700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba

Glyma.15G004500

E-R1cy R3-R6p

P1416937

Anexo lll| 179
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portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.15G010000 R3-R6p Tamba
Glyma.15G048100 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G249700 | E-Rlcy R3-Ré6p | DM4670
Glyma.16G097900 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.17G022300 E-R1c NS6002, P1416937
Glyma.17G104100 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.19G223500 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G228600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.08G296800 R1-R3p J040284
Glyma.16G073500 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.20G166400 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.04G060500 | E-R1lcy R3-R6p | Fukuyutaka
. Glyma.10G221500 (E2=Gl) Glyma.04G092400 E-Rlc NS6002
Proceso metabolico Glyma.16G163200 (Gl Glyma.08G296800 R1-R3p 1040284
del almidon
Glyma.20G170000 (GI) Glyma.08G322200 E-Rilc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.09G088100 E-R1lc Akishinore, Harosoy
Glyma.10G154600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.14G223500 E-R1c ACA420 , PI171465
Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.02G277200 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.05G000600 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.05G001600 E-Rlc Harosoy, NA5009

Polimerizacién de
actina

Glyma.13G181200 (SRF6)
Glyma.13G241100 (SRF6)
Glyma.15G072300 (SRF6)

Glyma.05G230200*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAGOS5,

LAE9757504

Glyma.06G173400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka,
Tamba,
LAE9757504,
Crockett

R3-R6p y R3-R7p
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.06G187100 E-Rlc NS6002
Glyma.08G111500* | E-R1cy R3-R6p | Crockett, Fukuyutaka
Glyma.09G023600 E-Ric Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.11G221800 E-Ric Crockett, PROT12FCA
Glyma.11G221900 E-Ric Crockett, PROT12FCA
Glyma.12G075800* | E-R1lcy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA
Glyma.13G313500 E-Rlc Harosoy
Glyma.14G060700 E-R1c ¢;<risgfiinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.16G204300 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.17G062500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G130800 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.18G221000 E-R1c Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.19G222700 E-R1lc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G250600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G019300 E-R1lc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G174900 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175500 E-R1lc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G212100 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009

Respuesta al Glyma.02G267800 (COPL) Glyma.14G062100 E-R1c %(risggnore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,

sombreado Glyma.14G049700 (COP1) Glyma.15G012300 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba
Glyma.02G032200 E-R1c ﬁgiesgégc’)r_?é;ﬂ;uyutaka, LAE0690102, Moyayimame, NattoKotsubu,

Proceso biosintético Glyma.13G181200 (SRF6) Glyma.02G277200 E-Rlc NS6002, Tamba
de perdxido de Glyma.13G241100 (SRF6) Glyma.05G000200 E-R1c Harosoy, NA5009

hidrogeno Glyma.15G072300 (SRF6) Glyma.05G000600 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.17G062500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G166300 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.07G125200 E-Ric Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Proceso catabélico Glyma.09G056100 (ZTL) Glyma.12G190800 E-RLc Moyayimame, PROT12FCA
de macromoléculas gmgjgggg;ggg gB Glyma.16G155600 E-R1c Harosoy, PROT12FCA, Tamba
celulares Glyma.17G062000 (ZTL) Glyma.17G062000 | E-R1cyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.19G253000 E-Rlc Harosoy
Glyma.04G041500 E-R1lc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.05G229400 R3-R6p LAE0690102
Glyma.06G162300 E-R1c PROT12FCA, Tamba
Proceso catabélico Glyma.02G005700 (CRY2) Glyma.08G142700 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002
de perdxido de Glyma.10G180600 (CRY2a) Glyma.14G223500 E-R1c ACA420, P171465
hidrégeno Glyma.20G209900 (CRY2) Glyma.15G143100 E-Ric NS6002, Tamba
Glyma.16G073100 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.17G021100 E-Ri1c NS6002, P1416937
Glyma.19G257800 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Proceso catabdlico Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
de p;ojgiigi i)t/i ::gado Glyma.09G056100 (ZTL) Glyma.14G062100 E-R1C %(risgziinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
catalizado por el Glyma.13G097600 (ZTL)
complejo Glyma.15G162300 (ZTL) Glyma.17G062000 | E-RlcyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Skp1/Cull/F-box

Glyma.17G062000 (ZTL)

protein (SCF) Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba
Glyma.01G163900 E-Rlc DM4670
Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.03G192900 R1-R3p J040284

N Glyma.05G239400 (FKF1) | Glyma.04G096900 E-Rlc NS6002
Proggssrg?;?:aos"co Ge'{;"nffgfggggfgo(fzﬁg) Glyma.06G198400 E-R1c DM4670, Fukuyutaka, NA5009, NS6002
dependiente de Glyma.13G097600 (ZTL) Glyma.06G254200 E-Rlc DM4670, Harosoy
ubiquitina Glyma.15G162300 (ZTL) Glyma.06G303600 R3-R6p Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba
Glyma.17G062000 (ZTL) Glyma.07G200100 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G005100 E-Rlc LAE0690102
Glyma.08G048800 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942
Glyma.08G104300 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.08G142800 E-R1c Fukuyutaka, NS6002
Glyma.08G296700 R1-R3p J040284
Glyma.08G297300 R1-R3p J040284
Glyma.09G225200 E-Rlc Harosoy
Glyma.10G170500 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002
Glyma.10G230000 E-R1c NA5009
Glyma.11G214800* | E-R1lcy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.11G220200 E-R1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.11G220500 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.14G014800 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G044500 E-R1c ACA420
Glyma.14G046100 E-Rlc ACA420
Glyma.14G062100 E-R1c %l:risggnore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G073000 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G137600 E-R1lc NattoKotsubu, NS6002
Glyma.14G211000 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492

Glyma.15G004900

E-R1cy R3-R6p

P1416937

Glyma.15G006400 | E-R1cyR3-R6p |Pl1416937

Glyma.15G141200 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.15G143300 E-Rlc Tamba

Glyma.15G154000* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.169102600 R3-R7p Akishinore, Enrei, Fukuyutaka, IAC100, NattoKotsubu
Glyma.169103100 R3-R7p Akishinore, Enrei, Fukuyutaka, IAC100, NattoKotsubu
Glyma.16G176200 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba

Glyma.16G206500 E-Rlc ACA420 , P171465

Glyma.17G019800 E-Rlc NS6002, P1416937

Glyma.17G062000

E-R1cy R3-R7p

Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G074200%

E-R1cy R1-R3p

Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.18G029800

R3-R6p

Tamba

Glyma.18G030200

R3-R6p

Tamba
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.18G181200*

E-R1cy R1-R3p

Crockett, PI200492, PROT12FCA

Proceso catabélico
de proteinas
proteasomales

Glyma.09G056100 (ZTL)
Glyma.13G097600 (ZTL)
Glyma.15G162300 (ZTL)
Glyma.17G062000 (ZTL)

Glyma.19G228800 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G253000 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G105000 E-R1c NattoKotsubu, Tamba
Akishinore, Fukuyutaka, LAE0690102, Moyayimame, NattoKotsubu,
Glyma.02G032800 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.05G000900 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.05G227400 R1-R3p A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA

Glyma.06G172600*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G172700*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G207700 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.08G048800 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942

Glyma.08G111700*

E-R1cy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G111800*

E-R1lcy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G320500 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.09G026100 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.11G221800 E-Ri1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.11G221900 E-Rl1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.17G031000 E-R1c P1416937
Glyma.17G062000 | E-RlcyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.19G249900 E-R1lc Harosoy
Glyma.20G024800 E-Rlc Tamba
Glyma.01G162700 E-Rlc DM4670
Glyma.01G163100 E-R1c DM4670
Glyma.04G101500 (GmCRY1a) | Glyma.01G164600 E-Ric DM4670
Proceso de 6xido | Glyma.06G103200 (GmCRY1b1) | Glyma.01G164700 E-Rlc DM4670
reduccion Glyma.13G089200 (CRY1) " Gjyma 01G190400 E-R1c Moyayimame, NS6002
Glyma.14G174200 (CRY1) Gl Akishinore, Fukuyutaka, LAE0690102, Moyayimame, NattoKotsubu,
yma.02G030900 E-Ri1c NS6002, Tamba
Glyma.02G149100 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937, PROT12FCA, Tamba
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.02G149900 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.02G151700 | E-R1lcyR1-R3p | Harosoy
Glyma.03G037800 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.03G037900 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.03G038100 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.03G038200 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.03G038300 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.03G057100 E-R1c LAE0690102, P1416937
Glyma.03G193500 R1-R3p J040284
Glyma.03G195600 R1-R3p J040284
Glyma.03G221600 R1-R3p J040284
Glyma.04G059600 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.04G059800 | E-R1lcy R3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.04G093600 E-R1c NS6002
Glyma.05G229400 R3-R6p LAE0690102

Glyma.05G231100*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Paran4 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, P1900768,, RA514, RA605,
LAE9757504

Glyma.05G231800*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Paran4 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAGO5,
LAE9757504

Glyma.05G231900*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parana 2000, INTA Parand 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAG05,
LAE9757504

Glyma.06G172600*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G172700*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G173100*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G186300

E-Rlc

NS6002
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.06G202400 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.06G254100 E-Rlc DM4670, Harosoy

Glyma.06G302600* E-Rlc, R3-R6py | Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,
R3-R7p LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100,P1157440

Glyma.06G302700% E-R1lc, R3-R6p y | Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,
R3-R7p LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100,P1157440

Glyma.07g071800 R3-R7p NS6002

GIvma.07G099600 E-R1c ﬁﬁégg\;rg] Elhggggaqws.m, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102,

Glyma.07G126100 E-R1c Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.07G137200* | E-R1cyR3-R6p | Moyayimame, NS6002, PI416937, Tamba

Glyma.08G004800 E-Rlc LAE0690102

Glyma.08G047800 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942

Glyma.08G104100 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba

Glyma.08G112600* | E-R1cy R3-R6p | Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G140400 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G140500 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G140600 E-R1lc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G198300 | E-R1cy R3-R6p | Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G199000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G199300 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G268200 E-Ric Akishinore, Crockett, DM4670, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, Tamba

Glyma.09G022800 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA

Glyma.09G022900 E-R1lc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA

Glyma.09G023000 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA

Glyma.09G024100 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA

Glyma.09G025100 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA

Glyma.09G025600 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.09G026800 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.09G026900 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.09G027000 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.09G027100 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.09G027200 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.09G189500 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492

Glyma.09G190700 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492

Glyma.09G225400 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G155300 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002

Glyma.10G231200 E-R1lc NA5009

Glyma.10G231600 E-Rlc NA5009

Glyma.10G231700 E-R1c NA5009

Glyma.11G214800* | E-R1lcy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.12G036700 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G057400 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.12G067000 R3-R6p NA5009, Tamba

Glyma.12G067100 R3-R6p NA5009, Tamba

Glyma.12G191400 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.14G015000 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G015100 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G045100 E-Rlc ACA420

Glyma.14G045900 E-R1c ACA420

Glyma.14G062300 E-R1c ¢:ristr;;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G128200 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002

Glyma.14G141200 E-Rlc Moyayimame

Glyma.14G205200 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.14G209400 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G211000 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G223000 E-Rlc ACA420, PI71465

Glyma.14G223500 E-R1c ACA420, PI71465

Glyma.14G223600 E-Rlc ACA420, PI71465

Glyma.14G223900 E-R1lc ACA420, PI71465
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos

portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia

Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.15G005400 | E-Rlcy R3-R6p |Pl416937
Glyma.15G006400 | E-Rlcy R3-R6p |Pl416937

Glyma.15G012100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G083700* | E-R1cy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.15G143100 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.15G153700*

E-R1lcy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.15G154100*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.15G238800 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.16G073100 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.16G073600 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.16G113000 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G113100 R1-R3p LAE9962801, P1123440, PI416937, PROT12FCA
Glyma.16G121700 E-R1c NattoKotsubu, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G155700 E-R1c Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G164400* | E-R1cy R3-R7p | NattoKotsubu, P1157440, Enrei
Glyma.16G179100 E-Rlc Crockett, Tamba

Glyma.16G200800 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.16G203700 E-R1c Harosoy, NA5009, NS6002

Glyma.16G207100 E-Rlc ACA420, PI71465

Glyma.16G207500 E-R1c ACA420, P171465

Glyma.17G019300 E-R1c NS6002, P1416937

Glyma.17G021200 E-R1c NS6002, P1416937

Glyma.17G061400 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G130500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.18G187600 | E-Rlcy R3-R6p |PROT12FCA

Glyma.18G187900 | E-Rlcy R3-R6p |PROT12FCA

Glyma.18G222800 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.18G222900 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.18G223000 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.18G223100 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002

Anexo lll| 188




Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.19G259300 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.19G259400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.19G260000 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G018600 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G018800 E-R1lc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G018900 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G019100 E-Ric Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G114200 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G128600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G129400 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G188000 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G191800 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G192200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G192800 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G192900 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G213100 E-Rlc Harosoy
Regulacion Glyma.13G181200 (SRF6) Glyma.08G142300 E-R1c Fukuyutaka, NS6002
circadiana de la Glyma.13G241100 (SRF6) Glyma.17G062500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
expresion génica Glyma.15G072300 (SRF6)
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150800 | E-R1cyR1-R3p | Harosoy
Glyma.03G222400 R1-R3p J040284
A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.05G230600* | E-R1cy R3-R7p | Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, P1900768,, RA514, RA605,
Regulacion de la Glyma.02G041500 (SVP) LAE9757504
desfosfor_ilacién Glyma.04G058900 (COL4) Glyma.06G187200 E-R1c NS6002
proteica Gé}’;"gfggggggggo%gg) Glyma.06G204300 E-RLc DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.07G201300 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.10G026400 R3-R6p Mireyad?2
Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G046000 E-Rlc ACA420

Anexo lll| 189




Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.16G178100 E-Ric Crockett, Tamba
Glyma.16G185100* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.16G206400 E-Rlc ACA420, P171465
Glyma.17G074400* | E-R1cy R1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G030400 R3-R6p Tamba
Glyma.20G175300 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
i6 . E-Rlc ACAA420, PI71465
expresion e genes | Glyma 080046500 (FKF1) | G 166205500

Glyma.02G150800 | E-Rlcy R1-R3p | Harosoy
omascioe | RLRS | L orizron
Glyma.08G049000 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942
Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba

Regulacion de la Glyma.14G014100 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA

germinacion de Glyma.09G035500 (PHYB) [ Glyma.15G005300 | E-RicyR3-R6p | P1416937

semillas Glyma.15G140000 (PHYB) ') 2 15G083200% | E-Ricy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.15G141300 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.15G141400 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.16G156700 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G030600 E-R1c P1416937
Glyma.18G181200* | E-R1cy R1-R3p | Crockett, P1200492, PROT12FCA
Glyma.02G311200 R3-R6p NAS5009
Glyma.03G222400 R1-R3p J040284
Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
» Glyma.04G061400 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka
Regulacion ‘ée la Glyma.09G035500 (PHYB) Glyma.06G187200 E-R1c NS6002
respuesta de Glyma.15G140000 (PHYB) Glyma.06G211000 E-R1c A4613, DM4670, J040284, Mireya42, NA5009

defensa

Glyma.06G212900*

E-R1lcy R3-R6p

A4613 , DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI371611, P1542044

Glyma.07G199800

E-Rlc

Fukuyutaka

Glyma.10G057600

R3-R6p

P1594760B
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.10G169400 E-Ric Akishinore, Fukuyutaka, NS6002
Glyma.14G046200 E-Ri1c ACA420
Glyma.14G046300 E-Rlc ACA420
Glyma.14G073800 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.15G049600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G084200* | E-R1lcy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.16G098500 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.17G061900 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G074400 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G189500 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.01G036600 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.01G162600 E-Rlc DM4670
Gé{mrgéoéfgfggggo(&'ﬁ"zﬁ) Glyma.01G163500 E-RLc DM4670
Gl{lma:OZG041500 (SVP) Glyma.01G188400 E-Rlc NS6002
Glyma.02G087400 (RAP2.7) Glyma.01G188600 E-R1lc Moyayimame, NS6002
Glyma.02G099500 (TEM1) Glyma.01G189100 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.02G107000 (FEZ) Glyma.01G190100 E-Rlc Moyayimame, NS6002
G?;%’;%gé%g;gg% Asélill)aa) Glyma.02G061100 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Regulacien dela. | Glyma03G177500 (RAPOT) | CYTEDZERZT e ﬁtisﬂinore' Eik&ggggngfiggzelgToi?; aLAE9962801 P190768, Crockett
transcripcion Glyma. Ishinore, ' ' , » (Lrockett,
dependieFr)ne del G}/yrr?a(.)()SSGGZZngggO((PLHHY\'(A)) Glyma.029099500 R3-R7p FAINTAT60, IAC100, Tamba, PI157440
ADN Glyma.04G058900 (COL4) Glyma.02100200 R3-R7p Akishinore, BRM926600, LAE0690102, LAE9962801, P190768, Crockett,
Glyma.04G166300 (TOC1) FAINTA760, IAC100, Tamba, P1157440
Glyma.04G202000 (LFY) Glyma.02G150800 | E-R1lcy R1-R3p | Harosoy
Glyma.05G018800 (AGLS8) Glyma.02g100700 R3-R7p Akishinore, BRM926600, LAE0690102, LAE9962801, PI90768, Crockett,
Glyma.05G025000 (TOC1) FAINTA760, IAC100, Tamba, P1157440
Glyma.05G050700 Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
oly éﬁ%@legéﬁfz%%? . Glyma.02G254200 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.05G239400 (FKF1) Glyma.02G254800 R3-Rép DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.06G059600 (COL4) Glyma.02G277000 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.02G278400 E-Rlc NS6002, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

(Continuacion)
Glyma.06G095700 (SVP)
Glyma.06G163600 (LFY)

Glyma.06G194800 (CDF3)
Glyma.06G196200 (TOC1)
Glyma.06G205800 (AGL8)
Glyma.06G207800 (E1)
Glyma.07G048500 (LHY)
Glyma.07G271100 (NAC035)
Glyma.08G046500 (FKF1)
Glyma.08G250800 (AGL8)
Glyma.08G269800 (AP1)
Glyma.09G035500 (PHYB)
Glyma.09G056100 (ZTL)
Glyma.09G088500 (PHYE1)
Glyma.09G266200 (AGL20)
Glyma.10G141400 (PHYAL)
Glyma.10G204400 (TEM1)
Glyma.10G221500 (E2=Gl)
Glyma.11G053800 (AP2)
Glyma.12G073300 (RAP2.7)
Glyma.13G093800 (COL10)
Glyma.13G097600 (ZTL)
Glyma.13G181200 (SRF6)
Glyma.13G241100 (SRF6)
Glyma.13G329700
(RAP2.7/TOE2)
Glyma.15G044400 (RAP2.7)
Glyma.15G072300 (SRF6)
Glyma.15G140000 (PHYB)
Glyma.15G162300 (ZTL)
Glyma.15G196500 (PHYE)
Glyma.16G017400 (LHY)

Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.02G309100 R3-R6p NA5009

Glyma.02G311000 R3-R6p NA5009

Glyma.02G311100 R3-R6p NA5009

Glyma.03G056900 E-Rlc LAE0690102, P1416937

Glyma.03G193300 R1-R3p J040284

Glyma.03G220800 R1-R3p J040284

Glyma.03G221500 R1-R3p J040284

Glyma.03G222400 R1-R3p J040284

Glyma.04G040900 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G041200 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G042300 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba

Glyma.04G061200

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka

Glyma.04G061300 | E-R1cy R3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G061400 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G061600 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G092900 E-Rlc NS6002

Glyma.04G096200 E-Rlc NS6002

Glyma.04G096300 E-Rlc NS6002

Glyma.05G015100 E-R1c ACA420, P171465
Glyma.05G017400 E-Ri1c ACAA420, PI71465
Glyma.05G017700 E-R1c ACA420, P171465
Glyma.05G017800 E-R1c ACA420, P171465
Glyma.05G072000 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NattoKotsubu
Glyma.05G229300 R3-R6p LAE0690102

Glyma.05G229500 R3-R6p LAE0690102

Glyma.05G229900 R3-R6p LAE0690102

Glyma.06G186800 E-Rlc NS6002

Glyma.06G187000 E-R1c NS6002

Glyma.06G187200 E-R1c NS6002

Glyma.06G199600 E-R1c DM4670, Fukuyutaka, NA5009, NS6002
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

(Continuacion)

Glyma.16G091300 (AP1)
Glyma.16G163200 (GI)
Glyma.17G002800 (NACO035)
Glyma.17G062000 (ZTL)
Glyma.17G066600 (COL5)
Glyma.17G081200 (AGLS)
Glyma.17G102200 (TOC1)
Glyma.17G170300 (AP2)
Glyma.18G224500 (AGL20)
Glyma.19G178200 (RAP2.7)
Glyma.19G224200 (E3)
Glyma.19G260900 (LHY)
Glyma.20G090000 (E4)
Glyma.20G154200 (AGL42)
Glyma.20G170000 (Gl)
Glyma.20G186200 (TEM1)

Glyma.06G201200 E-R1c NS6002

Glyma.06G204300 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G204600 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G206300 E-R1c A461, DM4670, J040284, Mireyad2, NA5009

Glyma.06G206400 E-R1c A4613, DM4670, J040284, Mireya42, NA5009

Glyma.06G207800 E-Rl1c DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G210600 E-R1c A4613, DM4670, J040284, Mireya42, NA5009

Glyma.06G212900% | E-Ricy R3-R6p §|26711?é1?M§|259102032A4670 Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,

Glyma.06G234700 R1-R3p Crockett, Fukuyutaka, IAC100

Glyma.06G303100* E-R1c, R3-R6py | Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,
R3-R7p LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100,P1157440

E-R1c, R3-R6p Y Con A7321, Akishinore, LAE9754703, LAE9962801, PI900768, Cr_ockett,

Glyma.06G303700* ; IAC 100 y P1157440 solo asociado a R3-R7p y con Akishinore asociado a
R3-R7p E-R1cy R3-R7p

Glyma.07g071000 R3-R7p NS6002

Glyma.07G100700 E-Rlc Crockett

Glyma.07G101000 E-Rlc Crockett

Glyma.07G199700 E-R1lc Fukuyutaka

Glyma.07G201200 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G005400 E-R1c LAE0690102

Glyma.08G047400 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942

Glyma.08G049300 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942

Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba

Glyma.08G105200 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba

Glyma.08G105400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba

Glyma.08G105500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba

Glyma.08G140100 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G141000 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G142300 E-R1c Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G142400 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G142500 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.08G200700 E-Ric Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G297000 R1-R3p J040284

Glyma.08G317300 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.08G317600 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.08G317800 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.08G320200 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.08G320700 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.09G023600 E-R1lc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G023800 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G025300 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.09G025400 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.09G025800 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.09G025900 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.09G190600 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492
Glyma.09G191600 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492
Glyma.09G224900 E-Rlc Harosoy

Glyma.09G225600 E-Rlc Harosoy

Glyma.09G225700 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G057300 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G057400 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G153500 E-Ric Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.10G155900 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002
Glyma.10G230200 E-Rlc NA5009

Glyma.10G230700 E-Rlc NA5009

Glyma.10G232000 E-R1c NA5009

Glyma.11G130600 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G131200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G214300* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.11G220600 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.11G221500 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G035600 E-Rlc NS6002, Tamba
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.12G036400 E-Ric NS6002, Tamba
Glyma.12G037200 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.12G037700 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.12G056300 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.12G057000 E-R1lc Crockett, NS6002
Glyma.12G057900 E-Ric Crockett, NS6002
Glyma.12G069100 R3-R6p NA5009, Tamba
Glyma.12G069200 R3-R6p NA5009, Tamba

Glyma.12G075800*

E-R1lcy R3-R6p

NS6002, PROT12FCA

Glyma.12G076200*

E-R1lcy R3-R6p

NS6002, PROT12FCA

Glyma.12G076500*

E-R1cy R3-R6p

NS6002, PROT12FCA

Glyma.12G226000 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA, Tamba

Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G313000 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G332300 E-R1c Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.13G333200 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.13G333400 E-R1lc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G013100 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G036200 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G046000 E-Rlc ACA420

Glyma.14G047000 E-R1c ACA420

Glyma.14G062200 E-R1c ¢;<risgziinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G067100 E-Rlc Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, Tamba
Glyma.14G073500 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G074500 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G204100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.14G204400 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.14G208100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440
Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.14G210000

R1-R3p

IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492

Glyma.14G210600

R1-R3p

IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492

Glyma.15G004200 | E-RlcyR3-R6p |Pl416937

Glyma.15G004500 | E-Rlcy R3-R6p | P1416937

Glyma.15G005000 | E-R1cyR3-R6p |Pl1416937

Glyma.15G005100 | E-RlcyR3-R6p |Pl416937

Glyma.15G008600 R3-R6p Tamba

Glyma.15G011100* E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.15G049000 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G049500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G062600 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G063000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G063300 E-R1lc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G063600 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G063900 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G064000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065900 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G082900*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G083600*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G143400 E-Rlc Tamba

Glyma.15G153900* | E-R1lcy R3-R6ép | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.15G176400 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.15G176500 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G073000 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G145000 E-Rlc Harosoy

Glyma.16G155300 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G156400 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G164800* | E-R1lcy R3-R7p | NattoKotsubu, P1157440, Enrei
Glyma.16G167200 E-Rlc Crockett, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.16G176700 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G177000 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba

Anexo lll| 196




Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.16G178100 E-Ric Crockett, Tamba

Glyma.16G178700 E-Rlc Crockett, Tamba

Glyma.16G179900 E-Rlc Crockett, Tamba

Glyma.16G185100* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G201300 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.16G201400 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.16G204400 E-R1c ACAA420, Harosoy, NA5009, NS6002, P171465
Glyma.17G030900 E-Rilc P1416937

Glyma.17G031400 E-Rlc P1416937

Glyma.17G062000

E-R1cy R3-R7p

Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G074000%

E-R1cy R1-R3p

Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G104100 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.17G104800 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.17G164600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G231900 R3-R6p ACA420 , ALIM3.44, Mireya42
Glyma.18G029700 R3-R6p Tamba

Glyma.18G030300 R3-R6p Tamba

Glyma.18G046800 E-R1lc Crockett, NS6002

Glyma.18G075100 E-R1c Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G130300 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.18G130400 E-Ric Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.18G130900 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937

Glyma.18G176100

E-R1cy R3-R6p

PROT12FCA

Glyma.18G181100*

E-R1cy R1-R3p

Crockett, PI200492, PROT12FCA

Glyma.18G189700 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Glyma.18G224500 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G220800 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.19G221700 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.19G221900 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.19G222000 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.19G222200 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.19G222700 E-Ric Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.199224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.19G228300 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G229900 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G248900 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G249100 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G249500 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G250500 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G253100 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G254800 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G254900 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G259500 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.19G259700 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G014400 | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Tamba
Glyma.20G023800 E-Rlc Tamba

Glyma.20G024100 E-Rlc Tamba

Glyma.20G024400 E-R1c Tamba

Glyma.20G104900 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G113600 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G130200 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G166500 E-R1c PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G166600 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G166900 E-R1c PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G175000 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G176500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G186200 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G186500 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G188100 E-Rlc Harosoy

Anexo lll| 198




Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.20G192500 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G192600 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G212200 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G221800 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G223300 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
Glyma.01G163900 E-R1c DM4670
Glyma.02G151200 | E-Rlcy R1-R3p | Harosoy
Glyma.06G198600 E-R1c DM4670, Fukuyutaka, NA5009, NS6002
Glyma.06G303600 R3-R6p Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba
Glyma.09G024700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Regulacion del é“i;Yr;naaboégll(%l;oooo((GGmngRYYllbal)) Glyma.09G191300 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492
creC|_m_|ento _celular Glyma,13G089200 (CRY1) Glyma.10G231500 E-Rlc NA5009
unidimensional Glyma.14G174200 (CRY1) | Glyma.11G220500 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.14G137600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002
Glyma.16G122100 E-R1c NattoKotsubu, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G179600 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.18G029800 R3-R6p Tamba
Glyma.19G253000 E-Rlc Harosoy
Glyma.03G037500 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.03G194300 R1-R3p J040284
Glyma.02G005700 (CRY2) Glyma.04G041300 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Reculacion del (g;llyma6064(§;11()%>12%000 (GGmé:RR\;(llbal) Glyma.04G042000 E-R1c Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
RegLlacion del (sz;rﬁa.loelsoao(o (T:RYZa) ) [ Glyma.04G060500 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
meristemas Glyma.13G089200 (CRY1) Glyma.06G204400 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.14G174200 (CRY1) Glyma.08G104100 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.20G209900 (CRY2) Glyma.09G023600 E-R1c Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G224500 E-Rlc Harosoy
Glyma.10G026300 R3-R6p Mireya4?2

Anexo lll| 199




Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.10G026800 R3-R6p Mireya4?2
Glyma.10G155200 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.12G075800* | E-R1cy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA
Glyma.14G072600 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.15G084900 E-R1lc Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.16G164400* | E-Rlcy R3-R7p | NattoKotsubu, P1157440, Enrei
Glyma.16G205100 E-Rlc ACAA420, PI71465
Glyma.17G021100 E-Ri1c NS6002, P1416937
Glyma.17G073400* | E-R1cy R1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G073600 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G175700 | E-R1cyR3-R6p | PROT12FCA
Glyma.19G223000 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.20G188100 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G212800 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G222700 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.01G162600 E-R1c DM4670
Glyma.02G005700 (CRY2) Glyma.01G163500 E-Rlc DM4670
Glyma.02G121600 (AP1) Glyma.01G164500 E-Rlc DM4670
Glyma.03G194700 (TFL1) | Glyma.02G060600 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
g:znggggggggg gc(gtg Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.08G269800 (AP1) Glyma.03G194700 R1-R3p J040284
Regulacion del Gﬁ'%';‘?gg‘fggg&g? C(E\l(g)a) Glyma.05G000100 E-R1c Harosoy, NA5009
desarrollo floral Glyma. 136050300 (COL2) Glyma.05G001800 E-R1c Harosoy, NA5009
Glyma 14G091900 (ELF3) | Glyma.05G014800 E-Ric ACA420, PI71465
Glyma.16G044100 (GMFT5a) Glyma.05G016600 E-Rlc ACA420, PI171465
Glyma.16G044200 (GMFT3a | Glyma.05G016800 E-Ric ACA420, PI71465

Glyma.16G091300 (AP1)
Glyma.16G150700 (E9
(GmFT2a))

Glyma.05G232400*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Paran4 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, P1900768,, RA514, RAGO05,
LAE9757504

Glyma.06G206800

E-Rlc

A4613, DM4670, J040284, Mireya42, NA5009
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

(Continuacion)
Glyma.16G151000 (GMFT2b)
Glyma.16G196300 (TFL1)
Glyma.17G231600 (ELF3)
Glyma.18G278100 (COL2)
Glyma.18G298900 (GmFtla)
Glyma.19G039000 (CO)
Glyma.19G108100 (GmFT3b)
Glyma.19G108200 (GmFT5b)
Glyma.19G194300 (TFL1 - Dt1)
Glyma.20G154200 (AGL42)
Glyma.20G209900 (CRY2))

Akishinore, Champaqui5.40, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102, NA5009,

Glyma.07G099100 E-R1c P1416937

Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G142500 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.09G023600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.10G154700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba

Glyma.12G191000 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.12G191300 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.14G047000 E-R1lc ACA420

Glyma.14G062100 E-R1c ¢:ris2;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G222900 E-Rlc ACA420, PI71465

Glyma.15G004500 | E-RlcyR3-R6p |Pl416937

Glyma.15G010000 R3-R6p Tamba

Glyma.15G048100 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G063200 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G176500 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.15G249700 | E-RlcyR3-R6p | DM4670

Glyma.16G097900 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G156500 E-R1lc Harosoy, PROT12FCA, Tamba

Glyma.16G203300 E-R1c Harosoy, NA5009, NS6002

Glyma.16G203900 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002

Glyma.17G022300 E-Rlc NS6002, P1416937

Glyma.17G029800 E-Rlc P1416937

Glyma.17G104000 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.17G104100 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420, ALIM3.44, Mireyad?2

Glyma.17G233200 R3-R6p ALIM3.44, Mireya42

Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba

Glyma.18G046800 E-Rlc Crockett, NS6002
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Regulacion de la
respuesta de
hipersensibilidad

Glyma.01G023500 (SVP)
Glyma.02G041500 (SVP)
Glyma.04G058900 (COL4)
Glyma.06G059600 (COL4)
Glyma.06G095700 (SVP)

Glyma.18G180900*

E-Rlcy R1-R3p

Crockett, P1200492, PROT12FCA

Glyma.18G189700 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.19G222700 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G223500 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G228600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937

Glyma.20G112200 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, Tamba

Glyma.20G113600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba

Glyma.20G176600 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.20G188100 E-Rlc Harosoy

Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150800 | E-Rl1cyR1-R3p | Harosoy

Glyma.02G151100 | E-R1lcyR1-R3p | Harosoy

Glyma.02G278200 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.03G222400 R1-R3p J040284

Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G061400 | E-R1lcyR3-R6p | Fukuyutaka

A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

Glyma.05G227100 R1-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA
A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

Glyma.05G227800 R1-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, PI123440, P1385942, PROT12FCA

Glyma.06G187200 E-R1c NS6002

Glyma.06G200100 E-R1c NS6002

Glyma.06G204300 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G212800*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,

PI371611 , P1542044

Glyma.06G212900*

E-R1lcy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,

PI371611 , P1542044

Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G004200 E-R1lc LAE0690102

Glyma.08G105100 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G316500 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.08G321300 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.09G225500 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G057600 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G230000 E-R1c NA5009

Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G056200 E-R1lc Crockett, NS6002

Glyma.12G224800 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, PROT12FCA, Tamba
Glyma.13G312700 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G312800 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G036400 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G046000 E-R1c ACA420

Glyma.14G046200 E-Rlc ACA420

Glyma.14G046300 E-Rlc ACA420

Glyma.14G068400 E-R1c Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, Tamba
Glyma.14G072300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.15G011800 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G012000 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065200 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G166800 E-Rlc Crockett, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.16G176200 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178100 E-R1lc Crockett, Tamba

Glyma.16G185100* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka

Glyma.17G028400 E-Rlc P1416937

Glyma.17G103400 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.18G030400 R3-R6p Tamba

Glyma.19G254500 E-Rlc Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos hioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Regulacion del Glyma.06G162100 E-R1c PROT12FCA, Tamba
momento de
transicion de la fase Glyma.05G018800 (AGLS)
vegetativa a la Glyma.12G035600 E-Rl1c NS6002, Tamba
reproductiva
Glyma.02G277400 E-Rlc NS6002, Tamba
Glvma.02G267800 (COP1 A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,
G|§ma.04G050200‘(] (ELFg Glyma.05G227100 RIRSP | | AE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, PI385942, PROT12FCA
Glyma.08G363100 (E10) Glyma.08G296000 R1-R3p J040284
Céllyma-lli%%g%%% ((E(L?E;)) Glyma.08G296100 R1-R3p J040284
yma.
Regulacion del Glyma.16G044100 (GMFT5a) Glyma.14G014100 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
movimiento Glyma.16G044200 (GMFT3a) | Glyma.15G008400 R3-R6p Tamba
estomatico Glyma.16G150700 (E9 Glyma.15G008500 R3-R6p Tamba
(GmFT2a)) Glyma.17G030600 E-R1 PI416937
Glyma.16G151000 (GMFT2b)  |—m& ¢ = :
Glyma.17(3231600 (ELFS) Glyma.199224400 R3-R7p AlehInOfe, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.19G108100 (GmFT3b) | Glyma.199224600 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.19G108200 (GMFTSb) - " Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420, ALIM3.44, Mireyad2
Glyma.19G254000 E-Rlc Harosoy

Requlacion del Glyma.05G025000 (TOC1) Glyma.08G110500* | E-R1cy R3-R6p | Crockett, Fukuyutaka
roczgg z(i:ocs)intéetico Glyma.06G205800 (AGLS) Glyma.08G110700* | E-Ricy R3-R6p | Crockett, Fukuyutaka
P de antocianina Glyma.08G250800 (AGL8) Glyma.08G110900* | E-Rlcy R3-R6p | Crockett, Fukuyutaka
Glyma.17G081200 (AGLS) "
y Glyma.12G076200* | E-RlcyR3-R6p |NS6002, PROT12FCA
Glyma.02G061100 E-Ric Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150800 | E-R1cy R1-R3p | Harosoy
Regulacion del g:yma-géggﬁggg (235) Glyma.03G222400 R1-R3p 3040284
proceso metabolico yma. (SVP) Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
del peréxido de Clyma.04G058900 (COL4) - =y 04G061400 | E-R1icy R3-Rép | Fukuyutaka
hidrs Glyma.06G059600 (COL4) yma. y P y
idrogeno Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.06G187200 E-R1c NS6002
Glyma.06G200100 E-R1c NS6002
Glyma.06G204300 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,

Glyma.06G212800* | E-RIcy R3-REp | piadrc i picsoor y y
Glyma.06G212900* | E-Ricy R3-R6p Qldégllgel?leéaozoaszo Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.10G230000 E-R1c NA5009
Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.13G312700 E-Rlc Harosoy
Glyma.13G312800 E-Rlc Harosoy
Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G046000 E-R1c ACA420
Glyma.14G073800 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G176200 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178100 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G185100* | E-R1lcy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.17G028400 E-R1c P1416937
Glyma.17G103400 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.18G030400 R3-R6p Tamba

Glyma.03G261800 (LHY) Glyma.01G163900 E-R1c DM4670

Glyma.04G166300 (TOC1) | Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009

G(Xgﬁfgslig?_oﬁio Glyma.06G303600 R3-R6p Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba
Glyma.06G196200 (TOC1) Glyma.08G005100 E-R1c LAE0690102
Regulacion del Glyma.07G048500 (LHY) Glyma.11G130600 E-Ric Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
ritmo circadiano Gﬂ%r:iggggfgég%glgl) Glyma.14G062100 E-R1c %ﬁggnore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,

Glyma.13G097600 (ZTL)

Glyma.15G162300 (ZTL)

Glyma.16G017400 (LHY) Glyma.14G137600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos

portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

(Continuacuén)
Glyma.16G163200 (GI)
Glyma.17G062000 (ZTL)

Glyma.15G154000*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.17G062000

E-R1lcy R3-R7p

Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G102200 (TOC1) Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba
Glyma.19G260900 (LHY) Glyma.18G130900 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.20G170000 (GI) Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.03G057200 E-Rlc LAE0690102, P1416937
Glyma.08G198300 | E-R1cy R3-R6p | Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G199000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
cglqua%()e‘leﬁl()%lz%ooo ((GGrrTCCRR\lebal)) Glyma.12G224800 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, PROT12FCA, Tamba
Regulacion del Glyma.09G035500 (PHYB) Glyma.16G145800 E-Rlc Harosoy
transporte de Glyma.09G088500 (PHYE1) Glyma.16G177800 E-Ric Crockett, Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
protones Glyma.13G089200 (CRY1) Glyma.16G205200 E-Rlc ACA420 , P171465
Glyma.14G174200 (CRY1) Glyma.17G021100 E-R1c NS6002, P1416937
g:zmgiggiggggg 83:% Glyma.17G021800 E-R1C NS6002, PI416937
Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.20G127500 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G129600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G212900 E-Rlc Harosoy
Regulacion Glyma.03G194300 R1-R3p J040284

negativa de la
actividad del factor
de transcripcion de
unién a una
secuencia de ADN
especifica

Glyma.03G261800 (LHY)
Glyma.07G048500 (LHY)
Glyma.16G017400 (LHY)
Glyma.19G260900 (LHY)
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150800 | E-R1cy R1-R3p | Harosoy
Glyma.02G151100 | E-R1cyR1-R3p | Harosoy
Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.02G311200 R3-R6p NA5009
Glyma.03G194600 R1-R3p J040284
Glyma.03G222400 R1-R3p J040284
Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.04G061400 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.05G071700 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NattoKotsubu
A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358
Glyma.05G227100 R1-R3p i : ' ' '
scitn | G O A5405,IACIG, P00, LAEOGOLCE, LAEOS95355,
”r“;gaﬂ‘é?tg%'ea Gly)r/na.046058900 (CoLay | Clyma056227800 RI-R3p LAEQ754703, LAE9757504, Maria50, PI123440, PI385942, PROT12FCA
dpefensa Glyma.06G059600 (COL4) | Glyma.06G186200 E-Rlc NS6002
Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.06G187200 E-R1c NS6002
Glyma.06G200100 E-Ri1c NS6002
Glyma.06G204300 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G212800*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
P1371611, P1542044

Glyma.06G212900*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI371611, P1542044

Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G316500 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.09G190900 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492
Glyma.10G230000 E-Rlc NA5009

Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G037000 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G056200 E-Rlc Crockett, NS6002
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.13G312700 E-Rlc Harosoy
Glyma.13G312800 E-Rlc Harosoy
Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G046000 E-Rlc ACA420
Glyma.14G046800 E-R1c ACA420
Glyma.14G062100 E-R1c %I;isgiiinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048600 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G156100 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G156200 E-R1lc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G176200 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178100 E-R1c Crockett, Tamba
Glyma.16G178900 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G185100* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.17G028400 E-Rlc P1416937
Glyma.17G103400 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G164600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba
Glyma.18G030400 R3-R6p Tamba
Glyma.18G225400 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G254000 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G112700 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G175100 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175200 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.03G194100 R1-R3p J040284
Glyma.03G221500 R1-R3p J040284
Glyma.03G222400 R1-R3p J040284
Glyma.05G229100 R3-R6p LAE0690102
A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Glyma.05G230900* | E-R1cy R3-R7p | Parand 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, P1900768,, RA514, RA605,
LAE9757504
Glyma.06G160500 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.06G172300* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504. Crockett
Glyma.07G199700 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.08G320200 E-R1lc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.08G320700 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.09G023800 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
) Glyma.10G027500 R3-R6p Mireyad?2
Regulacion Glyma.10G230200 E-Rlc NA5009

negativa de la Glyma.01G023500 (SVP)

transcripcion, Glyma.02G041500 (SVP) Glyma 13G314000 E-Rlc Harosoy

dependiente del Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.14G071700 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba

ADN Glyma.14G204400 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba

Glyma.15G064600 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G064700 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G141200 E-Ric NS6002, Tamba
Glyma.16G176700 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G177000 E-R1lc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G164600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.18G130300 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.18G181300* | E-R1cy R1-R3p | Crockett, P1200492, PROT12FCA
Glyma.18G189700 E-R1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.19G221700 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G112400 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G129000 E-Rlc Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.03G194700 R1-R3p J040284
G?Iym%gé?gg;g(?% A(ZVLF?& Glyma.06G162100 E-R1c PROT12FCA, Tamba
yma. -
Glyma.03G194700 (TFL1) Glyma.08G049300 R1-R3p DM4670, PI200492, P1385942
Regulacion Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.08G201000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
negativa del Glyma.09G143500 (TFL1) Glyma.15G176400 E-Ric Harosoy, NA5009
desarrollo floral Glyma.10G071400 (ATC)
Glyma.11G209500 (ATC)
Glyma.13G317100 (ATC)
Glyma.16G196300 (TFL1)
Glyma.19G194300 (TFL1 - Dt1)
i6 R1-R3 J040284
Reguacitn Glyma.03G194700 (TFL1) P
envgecimiento Glyma.16G196300 (TFL1) Glyma.03G194700
! Glyma.19G194300 (TFL1 - Dt1)
celular
Glyma.01G163500 E-Rlc DM4670
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G062700 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.03G037500 E-R1lc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.03G221700 R1-R3p J040284
Glyma.01G064200 (AP1) Glyma.03G221900 R1-R3p J040284
Glyma.02G041500 (SVP) Glyma.04G041200 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Regulacién positiva Gcilymabaglsig%%o E:Aga Glyma.05G000300 E-Ric Harosoy, NA5009
de la transcripcion, Glyma' 06G059600 ( co ) Glyma.05G001800 E-Rlc Harosoy, NA5009
dependiente del G¥ma' 0665’95700((5\,,5)1) A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358
yma. Glyma.05G228100 R1-R3p ) ' ' ! :
ADN Glyma,08G269800 (AP1) LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA
Glyma.09G266200 (AGL20) A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Glyma.16G091300 (AP1) Glyma.05G230600* | E-R1lcy R3-R7p | Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
Glyma.18G224500 (AGL20) LAE9757504

Glyma.05G232400*

E-R1lcy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parang 2000, INTA Parand 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAG05,
LAE9757504

Glyma.06G161800

E-Rl1c

PROT12FCA, Tamba

Glyma.06G172400*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos

portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.06G204100 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G204200 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G204300 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G211900% | E-R1cy R3-R6p Qé(;ll?éllngé(iOZOIﬂ/MG?O Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
Glyma.08G201000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.08G268200 E-Rlc Akishinore, Crockett, DM4670, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, Tamba
Glyma.09G025300 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.09G025400 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.09G224600 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G026400 R3-R6p Mireya4?2

Glyma.10G026600 R3-R6p Mireyad?2

Glyma.10G057300 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G155400 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002

Glyma.10G168600 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002

Glyma.10G170500 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002

Glyma.12G037400 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.12G037700 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.12G057900 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.12G069100 R3-R6p NA5009, Tamba

Glyma.12G069200 R3-R6p NA5009, Tamba

Glyma.13G313000 E-Rlc Harosoy

Glyma.14G208100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440
Glyma.15G004500 | E-RlcyR3-R6p |Pl416937

Glyma.15G048100 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G049700 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G063600 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G064300 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G154600 | E-Rlcy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.15G176400 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.15G239100 E-Rlc Fukuyutaka
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.16G098000 E-Ric Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G098300 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G145000 E-Rlc Harosoy
Glyma.16G155300 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G206400 E-R1c ACA420, PI71465
Glyma.17G021800 E-R1c NS6002, P1416937
Glyma.17G061900 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G104100 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G164600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.18G176100 | E-R1lcy R3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G224500 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G222700 E-R1lc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G254900 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G259500 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.19G259700 E-R1lc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G019300 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G024100 E-Rlc Tamba
Glyma.20G024400 E-R1c Tamba
Glyma.20G166900 E-R1c PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G175300 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G192300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G221100 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
Glyma.02G005700 (CRY2) Glyma.01G163500 E-R1c DM4670
g:ymgggggggggg gﬁgg Glyma.04G060800 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Regulacién positiva Glzma:OGGZOSBOO (AGLS) Glyma.04G092400 E-R1c NSGOO_Z
del desarrollo de Glyma.08G046500 (FKF1) Glyma.14G128200 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
flores Glyma.08G250800 (AGLS) Glyma.18G224500 E-R1c Harosoy
Glyma.08G363100 (E10)

Glyma.09G266200 (AGL20)
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

(continuacion)
Glyma.10G180600 (CRY2a)
Glyma.16G044100 (GMFT5a)
Glyma.16G044200 (GMFT3a)
Glyma.16G150700 (E9
Glyma.16G151000 (GMFT2b)
Glyma.17G081200 (AGLS)
Glyma.18G224500 (AGL20)
Glyma.18G298900 (GmFtla)
Glyma.19G108100 (GmFT3b)
Glyma.19G108200 (GmFT5b)
Glyma.20G209900 (CRY2)

Glyma.02G309300 R3-R6p NA5009
Glyma.03G194800 R1-R3p J040284
Glyma.08G004200 E-Rl1c LAE0690102
Glyma.09G225500 E-Rlc Harosoy
Regulacién positiva Glyma.10g026000 R3-R7p Enrei, NS6002, NattoKotsubu
del proceso Glyma.02G267800 (COP1) | Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy
biosintético de Glyma.14G049700 (COP1) Glyma.14G068400 E-Rlc Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, Tamba
flavonoides Glyma.14G205200 E-Ri1c Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.16G166800 E-Ric Crockett, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.19G254500 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G114200 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G176100 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.01G224200 (SPA) E-RicyR3-R6p | DM4670
Glyma.02G267800 (COP1)
i | ShmagsGELt coi2
fo?gr%aélr}/gg%i;is Glyma.08G021200 (SPA2) | ClYMa-15G249700
Glyma.11G018700 (SPA2)
Glyma.14G049700 (COP1)
Glyma.16G027200 (SPAL)
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.01G224200 (SPA) Glyma.03G195600 R1-R3p J040284
Glyma.02G005700 (CRY2) Glyma.07G100600 E-Rlc Crockett
Glyma.02G267800 (COP1) Glyma.08G005800 E-Ric LAE0690102
Glyma.04G101500 (GmCRY1a) [Glyma 08G199700 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.05G214900 (SPA2)
Glyma.06G103200 (GmCRY1b1) Glyma.08G297200 R1-R3p J040284
B Glyma.07G058200 (SPAL) Glyma.10G156300 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002
Repa}&g;\? n de Glyma.08G021200 (SPA2) Glyma.14G067800 E-Rlc Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, Tamba
Glyma.10G180600 (CRY2a) | Glyma.15G010400* E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, Tamba
gmz%&gg&gggg (((S:FF’{’?(_?L)) Glyma.15G249700 | E-R1cyR3-R6p | DM4670
Glyma.14G049700 (COPY) Glyma.17G073900* | E-R1cy R1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.14G174200 (CRY1) Glyma.18G180900* | E-R1cy R1-R3p | Crockett, P1200492, PROT12FCA
Glyma.16G027200 (SPAL) Glyma.19G249500 E-Ri1c Harosoy
Glyma.20G209900 (CRY2) Glyma.20G024100 E-Rlc Tamba
GIyma.OlG1884OO (APZ) Glyma.016188400 E-Rlc NS6002
Reproduccion Glyma.05G091200 (AP2) Glyma.19G249400 E-R1c Harosoy
sexual Glyma.11G053800 (AP2)
Glyma.17G170300 (AP2)
Glyma.01G035800 E-R1lc Crockett, Tamba
Glyma.01G036100 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.02G311200 R3-R6p NAS5009
Glyma.03G037300 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
) t,ResistegciE} y g:ymagéggﬁggg ggg Glyma.03G037400 E-R1c Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
sistemica adquirida, yma. Glyma.03G221400 R1-R3p 1040284
‘r’r']igl‘;gz”;é'f:;'gg g:zmgggggggggg Eggtﬁg AB90L, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta

salicilico

Glyma.06G095700 (SVP)

Glyma.05G231800*

E-R1cy R3-R7p

Parang 2000, INTA Parand 5500, LAE9754703, P1900768,, RA514, RAG05,
LAE9757504

Glyma.05G231900*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Paran4 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAGO5,
LAE9757504

Glyma.06G187200

E-Rlc

NS6002
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos

portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.06G200100 E-R1c NS6002
Glyma.06G203900 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.09G189500 R1-R3p Crockett, IAC100, LAE0696358, P1200492
Glyma.10G057600 R3-R6p PI1594760B
Glyma.10G230300 E-R1c NA5009
Glyma.12G190800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.13G190300 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G190400 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G190800 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G192100 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G045000 E-R1c ACA420
Glyma.14G046200 E-R1c ACA420
Glyma.14G046300 E-R1c ACA420
Glyma.15G009200 R3-R6p Tamba
Glyma.15G049600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G084200* | E-R1cy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G145100 E-Rlc Harosoy
Glyma.16G145200 E-Rlc Harosoy
Glyma.16G156100 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G156200 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G177900 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178100 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.18G074400 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G225300 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G229000 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G249900 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G254000 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G112900 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.20G113000 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G113100 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G175100 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175200 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358
Glyma.03G227300 (PHYA) Glyma.056226400 RI-R3p LAE97‘54703, L’AE9757504, Mayria50, PI123446, P1385942, P’ROT12FCA
Glyma.09G035500 (PHYB) Glyma.14G073000 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Rgfgg:is‘gg a %I?/yr?naé,l&%lf 410400000(FPT—|K(A81)) Glyma.16G178800 E-Rlc Crc?ck_ett, Tamba_
Glyma.19G224200 (E3) Glyma.19g224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G090000 (E4)
Glyma.01G188600 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.01G190700 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150800 | E-R1lcyR1-R3p | Harosoy
Glyma.03G222400 R1-R3p J040284
Glyma.06G187200 E-R1c NS6002
Glyma.06G204300 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.08G140100 E-R1c Fukuyutaka, NS6002
Respuesta a G(?%”;"f‘b%%%‘ég%%o(gga) Glyma.08G296700 R1-R3p 1040284
bacterias Glyma.06G059600 (COL4) Glyma.10G231700 E-Rlc NA5009
Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.11G130200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G130300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G046000 E-R1c ACA420
Glyma.14G061400 E-R1c %(risgznore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.16G178100 E-Rlc Crockett, Tamba

Glyma.16G185100*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.16G201600 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.17G235700 E-Rlc Tamba
Glyma.20G105500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
Respuesta a
fjjt;”;‘é'fju‘;eb';i Glyma.19G224200 (E3) Glyma. 199224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
fluencia
Glyma.02G149900 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.02G254600 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.02G309300 R3-R6p NAS5009
Glyma.03G057100 E-Ri1c LAE0690102, P1416937
Glyma.03G195300 R1-R3p J040284
Glyma.06G204200 E-Rl1c DM4670, Harosoy, NA5009
Glyma.12G059100 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.13G333300 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G061800 E-R1c Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Respuesta a las Glyma.10G221500 (E2=Gl) Ta'_“b"f‘ _
karrikinas Glyma.16G163200 (Gl) Glyma.14G205200 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.20G170000 (GI) Glyma.15G049600 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G065700 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G175800 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G164400 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G164500 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.18G029900 R3-R6p Tamba
Glyma.20G112300 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G113400 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G114200 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G128600 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G005700 (CRY2) Glyma.03G057200 E-Rlc LAE0690102, P1416937
Respuestaa laluz | Glyma.04G101500 (GmCRY1a) Glyma.05G002000 E-R1c Harosoy, NA5009
azul Glyma.05G239400 (FKF1)

Glyma.05G016000 E-Ri1c ACAA420, PI71465
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.06G234700 R1-R3p Crockett, Fukuyutaka, IAC100
Glyma.08G198300 | E-R1cy R3-R6p | Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G199000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
(Continuacion) Glyma.08G322800 E-R1c Fukuyutaka, P1416937
G'yg‘li‘gg%;g%i%%égr(ﬁfgﬁbl) Glyma.10G026600 R3-R6p Mireya4?2
GIyma.lOGl80600 (CRY2a) Glyma116221000 E-Ric Crockett, PROT12FCA
Glyma.10G221500 (E2=Gl) Glyma.14G224100 E-R1c ACA420, P171465
Glyma.13G089200 (CRY1) Glyma.16G145800 E-Rlc Harosoy
Glyma.14G174200 (CRY1) " Glyma.16G205200 E-R1c ACA420, P171465
g:%z;ggiggggg Eg:; Glyma.17G021100 E-Rlc NS?OQZ, PI416937.
Glyma.20G209900 (CRY2) Glyma.19G222600 E-R1c Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.20G127500 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G129600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G212900 E-Rlc Harosoy
Glyma.05G016000 E-R1c ACA420, PI71465
Glyma.10G026600 R3-R6p Mireya4?2
Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.15G012100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.07G058200 (SPAL) Glyma.16G145800 E-Rlc Harosoy
Glyma.09G056100 (ZTL) Glyma.16G205200 E-Rlc ACA420, PI71465
Respuesta a la luz Glyma.13G097600 (ZTL) Glyma.17G062000 | E-R1cyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
roja Glyma.15G162300 (ZTL) Glyma.18G130900 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PI416937
Glyma.16G027200 (SPA1) Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.17G062000 (ZTL) Glyma.19G252500 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G127500 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G129600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G212900 E-Rlc Harosoy
Glyma.03G227300 (PHYA) Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Respu_esta_a la luz GIyma.O?GOS8200 (SPAl) Glyma.056016000 E-R1c ACA420, P171465
roja lejana Glyma.09G035500 (PHYB) 3
Glyma.10G026600 R3-R6p Mireyad?2
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma. 14G060700 E-R1c ¢;|T?Eénore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G062100 E-R1c %(rlslr;;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
(Continuacion) Glyma.14G224100 E-Ri1c ACAA420, PI71465
Glyma.10G141400 (PHYAL) | Glyma.16G145800 E-Ric Harosoy
Gelflmalll%%ﬁ%%%%((ifv%) Glyma.16G156700 E-R1c Harosoy, PROT12FCA, Tamba
yma. .
Glyma.16G027200 (SPA1) Glyma.16G205200 E-Rlc ACAA420, PI71465
Glyma.16G163200 (GI) Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba
Glyma.19G224200 (E3) Glyma.199224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G090000 (E4) Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.20G170000 (GI) Glyma.19G258900 E-R1c Akishinore, Harosoy
Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G014300 | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Tamba
Glyma.20G127500 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G129600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G212900 E-Rlc Harosoy
Glyma.03G261800 (LHY) Glyma.03G221600 R1-R3p J040284
Glyma.04G166300 (TOC1) Glyma.14G043900 E-Rlc ACA420
Glyma.05G050700 Glyma.15G012100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
GlymgA(%E;lféézci)lE)l(l}? ocy | Gyma156143000 E-R1lc NS6002, Tamba
Glyma.07G048500 (LHY) Glyma.17G062000 | E-RlcyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.09G056100 (ZTL) Glyma.19G222000 E-R1c Moyayimame, P1416937
Respuesta a la luz Glyma.10G221500 (E2=Cl) | G}yma.19G260400 E-R1c Akishinore, Harosoy
rojo, rojo lejano Glyma.13G097600 (ZTL)
Glyma.15G162300 (ZTL) Glyma.20G024700 E-Rlc Tamba
Glyma.16G017400 (LHY)
Glyma.16G163200 (Gl)
Glyma.17G062000 (ZTL)

Glyma.17G102200 (TOC1)
Glyma.19G260900 (LHY)
Glyma.20G170000 (GI)
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Respuesta a la
privacion de agua

Glyma.02G005700 (CRY2)
Glyma.04G101500 (GmCRY1a)
Glyma.06G103200 (GmCRY1b1)
Glyma.10G180600 (CRY2a)
Glyma.13G089200 (CRY1)
Glyma.14G174200 (CRY1)
Glyma.20G209900 (CRY2)

Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.01G164800 E-Rlc DM4670

Glyma.01G164900 E-R1c DM4670

Glyma.01G188600 E-Rlc Moyayimame, NS6002

Glyma.02G151100 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy

Glyma.03G193500 R1-R3p J040284

Glyma.03G221700 R1-R3p J040284

Glyma.03G221900 R1-R3p J040284

Glyma.03G222000 R1-R3p J040284

Glyma.04G041200 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba

Glyma.04G041500 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

Glyma.05G227100 R1-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA

Glyma.06G161600 E-R1c PROT12FCA, Tamba

Glyma.06G185500 E-R1c NS6002

Glyma.06G186300 E-R1c NS6002

Glyma.06G212800*

E-R1lcy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611 , P1542044

Glyma.07G137200*

E-R1lcy R3-R6p

Moyayimame, NS6002, P1416937, Tamba

Glyma.07G200800 E-R1lc Fukuyutaka

Glyma.08G049000 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942
Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G320700 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.08G321700 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.11G130200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G130300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G220200 E-R1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.12G056200 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.12G075400* | E-R1lcy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA
Glyma.13G191200 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G312700 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G312800 E-Rlc Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.14G061500 E-R1c ¢;<r:8;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G072300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.15G008600 R3-R6p Tamba
Glyma.15G009500 R3-R6p Tamba
Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G154700* | E-R1lcy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.15G238300 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.15G238400 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.15G238500 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.16G155000 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G155100 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G185900* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.17G074800* | E-R1cy R1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G103800 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G103900 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.18G187600 | E-Rlcy R3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G187900 | E-RlcyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G113200 E-R1lc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G212000 E-Rlc Harosoy
Respuesta al Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy

estimulo continuo Glyma.03G227300 (PHYA) Glyma.199224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba

de luz roja lejana Glyma.10G141400 (PHYAL)

por el sistema de Glyma.19G224200 (E3)

respuesta de alta Glyma.20G090000 (E4)

irradiacion
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.01G036500 E-Ric Crockett, Tamba
Glyma.01G164900 E-Ri1c DM4670
Glyma.01G188600 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.01G188900 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.01G190100 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.02G062300 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G151100 | E-R1cyR1-R3p | Harosoy
Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.02G087400 (RAP2.7) Glyma.02G310400 R3-R6p NA5009
Glyma.03G177500 (RAP2.7) [ Gjyma 036221700 R1-R3p 1040284
Glyma.03G261800 (LHY)
Glyma.04G050200 J (ELF) | Glyma.03G221900 R1-R3p 3040284
Glyma.07G048500 (LHY) Glyma.03G222000 R1-R3p J040284
Glymé'liﬁgofsgggé?&m'?) Glyma.04G042300 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
est?rﬁiﬁ)g?jséaéi:do (RAP2.7/TOE2) Glyma.04G093300 E-R1c NS6002
absicico Glyma.14G091900 (ELF3) | Glyma.05G016700 E-Rlc ACA420, P171465
Glyma.15G044400 (RAP2.7)
| Glvma.05G227100 R1-R3 A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,
. _; - .
ol %gr{‘gégﬁi%faow) P LAEQ754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA
yma. ELF3) Glyma.06G161600 E-R1c PROTI12FCA, Tamba
Glyma.19G178200 (RAP2.7) Glyma.06G172300* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Glyma.19G260900 (LHY) Glyma.06G185500 E-R1c NS6002
Glyma.06G200100 E-R1c NS6002

Glyma.06G212800*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
P1371611 , PI542044

Glyma.07G137300*

E-R1cy R3-R6p

Moyayimame, NS6002, P1416937, Tamba

Glyma.08G005100 E-Rlc LAE0690102

Glyma.08G005400 E-R1c LAE0690102

Glyma.08G268300 E-Rlc Akishinore, Crockett, DM4670, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, Tamba
Glyma.08G320700 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.08G321700 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.09G057300 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.09G057400 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.10G026200 R3-R6p Mireyad?2
Glyma.10G153900 E-Ric Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.10G230700 E-R1c NA5009
Glyma.11G130200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G130300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G220200 E-Rlc Crockett, PROT12FCA
Glyma.12G037400 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.12G075400* | E-R1cyR3-R6p | NS6002, PROT12FCA
Glyma.12G191900 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.13G191900 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.14G204200 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.14G204400 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.15G008400 R3-R6p Tamba
Glyma.15G008500 R3-R6p Tamba
Glyma.15G011800 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G084000* | E-R1cy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.15G141300 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.15G141400 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.15G176500 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.15G238400 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.16G074200 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G097900 E-R1c Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G155000 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.16G155100 E-Ric Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G156700 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178700 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G185900* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.16G200800 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G204600 E-Rlc ACAA420, Harosoy, NA5009, NS6002, PI171465
Glyma.17G061200 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G061300 E-R1lc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G103500 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G103800 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G103900 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420, ALIM3.44, Mireyad?2
Glyma.18G130300 E-R1lc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.18G176100 | E-RlcyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G181200* | E-R1cy R1-R3p | Crockett, P1200492, PROT12FCA
Glyma.18G188000 | E-RlcyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G166400 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G174800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G175500 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.01G190100 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.02G062700 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Respuesta al gm:;gggg%ggg Etmg Glyma.03G221700 R1-R3p 1040284
estlmul_o,d_e cido Glyma,16G017400 (LHY) Glyma.03G221900 R1-R3p JO4_02_84 _
salicilico Glyma.04G042300 E-R1c Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba

Glyma.19G260900 (LHY)

Glyma.04G061300

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka

Glyma.04G061400

E-R1lcy R3-R6p

Fukuyutaka

Glyma.04G097300

E-Rlc

NS6002
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Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.06G160500

E-Rlc

PROT12FCA, Tamba

Glyma.06G212800*

E-R1lcy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611, P1542044

Glyma.06G303100*

E-Rlc, R3-R6p y
R3-R7p

Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,
LAE9754703, LAE9962801, PI900768, Crockett, IAC 100,P1157440

Glyma.06G212900*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611, P1542044

Glyma.07G139600 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G140200 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G140300 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G199900 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G005400 E-Rlc LAE0690102

Glyma.10G230700 E-R1lc NA5009

Glyma.13G333200 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G061200 E-R1c ¢:ri§:)1;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G223600 E-Ri1c ACAA420, PI71465

Glyma.15G005500 | E-RlcyR3-R6p |Pl416937

Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.16G145000 E-Rlc Harosoy

Glyma.16G178700 E-R1lc Crockett, Tamba

Glyma.16G202100 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.17G231900 R3-R6p ACA420 , ALIM3.44, Mireyad?2

Glyma.18G029300 R3-R6p Tamba

Glyma.18G181300* | E-R1cy R1-R3p | Crockett, P1200492, PROT12FCA

Glyma.18G225400 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G250000 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G250200 E-Rlc Harosoy

Anexo lll | 225




Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.01G190600 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.02G062700 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G151100 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy
Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.02G254800 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.03G193500 R1-R3p J040284
Glyma.03G220800 R1-R3p J040284
Glyma.03G221700 R1-R3p J040284
Glyma.03G221900 R1-R3p J040284
Chmagsczrion | rimsp | (S ACIOD Irttn LGOI LAY v

Glyma.02G107000 (FEZ) Glyma.05G229300 R3-R6p LAE0690102

Glyma.03G261800 (LHY) Glyma.06G160900 E-Rlc PROT12FCA, Tamba

Glyma.04G050200 J (ELF) Glyma.06G185900 E-R1c NS6002
Respuesta al Glyma.07G048500 (LHY) Glyma.06G202400 E-R1c Crockett, NS6002

estimulo de auxinas

Glyma.14G091900 (ELF3)
Glyma.16G017400 (LHY)
Glyma.17G231600 (ELF3)
Glyma.19G260900 (LHY)

Glyma.06G212800*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
P1371611, P1542044

Glyma.06G303600

R3-R6p

Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba

Glyma.08G004100

E-Rlc

LAE0690102

Glyma.08G110500*

E-R1cy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G110700*

E-R1lcy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G110900*

E-R1cy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G140500 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002
Glyma.08G200700 E-R1lc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.10G055900 R3-R6p P1594760B
Glyma.10G056000 R3-R6p P1594760B
Glyma.10G056200 R3-R6p P1594760B
Glyma.10G056300 R3-R6p P1594760B
Glyma.10G056400 R3-R6p P1594760B
Glyma.10G056500 R3-R6p P1594760B
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.10G056600 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G057900 R3-Rép P1594760B

Glyma.12G035000 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.12G035100 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G035200 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.12G035300 E-Ric NS6002, Tamba

Glyma.12G035400 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G035700 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.12G035800 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy

Glyma.14G060700 E-R1c ¢;<ris£;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G072300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-R1lc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002

Glyma.14G137600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002

Glyma.14G208500 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G084400*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G154000%

E-R1lcy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.16G145000 E-Rlc Harosoy

Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420 , ALIM3.44, Mireyad?2
Glyma.18G029700 R3-R6p Tamba

Glyma.18G046800 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G176100 | E-RlcyR3-R6p |PROT12FCA

Glyma.18G181300*

E-R1cy R1-R3p

Crockett, P1I200492, PROT12FCA

Glyma.19G221900 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G254000 E-Rlc Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.19G258800 E-Rlc Akishinore, Harosoy

Glyma.20G212000 E-Rlc Harosoy

Glyma.01G190100 E-Rlc Moyayimame, NS6002

Glyma.02G151100 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy

Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009

Glyma.03G193500 R1-R3p J040284

Glyma.03G221700 R1-R3p J040284

Glyma.03G221900 R1-R3p J040284

Glyma.04G042300 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba

Glyma.04G061300 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G061400 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G096600 E-R1c NS6002

Glyma.05G015900 E-Ri1c ACA420, P171465
A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

Glyma.056227100 RI-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, PI1123440, PI385942, PROT12FCA
A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

Respuesta a gm::ggggg;ggg ?[m; Glyma.05G227800 RI-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA

estimulo de etileno

Glyma.16G017400 (LHY)
Glyma.19G260900 (LHY)

Glyma.06G212800*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611 , P1542044

Glyma.06G212900*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611, P1542044

Glyma.06G216500 E-Rlc DM4670, Harosoy

Glyma.08G316500 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba

Glyma.10G230700 E-Rlc NA5009

Glyma.12G059000 E-Ric Crockett, NS6002

Glyma.12G225600 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, PROT12FCA, Tamba

Glyma.14G060700 E-R1c %(rlsgénore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G072300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002

Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.15G085400 E-Rlc Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.15G141300 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.15G141400 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.16G156700 E-R1lc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G164800* | E-Rlcy R3-R7p | NattoKotsubu, PI157440, enrei
Glyma.16G178700 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G178900 E-R1lc Crockett, Tamba
Glyma.17G019400 E-R1c NS6002, P1416937
Glyma.17G030600 E-Rlc P1416937
Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G212000 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G151100 | E-R1cy R1-R3p | Harosoy
Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.09G224900 E-Rlc Harosoy
Glyma.10G230200 E-R1c NA5009
Glyma.10G230700 E-Rlc NA5009
Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.03G261800 (LHY) Glyma.15G012100 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka
Respuesta al G?%?%gé%ggggg% A('(-BT\Z()O) Glyma.15G141300 E-R1c NS6002, Tamba
esy'mulc_) de Glymé.166017400 (LHY) Glyma.15G141400 E-Ric NS6002, Tamba
giberelina Glyma.18G224500 (AGL20) | Glyma.16G156700 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.19G260900 (LHY) Glyma.16G176700 E-R1c Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G177000 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178700 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G200800 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.17G231900 R3-R6p ACA420 , ALIM3.44, Mireyad?2
Glyma.18G181300* | E-R1cy R1-R3p | Crockett, P1200492, PROT12FCA
Glyma.18G224500 E-Rlc Harosoy

Anexo lll | 229




Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.20G175800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.02G061400 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.03G222100 R1-R3p J040284
Glyma.04G060800 | E-R1lcy R3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.05G016000 E-Ri1c ACA420 , PI71465
Glyma.06G199600 E-Rlc DM4670, Fukuyutaka, NA5009, NS6002
Glyma.06G305000 R3-R6p Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba
Glyma.10G155600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002
Glyma.11G130200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G130300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G221000 E-R1c Crockett, PROT12FCA
Glyma.12G037700 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.14G205200 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Respuesta al Glyma.02G005700 (CRY2) - I" G1yma 14G223500 E-R1c ACA420, PI71465
estimulo de la luz Glyma. 106180600 (CRY2e) Glyma.15G011600 E-R1c Akishinore, Fukuyutaka
Glyma.20G209900 (CRY) ’
Glyma.15G048900 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G063800 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.16G073600 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G121900 E-R1c NattoKotsubu, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G155300 E-R1lc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G204600 E-R1c ACA420 , Harosoy, NA5009, NS6002, PI71465
Glyma.17G021800 E-R1c NS6002, P1416937
Glyma.17G061900 E-R1lc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G074400* | E-R1cy R1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G104800 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.20G014300 | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Tamba
Glyma.20G114200 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.02G062300 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.03G194700 R1-R3p J040284
Glyma.03G195300 R1-R3p J040284
Glyma.03G222100 R1-R3p J040284
Glyma.04G042000 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G092800 E-Rlc NS6002
Glyma.06G202400 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.08G049000 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942
Glyma.08G110500* | E-R1cy R3-R6p | Crockett, Fukuyutaka
Glyma.08G110700* | E-R1cy R3-R6p | Crockett, Fukuyutaka
Glyma.08G110900* | E-R1cy R3-R6p | Crockett, Fukuyutaka
Glyma.08G140500 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002
Glyma.08G297000 R1-R3p J040284
Respuesta al Glyma.03G194700 (TFL1) Glyma.11G221000 E-R1c Crockett, PROT12FCA
estimulo de Glyma.16G196300 (TFL1) Glyma.13G334400 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937

sacarosa Glyma.19G194300 (TFL1 - Dtl) | Glyma.14G072700 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G072800 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G072900 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G204200 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.14G204400 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.16G145800 E-Rlc Harosoy
Glyma.16G205200 E-Rlc ACA420, PI71465
Glyma.17G164400 E-R1lc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G164500 E-R1lc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.18G130500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka
Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.20G019600 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G019700 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G127500 E-Rlc Harosoy
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.20G128100 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G129600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G212900 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G223200 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
Glyma.01G190100 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.02G151100 | E-R1cyR1-R3p | Harosoy
Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.02G310100 R3-R6p NA5009
Glyma.03G057100 E-Rlc LAE0690102, P1416937
Glyma.03G193500 R1-R3p J040284
Glyma.03G221700 R1-R3p J040284
Glyma.03G221900 R1-R3p J040284
Glyma.04G042300 E-R1c Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Respuesta al ggm:g?gé%ggg Et:g e ;%'Z%);Utﬁl‘(éloo IntaP 5500, LAE0690102, LAE0696358
. O ) , , IntaParana , , ,
es“jgi'rﬁg’,fi';c"“’ Glyma.16G017400 (LHY) Glyma.05G227100 R1-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, PI385942, PROT12FCA
Glyma.19G260900 (LHY) Glyma.06G160500 E-R1c PROT12FCA, Tamba
Glyma.06G200100 E-Rlc NS6002

Glyma.06G212800*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611 , P1542044

Glyma.06G212900*

E-R1lcy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611 , P1542044

Glyma.06G303100*

E-Rlc, R3-R6py
R3-R7p

Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,
LAE9754703, LAE9962801, PI900768, Crockett, IAC 100,P1157440

Glyma.08G005400

E-Rlc

LAE0690102

Glyma.08G110500*

E-R1lcy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G110700*

E-R1cy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G110900*

E-R1lcy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.10G153900

E-Rlc

Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.10G230700 E-R1c NA5009

Glyma.11G130200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G130300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.13G191400 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G191600 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.14G062100 E-R1c ¢:§E;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G072300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G074100 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G223200 E-R1c ACA420, PI71465

Glyma.15G011800 E-R1lc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048600 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048900 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G154000* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.16G073000 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.16G178700 E-Rlc Crockett, Tamba

Glyma.17G021400 E-R1c NS6002, P1416937

Glyma.17G103500 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba

Glyma.18G181300* | E-R1cyR1-R3p | Crockett, P1200492, PROT12FCA
Glyma.18G225400 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G254000 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G192000 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy

Glyma.20G192100 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
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portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.20G212000 E-Rlc Harosoy
Glyma.01G164800 E-Rlc DM4670
Glyma.02G149600 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937, PROT12FCA, Tamba
Glyma.02G276900 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.02G277300 E-Ri1c NS6002, Tamba
Glyma.08G005100 E-Rlc LAE0690102
Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
) Glyma.13G181200 (SRF6) Glyma.14G045500 E-Rlc ACA420
ResF’ggﬁ:gt"’i‘(‘:gS"es g:zm:iggggégg ggigg Glyma.14G211000 R1-R3p IntaParanas500, LAE9757504, NattoKotsubu, PI1123440, P1200492
Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G154700* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.15G238400 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.17G233800 R3-R6p ALIM3.44, Mireyad2, Tamba
Glyma.19G220200 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.20G025100 E-Rlc Tamba
Glyma.01G162800 E-Rlc DM4670
g:zmz:ggggs;ggg Egﬁﬁg:g Glyma.01G164900 E-R1c DM4670
Glyma.03G261800 (LHY) Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.07G048500 (LHY) Glyma.02G276900 E-Rlc NS6002, Tamba
, Glyma.12G073300 (RAP2.7) | Glyma.02G277300 E-Rlc NS6002, Tamba
Res"“i’;ﬁ?ﬂﬂ estres G&ﬂigﬂ"gg?o Glyma.02G279100 E-RLc NS6002, Tamba
Glyma.15G044400 (RAP2.7) Glyma.03G221700 R1-R3p J040284
Glyma.16G017400 (LHY) Glyma.03G221900 R1-R3p J040284
Glyma.19G178200 (RAP2.7) " GJyma.03G222000 R1-R3p 3040284
Glyma.19G260900 (LHY) Glyma.03G222100 R1-R3p J040284
Glyma.03G223000 R1-R3p J040284

Anexo lll | 234
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.04G041500 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G092600 E-R1c NS6002
Glyma.06G162500 E-Ric PROT12FCA, Tamba
Glyma.06G172300* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Glyma.06G172600* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Glyma.06G172700* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Glyma.06G186300 E-Rlc NS6002
Glyma.06G200200 E-R1lc NS6002
Glyma.06G200800 E-Rlc NS6002
Glyma.07G137200* | E-R1cy R3-R6p | Moyayimame, NS6002, P1416937, Tamba
Glyma.07G139300 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.08G005100 E-R1c LAE0690102
Glyma.08G005400 E-Rlc LAE0690102
Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G139700 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002
Glyma.08G199900 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.08G268300 E-Rlc Akishinore, Crockett, DM4670, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937, Tamba
Glyma.08G321800 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.09G023000 E-R1lc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G024800 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G025700 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.09G026100 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009
Glyma.09G224600 E-Rlc Harosoy
Glyma.10G155000 E-R1c Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.10G230700 E-Rlc NA5009
Glyma.11G130200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G130300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.11G220200 E-R1c Crockett, PROT12FCA
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.12G058000 E-Ric Crockett, NS6002

Glyma.12G068900 R3-R6p NA5009, Tamba

Glyma.12G075400* | E-R1lcy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA

Glyma.12G192400 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.13G191200 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009

Glyma.13G191900 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009

Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy

Glyma.14G014100 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G035500 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G045900 E-R1c ACA420

Glyma.14G210100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G210700 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G211000 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.15G008400 R3-R6p Tamba

Glyma.15G008500 R3-R6p Tamba

Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G048600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G084400* | E-R1cy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G141300 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.15G141400 E-Ric NS6002, Tamba

Glyma.15G142400 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.15G142500 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.15G143300 E-Rlc Tamba

Glyma.15G154700* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.15G177000 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.15G238300 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.15G238400 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.15G238500 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.16G098100 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
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portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.16G113000 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G113200 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G145700 E-Rlc Harosoy

Glyma.16G155000 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G155100 E-R1lc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G156700 E-Ric Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178700 E-Rlc Crockett, Tamba

Glyma.16G185900* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G204600 E-Rlc ACAA420, Harosoy, NA5009, NS6002, P171465
Glyma.16G207300 E-Rlc ACA420, PI71465

Glyma.16G207400 E-R1lc ACA420, PI71465

Glyma.17G021100 E-Rlc NS6002, P1416937

Glyma.17G074700*

E-R1cy R1-R3p

Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G074800%

E-R1cy R1-R3p

Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G103500 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G235100 R3-R6p ALIM3.44, Mireya42, Tamba
Glyma.18G029200 R3-R6p Tamba

Glyma.18G029400 R3-R6p Tamba

Glyma.18G130500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka

Glyma.18G181300*

E-R1cy R1-R3p

Crockett, P1200492, PROT12FCA

Glyma.18G187600

E-R1cy R3-R6p

PROT12FCA

Glyma.18G187900

E-R1cy R3-R6p

PROT12FCA

Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G228800 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937

Glyma.19G229000 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937

Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G253900 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G254500 E-Rlc Harosoy
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.20G025100 E-Rlc Tamba
Glyma.01G162800 E-R1c DM4670
Glyma.03G223000 R1-R3p J040284
Glyma.04G041500 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.06G172600* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Glyma.06G172700* | R3-R6p y R3-R7p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett
Glyma.12G192400 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.14G211000 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Res,puesta al Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.15G008400 R3-R6p Tamba
estimulo de Glyma.02G041500 (SVP)
temperatura Glyma.06G095700 (SVP) Glyma.15G008500 R3-R6p Tamba
Glyma.15G084400* | E-R1cy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.15G143300 E-Rlc Tamba
Glyma.16G098100 E-R1lc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.17G061900 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.18G029400 R3-R6p Tamba
Glyma.18G225400 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G228800 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.01G164900 E-R1c DM4670
Glyma.03G261800 (LHY) Glyma.01G188600 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.04G050200 J (ELF) " Glyma 02G151100 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy
Gﬁ%";%%g%%@%%%o(I(D"HHYQ) Glyma.02G151700 | E-RlcyRL-R3p |Harosoy
Glyma.09G266200 (AGL20) Glyma.03G057200 E-Rlc LAE0690102, P1416937
Glyma.10G221500 (E2=GI) Glyma.03G221700 R1-R3p J040284
Glyma.14G091900 (ELF3) Glyma.03G221900 R1-R3p J040284
Respuesta al frio Glyma.15G140000 (PHYB) Glyma.03G222000 R1-R3p 1040284
Gc';{;nn?;fggllggggo('(‘gﬁ)() Glyma.03G222100 R1-R3p 1040284
Glyma.17G231600 (ELF3) Glyma.04G041200 E-R1c Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.18G224500 (AGL20 Glvma.05G227100 R1-R3p A5409, IAC100, IntaParanaSSOO,_LAE0690102, LAE0696358,
Glyma.19G260900 (LHY) e LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA
CUmaBCHTIRO G | Gymassczzron | rimp | (ko ACIOD Iebueio0 LASTRSOEE LACoooiSs
Glyma.05G228500 R3-R6p LAE0690102
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.05G232400*

E-R1lcy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Paran4 2000, INTA Parand 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAG05,
LAE9757504

Glyma.06G172300*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G302600*

E-R1lc, R3-R6p y

Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,

R3-R7p LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100,P1157440

Glyma.06G302700* E-R1lc, R3-R6p y | Enrei, FAINTA760, Fukuyutaka, NA5009, Tamba, A7321, Akishinore,
R3-R7p LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100,P1157440

Glyma.07g071400 R3-R7p NS6002

Glyma.07g071500 R3-R7p NS6002

Glyma.07g071600 R3-R7p NS6002

Glyma.07G137200* | E-R1cy R3-R6p | Moyayimame, NS6002, P1416937, Tamba

Glyma.08G003900 E-Rlc LAE0690102

Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba

Glyma.08G316500 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba

Glyma.08G321700 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.09G026100 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, NA5009

Glyma.11G130200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame

Glyma.11G130300 E-R1lc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame

Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.11G221500 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G035000 E-Ric NS6002, Tamba

Glyma.12G035100 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G035300 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.12G035400 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G056200 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.12G058500 E-Rlc Crockett, NS6002

Glyma.12G075500* | E-R1cy R3-R6p | NS6002, PROT12FCA

Glyma.13G191200 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009

Glyma.13G332700 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937

Glyma.14G074300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.14G223500 E-Rlc ACA420, PI71465
Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048600 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G154700* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.15G176900 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.15G238300 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.15G238400 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.15G238500 E-Rlc Fukuyutaka
Glyma.16G073600 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G185900* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.16G204600 E-R1c ACA420 , Harosoy, NA5009, NS6002, PI71465
Glyma.17G062500 E-R1lc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420 , ALIM3.44, Mireya42
Glyma.18G029200 R3-R6p Tamba
Glyma.18G030400 R3-R6p Tamba
Glyma.18G187600 | E-Rlcy R3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G187700 | E-RlcyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G187900 | E-RicyR3-R6p |PROT12FCA
Glyma.18G221300 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.18G224500 E-Rlc Harosoy
Glyma.18G225400 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19g224300 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G113200 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G175300 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.03G261800 (LHY) Glyma.01G162800 E-Rlc DM4670
Respuesta al i6n Glyma.07G048500 (LHY) Glyma.01G163900 E-R1c DM4670
cadmio Glyma.16G017400 (LHY) Glyma.01G190100 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Glyma.19G260900 (LHY) Glyma.02G253900 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos bioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.02G277300 E-Ric NS6002, Tamba

Glyma.03G037700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.03G221700 R1-R3p J040284

Glyma.03G221900 R1-R3p J040284

Glyma.03G223000 R1-R3p J040284

Glyma.04G040700 E-Ric Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G041500 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G042300 E-R1lc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G092600 E-Rlc NS6002

Glyma.04G096800 E-Rlc NS6002

Glyma.04G097200 E-Rlc NS6002

Glyma.06G162500 E-Rlc PROT12FCA, Tamba

Glyma.06G172000*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504

Glyma.06G172600*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G172700*

R3-R6p y R3-R7p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba, LAE9757504, Crockett

Glyma.06G186400 E-R1c NS6002

Glyma.07G125600 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.07G139700 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G139900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.07G140000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.08G140200 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G199900 E-Ric Crockett, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.09G024800 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G223800 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G155000 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.10G230700 E-Rlc NA5009

Glyma.12G036700 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G037400 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.12G059100 E-Rlc Crockett, NS6002
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.12G192400 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.14G014700 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G035600 E-Rlc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G062600 E-R1c ¢:§Q;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G068100 E-Rlc Akishinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, Tamba
Glyma.14G209000 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G210100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G210700 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G211000 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G211100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G223600 E-Rlc ACA420, PI71465

Glyma.15G008400 R3-R6p Tamba

Glyma.15G008500 R3-R6p Tamba

Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G048600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G084400* | E-R1cy R1-R3p | Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G143300 E-Rlc Tamba

Glyma.15G154700* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba

Glyma.16G073100 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.16G098100 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G113100 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G178700 E-Rlc Crockett, Tamba

Glyma.16G204600 E-Rlc ACA420, Harosoy, NA5009, NS6002, PI171465

Glyma.17G233800 R3-R6p ALIM3.44, Mireya42, Tamba

Glyma.17G235700 E-Rlc Tamba

Glyma.18G029200 R3-R6p Tamba

Glyma.18G029400 R3-R6p Tamba

Glyma.18G030500 R3-R6p Tamba

Glyma.18G130500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937

Glyma.18G181300*

E-R1lcy R1-R3p

Crockett, PI200492, PROT12FCA
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.18G224400 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G220200 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.19G228800 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G229000 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.19G249000 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G253900 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G020300 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G025100 E-Rlc Tamba
Glyma.20G114000 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.20G176000 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G211200 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G309300 R3-R6p NA5009
Glyma.03G195300 R1-R3p J040284
Glyma.06G160500 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.06G202400 E-R1c Crockett, NS6002

Respuesta a la
radiacion UV B

Glyma.02G267800 (COP1)
Glyma.14G049700 (COP1)

Glyma.08G110500*

E-R1cy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G110700*

E-R1lcy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G110900*

E-R1cy R3-R6p

Crockett, Fukuyutaka

Glyma.08G140500 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G140600 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.10G156300 E-Ric Akishinore, Harosoy, NS6002

Glyma.14G072700 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G072800 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G072900 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.17G164400 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G164500 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.19G254000 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G128100 E-Rlc Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores
de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos

Glyma.02G252800 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.03G222000 R1-R3p J040284
Glyma05G225500 | RR3D | U nfursvos, LAESTETS0, Meliss0, PI123440, PI385042. PROTI2FCA
Glyma.07G125700 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.08G003600 E-Rlc LAE0690102
Glyma.08G318900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.09G223800 E-Rlc Harosoy
Glyma.10G155800 E-Ric Akishinore, Harosoy, NS6002
Glyma.12G058900 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.14G045200 E-Rlc ACA420
Glyma.14G045300 E-Rlc ACA420
Glyma.14G045400 E-Rlc ACA420
Glyma.14G046000 E-Rlc ACA420

Respuesta al Glyma.10G221500 (E2=Gl) | Glyma.15G005200 | E-RlcyR3-R6p |PI1416937

perdxido de Glyma.16G163200 (GI) Glyma.15G047500 E-R1c NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

hidrégeno Glyma.20G170000 (Gl) —

Glyma.16G098700 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G166700 E-R1c Crockett, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.16G178800 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.16G206200 E-Rlc ACA420 , PI71465
Glyma.17G022200 E-Rlc NS6002, P1416937
Glyma.17G105100 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.17G233800 R3-R6p ALIM3.44, Mireyad42, Tamba
Glyma.18G046100 E-Ric Crockett, NS6002
Glyma.18G046200 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G046300 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.18G046600 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.20G013600 | E-R1cyR1-R3p | Akishinore, Tamba
Glyma.20G018500 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.20G019400 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.02G149600 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937, PROT12FCA, Tamba

Glyma.04G041900 E-R1lc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G060300 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G060400 | E-R1lcy R3-R6p | Fukuyutaka

Respuesta celulara | Glyma.13G093800 (COL10) Glyma.12G038000 E-R1c NS6002, Tamba
la privacion de agua | Glyma.17G066600 (COLS) Glyma.12G057400 E-Ric Crockett, NS6002
Glyma.14G045500 E-Rl1c ACA420
Glyma.14G210100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.15G141200 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.17G073100* | E-R1cyR1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.01G188000 E-R1c NS6002
Glyma.03G195400 R1-R3p J040284
Glyma.05G001900 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.02G185500 (AGL18)

Glyma.05G232400*

E-R1cy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parand 2000, INTA Parand 5500, LAE9754703, P1900768,, RA514, RAG05,
LAE9757504

Glyma.05G018800 (AGLS8) Glyma.06G162100 E-R1c PROT12FCA, Tamba
Respuesta de -
vernalizacion Glyma.09G266200 (AGL20) | Glyma.08G105400 E-Rlic Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Clyma.18G224500 (AGL20) - 7 o 686322700 E-R1 Fukuyutaka, P1416937
Glyma.20G154200 (AGL42) yma. RC ukuyutaxa,
Glyma.12G057300 E-Rlc Crockett, NS6002
Glyma.17G164600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.18G075500 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937
Glyma.18G130400 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka
Glyma.18G221900 E-R1lc Fukuyutaka, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.18G224500 E-Rlc Harosoy
Glyma.18G232400 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G259200 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G175700 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.20G188000 E-Rlc Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Ritmo circadiano

Glyma.03G227300 (PHYA)
Glyma.03G261800 (LHY)
Glyma.04G050200 J (ELF)
Glyma.04G101500 (GmCRY1a)
Glyma.04G166300 (TOC1)
Glyma.05G050700
(AGL19/AGL14)
Glyma.05G239400 (FKF1)
Glyma.06G103200 (GmCRY1b1)
Glyma.06G196200 (TOC1)
Glyma.07G048500 (LHY)
Glyma.08G046500 (FKF1)
Glyma.09G035500 (PHYB)
Glyma.09G056100 (ZTL)
Glyma.10G141400 (PHYAL)
Glyma.10G221500 (E2=Gl
Glyma.13G089200 (CRY1)
Glyma.13G097600 (ZTL)
Glyma.14G091900 (ELF3)
Glyma.14G174200 (CRY1)
Glyma.15G140000 (PHYB)
Glyma.15G162300 (ZTL)
Glyma.16G017400 (LHY)
Glyma.16G163200 (GI)
Glyma.17G062000 (ZTL)
Glyma.17G102200 (TOC1)
Glyma.17G231600 (ELF3)
Glyma.19G224200 (E3)
Glyma.19G260900 (LHY)
Glyma.20G090000 (E4)
Glyma.20G170000 (GI))

Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.01G162600 E-R1c DM4670

Glyma.04G096200 E-Rlc NS6002

Glyma.06G187000 E-R1c NS6002

Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G296800 R1-R3p J040284

Glyma.10G057400 R3-R6p P1594760B

Glyma.11G130600 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.12G037200 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.12G037700 E-R1c NS6002, Tamba

Glyma.12G224300 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.13G191900 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.14G210600 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.16G155300 E-R1lc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G030600 E-R1c P1416937

Glyma.17G062000 | E-R1cyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420, ALIM3.44, Mireyad2
Glyma.18G130900 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.19G222000 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy

Anexo lll | 246




Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.01G163300 E-Rl1c DM4670
Glyma.06G186900 E-Ri1c NS6002
Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.11G221000 E-Ric Crockett, PROT12FCA
Glyma.14G210200 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
Glyma.14G223600 E-Ri1c ACA420 , PI71465
) Glyma.15G049200 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Se”escﬁg.‘:a deld | G1yma.206154200 (AGL42) | Glyma 16G145500 E-R1c Harosoy
! Glyma.16G145600 E-Rlc Harosoy

Glyma.16G185900* | E-R1lcy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.16G203100 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.17G030600 E-R1c P1416937
Glyma.17G073800* | E-R1cy R1-R3p | Harosoy, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G192300 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy
Glyma.20G212000 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G060600 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.04G093100* | E-R1cyR3-R7p | NS6002y Enrei

Silenciamiento de
la cromatina
dependiente de la
metilacion

Glyma.09G088500 (PHYEL)
Glyma.15G196500 (PHYE)

Akishinore, Champaqui5.40, Fukuyutaka, Harosoy, LAE0690102, NA5009,

Glyma.07G099100 E-R1c P1416937

Glyma.10G026700 R3-R6p Mireya4?2

Glyma.12G191000 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.12G191300 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA
Glyma.15G011700 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G063200 E-Ric Crockett, Fukuyutaka, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G176400 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.17G164600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, PROT12FCA, Tamba
Glyma.17G233200 R3-R6p ALIM3.44, Mireyad2

Glyma.18G189700 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.19G254200 E-Rlc Harosoy
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.17G231600 R3-R6p ACA420, ALIM3.44, Mireyad2
Glyma.02G267800 (COP1)
Glyma.04G050200 J (ELF)
Sincronizacion del Glyma.09G035500 (PHYB)
reloi circadiano Glyma.14G049700 (COP1)
) Glyma.14G091900 (ELF3)
Glyma.15G140000 (PHYB)
Glyma.17G231600 (ELF3)
Glyma.17G062000 | E-R1cyR3-R7p | Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Sincronizacion del Glyma.09G056100 (ZTL)
reloj circadiano con Glyma.13G097600 (ZTL)
el fotoperiodo Glyma.15G162300 (ZTL)
P Glyma.17G062000 (ZTL)
Glyma.02G150800 | E-R1cy R1-R3p | Harosoy
Glyma.06G187000 E-R1c NS6002
Glyma.08G049000 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942
Sistema de Glyma.04G166300 (TOCL1) Glyma.08G105000 E-Ric Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
transduccion de G(I,l}\/gﬁlogslig?_olz(;o Glyma.08G201100 E-R1c Crockett, Fukuyutaka, Tamba
sefiales de Glyma.06G196200 (TOC1) Glyma.18G130900 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
autofosforilacion Glyma.17G102200 (TOC) | Glyma.19G249100 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G250500 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G260400 E-Rlc Akishinore, Harosoy
Glyma.20G221800 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
Glyma.04G061000 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.06G198400 E-R1c DM4670, Fukuyutaka, NA5009, NS6002
Glyma.04G166300 (TOCL) Glyma.07G125300 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Transcripcion, Glyma.05G050700 Glyma.08G200500 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Tamba
dependiente de (AGL19/AGL14) Glyma.15G142700 E-Rlc NS6002, Tamba
ADN Glyma.06G196200 (TOC1) Glyma.18G075300 E-Ric Fukuyutaka, P1416937
Glyma.17G102200 (TOC1) Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G019200 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba
Glyma.u031600 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
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Continuacion Anexo I11. Tabla I11-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolédgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores

de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.01G035900 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.01G164500 E-Ri1c DM4670
Glyma.02G062300 E-Ric Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150900 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy
Glyma.02G151100 | E-R1cyR1-R3p | Harosoy

Transduccion de
sefiales

Glyma.03G227300 (PHYA)
Glyma.09G056100 (ZTL)
Glyma.09G088500 (PHYEL)
Glyma.10G141400 (PHYAL)
Glyma.13G097600 (ZTL)
Glyma.15G162300 (ZTL)
Glyma.15G196500 (PHYE)
Glyma.17G062000 (ZTL)
Glyma.19G224200 (E3)
Glyma.20G090000 (E4)

Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009

Glyma.02G278000 E-Ric NS6002, Tamba

Glyma.02G279300 E-Rlc NS6002, Tamba

Glyma.03G037200 E-Rlc Akishinore, Harosoy, LAE0690102, Moyayimame
Glyma.03G193500 R1-R3p J040284

Glyma.03G221700 R1-R3p J040284

Glyma.03G221900 R1-R3p J040284

Glyma.04G040900 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.04G061500 | E-Rlcy R3-R6p | Fukuyutaka

Glyma.04G092200 E-R1c NS6002

Glyma.04G093500 E-R1c NS6002

Glyma.04G096100 E-Ri1c NS6002

Glvma.05G227100 R1-R3p A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA

Glyma.06G212800*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
P1371611 , PI542044

Glyma.06G216900 E-Rlc DM4670, Harosoy

Glyma.07G125200 E-Ric Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.07G199500 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G048700 R1-R3p DM4670, P1200492, P1385942

Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.08G142600 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G316500 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.09G024900 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.10G155500 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002

Glyma.11G214400%

E-R1lcy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka, Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.12G058900 E-Ric Crockett, NS6002

Glyma.12G190800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.13G313100 E-Rlc Harosoy

Glyma.14G015500 E-Rlc A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.14G035400 E-R1lc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G036500 E-Ric Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G044400 E-R1c ACA420

Glyma.14G046000 E-Rlc ACA420

Glyma.14G046400 E-Rlc ACA420

Glyma.14G046800 E-Rlc ACA420

Glyma.14G062100 E-R1c ¢;<ris£;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G072300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-R1lc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002

Glyma.14G204200 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, Moyayimame, NS6002, Tamba
Glyma.15G006600 | E-RlcyR3-R6p |Pl416937

Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G084000*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G084100*

E-R1cy R1-R3p

Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937

Glyma.15G084800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Harosoy, P1416937
Glyma.15G176800 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.16G155200 E-Ric Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G176400 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G176600 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G176800 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G176900 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba

Glyma.16G185100%

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G185200*

E-R1lcy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G185300*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka
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portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Glyma.16G185400*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G185500*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G185800*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G186100*

E-R1lcy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G186200*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G186400*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G186500*

E-R1cy R3-R6p

Enrei, Fukuyutaka

Glyma.16G203300

E-R1c

Harosoy, NA5009, NS6002

Glyma.17G062000

E-R1cy R3-R7p

Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G074800*

E-R1cy R1-R3p

Harosoy, NattoKotsubu, Tamba

Glyma.17G104200 E-Rlc Harosoy, Tamba

Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba

Glyma.18G073600 E-Rlc Fukuyutaka, P1416937

Glyma.18G176000 | E-R1lcy R3-R6p |PROT12FCA

Glyma.19G222000 E-Rlc Moyayimame, P1416937

Glyma.19G222600 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G249000 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G249100 E-Rlc Harosoy

Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G020200 E-Rlc Akishinore, NS6002, Tamba

Glyma.20G112700 E-Ric NattoKotsubu, NS6002, Tamba

Glyma.20G127300 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G176700 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Glyma.20G212000 E-Rlc Harosoy

Glyma.20G221800 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos

Fase asociada

Genotipos

Transicion de la
fase vegetativa a la
reproductiva del
meristema

Glyma.02G087400 (RAP2.7)
Glyma.03G177500 (RAP2.7)
Glyma.08G363200 (GMFT6)
Glyma.09G143500 (TFL1)
Glyma.10G071400 (ATC)
Glyma.11G209500 (ATC)
Glyma.12G073300 (RAP2.7)
Glyma.13G181200 (SRF6)
Glyma.13G241100 (SRF6)
Glyma.13G317100 (ATC)
Glyma.13G329700
(RAP2.7/TOE2)
Glyma.15G044400 (RAP2.7)
Glyma.15G072300 (SRF6)
Glyma.19G178200 (RAP2.7)

Glyma.01G188000 E-Rlc NS6002
Glyma.01G190000 E-Rlc Moyayimame, NS6002
Akishinore, Fukuyutaka, LAE0690102, Moyayimame, NattoKotsubu,
Glyma.02G032200 E-R1c NSE002. Tamba y yay
Glyma.02G277200 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.05G000200 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.05G000600 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.05G001800 E-Rlc Harosoy, NA5009

Glyma.05G232400*

E-R1lcy R3-R7p

A5901, LAE0690102, LAE9758803-B, LAE9956204, A6126, Tamba, Inta
Parana 2000, INTA Parand 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RAG05,
LAE9757504

Glyma.06G162100 E-Rlc PROT12FCA, Tamba

Glyma.06G203800 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G204300 E-R1c DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.07G201200 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G297300 R1-R3p J040284

Glyma.09G023600 E-Rlc Akishinore, Harosoy, Moyayimame, NA5009, PROT12FCA
Glyma.09G224600 E-Rlc Harosoy

Glyma.10G026400 R3-R6p Mireyad?2

Glyma.10G056700 R3-R6p P1594760B

Glyma.10G154700 E-Rlc Akishinore, Harosoy, NS6002, Tamba

Glyma.11G221800 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.11G221900 E-R1c Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G035600 E-Ric NS6002, Tamba

Glyma.13G314100 E-Rlc Harosoy

Glyma. 14G060500 E-R1c ¢;<rir']sg£iinore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.15G004500 | E-Rlcy R3-Rép |Pl1416937

Glyma.15G010000 R3-R6p Tamba

Glyma.15G048100 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA

Glyma.15G239100 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.15G249700 | E-RlcyR3-R6p | DM4670
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.16G097900 E-Ric Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NS6002, Tamba
Glyma.16G179800 E-Rlc Crockett, Tamba
Glyma.17G022300 E-Rlc NS6002, P1416937
Glyma.17G062500 E-Rlc NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G104100 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.18G189700 E-Ric Crockett, PROT12FCA
Glyma.19G223500 E-Rlc Akishinore, Moyayimame, NattoKotsubu, P1416937, Tamba
Glyma.19G228600 E-Rlc Moyayimame, NS6002, P1416937
Glyma.20G166300 E-Rlc PROT12FCA, Tamba
Glyma.20G186000 E-Rlc Harosoy
A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

Transpiracion g:iﬂiﬁggﬁgggg ggmgg Glyma.05G226600 RI-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, PI123440, PI385942, PROT12FCA
Glyma.03G194800 R1-R3p J040284
Glyma.10G028100 R3-R6p Mireya4?2
Glyma.10G028200 R3-R6p Mireya4?2
Glyma.12G191800 E-Rlc Moyayimame, PROT12FCA

Transporte de iones Célk;mlol%%léfila%% ((TAFTI-Cl)) Glyma.14G211100 R1-R3p IntaParana5500, LAE9757504, NattoKotsubu, P1123440, P1200492
det rr:ﬁé?cliegnde Glyma.11G209500 (ATC) Glyma.16G145400 E-Rlc Harosoy
Glyma.13G317100 (ATC) Glyma.16G201900 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G202200 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.16G202400 E-Rlc Harosoy, NA5009, NS6002
Glyma.17G061400 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.17G231900 R3-R6p ACA420 , ALIM3.44, Mireyad?2
Glyma.02G061100 E-Ric Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,
_ 2:522:8%2833288 ggmg Glyma.05G226300 RI-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, PI385942, PROT12FCA
TranspO{Ff_de 1ones Glyma.04G058900 (COL4) Glyma.11G130200 E-Rlc Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
é?\fafi‘e'r‘ftoez Glyma.06G059600 (COL4) | Glyma.11G130300 E-R1c Fukuyutaka, Harosoy, Moyayimame
Glyma.10G204400 (TEM1) | Glyma.14G014100 E-R1c A5901, DM4670, Harosoy, NattoKotsubu, A6126, PROT12FCA
Glyma.20G186200 (TEM1) —

Glyma.15G010300* E-R1c Akishinore, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.15G176900 E-Rlc Harosoy, NA5009
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GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.17G061600 E-Ric Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.20G186200 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G151100 | E-R1cy R1-R3p | Harosoy
Glyma.04G093300 E-R1c NS6002
Glyma.07G100400 E-Rlc Crockett
Glyma.15G004200 | E-Rlcy R3-R6p |Pl416937
Glyma.15G012100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka
o Glyma.15G141300 E-R1c NS6002, Tamba
Via de sefializacion Glyma.04G202000 (LFY) Glyma.15G141400 E-R1c NS6002, Tamba
med;’igzrgﬁzﬁc'do Glyma.06G163600 (LFY) | Glyma.16G073000 E-RLc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G112600 R1-R3p LAE9962801, P1123440, PI416937, PROT12FCA
Glyma.16G156700 E-Rlc Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G200800 E-Rlc Harosoy, NA5009
Glyma.17G031400 E-R1c P1416937
Glyma.18G176100 | E-Rlcy R3-R6p |PROT12FCA
Glyma.19G222000 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.02G061100 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, NS6002, Tamba
Glyma.02G150800 | E-Rlcy R1-R3p | Harosoy
Glyma.02G151100 | E-R1lcy R1-R3p | Harosoy
Glyma.02G254300 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.01G023500 (SVP) Glyma.02G278200 E-R1c NS6002, Tamba
Glyma.02G041500 (SVP) Glyma.02G310100 R3-R6p NAS5009
v.'adqe dseﬁalizgc_?n g:yma-ggggggggg (gg:j) Glyma.03G057100 E-R1c LAE0690102, P1416937
e jlgsr?wgr?irciu ° Gﬁ%é.oeeogwoé (SVP ! | Glyma 036193500 RI-R3p 1040284
Glyma.09G035500 (PHYB) Glyma.03G222400 R1-R3p J040284
Glyma.15G140000 (PHYB)) Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.04G061400 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka

A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,

Glyma.056227100 R1-R3p LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA
Olyma 056227800 RLRSD A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0890102, LAEO696358,

LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, P1385942, PROT12FCA
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GO

Genes citados por bibliografia

Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.06G187200 E-R1c NS6002

Glyma.06G200100 E-Rlc NS6002

Glyma.06G204300 E-Rlc DM4670, Harosoy, NA5009

Glyma.06G212800*

E-R1lcy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
PI1371611 , P1542044

Glyma.06G212900*

E-R1lcy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
P1371611 , PI542044

Glyma.07g071000 R3-R7p NS6002

Glyma.07G199800 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G142400 E-Rlc Fukuyutaka, NS6002

Glyma.08G316500 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka, P1416937, Tamba
Glyma.10g026000 R3-R7p Enrei, NS6002, NattoKotsubu

Glyma.10G230000 E-R1lc NA5009

Glyma.11G221000 E-Rlc Crockett, PROT12FCA

Glyma.12G056200 E-R1lc Crockett, NS6002

Glyma.12G225100 E-Rlc Harosoy, Moyayimame, PROT12FCA, Tamba
Glyma.13G191400 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G191600 R1-R3p 6411RG, ACA530, J040284, NA5009
Glyma.13G312700 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G312800 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G332800 E-Rlc Akishinore, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, P1416937
Glyma.14G036400 E-R1lc Fukuyutaka, Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002, Tamba
Glyma.14G046000 E-Rlc ACA420

Glyma.14G062100 E-R1c :?!;;:E;nore, Champaqui5.40, Crockett, Fukuyutaka, Harosoy, NattoKotsubu,
Glyma.14G072300 R1-R3p Akishinore, IntaParana5500, LAE9757504, Tamba
Glyma.14G127800 E-Rlc Moyayimame, NattoKotsubu, NS6002
Glyma.15G011800 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G011900 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G012000 E-Rlc Akishinore, Fukuyutaka

Glyma.15G048500 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
Glyma.15G048600 E-Rlc NattoKotsubu, NS6002, PROT12FCA
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos biolégicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.15G141300 E-Ric NS6002, Tamba
Glyma.15G141400 E-Rlc NS6002, Tamba
Glyma.15G154000* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka, Tamba
Glyma.16G073000 E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.16G113300 R1-R3p LAE9962801, P1123440, P1416937, PROT12FCA
Glyma.16G156700 E-Ric Harosoy, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G176200 E-Rlc Fukuyutaka, PROT12FCA, Tamba
Glyma.16G178100 E-R1lc Crockett, Tamba
Glyma.16G185100* | E-R1cy R3-R6p | Enrei, Fukuyutaka
Glyma.17G028400 E-R1c P1416937
Glyma.17G103400 E-Rlc Harosoy, Tamba
Glyma.18G030200 R3-R6p Tamba
Glyma.18G030400 R3-R6p Tamba
Glyma.19G248900 E-Rlc Harosoy
Glyma.02G151100 | E-RlcyR1-R3p | Harosoy
Glyma.02G253100 R3-R6p DM4670, LAE0690102, NA5009
Glyma.04G061300 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka
Glyma.04G061400 | E-RlcyR3-R6p | Fukuyutaka

Via de sefializacion
mediada por etileno

Glyma.01G087500 (TEM1)
Glyma.02G099500 (TEM1)
Glyma.10G204400 (TEM1)
Glyma.20G186200 (TEM1)

Glyma.05G227100

R1-R3p

A5409, IAC100, IntaParana5500, LAE0690102, LAE0696358,
LAE9754703, LAE9757504, Maria50, P1123440, PI385942, PROT12FCA

Glyma.06G212900*

E-R1cy R3-R6p

A4613, DM2200, DM4670, Harosoy, J040284 , Mireya42, NA5009,
P1371611 , PI542044

Glyma.07G125200 E-Rlc Fukuyutaka, NattoKotsubu, Tamba
Glyma.07G199700 E-Rlc Fukuyutaka

Glyma.08G005400 E-R1lc LAE0690102

Glyma.08G105000 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, Moyayimame, Tamba
Glyma.13G312900 E-Rlc Harosoy

Glyma.13G314100 E-Rlc Harosoy

Glyma.15G004200 | E-Rlcy R3-Rép |Pl416937

Glyma.15G008600 R3-R6p Tamba
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Continuacion Anexo I11. Tabla 111-1. Gene Ontology (GO) o procesos bhioldgicos, coincidencias con la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo y genotipos
portadores de genes candidatos.

GO Genes citados por bibliografia | Genes candidatos Fase asociada Genotipos
Glyma.17G030600 E-Rlc P1416937
Glyma.19G248900 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G249100 E-Rlc Harosoy
Glyma.19G252600 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G186200 E-Rlc Harosoy
Glyma.20G221800 R1-R3p Akishinore, Crockett, P1200492, PROT12FCA, Tamba
Glyma.03G227300 (PHYA) Glyma.18G130900 E-Rlc Crockett, Fukuyutaka, NS6002, P1416937
Glyma.09G035500 (PHYB) Glyma.19g224200 R3-R7p Akishinore, Enrei, NS6002, NattoKotsubu, Tamba
Vias de Glyma.10G141400 (PHYAL)
sefializacion de luz Glyma.15G140000 (PHYB)
roja Glyma.19G224200 (E3)
Glyma.20G090000 (E4)
Glyma.03G227300 (PHYA)
E-Rlc Moyayimame, P1416937
Glyma.07G058200 (SPA1)
Glyma.09G035500 (PHYB)
Vias de Glyma.10G141400 (PHYA1)
sefializacion de luz Glyma.15G140000 (PHYB) Glyma.19G222000
roja o roja lejana Glyma.16G027200 (SPAL)
Glyma.19G224200 (E3)
Glyma.20G090000 (E4)

E-R1c: Fase corta en dias termales desde de emergencia a inicio de floracion; R1-R3p: fase prolongada en dias termales desde de inicio de floracion a inicio de fructificacion; R3-
R6p: fase prolongada en dias termales desde inicio de flfructificacion a pleno llenado de granos; R3-R7p: fase prolongada en dias termales desde inicio de fructificacion a
madurez fisiolégica; con subrayado genes con marcadores como parte de sus secuencias.

Anexo lll | 257




*Anexo I11. Tabla I11-2. Observaciones especiales de algunos genes candidatos, genotipos asociados y fase fenoldgica asociada.

Gen Genotipo y fase asociada
Glyma.04G093100 Con Enrei solo asociado a E3-R7p
Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, P1900768,, RA514, RA605,
Glyma.05G230200

LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.05G230400

Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.05G230600

Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.05G230700

Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.05G230900

Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.05G231100

Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.05G231700

Con Inta Parana 6200, Inta Parana 5500, LAE9754703, P190768, RA514, LAE99566204 y LAE9757504 solo con R3-R7p

Glyma.05G231800

Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.05G231900

Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.05G232400

Con LAE9758803-B, LAE9956204, Inta Parana 2000, INTA Parana 5500, LAE9754703, PI900768,, RA514, RA605,
LAE9757504 solo asociado a R3-R7p

Glyma.06G172000

Con Crockett y LAE9757504 solo con R3-R7p

Glyma.06G172300 Con Crockett y LAE9757504 solo con R3-R7p
Glyma.06G172400 Con Crockett y LAE9757504 solo con R3-R7p
Glyma.06G172600 Con Crockett y LAE9757504 solo con R3-R7p
Glyma.06G172700 Con Crockett y LAE9757504 solo con R3-R7p
Glyma.06G173100 Con Crockett y LAE9757504 solo con R3-R7p

Glyma.06G173400

Con Crockett y LAE9757504 solo con R3-R7p

Glyma.06G173500

Con Crockett y LAE9757504 solo con R3-R7p

Glyma.06G211900

Con DM2200 solo asociado a R3-R6p, con Harosoy solo a E-R1c, con P137611 solo a R3-R6p y con P1542044 solo con R3-R6.

Glyma.06G212800

Con DM2200 solo asociado a R3-R6p, con Harosoy solo a E-R1c, con P137611 solo a R3-R6p y con P1542044 solo con R3-R6.

Continuacion, Anexo I11. Tabla I11-2. Observaciones especiales de algunos genes candidatos, genotipos asociados y fase fenoldgica asociada.
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Gen Genotipo y fase asociada

Glyma.06G212900 Con DM2200 solo asociado a R3-R6p, con Harosoy solo a E-R1c, con P137611 solo a R3-R6p y con P1542044 solo con R3-Ré6.

Con A7321, Akishinore, LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100 y P1157440 solo asociado a R3-R7p y con

Glyma.06G302600 Akishinore asociado a E-R1cy R3-R7p

Con A7321, Akishinore, LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100 y P1157440 solo asociado a R3-R7p y con

Glyma.06G302700 Akishinore asociado a E-R1cy R3-R7p

Con A7321, Akishinore, LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100 y P1157440 solo asociado a R3-R7p y con

Glyma.06G302800 Akishinore asociado a E-R1cy R3-R7p

Con A7321, Akishinore, LAE9754703, LAE9962801, P1900768, Crockett, IAC 100 y P1157440 solo asociado a R3-R7p y con

Glyma.06G303100 Akishinore asociado a E-R1c y R3-R7p

Glyma.07G137000 Con Moyayimame, NS6002 y P1416937 solo asociado con E-R1c

Glyma.07G137200 Con Moyayimame, NS6002 y P1416937 solo asociado con E-R1c

Glyma.07G137300 Con Moyayimame, NS6002 y P1416937 solo asociado con E-R1c

Glyma.08G110500 Con Crockett solo asociado a E-R1c

Glyma.08G110700 Con Crockett solo asociado a E-R1c

Glyma.08G110900 Con Crockett solo asociado a E-R1c

Glyma.08G111500 Con Crockett solo asociado a E-R1c

Glyma.08G111700 Con Crockett solo asociado a E-R1c

Glyma.08G111800 Con Crockett solo asociado a E-R1c

Glyma.08G112000 Con Crockett solo asociado a E-R1c

Glyma.08G112600 Con Crockett solo asociado a E-R1c

Glyma.08G199500 Con Fukuyutaka y con Tamba también asociado a R3-R6p

Glyma.11G213700 Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.11G214200 Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.11G214300 Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.11G214400 Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.11G214800 Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.12G075300 Con NS6002 solo asociado a E-R1c

Continuacion, Anexo I11. Tabla I11-2. Observaciones especiales de algunos genes candidatos, genotipos asociados y fase fenoldgica asociada.
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Gen Genotipo y fase asociada
Glyma.12G075400 Con NS6002 solo asociado a E-R1
Glyma.12G075500 Con NS6002 solo asociado a E-R1
Glyma.12G075800 Con NS6002 solo asociado a E-R1
Glyma.12G076200 Con NS6002 solo asociado a E-R1
Glyma.12G076500 Con NS6002 solo asociado a E-R1
Glyma.12G224600 Con Harosoy, Moyayimame y PROT12FCA solo asociado a E-R1c y con Tamba asociado a E-R1cy R3-R7p

Glyma.15G010300

Con Akishinore y Fukuyutaka solo asociado a E-R1c, con Tamba solo asociado a R3-R6p

Glyma.15G010400

Con Akishinore y Fukuyutaka solo asociado a E-R1c, con Tamba solo asociado a R3-R6p

Glyma.15G011100

Con Akishinore y Fukuyutaka solo asociado a E-R1c, con Tamba solo asociado a R3-R6p

Glyma.15G082900 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.15G083100 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.15G083200 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.15G083600 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.15G083700 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.15G083800 Con Harosoy solo asociado a E-R1c

Glyma.15G084000

Con Harosoy solo asociado a E-R1c

Glyma.15G084100

Con Harosoy solo asociado a E-R1c

Glyma.15G084200

Con Harosoy solo asociado a E-R1c

Glyma.15G084400

Con Harosoy solo asociado a E-R1c

Glyma.15G084500 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.15G153700 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.15G153900 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.15G154000 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.15G154100 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.15G154300 Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Continuacion Anexo 111, Tabla 111-2. Observaciones especiales de algunos genes candidatos, genotipos asociados y fase fenoldgica asociada.
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Gen Genotipo y fase asociada
Glyma.15G154700 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.16G164400 Con Enrei solo R3-R7p
Glyma.16G164800 Con Enrei solo R3-R7p
Glyma.16G165200 Con Enrei solo R3-R7p
Glyma.16G185100 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.16G165500 Con Enrei solo R3-R7p

Glyma.16G165800

Con Enrei solo R3-R7p

Glyma.16G165900

Con Enrei solo R3-R7p

Glyma.16G185200

Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.16G185300 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.16G185400 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.16G185500 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.16G185800 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.16G185900 Con Enrei solo asociado a R3-R6p
Glyma.16G186100 Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.16G186200

Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.16G186400

Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.16G186500

Con Enrei solo asociado a R3-R6p

Glyma.17G073100

Con Harosoy solo asociado a E-R1c

Glyma.17G073300 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.17G073400 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.17G073800 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.17G073900 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.17G074000 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.17G074100 Con Harosoy solo asociado a E-R1c

Continuacion Anexo 111, Tabla 111-2. Observaciones especiales de algunos genes candidatos, genotipos asociados y fase fenoldgica asociada.
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Gen Genotipo y fase asociada
Glyma.17G074200 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.17G074400 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.17G074700 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.17G074800 Con Harosoy solo asociado a E-R1c
Glyma.18G180900 Con P1200492 solo asociado a R1-R3p
Glyma.18G181100 Con P1200492 solo asociado a R1-R3p

Glyma.18G181200

Con P1200492 solo asociado a R1-R3p

Glyma.18G181300

Con P1200492 solo asociado a R1-R3p

E-R1c: Fase corta en dias termales desde de emergencia a inicio de floracion cortos; R1-R3p: fase prolongada en dias termales desde de inicio de floracion a
inicio de fructificacion; R3-R6p: fase prolongada en dias termales desde inicio de frufctificacion a pleno llenado de granos; R3-R7pp: fase prolongada en dias

ternales desde inicio de fructificacion a madurez fisiologica.
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ANEXO IV

Tabla 1V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c, R1-R3p, R3-

R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
A5901 Glyma.14G013000
DM4670 Glyma.14G013100
Harosoy Glyma.14G013300
NattoKotsubu Glyma.14G013400
A6126 Glyma.14G014000
PROT12FCA Glyma.14G014100
14965609 E-RIc Glyma.14G014300
Glyma.14G014700
Glyma.14G014800
Glyma.14G015000
Glyma.14G015100
Glyma.14G015500
A5409 Glyma.05G225500
IAC100 Glyma.05G225900
IntaParana5500 Glyma.05G226300
LAE0690102 Glyma.05G226400
LAE0696358 Glyma.05G226600
14965970 RI-R3p LAE9754703 Glyma.05G226700
LAE9757504 Glyma.05G227100
Maria50 Glyma.05G227400
P1385942 Glyma.05G227800

PROT12FCA

PROT12FCA Glyma.16G175700
Glyma.16G175800
Glyma.16G176200
Glyma.16G176400
Glyma.16G176600
14966112 E-R1c Glyma.16G176700

Glyma.16G176800
Glyma.16G176900
Glyma.16G177000
Glyma.16G177800
Glyma.16G177900

Anexo IV | 263



Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
Enrei Glyma.16G175700
Glyma.16G175800
Glyma.16G176200
Glyma.16G176400
Glyma.16G176600
14966112 R3-R7p Glyma.16G176700
Glyma.16G176800
Glyma.16G176900
Glyma.16G177000
Glyma.16G177800
Glyma.16G177900
Fukuyutaka Glyma.16G175700
Tamba Glyma.16G175800
Glyma.16G176200
Glyma.16G176400
Glyma.16G176600
14966112 E-R1cy R3-R7p Glyma.16G176700
Glyma.16G176800
Glyma.16G176900
Glyma.16G177000
Glyma.16G177800
Glyma.16G177900
A5409 Glyma.05G225900
IAC100 Glyma.05G226300
IntaParana5500 Glyma.05G226400
LAE0690102 Glyma.05G226600
LAE0696358 Glyma.05G226700
14966214 R1-R3p LAE9754703 Glyma.05G227100*
LAE9757504 Glyma.05G227400
Maria50 Glyma.05G227800
P1123440 Glyma.05G228100
P1385942
PROT12FCA
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14966283

E-Rlc

Moyayimame
PROT12FCA

Glyma.20G174800
Glyma.20G174900
Glyma.20G175000
Glyma.20G175100
Glyma.20G175200
Glyma.20G175300
Glyma.20G175500

Glyma.20G175700*

Glyma.20G175800
Glyma.20G176000
Glyma.20G176100
Glyma.20G176500
Glyma.20G176600
Glyma.20G176700
Glyma.20G176800

14967238

E-Rlc

Moyayimame
PROT12FCA

Glyma.12G224600
Glyma.12G224800
Glyma.12G225100
Glyma.12G225600
Glyma.12G225800
Glyma.12G226000

14967238

E-R1cy R3-R7p

Tamba

Glyma.12G224600
Glyma.12G224800
Glyma.12G225100
Glyma.12G225600
Glyma.12G225800
Glyma.12G226000

14968098

R3-R7p

Akishinore
BRM926600
LAE0690102
LAE9962801

P190768
Crockett
FAINTA760
IAC100

Glyma.02g099500
Glyma.02g099900
Glyma.02g100000
Glyma.02g100100
Glyma.02g100200
Glyma.02g100300
Glyma.02g100400
Glyma.02g100500
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Tamba
P1157440

Glyma.02g100700
Glyma.02g101100

14967256

E-R1lcy R3-R6p

PROT12FCA

Glyma.18G175500
Glyma.18G175700
Glyma.18G176000
Glyma.18G176100

14968470

E-Rlc

DM4670
Harosoy
NA5009

Glyma.06G204200
Glyma.06G204300
Glyma.06G204400
Glyma.06G204600

14968542

E-Rlc

Akishinore

Harosoy

LAE0690102
Moyayimame

Glyma.03G037200
Glyma.03G037300
Glyma.03G037400
Glyma.03G037500

Glyma.03G037700*

Glyma.03G037800
Glyma.03G037900
Glyma.03G038100
Glyma.03G038200
Glyma.03G038300

14968588

R3-R6p

P1594760B

Glyma.10G055900
Glyma.10G056000
Glyma.10G056200
Glyma.10G056300
Glyma.10G056400
Glyma.10G056500
Glyma.10G056600
Glyma.10G056700
Glyma.10G057300
Glyma.10G057400
Glyma.10G057600
Glyma.10G057900

14969160

E-Rlc

Harosoy

Glyma.19G248900
Glyma.19G249000
Glyma.19G249100
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Continuacion Tabla 1V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.19G249400

Glyma.19G249500

Glyma.19G249900
Glyma.19G250000
Glyma.19G250200
Glyma.19G250500
Glyma.19G250600

14969582

R3-R6p

Mireya4?2

Glyma.10G026200
Glyma.10G026300
Glyma.10G026400
Glyma.10G026600
Glyma.10G026700
Glyma.10G026800
Glyma.10G026900
Glyma.10G027500
Glyma.10G028100
Glyma.10G028200

14969587

E-Rlc

Akishinore
Crockett
Fukuyutaka
Harosoy
NS6002

Tamba

Glyma.16G097900
Glyma.16G098000
Glyma.16G098100
Glyma.16G098300
Glyma.16G098500
Glyma.16G098600
Glyma.16G098700
Glyma.16G098800

14969593

R3-R7p

Enrei
NS6002
NattoKotsubu

Glyma.10g026000

14969665

E-Rlc

Harosoy
NA5009

Glyma.16G202400
Glyma.16G203100
Glyma.16G203300
Glyma.16G203700
Glyma.16G203900
Glyma.16G204300
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.16G204400

Glyma.16G204600

14969697

R3-R6p

ACA420
ALIM3.44
Mireya4?2

Glyma.17G230700
Glyma.17G231600

Glyma.17G231700*

Glyma.17G231800
Glyma.17G231900

14969759

R3-R6p

Tamba

Glyma.15G008400
Glyma.15G008500
Glyma.15G008600
Glyma.15G009200
Glyma.15G009500
Glyma.15G010000
Glyma.15G010300
Glyma.15G010400
Glyma.15G011100

14969770

E-Rlc

Harosoy

Glyma.16G145000
Glyma.16G145100
Glyma.16G145200
Glyma.16G145400
Glyma.16G145500
Glyma.16G145600
Glyma.16G145700
Glyma.16G145800

14969797

E-Rlc

Harosoy
Moyayimame
NA5009

Glyma.09G025100
Glyma.09G025300
Glyma.09G025400
Glyma.09G025500
Glyma.09G025600
Glyma.09G025700
Glyma.09G025800

Glyma.09G025900*

Glyma.09G026100
Glyma.09G026800
Glyma.09G026900
Glyma.09G027000
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.09G027100
Glyma.09G027200

14969855

R3-R6p

LAE0690102

Glyma.05G228100
Glyma.05G228300
Glyma.05G228500
Glyma.05G228700
Glyma.05G229100
Glyma.05G229300
Glyma.05G229400
Glyma.05G229500
Glyma.05G229800
Glyma.05G229900

14970130

E-Rlc

ACA420

Glyma.14G043900
Glyma.14G044000
Glyma.14G044400
Glyma.14G044500
Glyma.14G044700
Glyma.14G045000
Glyma.14G045100
Glyma.14G045200
Glyma.14G045300
Glyma.14G045400
Glyma.14G045500
Glyma.14G045900
Glyma.14G046000
Glyma.14G046100
Glyma.14G046200
Glyma.14G046300

14970141

E-Rlc

Akishinore
Crockett
Fukuyutaka
Moyayimame
NS6002
Tamba

Glyma.04G040700
Glyma.04G040900
Glyma.04G041100
Glyma.04G041200
Glyma.04G041300
Glyma.04G041400
Glyma.04G041500
Glyma.04G041900
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.04G042000
Glyma.04G042300

14970189

E-Rlc

Moyayimame
P1416937

Glyma.19G220200
Glyma.19G220300
Glyma.19G220500
Glyma.19G220800
Glyma.19G221700
Glyma.19G221900
Glyma.19G222000

14970299

E-Rlc

Akishinore
Fukuyutaka
NS6002
P1416937

Glyma.07G138300
Glyma.07G138900
Glyma.07G139300
Glyma.07G139600
Glyma.07G139700
Glyma.07G139800
Glyma.07G139900
Glyma.07G140000
Glyma.07G140200
Glyma.07G140300

14970355

E-R1cy R3-R7p

Fukuyutaka

Glyma.07G199500
Glyma.07G199700
Glyma.07G199800
Glyma.07G199900
Glyma.07G200100
Glyma.07G200400
Glyma.07G200800
Glyma.07G201200
Glyma.07G201300

14970355

R3-R7p

Enrei

Glyma.07G199500
Glyma.07G199700
Glyma.07G199800
Glyma.07G199900
Glyma.07G200100
Glyma.07G200400
Glyma.07G200800
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.07G201200
Glyma.07G201300

14970358

R1-R3p

6411RG
ACA530
J040284
NA5009

Glyma.13G190300
Glyma.13G190400
Glyma.13G190800
Glyma.13G191000
Glyma.13G191200
Glyma.13G191400
Glyma.13G191600
Glyma.13G191900
Glyma.13G192100
Glyma.13G192400

14970437

R3-R6p y R3-R7p

Enrei
Fukuyutaka
Tamba

Glyma.06G172000
Glyma.06G172300
Glyma.06G172400
Glyma.06G172600
Glyma.06G172700
Glyma.06G173100
Glyma.06G173400
Glyma.06G173500

14970437

R3-R7p

Crockett
LAE9757504

Glyma.06G172000
Glyma.06G172300
Glyma.06G172400
Glyma.06G172600
Glyma.06G172700
Glyma.06G173100
Glyma.06G173400
Glyma.06G173500

14970494

E-Rlc

Moyayimame
P1416937

Glyma.09G057300
Glyma.09G057400

14970532

E-Rlc

LAE0690102
P1416937

Glyma.03G056900
Glyma.03G057000
Glyma.03G057100
Glyma.03G057200

Anexo IV | 271



Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14970599

E-Rlc

Akishinore

Fukuyutaka

Glyma.15G010300
Glyma.15G010400
Glyma.15G011100
Glyma.15G011600
Glyma.15G011700
Glyma.15G011800
Glyma.15G011900
Glyma.15G012000
Glyma.15G012100
Glyma.15G012300

14970653

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka

Glyma.04G059600
Glyma.04G059800
Glyma.04G060300
Glyma.04G060400
Glyma.04G060500
Glyma.04G060800
Glyma.04G061000
Glyma.04G061200
Glyma.04G061300
Glyma.04G061400
Glyma.04G061500
Glyma.04G061700

14970656

E-Ricy 3-R7p

Fukuyutaka
NattoKotsubu

Tamba

Glyma.17G061000
Glyma.17G061100
Glyma.17G061200
Glyma.17G061300
Glyma.17G061400
Glyma.17G061600
Glyma.17G061900
Glyma.17G062000

14970661

E-R1cy 3-R7p

Crockett
Fukuyutaka
Tamba

Glyma.08G199000
Glyma.08G199300
Glyma.08G199400
Glyma.08G199500
Glyma.08G199700
Glyma.08G199900
Glyma.08G200500
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.08G200700
Glyma.08G200800
Glyma.08G201000
Glyma.08G201100

14970746

E-Rlc

Akishinore
Fukuyutaka
Moyayimame
NS6002

Tamba

Glyma.14G204100
Glyma.14G204200
Glyma.14G204400
Glyma.14G205200
Glyma.14G205500

14970837

E-R1cy R3-R7p

Enrei

Glyma.16G185100
Glyma.16G185200
Glyma.16G185300
Glyma.16G185400
Glyma.16G185500
Glyma.16G185800
Glyma.16G185900
Glyma.16G186100
Glyma.16G186200
Glyma.16G186400
Glyma.16G186500

14970837

E-Rlc, R3-R6py
R3-R7p

Fukuyutaka

Glyma.16G185100
Glyma.16G185200
Glyma.16G185300
Glyma.16G185400
Glyma.16G185500
Glyma.16G185800
Glyma.16G185900
Glyma.16G186100
Glyma.16G186200
Glyma.16G186400
Glyma.16G186500
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14970841

E-R1c, R3-R6p y
R3-R7p

Fukuyutaka
Tamba

Glyma.08G198100
Glyma.08G198200
Glyma.08G198300
Glyma.08G198400
Glyma.08G198500
Glyma.08G198600
Glyma.08G198700
Glyma.08G198800
Glyma.08G198900

Glyma.08G199000*

Glyma.08G199300
Glyma.08G199400
Glyma.08G199500
Glyma.08G199700
Glyma.08G199900

14970842

E-Rlc

Akishinore
Fukuyutaka
NS6002
Tamba

Glyma.02G060600
Glyma.02G061100
Glyma.02G061400
Glyma.02G061700
Glyma.02G062300
Glyma.02G062700

14970936

E-R1cy R3-R7p

Crockett
Tamba

Glyma.01G035700
Glyma.01G035800
Glyma.01G035900
Glyma.01G036100
Glyma.01G036500
Glyma.01G036600

14970936

R3-R7p

Enrei

Glyma.01G035700
Glyma.01G035800
Glyma.01G035900
Glyma.01G036100
Glyma.01G036500
Glyma.01G036600

14972823

E-Rlc

DM4670
Harosoy

Glyma.06G254100
Glyma.06G254200
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14973650

E-Rlc

PROT12FCA

Glyma.15G047500
Glyma.15G048100
Glyma.15G048500
Glyma.15G048600
Glyma.15G048900
Glyma.15G049000
Glyma.15G049200
Glyma.15G049500
Glyma.15G049600
Glyma.15G049700

14973650

E-R1cyR3-R7

NattoKotsubu
NS6002

Glyma.15G047500
Glyma.15G048100
Glyma.15G048500
Glyma.15G048600
Glyma.15G048900
Glyma.15G049000
Glyma.15G049200
Glyma.15G049500
Glyma.15G049600
Glyma.15G049700

14973650

E-R1cy R3-R7

LAE9754703

Glyma.15G047500
Glyma.15G048100
Glyma.15G048500
Glyma.15G048600
Glyma.15G048900
Glyma.15G049000
Glyma.15G049200
Glyma.15G049500
Glyma.15G049600
Glyma.15G049700

14976141

E-Rlc

Tamba

Glyma.17G233400
Glyma.17G233500
Glyma.17G233800
Glyma.17G233900
Glyma.17G234700
Glyma.17G235100
Glyma.17G235700
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,
R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
Fukuyutaka Glyma.17G061000
NattoKotsubu Glyma.17G061100
Tamba Glyma.17G061200
14976963 E-Ricy R3-R7p Glyma.17G061300
Glyma.17G061400
Glyma.17G061600
Glyma.17G061900
Glyma.17G062000
Tamba Glyma.01G035700
Glyma.01G035800
14977030 ERILc Glyma.01G035900
Glyma.01G036100
Glyma.01G036500
Glyma.01G036600
Crockett Glyma.01G035700
Glyma.01G035800
14977030 E-R1cy R3-R7p Glyma.01G035900
Glyma.01G036100
Glyma.01G036500
Glyma.01G036600
Akishinore Glyma.08G316500
Fukuyutaka Glyma.08G316900
14978202 ERLc P1416937 Glyma.08G317300
Tamba Glyma.08G317600
Glyma.08G317800*
Glyma.08G318900
Akishinore Glyma.169102600
Enrei Glyma.169103100
14978722 R3-R7p Fukuyutaka
IAC100
NattoKotsubu
Akishinore Glyma.20G013600
14979705 E'Rlééfg;gg’p y Tamba Glyma.20G014300
Glyma.20G014400
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Continuacion Tabla 1'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
P190768 Glyma.20G013600
14979705 R3-R7p Glyma.20G014300
Glyma.20G014400
Harosoy Glyma.06G211900
14980000 E-R1c NA5009 Glyma.06G212800
Glyma.06G212900
Harosoy Glyma.05G071700
14980996 E-Rlc Moyayimame Glyma.05G072000
NattoKotsubu
Crockett Glyma.16G165500
NattoKotsubu Glyma.16G165800
14981158 E-Ricy R3-RTp Tamba Glyma.16G165900
Glyma.16G166700
Glyma.16G166800
Glyma.16G167200
Akishinore Glyma.07G099100
Champaqui5.40 Glyma.07G099600*
Fukuyutaka Glyma.07G100200
14981223 E-R1c Harosoy
LAE0690102
NA5009
P1416937
Crockett Glyma.11G220200
PROT12FCA Glyma.11G220500
Glyma.11G220600
Glyma.11G220900
14981558 E-R1c Glyma.11G221000
Glyma.11G221100
Glyma.11G221500
Glyma.11G221800
Glyma.11G221900
LAE9962801 Glyma.U031600
P1123440
14982314 R1-R3p PI416937
PROT12FCA
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
Harosoy Glyma.16G202400
NA5009 Glyma.16G203100
NS6002 Glyma.16G203300
14983445 E-R1c Glyma.16G203900
Glyma.16G204300
Glyma.16G204400
Glyma.16G204600
Harosoy Glyma.16G155000
PROT12FCA Glyma.16G155100
Tamba Glyma.16G155200
Glyma.16G155300
14983608 ERILc Glyma.16G155700
Glyma.16G156100
Glyma.16G156200
Glyma.16G156400
Glyma.16G156500
Glyma.16G156700
Akishinore Glyma.08G268200
Crockett Glyma.08G268300
DM4670
14983715 E-Rlc Fukuyutaka
Harosoy
P1416937
Tamba
NattoKotsubu Glyma.16G164400
P1157440 Glyma.16G164500
Glyma.16G164800
14984136 E-R1cy R3-R7p Glyma.16G165200
Glyma.16G165500
Glyma.16G165800
Glyma.16G165900
Enrei Glyma.16G164400
Glyma.16G164500
14984136 R3-R7p Glyma.16G164800

Glyma.16G165200
Glyma.16G165500
Glyma.16G165800
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
Glyma.16G165900
Crockett Glyma.16G177800
Tamba Glyma.16G177900
Glyma.16G178100
Glyma.16G178700*
Glyma.16G178800
14984163 E-Rlc
Glyma.16G178900
Glyma.16G179100
Glyma.16G179600
Glyma.16G179800
Glyma.16G179900
DM4670 Glyma.06G221400*
14984252 E-Rlc
Harosoy
14970927|F|0-40:C>A-40:C>A E-Rlc Moyayimame Glyma.14G141200
PROT12FCA Glyma.18G189500
14970948|F|0-52:G>T-52:G>T E-Rlc
Glyma.18G189700
Crockett Glyma.18G189500
14970948|F|0-52:G>T-52:G>T E-R1lcy R3-R7
Glyma.18G189700
Fukuyutaka Glyma.08G139700
NS6002 Glyma.08G140100

14971061|F|0-13:C>A-13:C>A

E-R1cy R3-R7p

Glyma.08G140200
Glyma.08G140400
Glyma.08G140500
Glyma.08G140600
Glyma.08G141000
Glyma.08G142300
Glyma.08G142400
Glyma.08G142500
Glyma.08G142600
Glyma.08G142700
Glyma.08G142800
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14971061|F|0-13:C>A-13:C>A

R3-R7p

Enrei

Glyma.08G139700
Glyma.08G140100
Glyma.08G140200
Glyma.08G140400
Glyma.08G140500
Glyma.08G140600
Glyma.08G141000
Glyma.08G142300
Glyma.08G142400
Glyma.08G142500
Glyma.08G142600
Glyma.08G142700
Glyma.08G142800

14971086|F|0-42:T>C-42:T>C

E-Rlc

Moyayimame
NattoKotsubu
NS6002

Glyma.14G128200

14971094|F|0-58:A>G-58:A>G

E-R1cy R3-R7p

Akishinore

Glyma.06G302600
Glyma.06G302700
Glyma.06G302800
Glyma.06G303100
Glyma.06G303600
Glyma.06G303700

14971094|F|0-58:A>G-58:A>G

R3-R6p y R3-R7p

FAINTAT760
NA5009

Tamba

Glyma.06G302600
Glyma.06G302700
Glyma.06G302800
Glyma.06G303100
Glyma.06G303600
Glyma.06G303700

14971094|F|0-58:A>G-58:A>G

R3-R7p

AT7321
LAE9754703
LAE9962801

P190768
P1157440

Glyma.06G302600
Glyma.06G302700
Glyma.06G302800
Glyma.06G303100
Glyma.06G303600
Glyma.06G303700
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14971103|F|0-56:T>C-56:T>C

E-R1cy R1-R3p

Crockett
P1200492
PROT12FCA

Glyma.18G180900
Glyma.18G181100
Glyma.18G181200
Glyma.18G181300

14971121|F|0-34:C>T-34:C>T

E-Rlc

ACA420

Glyma.14G045000
Glyma.14G045100
Glyma.14G045200
Glyma.14G045300
Glyma.14G045400
Glyma.14G045500
Glyma.14G045900
Glyma.14G046000
Glyma.14G046100
Glyma.14G046200
Glyma.14G046300
Glyma.14G046400
Glyma.14G046800
Glyma.14G047000

14971189|F|0-39: T>A-39:T>A

E-Rlc, R3-R6p y
R3-R7p

Fukuyutaka

Tamba

Glyma.11G213700
Glyma.11G214200
Glyma.11G214300
Glyma.11G214400
Glyma.11G214800

14971189|F|0-39:T>A-39:T>A

R3-R6p y R3-R7p

Enrei

Glyma.11G213700
Glyma.11G214200
Glyma.11G214300
Glyma.11G214400
Glyma.11G214800

14971207|F|0-18:C>T-18:C>T

E-R1cy R3-R7p

NS6002

Glyma.06G200000
Glyma.06G200100
Glyma.06G200200
Glyma.06G200800
Glyma.06G201200
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14971207|F|0-18:C>T-18:C>T

R3-R7p

A7321

Glyma.06G200000
Glyma.06G200100
Glyma.06G200200
Glyma.06G200800
Glyma.06G201200

14971226(F|0-13:G>C-13:G>C

E-Rlc

Akishinore
Fukuyutaka
NS6002

Glyma.10G168600
Glyma.10G169200
Glyma.10G169400
Glyma.10G170400
Glyma.10G170500

14971248|F|0-24:C>A-24:C>A

E-Rlc

NA5009

Glyma.10G230000
Glyma.10G230200
Glyma.10G230300
Glyma.10G230700
Glyma.10G231200
Glyma.10G231500
Glyma.10G231600
Glyma.10G231700
Glyma.10G231800
Glyma.10G232000
Glyma.10G232200

14971250[F|0-34:G>A-34:G>A

R3-R6p

ALIM3.44
Mireyad?2

Glyma.17G233200
Glyma.17G233400
Glyma.17G233500
Glyma.17G233800
Glyma.17G233900
Glyma.17G234700
Glyma.17G235100

14971286|F|0-43:C>A-43:C>A

E-Rlc

NS6002

Glyma.01G188000
Glyma.01G188100
Glyma.01G188400
Glyma.01G188600
Glyma.01G188900
Glyma.01G189100
Glyma.01G189400
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Continuacion Tabla 1'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.01G189500
Glyma.01G189700
Glyma.01G190000

14971388|F|0-22:C>A-22:C>A

E-Rlc, R3-R6p y
R3-R7p

DM4670

Glyma.15G249700

14971427|F|0-8:G>A-8:G>A

E-Rlc, R3-R6p y
R3-R7p

Fukuyutaka

Tamba

Glyma.15G153700
Glyma.15G153900
Glyma.15G154000
Glyma.15G154100
Glyma.15G154300
Glyma.15G154600
Glyma.15G154700

14971427|F|0-8:G>A-8:G>A

R3-R6p y R3-R7p

Enrei

Glyma.15G153700
Glyma.15G153900
Glyma.15G154000
Glyma.15G154100
Glyma.15G154300
Glyma.15G154600
Glyma.15G154700

14971577|F|0-44.G>A-44:G>A

E-Rlc

Crockett
NS6002

Glyma.12G056200
Glyma.12G056300
Glyma.12G056400
Glyma.12G056500
Glyma.12G057000

Glyma.12G057300
Glyma.12G057400
Glyma.12G057600
Glyma.12G057900
Glyma.12G058000
Glyma.12G058100
Glyma.12G058500
Glyma.12G058900
Glyma.12G059000
Glyma.12G059100
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
Harosoy Glyma.19G252500
Glyma.19G252600
Glyma.19G253000
Glyma.19G253100
Glyma.19G253900
14971581|F|0-48:A>T-48:A>T E-R1c
Glyma.19G254000
Glyma.19G254200
Glyma.19G254500
Glyma.19G254800
Glyma.19G254900
Akishinore Glyma.19G224200
R3-R7p Enrei Glyma.19G224300
14971627|F|0-24:A>T-24:A>T NS6002 Glyma.19G224400
NattoKotsubu Glyma.19G224500
Tamba Glyma.19G224600
Enrei Glyma.06G302600
FAINTA760 Glyma.06G302700
Fukuyutaka Glyma.06G302800
14971668|F|0-36:C>A-36:C>A R3-R6p y R3-R7p
NA5009 Glyma.06G303100
Tamba Glyma.06G303600
Glyma.06G303700
A7321 Glyma.06G302600
Akishinore Glyma.06G302700
LAE9754703 Glyma.06G302800
14971668|F|0-36:C>A-36:C>A R3-R7p LAE9962801 Glyma.06G303100
PI190768 Glyma.06G303600
Crockett Glyma.06G303700
IAC100
P1157440
Fukuyutaka Glyma.20G191800
Harosoy Glyma.20G192000
Glyma.20G192100
14971681|F|0-20:C>T-20:C>T E-Rl1c Glyma.20G192200

Glyma.20G192300
Glyma.20G192400
Glyma.20G192500
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
Glyma.20G192600
Glyma.20G192700
Glyma.20G192800
Glyma.20G192900
Glyma.20G193000
14971692|F|0-8:A>T-8:A>T E-Rlc DMA670 Glyma 066254100
Harosoy Glyma.06G254200
Fukuyutaka Glyma.02G149100
P1416937 Glyma.02G149400
14971999|F|0-65:T>C-65:T>C E-R1c PROTIZFCA Glyma.02G143600
Tamba Glyma.02G149800
Glyma.02G149900
Glyma.02G150100
Tamba Glyma.15G142400
Glyma.15G142500
Glyma.15G142700
14972022|F|0-66:C>T-66:C>T E-R1c Glyma.15G143000
Glyma.15G143100
Glyma.15G143300
Glyma.15G143400
LAE9962801 Glyma.16G112600
P1123440 Glyma.16G113000
14972095|F|0-35:G>T-35:G>T R1-R3p P1416937 Glyma.16G113100
PROT12FCA Glyma.16G113200
Glyma.16G113300
DM4670 Glyma.06G216500

14972117|F|0-8:A>G-8:A>G E-Rlc

Harosoy Glyma.06G216900
ACA420 Glyma.14G222900
P171465 Glyma.14G223000
Glyma.14G223100
14972279|F|0-15:T>C-15:T>C E-Rlc Glyma 146223200

Glyma.14G223400
Glyma.14G223500
Glyma.14G223600
Glyma.14G223900
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.14G224000
Glyma.14G224100

14972281|F|0-13:A>G-13:A>G

E-Rlc

Harosoy

Tamba

Glyma.17G103400
Glyma.17G103500
Glyma.17G103800
Glyma.17G103900
Glyma.17G104000
Glyma.17G104100

Glyma.17G104200*

Glyma.17G104500
Glyma.17G104600
Glyma.17G104800
Glyma.17G105100
Glyma.17G105200

14972350|F|0-44:C>T-44:C>T

E-Rlc

NS6002

Glyma.06G185500
Glyma.06G185900
Glyma.06G186000
Glyma.06G186100
Glyma.06G186200
Glyma.06G186300
Glyma.06G186400
Glyma.06G186800
Glyma.06G186900
Glyma.06G187000
Glyma.06G187100
Glyma.06G187200

14972393|F|0-32:C>T-32:.C>T

R1-R3p

J040284

Glyma.03G220800
Glyma.03G221400
Glyma.03G221500
Glyma.03G221600
Glyma.03G221700
Glyma.03G221900
Glyma.03G222000
Glyma.03G222000
Glyma.03G222100
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.03G222400
Glyma.03G223000
Glyma.03G223100

14972399|F|0-63:G>A-63:G>A

E-Rlc

Moyayimame
PROT12FCA

Glyma.12G190700
Glyma.12G190800
Glyma.12G191000
Glyma.12G191300
Glyma.12G191400
Glyma.12G191800
Glyma.12G191900
Glyma.12G192400
Glyma.12G192500

14972421|F|0-42: T>A-42:T>A

E-R1cy R3-R7p

Moyayimame
P1416937

Glyma.19G228300
Glyma.19G228400
Glyma.19G228600
Glyma.19G228800
Glyma.19G229000
Glyma.19G229900
Glyma.19G230300
Glyma.19G230900

14972421|F|0-42: T>A-42:T>A

E-R1cy R3-R7

NS6002

Glyma.19G228300
Glyma.19G228400
Glyma.19G228600
Glyma.19G228800
Glyma.19G229000
Glyma.19G229900
Glyma.19G230300
Glyma.19G230900

14972460[F|0-23:G>T-23:G>T

E-Rlc

Fukuyutaka
Moyayimame
NattoKotsubu

NS6002

Tamba

Glyma.14G035400
Glyma.14G035500
Glyma.14G035600
Glyma.14G035800
Glyma.14G036000*
Glyma.14G036200
Glyma.14G036400
Glyma.14G036500
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14972473|F|0-59:A>G-59:A>G

E-Rlc

Akishinore
Champaqui5.40
Crockett
Fukuyutaka
Harosoy

Tamba

Glyma.14G067100
Glyma.14G067800
Glyma.14G068000
Glyma.14G068100
Glyma.14G068400

14972573|F|0-6:A>G-6:A>G

E-R1cy R3-R6p

P1416937

Glyma.15G004100
Glyma.15G004200
Glyma.15G004500
Glyma.15G004700
Glyma.15G004900
Glyma.15G005000
Glyma.15G005100
Glyma.15G005200
Glyma.15G005300
Glyma.15G005400
Glyma.15G005500
Glyma.15G006400
Glyma.15G006600

14972655|F|0-58:G>A-58:G>A

E-Rlc

P1416937

Glyma.08G320200
Glyma.08G320500
Glyma.08G320700
Glyma.08G321300
Glyma.08G321700
Glyma.08G321800
Glyma.08G322200

14972655|F|0-58:G>A-58:G>A

E-R1cy R3-R7

Fukuyutaka

Glyma.08G320200
Glyma.08G320500
Glyma.08G320700
Glyma.08G321300
Glyma.08G321700
Glyma.08G321800
Glyma.08G322200
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14972655|F|0-58:G>A-58:G>A

R3-R7

Enrei

Glyma.08G320200
Glyma.08G320500
Glyma.08G320700
Glyma.08G321300
Glyma.08G321700
Glyma.08G321800
Glyma.08G322200

14972704|F|0-47:G>T-47:G>T

E-R1cy R3-R6p

Fukuyutaka

Glyma.04G059600
Glyma.04G059800
Glyma.04G060300
Glyma.04G060400
Glyma.04G060500

Glyma.04G060800*

Glyma.04G061000
Glyma.04G061200
Glyma.04G061300
Glyma.04G061400
Glyma.04G061500
Glyma.04G061700

14972779|F|0-40:C>T-40:C>T

E-R1lcy R3-R7p

NS6002

Glyma.04G091900
Glyma.04G092200
Glyma.04G092400
Glyma.04G092600
Glyma.04G092700
Glyma.04G092800
Glyma.04G092900

Glyma.04G093100*

Glyma.04G093200
Glyma.04G093300
Glyma.04G093400
Glyma.04G093500
Glyma.04G093600
Glyma.04G093800
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14972779|F|0-40:C>T-40:C>T

R3-R7p

Enrei

Glyma.04G091900
Glyma.04G092200
Glyma.04G092400
Glyma.04G092600
Glyma.04G092700
Glyma.04G092800
Glyma.04G092900

Glyma.04G093100*

Glyma.04G093200
Glyma.04G093300
Glyma.04G093400
Glyma.04G093500
Glyma.04G093600
Glyma.04G093800

14972822|F|0-12:A>T-12:A>T

E-Rlc

DM4670

Glyma.06G254100
Glyma.06G254200
Glyma.06G254100
Glyma.06G254200

14972887|F|0-58:C>G-58:C>G

E-R1cy R3-R6p

PROT12FCA

Glyma.18G187500
Glyma.18G187600
Glyma.18G187700
Glyma.18G187900
Glyma.18G188000

14972905|F|0-62:A>G-62:A>G

R1-R3p

Akishinore
IntaParana5500
LAE9757504
Tamba

Glyma.14G071700
Glyma.14G072300
Glyma.14G072400
Glyma.14G072600
Glyma.14G072700
Glyma.14G072800
Glyma.14G072900
Glyma.14G073000
Glyma.14G073500
Glyma.14G073800
Glyma.14G074100
Glyma.14G074300
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.14G074500

14972917|F|0-42:T>C-42:T>C

R3-R6p

Mireya4?2

Glyma.10G026200
Glyma.10G026300
Glyma.10G026400
Glyma.10G026600
Glyma.10G026700
Glyma.10G026800
Glyma.10G026900
Glyma.10G027500
Glyma.10G028100
Glyma.10G028200

14973046|F|0-25:G>T-25:G>T

E-R1cy R3-R7p

DM4670

Glyma.01G162600
Glyma.01G162700
Glyma.01G162800
Glyma.01G163100
Glyma.01G163300
Glyma.01G163500
Glyma.01G163900
Glyma.01G164500
Glyma.01G164600
Glyma.01G164700
Glyma.01G164800
Glyma.01G164900

14973221|F|0-19: T>A-19:T>A

E-R1cy R3-R7p

Fukuyutaka
NattoKotsubu

Tamba

Glyma.07G125200
Glyma.07G125300
Glyma.07G125600
Glyma.07G125700
Glyma.07G126100

14973221|F|0-19:T>A-19:T>A

R3-R7p

Enrei

Glyma.07G125200
Glyma.07G125300
Glyma.07G125600
Glyma.07G125700
Glyma.07G126100
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14973273|F|0-36:T>C-36:T>C

E-Rlc

Akishinore

Harosoy

Glyma.19G257800
Glyma.19G258700
Glyma.19G258800
Glyma.19G258900
Glyma.19G259200
Glyma.19G259300
Glyma.19G259400
Glyma.19G259500
Glyma.19G259700
Glyma.19G260000
Glyma.19G260100
Glyma.19G260300
Glyma.19G260400

14973275|F|0-12:G>C-12:G>C

E-R1cy R3-R7p

NattoKotsubu

Tamba

Glyma.17G061000
Glyma.17G061100
Glyma.17G061200
Glyma.17G061300
Glyma.17G061400
Glyma.17G061600
Glyma.17G061900
Glyma.17G062000
Glyma.17G062300
Glyma.17G062500

14973343|F|0-52:G>C-52:G>C

E-Rlc

Harosoy

Glyma.09G223800
Glyma.09G224000
Glyma.09G224500
Glyma.09G224600
Glyma.09G224900

Glyma.09G225200*

Glyma.09G225400
Glyma.09G225500
Glyma.09G225600
Glyma.09G225700
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14973357|F|0-58:G>C-58:G>C

E-Rlc

Akishinore
Harosoy
NS6002

Tamba

Glyma.10G153500
Glyma.10G153700
Glyma.10G153800

Glyma.10G153900*

Glyma.10G 154600
Glyma.10G154700
Glyma.10G 155000
Glyma.10G155200

14973389|F|0-67:G>A-67:G>A

E-Rlc

Akishinore
Moyayimame
NattoKotsubu

P1416937

Tamba

Glyma.19G222200
Glyma.19G222600
Glyma.19G222700
Glyma.19G222700
Glyma.19G222900
Glyma.19G223000
Glyma.19G223500

14973409|F|0-49:G>A-49:G>A

R1-R3p

J040284

Glyma.03G220800
Glyma.03G221400
Glyma.03G221500
Glyma.03G221600
Glyma.03G221700
Glyma.03G221900
Glyma.03G222000
Glyma.03G222100
Glyma.03G222400

14973459|F|0-49: T>A-49:T>A

E-Rlc

NS6002
P1416937

Glyma.17G019300
Glyma.17G019400
Glyma.17G019800
Glyma.17G020700
Glyma.17G021000
Glyma.17G021100
Glyma.17G021200
Glyma.17G021400
Glyma.17G021800
Glyma.17G022200
Glyma.17G022300
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14973488|F|0-40:A>G-40:A>G

E-Rlc

PROT12FCA

Glyma.20G165800
Glyma.20G166300
Glyma.20G166400
Glyma.20G166500
Glyma.20G 166600
Glyma.20G166900

14973488|F|0-40:A>G-40:A>G

E-R1cy R3-R7p

Tamba

Glyma.20G165800
Glyma.20G166300
Glyma.20G166400
Glyma.20G 166500
Glyma.20G 166600
Glyma.20G 166900

14973512|F|0-24:T>C-24:T>C

E-R1lc

PROT12FCA

Glyma.12G075300
Glyma.12G075400
Glyma.12G075500
Glyma.12G075800
Glyma.12G076200
Glyma.12G076500

14973512|F|0-24:T>C-24:T>C

E-R1cy R3-R7p

NS6002

Glyma.12G075300
Glyma.12G075400
Glyma.12G075500
Glyma.12G075800
Glyma.12G076200
Glyma.12G076500

14973553|F|0-29:A>T-29:A>T

E-Rlc

PROT12FCA

Glyma.06G160500
Glyma.06G160800
Glyma.06G160900
Glyma.06G161200
Glyma.06G161600
Glyma.06G161800
Glyma.06G162100
Glyma.06G162300
Glyma.06G162500
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14973553|F|0-29:A>T-29:A>T

E-R1cy R3-R7p

Tamba

Glyma.06G160500
Glyma.06G160800
Glyma.06G160900
Glyma.06G161200
Glyma.06G161600
Glyma.06G161800
Glyma.06G162100
Glyma.06G162300
Glyma.06G162500

14973570|F|0-9:G>A-9:G>A

E-Rlc

Harosoy
NA5009

Glyma.05G000100
Glyma.05G000200
Glyma.05G000600
Glyma.05G000900
Glyma.05G001100
Glyma.05G001600

14973649|F|0-19:G>T-19:G>T

E-Rlc

NS6002
PROT12FCA

Glyma.15G047500
Glyma.15G048100
Glyma.15G048500
Glyma.15G048600
Glyma.15G048900
Glyma.15G049000
Glyma.15G049200
Glyma.15G049500
Glyma.15G049600
Glyma.15G049700

14973767|F|0-65:T>C-65:T>C

E-Rlc

Fukuyutaka
Harosoy
Moyayimame

Glyma.11G130000
Glyma.11G130200

Glyma.11G130300*

Glyma.11G130600
Glyma.11G131200

14973808|F|0-41: T>C-41:T>C

E-Rlc

Tamba

Glyma.20G023800
Glyma.20G024100
Glyma.20G024400
Glyma.20G024700
Glyma.20G024800
Glyma.20G025100
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14973942|F|0-49:C>T-49:C>T

R1-R3p

J040284

Glyma.08G296100
Glyma.08G296400
Glyma.08G296700
Glyma.08G296800
Glyma.08G296900
Glyma.08G297000
Glyma.08G297200
Glyma.08G297300
Glyma.08G297400

14973961|F|0-17:A>G-17:A>G

E-Rlc

Harosoy

Glyma.20G211200
Glyma.20G211300
Glyma.20G211600
Glyma.20G212000
Glyma.20G212100
Glyma.20G212200
Glyma.20G212800
Glyma.20G212900
Glyma.20G213100

14973974|F|0-44:T>A-44:T>A

E-Rlc

Harosoy

Glyma.20G186000
Glyma.20G186200
Glyma.20G 186500
Glyma.20G187200
Glyma.20G187300
Glyma.20G188000

14973989|F|0-60:C>G-60:C>G

E-Rlc

NattoKotsubu
P1416937
PROTI12FCA

Glyma.16G121700
Glyma.16G121900
Glyma.16G122100

14974037|F|0-17:A>G-17:A>G

R1-R3p

IntaParana5500
LAE9757504
NattoKotsubu

P1123440

Glyma.14G208100
Glyma.14G208500
Glyma.14G209000

Glyma.14G209400*

Glyma.14G210000
Glyma.14G210100
Glyma.14G210200
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Continuacion Tabla 1V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-

Ric, R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.14G210500
Glyma.14G210600
Glyma.14G210700

14974052|F|0-67:T>C-67:T>C

R1-R3p

J040284

Glyma.08G296000
Glyma.08G296100
Glyma.08G296400
Glyma.08G296700

14974061|F|0-25:T>G-25:T>G

E-R1cy R3-R7p

LAE0690102

Glyma.08G003600
Glyma.08G003900
Glyma.08G004100
Glyma.08G004200
Glyma.08G004800
Glyma.08G005100
Glyma.08G005400
Glyma.08G005600
Glyma.08G005800

14974167|F|0-29:G>A-29:G>A

E-R1cy R1-R3p

Akishinore
Crockett
Harosoy
P1416937

Glyma.15G082900
Glyma.15G083100
Glyma.15G083200
Glyma.15G083600
Glyma.15G083700

Glyma.15G083800*

Glyma.15G084000
Glyma.15G084100
Glyma.15G084200
Glyma.15G084400
Glyma.15G084500

14974210|F|0-24:A>T-24:A>T

R3-R6p

NA5009

Glyma.02G309100
Glyma.02G309300
Glyma.02G309500
Glyma.02G310100
Glyma.02G310400
Glyma.02G311000
Glyma.02G311100
Glyma.02G311200
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Continuacion Tabla 1'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14974370|F|0-66:C>T-66:C>T

E-R1c, R1-R3p

Harosoy

Glyma.02G149900
Glyma.02G150100
Glyma.02G150600
Glyma.02G150700
Glyma.02G150800
Glyma.02G150900
Glyma.02G151100
Glyma.02G151200
Glyma.02G151700

14974432|F|0-43:G>T-43:G>T

R1-R3p

J040284

Glyma.03G192900
Glyma.03G193300
Glyma.03G193500
Glyma.03G194100
Glyma.03G194300
Glyma.03G194600
Glyma.03G194700
Glyma.03G194800
Glyma.03G195000
Glyma.03G195300
Glyma.03G195400
Glyma.03G195600

14974463|F|0-15:T>A-15:T>A

E-Rlc

Harosoy
NA5009

Glyma.05G000100
Glyma.05G000200

Glyma.05G000600*

Glyma.05G000900
Glyma.05G001100
Glyma.05G001600
Glyma.05G001800
Glyma.05G001900

14974469|F|0-13:T>A-13:T>A

R1-R3p

J040284

Glyma.03G192900
Glyma.03G193300
Glyma.03G193500
Glyma.03G194100
Glyma.03G194300
Glyma.03G194600
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.03G194700
Glyma.03G194800
Glyma.03G195000
Glyma.03G195300
Glyma.03G195400
Glyma.03G195600

14974488|F|0-14:G>A-14:G>A

E-Rlc

Harosoy
NA5009

Glyma.05G000100
Glyma.05G000200
Glyma.05G000300
Glyma.05G000600
Glyma.05G000900
Glyma.05G001100

14974557|F|0-41: T>A-41:T>A

E-R1cy R3-R7p

NS6002

Tamba

Glyma.15G141200
Glyma.15G141300
Glyma.15G141400
Glyma.15G142400
Glyma.15G142500
Glyma.15G142700
Glyma.15G143000
Glyma.15G143100

14974557|F|0-41:T>A-41:T>A

R3-R7p

Enrei

Glyma.15G141200
Glyma.15G141300
Glyma.15G141400
Glyma.15G142400
Glyma.15G142500
Glyma.15G142700
Glyma.15G143000
Glyma.15G143100

14974754|F|0-18:T>C-18:T>C

E-Rlc

A4613
DM4670
J040284
Mireya4?2
NA5009

Glyma.06G210600
Glyma.06G211000

14974846|F|0-38:A>T-38:A>T

E-Rlc

DM4670

Harosoy

Glyma.06G254100
Glyma.06G254200

Anexo IV | 299



Continuacion Tabla 1V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen

14974856(F|0-30:C>A-30:C>A E'Rléé'ﬁ;gfsp y DM4670 Glyma.15G249700
A4613 Glyma.06G206300
DM4670 Glyma.06G206400
14974858|F|0-35:G>A-35:G>A E-R1c J040284 Glyma.06G206500
Mireya4?2 Glyma.06G206800

NA5009
Enrei Glyma.06G302800
FAINTA760 Glyma.06G303100
14974973|F|0-67:G>A-67:G>A R3-R6p y R3-R7p Fukuyutaka Glyma.06G303600
NA5009 Glyma.06G303700
Tamba Glyma.06G305000
A7321 Glyma.06G302800
Akishinore Glyma.06G303100
LAE9754703 Glyma.06G303600
14974973|F|0-67:G>A-67:G>A R3-R7p LAE9962801 Glyma.06G303700
P190768 Glyma.06G305000

Crockett

IAC100

P1157440
NS6002 Glyma.02G276900
Tamba Glyma.02G277000

14975065|F|0-51:C>T-51:.C>T

E-R1cy R3-R7p

Glyma.02G277200
Glyma.02G277300
Glyma.02G277400
Glyma.02G278000
Glyma.02G278200
Glyma.02G278400
Glyma.02G278600
Glyma.02G278900
Glyma.02G279100
Glyma.02G279300
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Continuacion Tabla 1'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14975163|F|0-31:C>T-31:.C>T

E-Rlc

Moyayimame
NS6002

Glyma.01G188600
Glyma.01G188900
Glyma.01G189100
Glyma.01G189400
Glyma.01G189500
Glyma.01G189700
Glyma.01G190000
Glyma.01G190100
Glyma.01G190400
Glyma.01G190600
Glyma.01G190700

14975178|F|0-18:A>G-18:A>G

E-R1cy R3-R7p

Akishinore
NS6002

Tamba

Glyma.20G018500
Glyma.20G018600
Glyma.20G018800
Glyma.20G018900
Glyma.20G019100
Glyma.20G019200
Glyma.20G019300
Glyma.20G019400
Glyma.20G019600
Glyma.20G019700
Glyma.20G020200
Glyma.20G020300

14975178|F|0-18:A>G-18:A>G

R3-R7p

P190768

Glyma.20G018500
Glyma.20G018600
Glyma.20G018800
Glyma.20G018900
Glyma.20G019100
Glyma.20G019200
Glyma.20G019300
Glyma.20G019400
Glyma.20G019600
Glyma.20G019700
Glyma.20G020200
Glyma.20G020300
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14975200|F|0-15:G>C-15:G>C

E-R1cy R3-R7p

NS6002

Glyma.04G096100
Glyma.04G096200
Glyma.04G096300

Glyma.04G096600*

Glyma.04G096800
Glyma.04G096900
Glyma.04G097100
Glyma.04G097200
Glyma.04G097300

14975297|F|0-24:T>C-24:T>C

R1-R3p

Crockett
IAC100
LAE0696358
P1200492

Glyma.09G189500
Glyma.09G190600
Glyma.09G190700
Glyma.09G190900
Glyma.09G191300
Glyma.09G191500
Glyma.09G191600

14975301|F|0-46:T>A-46:T>A

E-Rlc

P1416937

Glyma.17G028300
Glyma.17G028400
Glyma.17G029800
Glyma.17G030600
Glyma.17G030900
Glyma.17G031000
Glyma.17G031400

14975330|F|0-25:G>A-25:G>A

R3-R6p

Tamba

Glyma.18G029200
Glyma.18G029300
Glyma.18G029400
Glyma.18G029700
Glyma.18G029800
Glyma.18G029900
Glyma.18G030100
Glyma.18G030200
Glyma.18G030300
Glyma.18G030400
Glyma.18G030500
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.18G030600
Glyma.18G030700
Glyma.18G030900

14975386|F|0-5:T>C-5:T>C

E-Rlc

Akishinore

Harosoy

Glyma.09G087900
Glyma.09G088100

14975388|F|0-5:T>C-5:T>C

E-R1cy R3-R7p

Crockett

Glyma.07G099600

Glyma.07G100200*

Glyma.07G100400
Glyma.07G100600
Glyma.07G100700
Glyma.07G101000

14975388|F|0-5:T>C-5:T>C

R3-R7p

LAE9754703

Glyma.07G099600

Glyma.07G100200*

Glyma.07G100400
Glyma.07G100600
Glyma.07G100700
Glyma.07G101000

14975520|F|0-59:C>A-59:C>A

E-Rlc

Harosoy

Glyma.18G224400
Glyma.18G224500
Glyma.18G225300
Glyma.18G225400
Glyma.18G225700
Glyma.18G225800

14975579|F|0-63:C>T-63:C>T

E-R1c, R1-R3p

Harosoy
NattoKotsubu
Tamba

Glyma.17G073100
Glyma.17G073300
Glyma.17G073400
Glyma.17G073800
Glyma.17G073900
Glyma.17G074000
Glyma.17G074100
Glyma.17G074200
Glyma.17G074400
Glyma.17G074700
Glyma.17G074800
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14975838|F|0-46:C>G-46:C>G

E-Rlc

P1416937

Glyma.17G028100
Glyma.17G028300
Glyma.17G028400

Glyma.17G029800*

Glyma.17G030600
Glyma.17G030900
Glyma.17G031000
Glyma.17G031400

14975918|F|0-11:G>A-11:G>A

E-Rlc

ACA420
P171465

Glyma.16G204400
Glyma.16G204600
Glyma.16G205100
Glyma.16G205200
Glyma.16G205500
Glyma.16G206200
Glyma.16G206400
Glyma.16G206500
Glyma.16G207100
Glyma.16G207300
Glyma.16G207400
Glyma.16G207500

14976123|F|0-51:G>T-51:G>T

E-R1lcy R3-R6p

P1416937

Glyma.15G004100
Glyma.15G004200
Glyma.15G004500
Glyma.15G004700
Glyma.15G004900
Glyma.15G005000
Glyma.15G005100
Glyma.15G005200
Glyma.15G005300
Glyma.15G005400
Glyma.15G005500
Glyma.15G006400
Glyma.15G006600
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14976193|F|0-53:A>T-53:A>T

E-Rlc

PROT12FCA

Glyma.12G075300
Glyma.12G075400
Glyma.12G075500
Glyma.12G075800
Glyma.12G076200
Glyma.12G076500

14976193|F|0-53:A>T-53:A>T

E-R1cy R3-R7p

NS6002

Glyma.12G075300
Glyma.12G075400
Glyma.12G075500
Glyma.12G075800
Glyma.12G076200
Glyma.12G076500

14976295|F|0-43:T>C-43:T>C

E-Rlc

Akishinore
Harosoy
Moyayimame
NA5009
PROT12FCA

Glyma.09G022800
Glyma.09G022900
Glyma.09G023000
Glyma.09G023600
Glyma.09G023800
Glyma.09G024100
Glyma.09G024400
Glyma.09G024700
Glyma.09G024800
Glyma.09G024900
Glyma.09G025100

14976429|F|0-6:T>C-6:T>C

E-Rlc

NattoKotsubu
NS6002
Tamba

Glyma.20G112200
Glyma.20G112300
Glyma.20G112400
Glyma.20G112700
Glyma.20G112900
Glyma.20G113000
Glyma.20G113100

Glyma.20G113200*

Glyma.20G113400
Glyma.20G113600
Glyma.20G114000
Glyma.20G114200
Glyma.20G114300
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
Akishinore Glyma.14G060500
Champaqui5.40 Glyma.14G060700
Crockett Glyma.14G060800
Fukuyutaka Glyma.14G061200
Harosoy Glyma.14G061400
14976479|F|0-52: T>A-52:T>A E-Rlc NattoKotsubu Glyma.14G0G1500
Tamba Glyma.14G061800
Glyma.14G062100
Glyma.14G062200
Glyma.14G062300
Glyma.14G062600
Glyma.14G062700
Harosoy Glyma.16G200800
NA5009 Glyma.16G201200
Glyma.16G201300
Glyma.16G201400
Glyma.16G201500
14976504|F|0-23:C>T-23:C>T E-R1c Glyma, 16G201600
Glyma.16G201900
Glyma.16G202100
Glyma.16G202200
Glyma.16G202400
NattoKotsubu Glyma.20G104900
Tamba Glyma.20G105000
14976586|F|0-16:C>A-16:C>A E-Rlc Glyma. 206105300
Glyma.20G105500
Crockett Glyma.06G234700
14976596|F|0-31:G>T-31:G>T R1-R3p Fukuyutaka
IAC100
DM4670 Glyma.06G206800
14976775|F|0-11:C>T-11:.C>T E-R1c Harosoy Glyma.06G207300
NA5009 Glyma.06G207700
PROT12FCA Glyma.12G075300
14976798|F|0-36:G>A-36:G>A E-R1c, R3-R6p Glyma.12G075400

Glyma.12G075500
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.12G075800
Glyma.12G076200
Glyma.12G076500

14976798|F|0-36:G>A-36:G>A

E-Rlc, R3-R6py
R3-R7p

NS6002

Glyma.12G075300
Glyma.12G075400
Glyma.12G075500
Glyma.12G075800
Glyma.12G076200
Glyma.12G076500

14976853|F|0-45:A>G-45:A>G

E-Rlc

PROT12FCA

Glyma.06G160500
Glyma.06G160800
Glyma.06G160900
Glyma.06G161200
Glyma.06G161600
Glyma.06G161800
Glyma.06G162100
Glyma.06G162300
Glyma.06G162500

14976853|F|0-45:A>G-45:A>G

E-R1cy R3-R7p

Tamba

Glyma.06G160500
Glyma.06G160800
Glyma.06G160900
Glyma.06G161200
Glyma.06G161600
Glyma.06G161800
Glyma.06G162100
Glyma.06G162300
Glyma.06G162500

14976911|F|0-17:C>T-17:C>T

E-Rlc

Fukuyutaka
NattoKotsubu
NS6002

Glyma.18G221000
Glyma.18G221300
Glyma.18G221900
Glyma.18G222100
Glyma.18G222400
Glyma.18G222800
Glyma.18G222900
Glyma.18G223000
Glyma.18G223100
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador Fase Genotipo Gen
Crockett Glyma.18G046100
NS6002 Glyma.18G046200
Glyma.18G046300
14976955|F|0-28:A>G-28:A>G E-R1c Glyma. 18G046400
Glyma.18G046600
Glyma.18G046700
Glyma.18G046800
Glyma.18G046900
Harosoy Glyma.05G000100
NA5009 Glyma.05G000200
Glyma.05G000300
Glyma.05G000600*
14977010|F|0-10:A>G-10:A>G E-R1c Glyma.05G000900
Glyma.05G001100
Glyma.05G001600
Glyma.05G001800
Glyma.05G001900
Glyma.05G002000
A5901 Glyma.05G230200
LAE0690102 Glyma.05G230400
Tamba Glyma.05G230600
LAE9758803-B Glyma.05G230700
14977033|F|0-28:G>A-28:G>A E-R1lcy R3-R7 AB126 Glyma.05G230900
Glyma.05G231100
Glyma.05G231700*
Glyma.05G231800
Glyma.05G231900
Glyma.05G232400
INTA Parana 6200 Glyma.05G230200
INTA Parana 5500 Glyma.05G230400
LAE9754703 Glyma.05G230600
P190768 Glyma.05G230700
14977033|F|0-28:G>A-28:G>A R3-R7 RA514 Glyma.05G230900
Glyma.05G231100
LAE9956204 Glyma.05G231700*
. A29A76507550 . Glyma.05G231800
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.05G231900
Glyma.05G232400

14977069|F|0-42:C>T-42:.C>T

E-Rlc

PROT12FCA

Glyma.15G062600
Glyma.15G063000
Glyma.15G063200
Glyma.15G063300
Glyma.15G063600
Glyma.15G063800
Glyma.15G063900
Glyma.15G064000
Glyma.15G064200
Glyma.15G064300
Glyma.15G064600
Glyma.15G064700
Glyma.15G064900
Glyma.15G065000
Glyma.15G065100
Glyma.15G065200
Glyma.15G065300
Glyma.15G065500
Glyma.15G065700
Glyma.15G065900

14977069|F|0-42:C>T-42:C>T

E-R1cy R3-R7p

Crockett
Fukuyutaka
NS6002

Glyma.15G062600
Glyma.15G063000
Glyma.15G063200
Glyma.15G063300
Glyma.15G063600
Glyma.15G063800
Glyma.15G063900
Glyma.15G064000
Glyma.15G064200
Glyma.15G064300
Glyma.15G064600
Glyma.15G064700
Glyma.15G064900
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.15G065000
Glyma.15G065100
Glyma.15G065200
Glyma.15G065300
Glyma.15G065500
Glyma.15G065700
Glyma.15G065900

14977220|F|0-16:G>T-16:G>T

E-Rlc

DM4670

Harosoy

Glyma.06G254100
Glyma.06G254200

14977227|F|0-12:A>G-12:A>G

E-Rlc

NA5009

Glyma.12G067000
Glyma.12G067100
Glyma.12G068500
Glyma.12G068900
Glyma.12G069100
Glyma.12G069200

14977227|F|0-12:A>G-12:A>G

R3-R6p y R3-R7p

NA5009

Tamba

Glyma.12G067000
Glyma.12G067100
Glyma.12G068500
Glyma.12G068900
Glyma.12G069100
Glyma.12G069200

14977509|F|0-23:T>C-23:T>C

R3-R6p

DM4670

LAE0690102
NA5009

Glyma.02G252800
Glyma.02G253100
Glyma.02G253700
Glyma.02G253900
Glyma.02G254200
Glyma.02G254300
Glyma.02G254600
Glyma.02G254800

14977610[F|0-6:T>A-6:T>A

E-Rlc

NS6002

Tamba

Glyma.12G035000
Glyma.12G035100
Glyma.12G035200
Glyma.12G035300
Glyma.12G035400
Glyma.12G035600
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Continuacion Tabla I'V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-R1c,

R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.12G035700
Glyma.12G035800
Glyma.12G036400
Glyma.12G036700
Glyma.12G037000
Glyma.12G037200
Glyma.12G037400
Glyma.12G037700
Glyma.12G038000

14977693|F|0-33:A>G-33:A>G

E-Rlc

DM4670
Harosoy
NA5009

Glyma.06G207300
Glyma.06G207700
Glyma.06G207800

14977726|F|0-20:C>T-20:C>T

E-R1cy R3-R7p

NS6002
Tamba

Glyma.15G141200
Glyma.15G141300
Glyma.15G141400
Glyma.15G142400
Glyma.15G142500
Glyma.15G142700
Glyma.15G143000
Glyma.15G143100

14977726|F|0-20:C>T-20:C>T

R3-R7p

Enrei

Glyma.15G141200
Glyma.15G141300
Glyma.15G141400
Glyma.15G142400
Glyma.15G142500
Glyma.15G142700
Glyma.15G143000
Glyma.15G143100

14977784|F|0-40:A>G-40:A>G

E-Rlc

Crockett
Fukuyutaka
NS6002
P1416937

Glyma.18G130300
Glyma.18G130400
Glyma.18G130500
Glyma.18G130800
Glyma.18G130900

14978580|F|0-13:A>T-13:A>T

E-Rlc

Moyayimame
NattoKotsubu
NS6002

Glyma.14G127800
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Continuacion Tabla 1V-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las fases E-

Ric, R1-R3p, R3-R6p y R3-R7p.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14978824|F|0-55:C>T-55:C>T

E-R1cy R3-R7p

Crockett

Tamba

Glyma.01G035800
Glyma.01G035900
Glyma.01G036100
Glyma.01G036500
Glyma.01G036600

14978824|F|0-55:C>T-55:C>T

R3-R7p

Enrei

Glyma.01G035800
Glyma.01G035900
Glyma.01G036100
Glyma.01G036500
Glyma.01G036600

14978946|F|0-7:A>G-7:A>G

E-Rlc

Crockett

Glyma.06G202400

Glyma.06G202500*

14978975|F|0-46:A>C-46:A>C

E-Rlc

P1416137

Glyma.18G073600
Glyma.18G073700
Glyma.18G074200
Glyma.18G074400
Glyma.18G074800
Glyma.18G075100
Glyma.18G075300
Glyma.18G075500

14978975|F|0-46:A>C-46:A>C

E-R1cy R3-R7p

Fukuyutaka

Glyma.18G073600
Glyma.18G073700
Glyma.18G074200
Glyma.18G074400
Glyma.18G074800
Glyma.18G075100
Glyma.18G075300
Glyma.18G075500

14978975|F|0-46:A>C-46:A>C

R3-R7p

Enrei

Glyma.18G073600
Glyma.18G073700
Glyma.18G074200
Glyma.18G074400
Glyma.18G074800
Glyma.18G075100
Glyma.18G075300
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Continuacion Anexo IV. Tabla IV-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las
fases E-R1 cortas y R1-R3 y R3-R6 prolongadas.

Marcador Fase Genotipo Gen
Glyma.18G075500
Moyayimame Glyma.08G104100

Glyma.08G104300
Glyma.08G 105000
14979104|F|0-58:C>T-58:C>T E-R1c Glyma.08G105100
Glyma.08G 105200
Glyma.08G 105400
Glyma.08G 105500

Crockett Glyma.08G104100

Fukuyutaka Glyma.08G104300

Tamba Glyma.08G105000

14979104|F|0-58:C>T-58:C>T E-Ricy R3-R7p Glyma.08G105100

Glyma.08G105200
Glyma.08G105400
Glyma.08G105500

Harosoy Glyma.12G224300
Tamba Glyma.12G224500
14979283|F|0-54:G>A-54:G>A E-Rlc Glyma.12G224500
Glyma.12G224800
Glyma.12G225100
Glyma.12G225600
Akishinore Glyma.02G030900
Fukuyutaka Glyma.02G032200
LAE0690102 Glyma.02G032800
14979317|F|0-31: T>A-31:T>A E-R1c Moyayimame
NattoKotsubu
NS6002
Tamba
Akishinore Glyma.19G222200
Moyayimame Glyma.19G222600
L49TOMOF0-5:GoABGoA ER1c NattoKotsubu Glyma.19G222700
P1416937 Glyma.19G222900
Tamba Glyma.19G223000

Glyma.19G223500
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Continuacion Anexo IV. Tabla IV-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las
fases E-R1 cortas y R1-R3 y R3-R6 prolongadas.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14979509|F|0-48:G>C-48:G>C

E-Rlc

Harosoy

Glyma.20G186200
Glyma.20G186500

Glyma.20G187200*

Glyma.20G187300
Glyma.20G188000
Glyma.20G188100

14979524|F|0-32:G>A-32:G>A

E-Rlc

Moyayimame
P1416937

Glyma.16G073000
Glyma.16G073100
Glyma.16G073500
Glyma.16G073600
Glyma.16G074200

14979527|F|0-16:C>T-16:C>T

E-Rlc

ACA420
P171465

Glyma.05G014800
Glyma.05G015100
Glyma.05G015200
Glyma.05G015900
Glyma.05G016000
Glyma.05G016600
Glyma.05G016700
Glyma.05G016800
Glyma.05G016900
Glyma.05G017400
Glyma.05G017700
Glyma.05G017800

14979560[F|0-19:G>A-19:G>A

E-Rlc, R3-R6py
R3-R7p

DM4670

Glyma.15G249700

14979582|F|0-29:C>T-29:C>T

E-Rlc

Moyayimame
PROT12FCA

Glyma.17G164400
Glyma.17G164500
Glyma.17G164600

14979582|F|0-29:C>T-29:C>T

E-R1cy R3-R7p

NS6002

Tamba

Glyma.17G164400
Glyma.17G164500
Glyma.17G164600

14979582|F|0-29:C>T-29:C>T

E-R1cy R3-R7p

Enrei
P190768

Glyma.17G164400
Glyma.17G164500
Glyma.17G164600
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Continuacion Anexo IV. Tabla IV-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las
fases E-R1 cortas y R1-R3 y R3-R6 prolongadas.

Marcador Fase Genotipo Gen
Harosoy Glyma.15G176400
NA5009 Glyma.15G176500
14979707|F|0-7:G>C-7:G>C E-Rlc Glyma.15G176800
Glyma.15G176900
Glyma.15G177000
Akishinore Glyma.13G332000
Crockett Glyma.13G332300
Fukuyutaka Glyma.13G332700
14979861|F|0-39:G>A-39:G>A E-R1c rarosoy Glyma.13G332600
P1416937 Glyma.13G333200
Glyma.13G333300
Glyma.13G333400
Glyma.13G334400
Moyayimame Glyma.07G137000
P1416937 Glyma.07G137200
14979972|F|0-41:T>C-41:T>C E-R1cy R3-R6p Glyma.07G137300
Glyma.07G138300
NS6002 Glyma.07G137000
14979972|F|0-41:T>C-41:T>C E'RlF‘;' R3-Ropy Tamoa Glyma 076137200
3-R7p Glyma.07G137300
Glyma.07G138300
A4613 Glyma.06G211900
DM2200 Glyma.06G212800
DM4670 Glyma.06G212900
14979999|F|0-47:T>C-47:T>C E-R1c J0_40284
Mireyad?2
NA5009
PI1371611
P1542044
14980416|F|0-52:T>G-52:T>G E-R1cy R3-R7p Crocket Glyma 066202400
NS6002
14980416|F|0-52:T>G-52:T>G R3-R7p A7321 Glyma.06G202400
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Continuacion Anexo IV. Tabla IV-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las
fases E-R1 cortas y R1-R3 y R3-R6 prolongadas.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14980458|F|0-39:C>T-39:C>T

E-Rlc

Akishinore
Harosoy
NS6002

Glyma.10G153500
Glyma.10G153700
Glyma.10G153800
Glyma.10G153900
Glyma.10G154600
Glyma.10G154700
Glyma.10G155000
Glyma.10G155200
Glyma.10G155300
Glyma.10G155400
Glyma.10G155500
Glyma.10G155600
Glyma.10G155800
Glyma.10G155900
Glyma.10G156200
Glyma.10G156300

14980539|F|0-12:A>G-12:A>G

E-Rlc

Harosoy

Glyma.20G127300
Glyma.20G127500
Glyma.20G128100
Glyma.20G128600
Glyma.20G129000
Glyma.20G129200
Glyma.20G129400
Glyma.20G129600
Glyma.20G130200

14980572|F|0-18:C>T-18:C>T

E-R1c, R3-R6p y
R3-R7p

Fukuyutaka

Glyma.08G110500
Glyma.08G110700
Glyma.08G110900

Glyma.08G111500*

Glyma.08G111700
Glyma.08G111800
Glyma.08G112000
Glyma.08G112600
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Continuacion Anexo IV. Tabla IV-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las
fases E-R1 cortas y R1-R3 y R3-R6 prolongadas.

Marcador Fase Genotipo Gen
Crockett Glyma.08G110500
Glyma.08G110700
Glyma.08G110900
Glyma.08G111500*
14980572|F|0-18:C>T-18:C>T E-R1cy R3-R7p

Glyma.08G111700
Glyma.08G111800
Glyma.08G112000
Glyma.08G112600
Harosoy Glyma.18G232400

14980672|F|0-5:C>T-5:C>T E-R1c
Glyma.18G232900
PROT12FCA Glyma.18G189500

14980773|F|0-62:C>G-62:C>G E-R1c
Glyma.18G189700
Crockett Glyma.18G189500

14980773|F|0-62:C>G-62:C>G E-R1lcy R3-R7p

Glyma.18G189700
NattoKotsubu Glyma.14G137200
NS6002 Glyma.14G137500

14980884|F|0-32:T>C-32:T>C E-Rlc
Glyma.14G137600
Glyma.14G137700
Harosoy Glyma.05G071700

14980998|F|0-68:A>C-68:A>C E-Rlc
Glyma.05G072000
DM4670 Glyma.06G203800
Harosoy Glyma.06G203900
NA5009 Glyma.06G204100

14980999|F|0-38:C>G-38:C>G E-Rlc
Glyma.06G204200
Glyma.06G204300
Glyma.06G204400
IntaParana5500 Glyma.14G208500
LAE9757504 Glyma.14G209000
NattoKotsubu Glyma.14G209400
P1123440 Glyma.14G210000
14981197|F|0-42:A>T-42:A>T R1-R3p P1200492 Glyma.14G210100

Glyma.14G210200
Glyma.14G210500
Glyma.14G210600
Glyma.14G210700
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Continuacion Anexo IV. Tabla IV-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las
fases E-R1 cortas y R1-R3 y R3-R6 prolongadas.

Marcador Fase Genotipo Gen

Glyma.14G211000

Glyma.14G211100

Akishinore Glyma.15G083600

Crockett Glyma.15G083700

Harosoy Glyma.15G083800

P1416937 Glyma.15G084000

Glyma.15G084100

14981402|F|0-22:T>C-22:T>C E-Rlc Glyma.15G084200
Glyma.15G084400

Glyma.15G084500

Glyma.15G084800

Glyma.15G084900

Glyma.15G085400

Akishinore Glyma.20G221100

Crockett Glyma.20G221800

P1200492 Glyma.20G222600

14981487|F|0-12:G>A-12:G>A R1-R3p PROTL2FCA Glyma. 206222700
Tamba Glyma.20G223200

Glyma.20G223300

Akishinore Glyma.14G204100

Moyayimame Glyma.14G204200

14981512|F|0-15:G>A-15:G>A E-R1c NS6002 Glyma.14G204400
Tamba Glyma.14G205200

Glyma.14G205500

DM4670 Glyma.08G047400

P1200492 Glyma.08G047800

P1385942 Glyma.08G048700

14981550|F|0-33:A>G-33:A>G R1-R3p

Glyma.08G048800*

Glyma.08G049000

Glyma.08G049300

NS6002 Glyma.07g070200

R3-R7p Glyma.07g070300

14981744|F|0-66:A>T-66:A>T

Glyma.07g070400
Glyma.07g070700
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Continuacion Anexo IV. Tabla IV-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las
fases E-R1 cortas y R1-R3 y R3-R6 prolongadas.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

Glyma.07g070800
Glyma.07g071000
Glyma.07g071400
Glyma.07g071500
Glyma.07g071600
Glyma.07g071800
Glyma.079g072100

14982046|F|0-28:T>A-28:T>A

E-Rlc

Harosoy

Glyma.13G312700
Glyma.13G312800
Glyma.13G312900
Glyma.13G313000
Glyma.13G313100
Glyma.13G313500
Glyma.13G314000
Glyma.13G314100

14982630|F|0-23:C>T-23:C>T

E-R1cy R3-R7p

Fukuyutaka

Glyma.15G238300
Glyma.15G238400
Glyma.15G238500
Glyma.15G238700
Glyma.15G238800
Glyma.15G238900
Glyma.15G239000
Glyma.15G239100

14982884|F|0-19:C>T-19:C>T

E-Rlc

Moyayimame

Glyma.16G073100
Glyma.16G073500
Glyma.16G073600

Glyma.16G074200*

Glyma.16G074300

14983065|F|0-17:C>T-17:C>T

E-Rlc

DM4670
Fukuyutaka
NA5009
NS6002

Glyma.06G198400
Glyma.06G198600
Glyma.06G199600
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Continuacion Anexo IV. Tabla IV-1. Marcadores SNP y Darts, genotipos y genes candidatos, asociados a las
fases E-R1 cortas y R1-R3 y R3-R6 prolongadas.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

14983664|F|0-18:C>A-18:C>A

E-Rlc

P1416937

Glyma.08G320700
Glyma.08G321300
Glyma.08G321700
Glyma.08G321800
Glyma.08G322200
Glyma.08G322600
Glyma.08G322700
Glyma.08G322800

14983664|F|0-18:C>A-18:C>A

E-R1cy R3-R7p

Fukuyutaka

Glyma.08G320700
Glyma.08G321300
Glyma.08G321700
Glyma.08G321800
Glyma.08G322200
Glyma.08G322600
Glyma.08G322700
Glyma.08G322800

14983664|F|0-18:C>A-18:C>A

R3-R7p

Enrei

Glyma.08G320700
Glyma.08G321300
Glyma.08G321700
Glyma.08G321800
Glyma.08G322200
Glyma.08G322600
Glyma.08G322700
Glyma.08G322800

E-R1c: Fase corta en dias termales desde de emergencia a inicio de floracion; R1-R3p: fase prolongada en dias
termales desde inicio de floracion a inicio de fructificacion; R3-R6ép: fase prolongada en dias termales desde inicio
de fructificacion a pleno llenado de granos prolongado; R3-R7p: Fase prolongada desde inicio de fructificacion a

madurez fisioldgica.

*El marcador es parte de la secuencia del gen.
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ANEXO V

Anexo V. Tabla V-1. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO coincidentes con la bibliografia, fases involucradas del ciclo
del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
Harosoy . - .
L AE0690102 Pro_t,ema con _don_nnlo Am,motransfgar_asa clase 1y 2, respuesta
14968542 E-Ric Akishinore Glyma.03G037700 |al i6n cadmio, interaccion con piridoxal fosfato, procesos
. metabdlicos de aminoécidos.
Moyayimame
14972704|F(0-47:G>T-47:G>T E-Rlc, Fukuyutaka Glyma.04G060800 Desarrollo de flores, ,regulacmn positiva del desarroll_o de
R3-R6p flores, respuesta al estimulo de la luz, transporte de auxinas.
E-Rlcy NS6002 Gravitropismo, interferencia de ARN, silenciamiento de la
14972779|F|0-40:C>T-40:C>T | R3-R7p Glyma.04G093100 | cromatina dependiente de la metilacion, regulacion negativa
R3-R7p Enrei del proceso biosintético de aminoacidos.
14975200[F|0-15:G>C-15:6>C | ERICY | Nseoo2 | Glyma.0acogssoo |Respuesta al estimulo de etileno, actividad  de
R3-R7p carboxipeptidasa, protedlisis.
Adhesién celular, depolimerizacion de microtubulos,
desumoilacion proteica, morfogénesis de tricomas,
14974463|F|0-15:T>A-15:T>A, i Harosoy Y . TR s
14977010|F/0-10:A>G-10:A>G E-R1c NA5009 Glyma.05G000600 | polimerizacidn de actina, proceso biosintético de peroxido de

hidrégeno, transicion de la fase vegetativa a la reproductiva
del meristema.

Anexo V| 321




Continuacién Anexo V. Tabla V-1. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO coincidentes con la bibliografia, fases
involucradas del ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
P|\|/|3asgl5%54?2 Des_fosforilacién_ proj[eica, casgda _d,e MAPK gMitogen—
A5409 Activated Protein I_(Imases), dlreCC|o_n d_q proteinas a la
P1123440 membre_lpa, regulacion de la (germinacion de semlll_a}s,
L AE0696358 regulacmn o_Ie la respues,ta} de hlpersqulbllldad, _reguIaC|on
14966214 R1-R3p | LAE0690102 | Glyma.05G227100 del movimiento estomatico, regulamon_ neggtlva de la
IntaParana5500 ' respuesta de defensa, respuesta a la privacion de agua,
LAE9754703 resp_uesta a_l estlmulg _de I_as hlor_monas acido absmuzo,
LAE9757504 auxinas, _qtlleno y aC|do,Jasmon|~co,_ re_spuesta _aI frio,
PROT12FCA t,rafnsdycmo’n _de sepales, Yla' de.genallza}uon med!ada por
IAC100 acido jasmonico, via de sefializacion mediada por etileno.
A5901
A6126
E-Rlcy | LAE0690102
R3-R7p | LAE9956204
LAE9758803-B Autofosforilacién de proteinas, importacién de proteinas a la
Tamba matriz peroxisomal, diferenciacion celular y desarrollo de
14977033|F|0-28:G>A-28:G>A Inta Parana 6200 Glyma'(?:‘r’l_.ﬁ)z 31700 flores. Gen homodlogo a Frigida que tiene GO de regulacion
Inta Parana 5500 del tiempo a floracion en A. thaliana en genotipos de
LAE9754703 floracion tardia.
R3-R7p P190768
RA514
RA605
LAE9757504
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Continuaciéon Anexo V. Tabla V-1. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO coincidentes con la bibliografia, fases involucradas

del ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
14978946|F|0-7:A>G-7:A>G E-Rlc Crockett Glyma.06G202500 )(/3f:¥||:t)rop|smo. Actividad de helicasa, interaccion con ARN
Harosoy I .
14984252 E-R1c DM4670 Glyma.06G221400 | Fosforilacion proteica.
14981744|F|0-66:A>T-66:A>T | R3-R7p NS6002 Glyma.07g070800 | Organizacion estructural de meristemas
Harosoy
NA5009
Champaqui5.40
14981223 E-Ric LAE0690102 | Glyma.07G099600 | Proceso de 6xido reduccion.
Akishinore
P1416937
Fukuyutaka
SR Croden o .
14975388|F|0-5:T>C-5:T>C p Glyma.07G100200 | Diferenciacion celular, fosforilacién proteica.
R3-R7p | LAE9754703
PI385942 Gravitropismo, proceso catabolico de proteinas dependiente
14981550|F|0-33:A>G-33:A>G | R1-R3p DM4670 Glyma.08G048800 {ropismo, p o Pro P
de ubiquitina, proceso catabdlico de proteinas proteasomales.
P1200492
E-Rlc,
R3-R6p Crockett
14980572|F|0-18:C>T-18:C>T | E-RIC, Glyma.08G111500 | Polimerizacion de actina.
R3-R6p Fukuyutaka
y R3-
R7p
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Continuacién Anexo V. Tabla V-I. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO coincidentes con la bibliografia, fases involucradas
del ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
§3RF§ g ’ Fukuvutaka Autofosforilacion de proteinas, fotosintesis, proceso de 6xido
14970841 P y Glyma.08G199000 | reduccidn, regulacion del transporte de protones, respuesta a
y R3- Tamba | o '
R7p a luz azul, actividad de glucosa-6-fosfato-1-dehidrogenasa.
Akishinore
14978202 E-R1C P1416937 Glyma.08G317800 R_egulac!on. ,de la transcripcion dependiente del ADN,
Fukuyutaka diferenciacion celular.
Tamba
Harosoy . L .
14969797 E-R1c NA5009 Glyma.09G025900 'Regulac.lgn de ,Ia} transcripcién dependiente del ADN,
. interaccion con lipidos.
Moyayimame
14973343|F|0-52:G>C-52:G>C | E-Rlc Harosoy Glyma.09G225200 | Proceso catabdlico de proteinas dependiente de ubiquitina.
14972917|F|0-42:T>C-42:T>C | R3-R6p Mireya4?2 Glyma.10G027000 | Regulacion del ritmo circadiano, proteina tipo TIC.
Harosoy
, , Akishinore Respuesta al estimulo de acido absicico y acido jasmanico,
14973357|F|0-58:G>C-58:G>C | E-Rlc NS6002 Glyma.10G153900 actividad de oxidoreductasa.
Tamba
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Continuacién Anexo V. Tabla V-I. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO coincidentes con la bibliografia, fases involucradas

del ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
Lipoxigenasa 2, homeostasis de cationes celulares, respuesta
Harosoy a bacterias, respuesta a la privacion de agua, respuesta al
14973767|F|0-65:T>C-65:T>C | E-R1c | Moyayimame | Glyma.11G130300 |estimulo de &cido absicico y acido jasmonico, respuesta al
Fukuyutaka estimulo de la luz, respuesta al estrés salino, respuesta al frio,
transporte de iones metalicos divalentes.
NS6002
Moyayimame S . . ., .
14972460[F0-23:G>T-23:G>T | E-Rlc | NattoKotsubu | Glyma.14G03600p | utofosforilacion de proteinas, importacion de proteinas a la
matriz peroxisomal, actividad de hidrolasa.
Fukuyutaka
Tamba
P1123440
. ) IntaParana5500 o .
14974037|F|0-17:A>G-17:A>G | R1-R3p LAE9757504 Glyma.14G209400 | Proceso de Oxido reduccion.
NattoKotsubu
Harosoy
. ) E-R1, Akishinore o, .
14974167|F|0-29:G>A-29:G>A R1-R3p P1416937 Glyma.15G083800 | Fosforilacion proteica.
Crockett
14982884|F|0-19:C>T-19:C>T | E-Ric Moyayimame | Glyma.16G074200 | Respuesta al estimulo de acido absicico.
Regulacién de la transcripcion dependiente del ADN,
14984163 E-R1C Tamba Glyma.16G178700 re_spuesta_ al e;tlmulo del E_iCId_O ab§|9|co, acido saI|C|I|cg,
Crockett etileno, giberelina, y del acido jasmonico, respuesta al estrés

salino, respuesta al i6n cadmio.
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Continuacién Anexo V. Tabla V-I. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO coincidentes con la bibliografia, fases involucradas

del ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
P1416937
14975838|F|0-46:C>G-46:C>G | E-Rlc Harosoy Glyma.17G029800 | Regulacidon del desarrollo floral.
Tamba
Mireya4?2
14969697 R3-R6p ACA420 Glyma.17G231700 | Direccién de proteinas a la vacuola.
ALIM3.44
NS6002
14976429|F|0-6:T>C-6:T>C E-R1c NattoKotsubu | Glyma.20G113200 | Respuesta a la privacion de agua, respuesta al frio.
Tamba
) Moyayimame .,
14966283 E-Rlc PROT12FCA Glyma.20G175700 | Respuesta de vernalizacion.
14979509|F|0-48:G>C-48:G>C | E-Rlc Harosoy Glyma.20G187200 | Fosforilacion proteica.

E-R1c: Fase corta en dias termales desde emergencia a inicio de floracion corto; R1-R3p: fase prolongada en dias termales desde inicio de
floracion a inicio de fructificacién; R3-R6p: fase prolongada en dias termales desde inicio de floracion a pleno llenado de granos; GO: Gene

Ontology.
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Anexo V. Tabla V-I11. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO distintos a la bibliografia, fases involucradas del ciclo del cultivo
y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador

Fase

Genotipo

Gen

GO

14979317|F|0-31: T>A-31:T>A

E-Rlc

LAE0690102
Akishinore
NS6002
Moyayimame
NattoKotsubu
Fukuyutaka
Tamba

Glyma.02G032100

Actividad de la N-acetiltransferasa.

14970842

E-Rl1c

Akishinore
NS6002
Fukuyutaka
Tamba

Glyma.02G061200

Sin datos.

14974370|F|0-66:C>T-66:C>T

E-R1c,
R1-R3p

Harosoy

Glyma.02G150500

Actividad de hidrolasa.

14977509|F|0-23:T>C-23:T>C

R3-R6p

NAS5009
DM4670
LAE0690102

Glyma.02G254000

Proceso biosintético de &cido inosinico y purina.

14975065|F|0-51:C>T-51:C>T

E-R1cy
R3-R7p

NS6002
Tamba

Glyma.02G277800

Interaccién y transporte de proteinas.
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Continuacién Anexo V. Tabla V-11. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO distintos a la bibliografia, fases involucradas del
ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
Maria50
P1385942
A5409RG
P1123440
LAE0696358
14965970 R1-R3p LAE0690102 | Glyma.05G226900 | Proteina asociada a senescencia.
IntaParana5500
LAE9754703
LAE9757504
PROT12FCA
IAC100
Formacion de quiebres de ADN doble hélice durante la
E-R1c PROT12FCA meiosis, segregacion meidtica de los cromosomas,
reproduccion de organismaos multicelulares,
, , recombinacién meiotica reciproca, regulaciéon de la
1&%?%%%%!?%2%':2?22%2? Glyma.06G161400 organizgci_én de Ios, cromosomas, regulaciér_1 _d,el
mantenimiento de telomeros, respuesta a la radiacion
E-Ricy Tamba gamma, cohesion de cromatidas hermanas, sinapis,
R3-R7p mantenimiento de telémeros en respuesta al dafio del
ADN.
14972117 ) ) Harosoy . S e . -
|FI0-8:A>G-8:A>G E-Rlc DM4670 Glyma.06G216700 | Actividad hidrolitica; union de cationes metalicos.
Harosoy Transporte de triosa fosfato, procesos metabdlicos de
14968908 E-Rlc DM4670 Glyma.06G218500 carbohidratos.
14977220|F|0-16:G>T-16:G>T,
14974846|F|0-38:A>T-38:A>T, Harosoy
14972823, E-Rlc DM4670 Glyma.06G253700 | Sin datos.

14972822|F|0-12:A>T-12:A>T,
14971692|F|0-8:A>T-8:A>T
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Continuacién Anexo V. Tabla V-11. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO distintos a la bibliografia, fases involucradas del
ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
NA5009
R3-R6p Enrei
y R3- FAINTA760
R7p Fukuyutaka
Tamba
14971668|F|0-36:C>A-36:C>A Ar32l Glyma.06G303500 | Desarrollo de xilema.
Akishinore
LAE9754703
LAE9962801
R3-R7p PI190768
Crockett
IAC100
P1157440
E-Rlcy NS6002
R3-R7p Fukuyutaka ]
14971061|F|0-13:C>A-13:C>A Glyma.08G140900 | Transferencia de grupos fosfato.
R3-R7p Enrei

E-Rlcy P1416937

R3-R7p Fukuyutaka Proteinas que contienen el dominio SWIB, interaccién

14983664|F|0-18:C>A-18:C>A de protefnas.

Glyma.08G321900

R3-R7p Enrei
Exportacion de ARNm del ndcleo, importacién de
i Moyayimame proteinas al nucleo, direccion de proteinas a las
14970494 E-Rlc P1416937 Glyma.09G057900 mitocondrias, maduracion de proteinas, interaccion de

proteinas.
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Continuacién Anexo V. Tabla V-11. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO distintos a la bibliografia, fases involucradas del
ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
Akishinore
14971226|F|0-13:G>C-13:G>C E-Rlc NS6002 Glyma.10G169000 | Proteinas que contienen el dominio CHHC U11-48K.
Fukuyutaka
, i NS6002 - o, . L
14977610|F|0-6: T>A-6:T>A E-Rlc Tamba Glyma.12G037100 | Movimiento de microtdbulos, interaccion con ATP.
Procesamiento de ARN, proceso de biosintesis de
R3-R6 acetato desde mondxido de carbono, diferenciacién del
14 . . P NA5009 saco embrionario, cariogamia, oxidacién del metanol,
977227|F|0-12:A>G-12:A>G y R3- Tamb Glyma.12G068100 q . | ndcl vidad de |
R7p amba tran_sporte e prof[elnas al nucleo, a_ct|V| ad de aARN
metiltransferasa, interaccion con &cido nucleico y iones
de Zinc.
E-R1c Respuesta de defensa contra virus, produccion de
R3—RGb PROT12FCA ARNmMiI involucrado en el silenciamiento de genes por
14976798|F|0-36:G>A-36:G>A Glyma.12G075700 | ARNMI, produccion de ARNSi involucrado en el
silenciamiento de cromatina, produccion de ARNta-si
E-Rlc, NS6002 involucrado en la interferencia de ARN, interaccion con
R3-R6p, ARN vy proteinas.
R3-R7p
Haroso Procesos de biosintesis de carbohidratos, actividad
14979283|F|0-54:G>A-54.G>A E-R1lc Tambay Glyma.12G224700 | acetilglucosaminiltransferasa, transferasa asociada a

grupos glicosil.
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Continuacién Anexo V. Tabla V-11. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO distintos a la bibliografia, fases involucradas del
ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
Moyayimame
E-Rlc PROT12FCA
Terminacion del desarrollo del embrion en semillas,
14967238 Glyma.12G225400 direccion de proteina a cloroplastos.
E-Rlcy Tamba
R3-R7p
Segregacion de cromosomas, respuesta de defensa
contra virus, produccion de RNAmi involucrado en el
silenciamiento de genes por ARNmiI, produccion de
14970130 E-Rlc ACA420 Glyma.14G044900 RNAta-si involucrado en la interferencia de ARN,
cohesion de cromatidas hermanas, interaccion con ATP
y cromatina.
14971121 [F|0-34:C>T-34:C>T E-R1c ACA420 Glyma.14G046100 Procesp cata_lbollco ubiquitina dependiente, interaccién
con el ion Zinc.
Akishinore
14972905|F|0-62:A>G-62:A>G R1-R3p IT}ZPE&IS;%{;%%%O Glyma.14G073100 | Proceso catabolico de D-Ribosa, actividad kinasa.
Tamba
Akishinore
14981512|F0-15:G>A-15:G>A | E-RIc NSB002 | 5)yma.14G204600 | RESPUesta de defensa, lInteraccion con ADP 'y
Moyayimame nucledtidos, actividad de nucleésido-trifosfatasa.
Tamba
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Continuacién Anexo V. Tabla V-I11. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO distintos a la bibliografia, fases involucradas del
ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
P1123440
IntaParana5500 L P .
14981197|F[0-42:A>T-42.A>T | R1-R3p | LAE9757504 | Glyma.14G209800 ACt'V'dad.lde."f" pg’te'”a'.'(ﬁ";f" N-metiltransferasa,
P1200492 monometilacion de peptidil-lisina.
NattoKotsubu
14970599 E-R1c Q’EEDL’;ZLZ Glyma.15G011500 | Actividad de traslocasa ATP: ADP.
E-Rlc | PROT12FCA Respuesta de defensa contra virus, produccion de
14973650 E-Ricy NS6002 ARNmMI involucrado en el silenciamiento de genes por
R3-R7p NattoKotsubu Glvma. 15G 048400 ARNMI, produccion de ARNta-si involucrado en la
R3-R7p LAE9754703 yma. interferencia de ARN, cambio de la fase vegetativa,
NS6002 silenciamiento de gen inducido por virus, proceso
14973649|F|0-19:G>T-19:G>T E-Ric PROT12ECA biosintético de cera.
Interaccién con nule6tidos y proteinas, regulacion de la
14972022|F|0-66:C>T-66:C>T E-Rlc Tamba Glyma.15G142600 |transcripcion, respuesta a hormonas, regulacion del
tamafio celular, organizacion del citoesqueleto,
14979524/F|0-32:G>A-32:G>A | E-Rlc Mgm’gg;”e Glyma.16G073700 | Interaccién con grupos 4Fe-4sulfuro.
Harosoy
Akishinore
NS6002 Sin datos.
14969587 E-Rlc Fukuyutaka Glyma.16G098900
Tamba
Crockett
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14983608

E-Rlc

Harosoy
PROT12FCA
Tamba

Glyma.16G155800

Terminacion del desarrollo del embrion en semillas,
proceso biosintético de histidina, actividad catalitica
histidinol-fosfato  transaminasa, interacciéon con
piridoxal fosfato.

Continuacién Anexo V. Tabla V-11. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO distintos a la bibliografia, fases involucradas del
ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
E-R1cy | NattoKotsubu
R3-R7p PI1157440 Procesamiento de ARN, regulacion del corte de ARN,
14984136 Glyma.16G165000 |regulacion de la translacion, interaccion con ARN,
R3-R7p Enrei acido nucleico y nucleotidos.
E-R1c NattoKotsubu
14981158 y Tamba Glyma.16G166200 | Sin datos.
R3-R7p
Crockett
Plegamiento de proteinas, interaccion con ATP,
14975918[F|0-11:G>A-11:G>A | E-R1c ACA420 | ovma 16G205700 |2Cvidad — de  ATPasa,  nucledsido-trifosfatasa,
P171465 interaccion con nucledtidos, interaccion con proteinas
plegadas.
14975838|F|0-46:C>G-46:C>G E-Rlc P1416937 Glyma.17G029900 | Transporte de iones metalicos.
Fosforilacion de proteinas; receptor de transmembrana
E-R1c Harosoy con actividad de tirosina-kinasa, interaccion con ATP,
14975579|F|0-63:C>T-63:C>T R1-R3’ NattoKotsubu | Glyma.17G074100 |actividad de kinasa, actividad de serina/treonina kinasa,
P Tamba transferasa, transferencia de grupos que contienen
fosforo.
14976141 E-Rlc Tamba Glyma.17G234500 | Exocitosis, acoplamiento de vesiculas
14975330|F|0-25:G>A-25:G>A | R3-R6p Tamba Glyma.18G030000 | SN datos.
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Continuacién Anexo V. Tabla V-I11. Genes candidatos con el marcador en su secuencia, con GO distintos a la bibliografia, fases involucradas del
ciclo del cultivo y genotipos portadores de genes candidatos.

Marcador Fase Genotipo Gen GO
E-Rlcy P1416937 )
14978975|F|0-46:A>C-46:A>C | R3-R7p |  Fukuyutaka | Glyma.18G074600 | SN datos.
R3-R7p Enrei
14975520|F|0-59:C>A-59:C>A | E-Rlc Harosoy Glyma.18G224900 eAS‘t’Z'r‘"dad acil-CoA hidrolasa, accion en las uniones
Moyayimame
ERIC | pl416937 intracelular d inas, i ion d
14972421 [F|0-42:T>A-42:T>A Glyma.19G229800 | | ansporte intracelular de proteinas, importacion de
proteinas al nucleo, proceso catabdlico de proteinas.
E-Rlicy NS6002
R3-R7p
E-Rlc,
R1-R3p Akishinore
y R3- Tamba ]
14979705 R7p Glyma.20G013900 | Sin datos.
R3-R7p P190768
14976586/F|0-16:C>A-16:C>A | E-Ric Na“Toa'fT?;Z“b“ Glyma.20G105400 | Transporte transmembrana
Modificacion de ARNm de cloroplastos; proceso
14973974|F|0-44:T>A-44.T>A E-Rlc Harosoy Glyma.20G187000 | metabolico de maltosa, proceso biosintético de almidon,

organizacion de la membrana de tilacoides.

E-R1c: Fase corta en dias termales desde emergencia a inicio de floracion corto; R1-R3p: fase prolongada en dias termales desde inicio de floracion
a inicio de fructificacion; R3-R6p: fase prolongada en dias termales desde inicio de floracion a pleno llenado de granos; GO: Gene Ontology.
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