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Update on Sclerotinia and Phomopsis
resistance mapping

• Used a genome‐wide association mapping 
approach

• Over 5000 NSA markers (now public)
• Multiple environments of data (locations and 
years) for Sclerotinia stalk and head rot, 
Phomopsis stalk canker
– Talukder et al., Crop Science, 2014

• Used a Mixed Model‐LASSO algorithm, as 
appropriate for moderate to small effect loci
– Based on previous QTL mapping results

• Results in review currently, and available by MTA
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Update on NSA markers/map

• NSA map and markers publicly released this 
year (Talukder et al., PLoS One, 2014)

• Additional effort was put to combining the 
NSA map with the other existing public map 
from Steve Knapp and John Burke’s labs.
– Hulke et al., Crop Science, in review
– 17,043 markers placed on the common RHA 801 x 
RHA 280 map

– Expect it to be accepted soon



Other efforts

• Mapping of commonly selected traits
– Pl6, Pl8, PlArg, Rf1, IMISUN, recessive branching, 
etc.

– Using variation across a large number of inbred 
lines, clear signals of association were found for 
these, with LOD values above 10 for some traits

– Mapping complete, data available by MTA
– Manuscript in draft 



Future efforts

• Genomic Selection
– Funded by National Sclerotinia Initiative, USDA 
headquarters, and NSA

– Recruiting of postdoc nearly complete
– Will use a Genotype by Sequencing (GBS) 
approach for genotyping data, leveraging whole 
genome sequence data for USDA parental lines 
(Thanks to Loren Rieseberg!)

– Will train a model from 5 years of past data for 
which we also have DNA



Future Efforts

• Expected timeline for Genomic Selection
– By next January, may have cross‐validation data 
suggesting the use of genomic data on selection of all 
traits, including yield, lodging, disease, etc.

– Plan to publish results and begin using the method 
immediately in breeding program

• Will also integrate mapping of minor fatty acid 
loci with this work as well
– Goal: find markers that could explain very high oleic 
content (~95 %)



• Thanks to NSA and Sclerotinia Initiative, for 
funding

• Thanks to students and technicians at USDA 
for help, especially Trent Neisen, Brady 
Koehler, Chris Misar, and Michelle Gilley



• Questions?


