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Resumen

Las cerezas son una excelente fuente de compuestos fendlicos que son beneficiosos para la salud.
La incorporacion de estos compuestos bioactivos a la dieta se asocia con una reduccion del riesgo
de enfermedades degenerativas y cardiovasculares y, ademas, con una mejora de las actividades
antiinflamatorias y anticancerigenas. Por otro lado, estos compuestos desempefian un papel
esencial tanto en la calidad de las cerezas, contribuyendo al color y sabor, como en la vida util
de estos frutos, ya que han sido relacionados con el retraso de la senescencia. En este trabajo se
investigé la genética del contenido en compuestos fenolicos mediante su analisis en varias
familias de cerezo. Los principales compuestos fendlicos (acidos hidroxicinaAmicos, antocianinas,
flavonoles y flavan-3-oles) fueron analizados mediante cromatografia liquida de alta resolucion
(HPLC), utilizando un detector de matriz de diodo UV-Vis (DAD) para las tres primeras
familias de compuestos y un detector de espectrofotometro de barrido rapido de fluorescencia
(FLD) para los flavan-3-oles. El estudio se llevo a cabo en 5 familias de cerezo durante 2 aiios
(N=166/261) y, posteriormente, se realizo el mapeo de QTLs en todas las familias
simultineamente (FlexQTL™). Las concentraciones de los compuestos fenolicos identificados
fueron utilizadas para estudiar la segregacion y heredabilidad de estos y el analisis de QTLs
permiti6 identificar regiones mayores implicadas en la regulacion de estos compuestos. Estos
resultados suponen un avance para el conocimiento de la regulacion de estos compuestos
fenolicos y para la mejora genética de este cultivo.

INTRODUCCION

Los compuestos fenolicos son metabolitos secundarios que producen las plantas frente a estreses
abidticos y bidticos, que se caracterizan por tener un anillo aromatico unido a un grupo hidroxilo, lo
que les permite entregar un electron a las especies reactivas del oxigeno (ROS) confiriéndole
propiedades antioxidantes (Serradilla et al.,2017). Ademads, tiene también propiedades
antiinflamatorias y antitumorales (Fonseca et al., 2021). El consumo de frutas y verduras, ricas en
estos compuestos, se ha asociado con efectos beneficiosos para la salud, contribuyendo a la prevencion
de enfermedades cardiovasculares y enfermedades asociadas al estrés oxidativo (Chezanoglou et al.,
2024; McCune et al., 2010). Por otro lado, contribuyen a la calidad organoléptica del fruto, influyendo
en el sabor, color, textura y aroma, asi como en la vida 1til (Calle et al., 2023).

Las cerezas son una excelente fuente de estos compuestos bioactivos, el contenido total en polifenoles
varia entre 44,3-192 mg/100g de peso fresco (PF), esta variabilidad en su composicién y concentracion
se deben tanto a factores genéticos como medioambientales (Calle et al., 2023; Antognoni et al., 2020).
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Los polifenoles presentes en la cereza se pueden agrupar segun su estructura y ruta biosintética: los
acidos fenolicos (4cidos hidroxicindmicos e hidroxibenzoicos) son derivados del acido cindmico y
acido benzoico, mientras que los derivados del fenilpropanoide son los flavonoides (antocianinas,
flavanoles y flavan-3-oles) (Calle et al., 2023; Serradilla et al., 2017). Entre los principales compuestos
fenolicos destacan las antocianinas, pigmentos solubles presentes en las vacuolas, responsables de
color rojo (Serradilla et al., 2017; Chockchaisawasdee et al., 2016) y que intervienen en la proteccion
contra los dafos de la luz UV y protegen del ataque de patogenos (Calle et al., 2023). También destaca
por su contenido en 4cidos hidroxicinamicos, concretamente el acido neoclorogénico, aunque su
concentracion depende ampliamente del cultivar (Serradilla et al., 2017) y en flavonoles,
principalmente la quercetina 3-O-rutindsido cuya concentracion aumenta durante la maduracion
(Serradilla et al., 2011). Finalmente, en una menor concentracion se encuentran los flavan-3-oles
(Serradilla et al., 2017).

Varios QTLs implicados en la regulacion de estos compuestos han sido identificados en cerezo. Calle
et al. (2021) identificaron un QTL principal para la regulacion de las antocianinas en el cromosoma 3,
en la misma region donde se han identificado QTL principales asociados a la regulacion del color
(Calle et al 2021, Jin et al., 2016; Sooriyapathirana et al., 2010). Ademas, detectaron QTLs menores
implicados en la regulacion de antocianinas en los grupos de ligamiento (GLs) 4y 7. Calle et al (2021)
también detectaron un QTL principal para la regulacion de los acidos hidroxicinamicos en la parte
inferior del GL1, junto con otros QTLs menores en los grupos 3 y 4 (Calle et al., 2021). Sin embargo,
para los flavonoles y los flavan-3-oles no se han llevado a cabo estudios genéticos en cerezo. En este
trabajo se identificaron y cuantificaron los principales compuestos fendlicos presentes en diferentes
familias de cerezo con el objetivo de mapear los principales QTLs asociadas a la regulacion del
contenido de estos compuestos en esta especie.

MATERIAL Y METODOS

Se identificaron y cuantificaron los principales compuestos fenolicos presentes en cerezo durante dos
afios (2018 y 2021) en todos los individuos de cinco familias de cerezo (N=166 y 261). Tres de las
familias han sido obtenidas por polinizaciéon cruzada (Fi) y las otras dos provenientes de
autopolinizacion (F»). El fenotipado del contenido de polifenoles se realizo a partir de una muestra de
frutos de cada individuo, la cual se almacend a -20°C hasta su posterior analisis. La muestra de frutos
se descongeld y homogenizo para poder llevar a cabo la extraccion de los compuestos fendlicos segun
el protocolo descrito por Serradilla et al. (2011). Los extractos fueron analizaron mediante
cromatografia liquida de alta resolucién (HPLC) para llevar a cabo la identificacion y cuantificacion
de los compuestos, utilizando un detector de matriz de diodo UV—Vis (DAD) y un detector de
espectrofotometro de barrido rapido de fluorescencia (FLD). El estudio de la distribucion y correlacion
entre los compuestos se llevd a cabo utilizando R v4.4.0 (R Core Team, 2024). Los resultados
fenotipicos se utilizaron para la deteccion de los QTLs utilizando el software FlexQTL™ y los mapas
genéticos de las familias, que habian sido previamente genotipadas con el Illumina 6K Cherry SNP
array (Calle et al., 2018).

RESULTADOS Y DISCUSION

Se identificaron 17 compuestos fendlico: cuatro acidos hidroxicinamicos, cuatro antocianinas, cuatro
flavonoles y dos flavan-3-oles. La antocianina mayoritaria fue la cianidina 3-O-rutin6sido con un
contenido medio para los dos afios estudiados de 49,62 + 50,61 mg/ 100 g de PF. Dentro de los acidos
hidroxicindmicos, el acido mayoritario fue el 4cido neoclorogénico con un contenido medio durante
los afios analizados de 39,57 + 24,68 mg / 100 g de PF. La quercetina 3-O-rutindsido (5,92 =+
3,61mg/100g de PF) y la epicatequina (4,73 + 4,34 mg/100 g de PF) fueron los compuestos
mayoritarios dentro de los flavonoles y los flavan-3-oles, respectivamente. Los valores medios de
estos compuestos se encontraron dentro de los rangos previamente descritos (Calle et al., 2023;
Serradilla et al., 2017). La distribucion de los compuestos fue ampliamente segregante y no se ajusto
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a la normalidad para ninguno de los compuestos mayoritario. Dichos compuestos presentaron unas
correlaciones interanuales alta, con un coeficiente de correlacion de Spearman entorno al 0,65, a
excepcion de la epicatequina (p = 0,40).

El andlisis preliminar de QTLs revelo6 un total de 95 QTLs identificados para todos los compuestos
estudiados. El principal QTL para la cianidina 3-O-rutinosido se detect6 en el GL3 en la misma region
previamente descrita para este compuesto y el color (Calle et al., 2021; Jin et al., 2016;
Sooriyapathirana et al., 2010). Ademas, se identificaron cuatro QTL menores no estables en los GLs
2, 3 y 8. Para el 4cido neoclorogénico se identificaron tres QTLs estables durante los dos afios
analizados en los GLs 1, 3 y 4 en las mismas regiones descritas por Calle et al. (2021). Para la
quercetina 3-O-rutindsido se detectaron dos QTLs estables durante los dos afios estudiados, el
principal fue en el GL4 y otro menor en el GL3. Para la epicatequina no se obtuvieron QTLs estables
durante los dos afios. Estos resultados contribuyen al avance en el conocimiento sobre la regulacion
genética de los compuestos fendlicos para su aplicacion en los programas de mejora en cerezo.
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