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Resumen

Algunas variedades locales de cerezo exhiben caracteres de interés para la
mejora del cultivo. La variedad ‘Cristobalina’ destaca por unas bajas necesidades de
horas frio, maduracion temprana y auto-compatibilidad entre otros. Con el fin de
investigar la genética de algunos de estos caracteres, se han desarrollado varias
familias que descienden de ‘Cristobalina’ y que segregan para estos caracteres. En
este trabajo, 3 de estas familias han sido utilizadas para la construccion de mapas de
ligamiento de alta densidad que permitan un analisis de QTLs de caracteres de
interés. Estas familias incluyen una familia F1 y dos familias F2. Los individuos de
estas familias fueron genotipados mediante SNPs utilizando el ‘RosBREED cherry 6K
SNP array’ y los datos fueron usados para la construccion de los mapas de ligamiento.
Los mapas genéticos construidos incluyeron de 511 a 816 marcadores en 8 grupos de
ligamiento y comprendieron una distancia genética de entre 622.4 y 726.0 cM. Los
mapas obtenidos fueron similares a otros obtenidos en la especie, pero se observaron
diferencias con el genoma de melocotonero. Estos mapas seran utilizados para el
estudio genético de caracteres cuantitativos de interés en la mejora del cultivo.

INTRODUCCION

El cerezo (Prunus avium L.), perteneciente a la familia de la Rosaceae, es uno de
los principales frutales de hueso cultivados. Su produccién y superficie han aumentado a
nivel mundial un 30% durante las dos Ultimas décadas, alcanzando 440.000 ha y 2.3
millones de toneladas en el afio 2016 (FAOSTAT, 2018). Este incremento en la produccion
unido a las demandas de consumidores, hacen necesario introducir nuevas variedades que
puedan dar respuesta a sus necesidades. Para ello es necesario desarrollar herramientas que
permitan optimizar la mejora genética del cultivo y la utilizacion de los recursos genéticos
disponibles que puedan aportar caracter de interés.

Los mapas genéticos permiten, mediante los analisis de QTLs, realizar estudios
genéticos de caracteres de interés para su posterior utilizacién en la seleccidn asistida por
marcadores. En cerezo, inicialmente se realizaron mapas de ligamientos utilizando
isoenzimas, RAPDs y/o SSRs (Stockinger et al., 1996; Boskovi y Tobutt 1998; Dirlewanger
et al., 2004). Mas recientemente, y debido al desarrollo de nuevas tecnologias, se estan
realizando mapas genéticos de alta densidad utilizando otros marcadores como SNPs
(Klagges et al., 2013, Guajardo et al., 2015, Wang et al., 2015).
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En Espafia existen variedades locales que presentan caracteres de interés para el
cultivo. Concretamente la variedad ‘Cristobalina’ destaca por unas bajas necesidades de
horas frio, maduracion temprana y auto-compatibilidad entre otros. Con el fin de investigar
la genética de algunos de estos caracteres se han desarrollado varias familias que
descienden de ‘Cristobalina’ y que segregan para estos caracteres. Debido a la auto-
incompatibilidad gametofitica presente en cerezo, esta especie no se puede autofecundar y
por ello, hasta el momento, solo se han construido mapas de ligamiento a partir de
cruzamientos. Sin embargo, el cultivar ‘Cristobalina’ es un mutante autocompatible lo que
ha permitido el desarrollo de familias de autofecundacion.

En este trabajo, 3 familias de cerezo descendientes de la variedad ‘Cristobalina’ han
sido utilizadas para la construccién de mapas de ligamiento de alta densidad usando el array
de SNPs ‘RosBREED cherry 6K SNP array v1’. Estos mapas permitiran el analisis genético
de caracteres cuantitativos de interés para la mejora del cultivo. Los mapas obtenidos fueron
comparados con otros desarrollados en la especie, y la posicion genética de los marcadores
localizados en los mapas fue comparada con su posicion fisica en los genomas de cerezo y
melocotonero.

MATERIALES Y METODOS

Tres familias de cerezo, una procedente del cruzamiento de ‘Vic’ x ‘Cristobalina’
(VxC, N=161), y dos procedentes de autopolinizaciones, una de ‘Cristobalina’ (CxC,
N=97) y otra de un descendiente del cruzamiento de ‘Brooks’ X ‘Cristobalina’ (BxC2,
N=67), fueron utilizadas en este trabajo para la construccion de mapas de ligamientos de
alta densidad. EI ADN de todos los individuos de las familias y de los parentales fue
extraido usando DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, EEUU). Las muestras fueron genotipadas
utilizando el RosBREED Cherry 6K lllumina® SNP array v1 (Peace et al., 2012) en el
Centro Nacional de Genotipado (CeGen). El analisis de SNPs se realizd utilizando el
software GenomeStudio™ y los mapas de ligamientos fueron construidos utilizando el
software JoinMap 4.1. El algoritmo de mapeo de maxima verosimilitud con pardmetros por
defecto fue utilizado para la construccién de los grupos de ligamiento, y la frecuencia de
recombinacion se transformd en distancia genética usando la funcion de mapeo de
Kosambi.

RESULTADOS Y DISCUSION

Para la familia VxC se observaron 842 SNPs informativos. De estos, 483 fueron
heterocigotos en el parental ‘Vic’, 526 en ‘Cristobalina’, y 167 SNPs fueron heterocigotos
en ambos cultivares a la vez. Para las familias CxC y BxC2, 526 y 589 SNPs fueron
heterocigotos para sus respectivos parentales, respectivamente, y por tanto informativos
para la construccién de los mapas de ligamientos. Estos resultados fueron similares a los
obtenidos en otros cultivares de cerezo evaluados con el mismo array (Peace et al., 2012).

En todos los mapas de ligamientos los marcadores se agruparon en 8 grupos de
ligamientos correspondientes a los 8 cromosomas del genoma del cerezo. Los mapas de
‘Vic’ y ‘Cristobalina’ obtenidos a partir de la familia VxC tuvieron 313 y 370 SNPs
respectivamente, distribuidos en 707.2 y 659.6 cM. En estos mapas la distancia media entre
marcadores fue de 3.1 y 4.0 cM (Tabla 1). En la familia CxC, de los 526 SNPs
heterocigotos, 511 fueron mapeados en los 8 grupos de ligamientos, cubriendo una
distancia genética total de 634.1 cM (Tabla 1). Para la familia BxC2 se obtuvo un mapa
genético de 552 SNPs, con una distancia genética de 622.4 cM (Tabla 1). EI numero de
marcadores, la distancia genética y la densidad de estos mapas fue similar a los mapas
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previamente obtenidos usando el mismo array (Klagges et al., 2013). Sin embargo, se
detectaron regiones con pocos marcadores, por ejemplo, en los grupos de ligamiento 2 y 3
de “Vic’, 0 1 y 7 de ‘Cristobalina’ (Tabla 1). Estas regiones podrian ser homocigotas y por
tanto no segregantes para analisis de QTLs. Sin embargo, es necesario evaluar mas
marcadores para confirmar la homocigosis en estas regiones.

En los mapas de los parentales ‘Vic’ y ‘Cristobalina’ se obtuvo una menor densidad
de marcadores que en los mapas de CxC y BxC2, debido a las diferentes estrategias
llevadas a cabo para construir los mapas de las poblaciones F1 y F.. En las poblaciones F2
todos los marcadores heterocigotos fueron utilizados, mientras que en el mapa de los
parentales ‘Vic’ y ‘Cristobalina’ solo aquellos marcadores heterocigotos en uno de los
parentales y homocigotos en el otro fueron utilizados para la construccion de los mapas. Lo
que confirma la utilidad de las familias F> para la construccion de mapas de ligamiento.

La comparacion de la posicion genética de los marcadores mapeados con su
posicion en los genomas de cerezo (Shirasawa et al., 2017) y melocotonero (Verde et al.,
2017) confirmo un alto grado de similitud con ambos genomas. Sin embargo, se observé
una region invertida en la parte superior del GL 5 en los mapas de ‘Vic’ y BxC2 que
también ha sido observada previamente en otros cultivares de cerezo (Klagges et al., 2013;
Guajardo et al., 2015) y que confirma la posible presencia de una region invertida entre el
genoma del melocotonero y del cerezo en la parte superior del cromosoma 5.

El desarrollo de estos mapas genéticos permitirad investigar el control genético de
caracteres de interés en cerezo a partir de material vegetal local. Ademas, estos mapas han
proporcionado informacion sobre el impacto de la autofecundacion en el genoma de cerezo
y permitiran conocer el efecto de la endogamia en la especie.
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Tabla 1. NUmeros de marcadores, distancia genética y distancia media entre marcadores. V
y C corresponden a ‘Vic’ y ‘Cristobalina’ respectivamente. cM: centiMorgan.

LGl LG2 LG3 LG4 LG5 LG6 LG7 LG8 Total

\ 100 10 23 28 44 29 54 25 313
C 67 95 54 34 32 49 5 34 370

r':;‘;gg;%fees VvxC 185 111 89 100 92 95 68 76 816
CxC 8 105 66 75 51 71 9 49 511

BxC2 133 75 70 56 48 66 51 53 552

V 1698 653 642 757 792 1067 687 776 7072

Distancia C 634 752 911 911 725 1205 759 702 659.9
genética  VxC 1503 79.8 89 785 713 1089 761 721 726.0
(cM) CxC 589 949 1002 809 722 1115 429 726 6341

BxC2 1247 731 526 718 685 868 704 745 6224

Distancia v 17 72 29 28 18 38 13 32 31
media C 09 07 17 28 23 25 189 21 40

entre vxC 08 12 10 08 08 11 11 09 009

marcadores CxC 0.7 0.9 15 1.0 1.4 1.6 53 15 1.7
(cM) BxC2 09 09 07 13 14 13 14 14 12
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