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Analisis de QTLs para azucares simples en cerezo
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Resumen: la identificacion de genes y procesos implicados en la variabilidad de la calidad de fruto
en cerezo es necesaria para la mejora del cultivo. Hasta la fecha, la mayoria de los estudios
asociados con la calidad de fruto se han centrado en las caracteristicas fisicas como tamaio, color o
firmeza, mientras que las caracteristicas quimicas, como dulzor o acidez, relacionadas con las
propiedades organolépticas y nutricionales, han sido menos estudiadas. En este trabajo, se ha
realizado el estudio genético y la evaluacion de la variacion de estas propiedades mediante el
estudio del contenido en aztcares simples. Para ello, se ha analizado el contenido de los principales
azucares (glucosa, fructosa, sorbitol y sacarosa) y se ha realizado un estudio de identificacion de
QTLs asociados a los mismos. La cuantificacion de cada azicar simple se llevo a cabo durante dos
afios mediante UPLC en 388 individuos, pertenecientes a cinco familias de cerezo provenientes de
polinizaciones cruzadas y autopolinizaciones de variedades locales y de mejora. Estas poblaciones
han sido previamente genotipadas con una plataforma de marcadores SNPs (Illumina RosBREED
Cherry 6K SNP array). El mapeo de los principales QTLs implicados en la regulacion de estos
compuestos se ha llevado a cabo mediante un andlisis multi-familia utilizando el software
FlexQTL™. Los resultados obtenidos seran discutidos en funcidon de su interés para la mejora del
cultivo.
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