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Identificacion de zonas del genoma relacionadas con la susceptibilidad a la infeccion por
Monilinia fructicola en una coleccion de variedades locales de melocoton mediante analisis de
asociacion (GWAS)
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Resumen: en este trabajo, enmarcado dentro del proyecto nacional RTI2018-094176-R-C31 y C32,
se ha llevado a cabo una evaluacion de la susceptibilidad a Monilinia fructicola (G. Winter) Honey,
en 90 cultivares espafioles de melocoton (Prunus persica L., Batsch) de la Coleccion Nacional de
Referencia de melocotonero existente en CITA de Aragon (Zaragoza). Los principales objetivos de
este trabajo son la caracterizacion del material local existente en esta coleccion, la identificacion de
fuentes de tolerancia y atributos de calidad del fruto de interés, asi como avanzar en la comprension
de los factores implicados en la susceptibilidad a esta patologia postcosecha. Los resultados
obtenidos en este trabajo muestran una gran variabilidad en la susceptibilidad a la infeccion por M.
fructicola en el germoplasma local estudiado. Se ha observado también una relacion
estadisticamente significativa entre el tipo de fruto y la fecha de maduracion de las variedades con
la susceptibilidad a la infeccioén por M. fructicola.

Paralelamente, se ha llevado a cabo el genotipado masivo de todas las variedades estudiadas
mediante la version 2 del chip de SNPs de melocotonero de Illumina ‘peach SNP chip (9+9K)’ (Fu
et al., 2021). Una vez obtenidos los datos genotipicos y fenotipicos, el andlisis de asociacion del
genoma completo (GWAS) nos ha permitido identificar varias zonas del genoma asociadas con el
control de la susceptibilidad a la podredumbre parda por M. fructicola, asi como zonas relacionadas
con la anatomia de la cuticula, que constituye una de las primeras barreras de resistencia para la
infeccion de este hongo.

Este trabajo avanza en la comprension de la susceptibilidad del melocoton a la podredumbre parda,
asi como en el desarrollo de herramientas valiosas para su aplicacion en la seleccion de nuevas
variedades con menor susceptibilidad a esta patologia postcosecha.
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