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INTRODUCCION

Caracteristicas Generales
Perenne, caducifolia de climas templados.
Flores son completas, hermafroditas.

Su etapa juvenil se extiende de 2 a 3 anos. , .
Autocompatible y Autégama. |
Diploide (2n=2x=16) con un genoma pequeno (265 Mpb).

Posibilidad de generar clones.
Estrecha base genética.
Lineas puras. Hibridacion.
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INTRODUCCION

Caracteristicas Fenoldgicas

e Alternancia de periodos de dormicidn entre las estaciones de crecimiento.

Estado A. Yema de invierno Estado B. Yema hinchada

1) Endodormancia: acumulacion de temperaturas bajas ( <7 °C). Modelos de cuantificacién (HF,
UF).
* Rango HF: 150 a 700 para genotipos (banco de germoplasmas).

2) Ecodormancia: acumulacion de temperaturas moderadas (GDH > 4,5 °C).

3) Floracién




OBIJETIVOS

Estudiar el control genético de las etapas de fenoldgicas de
endodormancia, ecodormancia y floracion en la coleccion
de germoplasmas de durazneros de la EEA San Pedro.

* ¢Que regiones del genoma (QTL) controlan estos caracteres?
* ¢Que influencia tienen estos QTL sobre la variacion de los mismos?
e ¢Como utilizamos esta informacidn para incorporarla como herramienta dentro del

programa?




MATERIALES Y METODOS

* Implementacion de plataforma de 1) Recoleccidn de varetas (latencia).
secuenciacion de alto rendimiento 2) Acondicionamiento y camara a 20 °C.
(ddRAD-seq). 3) Liberacion de endodormancia.

* Identificacion de 13.584 variantes * Variables: Duraciéon de Endodormancia
polimorficas (marcadores moleculares) (dias), Horas de Frio (HF) y Unidades de Frio
entre SNP, InDel y SSR. (UF).

* Comparacion con genoma de referencia Observacional:

(variedad Lovel). 1) Duracién de Ecodormancia (yemas de flor en

* https://www.rosaceae.org/ estado B).

* La EEA SP cuenta con un panel de 237 2) Fecha de Floracién Plena (50% de flores
accesiones secuenciadas (mapas fisicos). abiertas). 1

INFORMACION DE SECUENCIACION INFORMACION DE FENOTIPADO
GENOME DATABASE FOR ROSACEAE Fine-tuning the performance

@000tV of ddRAD-seq in the peach genome

Maximiliano Martin Aballay*, Natalia Cristina Aquirre?, Carla Valeria Filippi?,
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MATERIALES Y METODOS

Genome Wide Association Study
(GWAS)

Source of variation

/ \ SNP - InDel - SSR
’ relatedness
VARIABLES — o NP N Sl A e INFORMACION DE
FENOTIPICAS / l l / N\ SECUENCIACION
(observation) (Fixed effect)  (Fixed effect) (Random effect) (Error)

General linear model (GLM)

Mixed linear model (MLM)

Software: R. Paquetes: GAPIT3.




RESULTADOS
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RESULTADOS

Duracion (dias) de Ecodormancia (GLM)
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CONCLUSIONES Y POTENCIALIDAD DEL ESTUDIO

Conclusiones
 GWAS permitié identificar control genético de las etapas fenoldgicas.

* Los QTL que controlan caracteres fenoldgicos estan co-localizados. La modificacion de la
acumulaciéon de horas de frio, afectara la Fecha de Floracién, por lo tanto, la seleccidon por
menores HF implica un adelanto de la Fecha de Floracion.

* GWAS se convierte en un estudio muy potente para especies de estas caracteristicas.
Eficientizar el programa de mejoramiento

* Seleccién deliberada de parentales para la realizaciéon de cruzamientos intraespecificos
(posibilidad de controlar parcialmente los caracteres).

* Seleccidon temprana de individuos de la progenie.

-La disminucion del numero de progenies a evaluar y una fuerte reduccion de los recursos
utilizados.

* Acortamiento de los programas de mejora y obtencidn mayores respuestas a la seleccion por
cada generacion.




Gracias por su atencion!




