Diversidad y estructura geneética de manzano prospectado en zonas de montana de
Aragon
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INTRODUCCION

La diversidad y estructura genética de una gran parte del manzano conservado en el Noreste espanol fue evaluada en
Urrestarazu et al. (2012). Aunque en este trabajo se incluyeron algunas accesiones de Aragon, la prospeccion llevada
a cabo en los ultimos 10 afios en el CITA en zonas de montafia, revelaron la importancia de esta especie en esta area
geografica en las ultimas décadas, asi como el interés en profundizar en el conocimiento de la diversidad de
manzano procedente de estas zonas. A través de varios proyectos de investigacion se 1nici0 una prospeccion
sistematica en zonas de montafia de las tres provincias aragonesas con el objetivo de recuperar variedades
tradicionales que de esta especie aun persisten en la region. Su recuperacion y conservacion, asi como su
caracterizacion, es de gran relevancia ya que este material constituye una fuente de diversidad genética no
suficientemente explorada. El objetivo de este trabajo ha sido evaluar la diversidad y determinar la estructura
genética de manzano prospectado en Aragon en los ultimos afios.

MATERIAL Y METODOS

Material vegetal

183 manzanos prospectados en las tres provincias Aragonesas y 23 variedades de referencia.

Analisis mediante SSR

Se aislo el ADN del material prospectado y de referencia y se analizaron 20 SSRs distribuidos en los 17
grupos de ligamiento del manzano a través de cinco PCR multiples siguiendo los protocolos descritos en
Pina et al. 2014.

Diversidad y estructura genética

Se calculé para cada marcador el numero de alelos totales, el numero de alelos efectivos y 1
heterocigosidad observada y esperada. Se realizo el analisis UPGMA mediante coeficiente de similitud d
Ner y Li. La estructura genética se determin0 mediante analisis de agrupamiento bayesiano usand
Structure v 2.3.4 (Pritchard et al. 2000) y se valido a través de un Analisis Factorial de Correspondencias
(AFC). El grado de diferenciacion se cuantifico mediante un analisis de varianza molecular (AMOVA).
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manzano de otras regiones espafiolas. Se detectd un 29% de accesiones duplicadas entre NDST4 6 2 378 084 074 088 0178
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Relaciones genéticas entre el material de referencia y local ok o gl
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Mas del 60% de las accesiones estudiadas quedo localizado en grupos distintos de
aquellos en los que quedaron integradas la mayoria de las variedades foraneas de
referencia, lo que podria indicar el caracter singular de una gran parte del material
prospectado.
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Analisis de la estructura genética y diferenciacion

La estructura genética de los 151 genotipos unicos (130 accesiones prospectadas mas 21
variedades de referencia) se determind mediante 16 SSRs, tras eliminar del analisis aquellos que
podrian presentar alelos nulos. El numero de grupos mas probable en los que se estructuro el
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material fue K=4. El grado de diferenciacion genética detectada entre los grupos determinados
(F¢;=0.07; P<0.001), asi como los resultados obtenidos mediante analisis complementarios (AFC
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. @ y dendrograma UPGMA), fueron coherentes con los obtenidos con el analisis de agrupamiento
bayesiano.
Grupo o Numero de genotipos
subgrupo Total Accesiones | Cultivares de | % genotipos
referencia con qI>0.8
Gl1 53 38 15 44.3
é‘% G2 08 92 6 72.0
- G1.1 15 14 ! 87.0
°°°°°°° G1.2 38 24 14 68.0
* G2.1 37 34 3 79.0
G2.2 61 58 3 79.0
W Numero de genotipos unicos asignados a los grupos genéticos en el material de referencia y en el material prospectado en
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Aragon y coeficiente medio de pertenencia (qI>0.8).

CONCLUSIONES

Los resultados obtenidos en este trabajo revelan una importante diversidad genética en el manzano procedente de areas montafiosas de Aragon y su caracter singular respecto a las variedades de
referencia, lo que pone de manitiesto el interés de este material procedente de zonas abandonadas que se encuentra en vias de extincion. Este material ha persistido sin ninguna influencia humana
bajo condiciones adversas durante mucho tiempo, por lo que esta variabilidad podria ser importante en la identificacion de genes de interés de resistencia a estreses bioticos y abioticos.
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