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Fig. 1. Venta d‘e fruta de guayabo del pais en verduleria de Montevideo, Uruguay (marzo 2014). Notese
que las demas frutas de la imagen son todas de origen asiatico.

Introduccion

El guayabo del pais o guayaba [Acca sellowiana (Berg.) Burret] junto con su pariente cercano
guayabo brasilero (Psidium guajava L.) son especies frutales de la familia de las mirtaceas
originarias del continente americano, reconocidas en la cultura culinaria de estas regiones. El
flavor distintivo de los frutos del guayabo del pais es también reconocido por el mercado
internacional de fruta fresca y procesada mientras que la riqueza en componentes bioactivos
de la fruta que le otorgan un alto valor nutracéutico y terapéutico son resaltados por el
mercado de alimentos funcionales (Weston, 2010). El cultivo comercial de esta especie es alun
incipiente en el centro de origen (Brasil y Uruguay) mientras esta consolidado en otros paises
tales como Nueva Zelanda, Colombia, Estados Unidos, Espafia e Israel. La mayoria de los
cultivares elite se han desarrollado en estos paises probablemente a partir de un reducido
namero de introducciones colectadas en Ameérica del sur (Thorp y Bieleski, 2002).
Recientemente, cuatro cultivares nuevos fueron liberados en Brasil (Ducroquet et al., 2007,
2008). En los ultimos afios, se ha visto un interés creciente por la fruta del guayabo. Por
ejemplo, la produccién de Nueva Zelanda (1200 toneladas anuales) se ha incrementado tres
veces desde 1981 con ventas en el mercado interno de un valor equivalente a 1.2 millones de
ddlares americanos (Plant and Food Research Institute of New Zealand Ltd, 2011). El guayabo
del pais representa una atractiva alternativa comercial para los productores fruticolas en
Uruguay (Fig. 1; Vignale et al., 2006, 2012). Es considerada la especie prioritaria en el Programa
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Nacional de Mejoramiento de Frutas Nativas que desarrolla desde el afio 2000 la Facultad de
Agronomia e INIA. La mejora de la calidad de la fruta (tamafio, sabor, espesor de cascara,
rendimiento de pulpa, uniformidad) es el objetivo principal de mejoramiento.

La diversidad genética disponible en la regiéon es abundante

Un nimero importante de poblaciones silvestres y de materiales domesticados del sur de
Brasil y noreste de Uruguay ha sido analizado en los ultimos afios. Los estudios revelaron que
en ambos paises se detecta una alta diversidad en la expresion de caracteres de calidad de
fruta tales como forma, tamafio, color, flavor (Ducroquet et al., 2000; Puppo et al., 2009;
Thorp y Bieleski, 2002). Estos resultados son explicados en parte por una gran variabilidad a
nivel de la informacién genética caracterizada por técnicas moleculares (Baccino et al., 2009;
Quezada et al.,, 2009; Santos et al., 2007). En contraste, la diversidad molecular entre los
cultivares modernos es estrecha soportando la idea de que los cultivares modernos
probablemente deriven de un nimero muy reducido de accesiones silvestres (Dettori y
Palombi, 2000; Thorp y Bieleski, 2002). El desarrollo de nuevos cultivares locales asi como la
mejora de los cultivares modernos se beneficiaria de la importante diversidad genética
disponible en el centro de origen. Para que dicha diversidad genética pueda ser utilizada de
forma eficiente es necesario abordar diferentes estudios genéticos que en definitiva facilitaran
el disefio de las mejores estrategias para aprovechar la diversidad genética disponible y la
posibilidad de dirigir el mejoramiento al tipo de planta y de fruta que buscamos.

Los estudios genéticos en guayabo del pais son casi inexistentes. Afortunadamente, esta
especie posee una serie de ventajas que facilitan la realizacidon tanto de estudios de genética
clasica como de andlisis mas modernos que involucren la caracterizacién de todo el genoma: i)
es diploide con nimero cromosdmico 2n = 22; ii) tiene genoma pequefio (245 Mpb/1C; da
Costa et al., 2008); iii) la secuencia completa del genoma de Eucalyptus grandis (2n = 22; 611
Mpb/1C; Praca et al.,2009) también de la familia mirtacea, esta disponible (Grattapaglia et al.,
2012). El guayabo es una especie predominantemente alégama para la cual no se dispone de
lineas endocriadas. La propagacion vegetativa es posible pero aun no se dispone de técnicas
eficientes y aplicables a cualquier genotipo.

Los mapas genéticos como herramienta en estudios genéticos

Para la mayoria de los caracteres valiosos para la produccién como fecha de floracién, fecha de
cosecha, resistencia a plagas y la mayoria de los vinculados a la calidad de fruta se espera que
la genética sea compleja y muchas veces asociada a la participacién de muchos genes. Los
abordajes genéticos cldsicos basados en las frecuencias de cada tipo de plantas en progenies
de cruzamientos permiten estimar un nimero aproximado de los genes responsables de la
manifestacion del caracter. Sin embargo, desde hace mds de 30 afos, la genética de los
caracteres complejos o cuantitativos ha sido potenciada gracias a la inclusiéon de los mapas
genéticos en el andlisis. Los mapas genéticos son diagramas del genoma o conjunto de
cromosomas de una especie en los cuales se representan las localizaciones relativas de un
numero de sitios o secuencias de ADN. Podria decirse que seria andlogo a un croquis de un
dibujo acabado. De esta manera, el analisis genético de un caracter que incluye al mapa
genético como herramienta, permite identificar de forma mas sdélida no solo i) el nimero de
genes participantes, sino también ii) la contribucion (favorable o desfavorable) que realiza
cada uno de ellos al fenotipo de la planta vy iii) su particular localizacidon en el genoma. Estos
tres tipos de datos que se asocian a cada caracter constituyen la arquitectura genética del
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caracter ya que permite describir la distribucion en el espacio (genoma) de aquellas regiones
mas relevantes en la determinacién por ejemplo de la forma del fruto, o de su nivel de acidez.
Numerosos mapas genéticos han sido construidos para varias especies de frutales de gran
importancia como manzano, kiwi, olivos y duraznos entre otros (Joobeur et al., 1998; Khadari
et al., 2010; Liebhard et al., 2003; Testolin et al., 2001). Dichos mapas han sido usados para
caracterizar la arquitectura genética de diferentes pardmetros de calidad de fruta (Chagné et
al., 2012a,b; Mejia et al., 2007) entre otros usos.

Con la meta de estudiar la arquitectura genética de varios caracteres de floracién y calidad de
fruta del guayabo nuestro equipo comenzd como primera etapa con la construccion del primer
mapa genético integrado de esta especie. Para ello, se analizé el ADN de 160 plantas hermanas
enteras derivadas de un cruzamiento entre la planta TCO (madre) con BR (padre), realizado en
2008 en el Programa de Mejoramiento de Facultad de Agronomia e INIA (Fig. 2). TCO y BR
contrastan en varios caracteres. Mientras que TCO es una planta silvestre colectada en
Tacuarembd, de fruta pequefia, con pulpa sabrosa y cdscara lisa, fina y verde, BR proviene de
una quinta comercial del sur de Uruguay, tiene frutos grandes pero de sabor tenue, con
cascara rugosa, gruesa y verde.

¥ “in ] e A0S p . L L3 2 .. . __‘
Fig. 2. Poblaciones de TCO x BR (izquierda, 160 plantas, Estacién Experimental Salto, Facultad de
Agronomia) y TCO x DEL (derecha, 183 plantas, INIA Salto). Ambas progenies se instalaron en el 2010.

En el analisis se utilizaron diferentes tipos de marcadores moleculares (mas detalles en
Quezada et al 2014). El mapa obtenido (Fig. 3) no es completo ya que el nimero de grupos de
ligamiento (10) es menor al nimero de cromosomas diferentes (11). Al tratarse de una
primera versidn, este mapa genético es considerado preliminar. Sin embargo, es un diagrama
robusto sobre el cual construir nuevas versiones del mapa al incluir un nimero mayor de
marcadores moleculares.
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Fig. 3. Mapa genético integrado de TCO x BR conteniendo 219 marcadores moleculares ISSR (intersimple
sequence repeat) y AFLP (amplified fragment length polymorphism) distribuidos en 10 grupos de
ligamiento (LG). El nombre de cada marcador (sitio) se describe a la derecha de cada LG. A la izquierda
de cada LG de describe la distancia entre marcadores en cM (centiMorgan), adaptado de Quezada et al
(2014).

Y ahora.

Fig. 4. Un ejemplo del relevamiento de caracteres de calidad de fruta (color y tamafio de fruta,
espesor de céscara) en 10 frutas por cada arbol de la poblacién TCO x BR'y TCO x DEL.
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Actualmente iniciamos la segunda etapa de nuestra linea de trabajo. En este caso nos
proponemos: i) desarrollar un mapa genético mucho mas detallado (mas saturado en
marcadores moleculares) utilizando tecnologia gendmica de ultima generacidn; ii) relevar
datos de floracion y calidad de fruta (color, forma y tamafio de fruto, espesor de cdscara,
rugosidad de céscara, firmeza de cascara, color de pulpa, peso de pulpa, acidez titulable,
solidos solubles totales, peso de 100 semillas; Fig. 4) durante tres afos en cada planta de la
poblacién TCO x BR, y en otra poblacién similar en tamafio que se agrega TCO x DEL; ambas
localizadas en el departamento de Salto (Fig. 2); y iii) para aquellos caracteres que muestren
evidencias claras de segregacion, determinar la arquitectura genética de los mismos. Este
trabajo cuenta con financiacion del Fondo Maria Viias de la Agencia Nacional de Investigacién
e Innovacion (ANII) y de la Universidad de la Republica (Programa Investigacion y Desarrollo y
Programa de Apoyo a la Investigacidon Estudiantil) y colaboraciéon de expertos radicados en
grupos de excelencia en genética de plantas de Brasil y Holanda. El presente proyecto aportara
herramientas gendmicas que permitiran identificar la arquitectura genética de los caracteres
de interés comercial y a la vez permitird seleccionar materiales superiores. La informacion
generada asistird la toma de decisiones dentro del Programa Nacional de Mejoramiento de
Frutales Nativos y la metodologia desarrollada serd de utilidad para los programas de
mejoramiento de otros frutales en Uruguay.
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