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Introduccién

1. INTRODUCCION

1.1.IMPORTANCIA ECONOMICA DEL CULTIVO DE LA BERENJENA

La berenjenagolanum melongenk.), conocida comaeeggplanten Estados Unidos
comoaubergineen Francia e Inglaterra y corbanjal en la India, es una de las pocas especies
de solanaceas cultivadas que no es originaria dériéa La berenjena se cultiva en regiones
tropicales y subtropicales de todo el mundo, esprente en Asia, asi como en paises del
Mediterraneo. Segun datos de 2007 la produccic@l th# berenjena a nivel mundial fue de
32039.18 t, lo cual la sitia en el sexto lugar mundial enfms hortalizas en cuanto a
produccién, siendo Unicamente superada por el @ntatsandia, las coles, la cebolla y el
pepino (FAO, 2007). A nivel mundial los principaf@®ductores son: China con 18006.1,0/
la India con 8450.1%x. Le siguen, aunque a mucha distancia, Egiptol@®0.18 t y Turquia
con 791.168t (Tabla 1). En Europa se producen 8381]Giendo ltalia y Espafia los mayores
productores con 271.10y 185.10 t respectivamente. El rendimiento medio a nivehdial de
berenjena es de 27 t/ha, aunque existe una grativar entre paises. De esta forma, en paises
como China e India que son los mayores producttgdserenjena del mundo, los rendimientos
son de 15 y 16 t/ha respectivamente, mientras queaéses como Espafa y Francia los
rendimientos medios son de 43 y 41 t/ha respecénten(Tabla 1). Unos casos especiales son
los de Holanda y Bélgica que gracias a métodossites de cultivo bajo invernadero obtiene
rendimientos medios de 420 y 266 t/ha respectivéeneesultando un valor 15 veces mayor al

de la media mundial en el caso de Holanda (Figura 1

Tabla 1. Produccion de berenjena en los principadéses productores (Datos FAO, 2007).

Pais Produccion () Area cultivada (ha) Rendimiento (t/ha)
China 18.000.000 1.200.000 15,0
India 8.450.200 512.800 16,5
Egipto 1.000.000 43.000 233
Turquia 791.190 30.000 26,4
Indonesia 390.000 53.000 7.4
ITraq 380.000 22.000 17,3
Japon 375.000 12.000 313
Ttalia 271.358 12.059 225
Sudan 230.000 12.000 19,2
Filipinas 198.000 21.000 9.4
Espaiia 185.000 4.250 43,5
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Figura 1. Produccién de berenjena frente al areadtada. El tamafio de los circulos representa el
rendmiento de los principales paises productor@®GTAT, 2007)

Segun datos del ultimo anuario de Estadistica Aigneataria (MAPA, 2007) en
Espafa se cultivan 3.617 ha, de las cuales 15maeaultivo en secano, y 3.602 ha son de
cultivo en regadio. La produccién total es de 178.8 La comunidad autbnoma con mayor
produccion es Andalucia con un total de 139.6%4 testo de principales zonas productoras,
Comunidad Valenciana, Catalufia, Extremadura y Nayawo alcanzan a superar el valor de
10.000 t, (Figura 2). La produccion en las resgatmas del pais es practicamente testimonial
(MAPA, 2007).
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Figura 2. Gréfico de la produccién de berenjenleComunidades Autbnomas de Espafia (MAPA,
2007)

Segun el informe del Sector Agrario (CAPA, 2.0018, produccion total en la
Comunidad Valenciana es de 9.250 t, en una supgedidtivada de 201 ha, de las que 6.870 t
corresponden a la provincia de Valencia, 1.628licante y 760 t a Castellon.

1.2.GENERALIDADES DEL CULTIVO DE LA BERENJENA ( Solanum
melongena L.)
1.2.1Botéanica

La berenjena es una planta herbacea anual peotiyes favorables, puede rebrotar y
mantenerse en cultivo mas de un afio (Figura 3)siStema radical es fuerte y estd muy
desarrollado, tanto en profundidad como lateralmeRbsee un tallo semilefioso, cilindrico,
verde o de color violaceo, piloso, rigido, erectdeycrecimiento indeterminado, alcanzando al
aire libre, una altura de entre 0,5y 1,5 m. (tlssy Vesperinas, 1989).

Las hojas son sencillas, alternas ovadas u oblougdas y grandes, con los margenes
ligeramente lobulados, recubiertas en el envésdevallosidad de color grisaceo. También es

frecuente la presencia de espinas en las nervegigmominentes o en el peciolo de las hojas.
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igura 3. Planta y semillas @&lanum ena

Las flores, de color blanco o violeta mas o meintsnso segun la variedad, suelen
aparecer en forma solitaria o bien formando rate#lele dos o mas flores. La corola es rotada,
de 2,5 a 4,5 cm. de diametro. Las anteras tiengha® mm. de largo y el estilo es exerto o

inserto. El caliz es persistente, tomentoso y espifiQuagliotti, 1979).

El fruto es una baya carnosa de forma muy varidependiendo del tipo de berenjena
gue se trate, aunque predominan las formas redogttd®sas y alargadas, de colores muy
diversos en la madurez comercial, siendo habituglesorado oscuro el violeta, el negro, el
amarillo o el blanco. La pulpa es carnosa, de aclon amarilla, blanca o verde, volviéndose
parda al contacto con el aire debido a la oxidadi@&s semillas son pequefias, aplastadas, de
color marron y muy abundantes, obteniéndose haS@0 Zemillas/fruto (Figura 3). Su poder

germinativo medio en condiciones normales es dades.

1.3. TAXONOMIA

Dentro de las angiospermas, la berenj@w@anum melongeh&e encuentra dentro de

los siguientes taxones:

Clase:Magnoliopsida Tribu: Solaneae
SubclasetLamiidae GéneroSolanum
SuperordenSolananae SubgeneroLeptostemonum
Orden:Solanales SecciénMelongena

Familia: Solanaceae Serie:Incaniformia
Subfamilia:Solanoideae EspecieSolanum melongena
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La familia Solanaceaesta compuesta por 83 géneros que engloban urGd 1400
especies de amplia distribucion por todo el murekpecialmente en zonas templadas y
tropicales (D’Arcy, 1975).

Esta familia se caracteriza por presentar floreggmeeras, con sépalos persistentes,
frecuentemente acrescentes. El ovario es supdogulair, raramente pluriocular y con varios
ovulos por Iébulo. Los frutos son bayas, drupagpsulas, indehiscentes y con varias semillas
por lébulo.

Figura 4. Flor d&solanum melongena

El géneraSolanumes el mas numeroso dentro de la fanSlidanaceaeFue establecido
por Linneo (Linneo, 1753) en su otBaecies plantaruniEn él se encuentran plantas herbaceas,
arbustivas o arbéreas, usualmente espinosas. béaces pentagonal o estrellada. Las anteras
forman una columna que rodea al estilo y preseshiiscencia por poros apicales (Figura 4).

Los frutos son bayas globulosas.

Solanum melongenaertenece a uno de los grupos no tuberosos det@®alanum(Khan,
1979). Se trata de una especie diploide, con ureraisromosomico de 2n=42. Se trata de una
planta muy terméfila, su cero vegetativo se encaest 10 °C.

1.4. EL COMPLEJO BERENJENA

La especie cultivad&olanum melongengunto con formas adventicias naturalizadas
del sudeste asiatico, conocido co®olanum melongenear. Insanumy la especie silvestre
Solanum incanunforman lo que se denomina el ‘complejo berenjéRaarce y Lester, 1979;
Lester y Hasan, 1991; Daunay, 1996b).

El complejo berenjena ha sido dividido en 8 grupidentificados por una letra
mayuscula, que corresponden a formas distintasu@i§) (Lester y Hasan, 1991; Daunay,
1996b). Dentro de los grupos A, B, C y D se encaed especieSolanum incanum
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considerada en sentido amplio. Dentro de los grdpo®, F y G se encuentra la especie

Solanum melongenancluyendo la variinsanum.

Los grupos A y B estan formados por plantas sifeestjue se encuentran en la region
del Este y Sur de Africa. Dentro del grupo C seuentraSolanum incanuren sentido estricto.
En el grupo D se engloba a las formas correspotediem Solanum LiechtenteirEl grupo E
esta formado por plantas @@lanum melongenaar. Insanummuy espinosas y de poca altura
que crecen de forma adventicia en campos abieEbsgrupo F comprende formas
moderadamente espinosas, que crecen como advergitiduertos, en zonas de vegetacion
modificada y bordes de caminos. El grupo G cornedpoa cultivares primitivos, pero que
todavia se cultivan ampliamente en el sudeste d& &$ grupo H corresponde a cultivares

modernos de berenjena y se encuentra distribuidtodo el mundo.

Figura 5. Distribucion de las formas del ‘complbgrenjena’. El grupo H se encuentra distribuido po
todo el mundo

1.5.0RIGEN

Muchas de lasSolanaceagy en especial muchas de las especies domestickilas
genero Solanum son originarias del continente americano. Un&résante excepcion la
constituyen la berenjen@olanum melongeng sus especies relacionadas, las cuales tiene su
origen en el Viejo Mundo (Daunay et al., 2001a)s kstudios de variacion a nivel morfologico
y molecular indican que la berenjena fue probabigendomesticada en la region indo-birmana
a partir de la especie silvesti®olanum incanumla cual guarda muchas similitudes

morfolégicas corS. melongenaAmbas especies tienen un habito de crecimiemdasiy es
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posible la obtencién de hibridos entre ellas cotapiente fértiles y con meiosis regular (Lester
y Hasan, 1990; Anis et al., 1994).

A pesar de qu&. incanuminicamente se encuentra distribuida de forma rataréas
regiones ecuatoriales del Este de Africa y en @idviedio (Daunay et al., 1997), estudios
basados en marcadores alozimicos (Karihaloo y i€wttll995) encontraron una identidad
genética entrés. melongend S. incanumde 1=0.963. Estos autores indican que valores de
identidad genética tan altos generalmente se dtieentre poblaciones de una forma
domesticada y su ancestro silvestre, lo que apoiahipdtesis d&. incanuntomo progenitor
de S. melongend?or otra parte Lester y Hasan (1991), basandosa&isis morfométricos y
en analisis con isoenzimas de hojas y proteinasedsllas, llevados a cabo en un elevado
namero de accesiones, asumen que las formas ahessteS. melongenaon originarias de los
tropicos de Africa (donde se encuentran muchaasledpecies relacionadas con la berenjena) y
de Oriente Medio.

Numerosos estudios basados en el uso de aloen@dssbiki et al., 1994; Karihaloo y
Gottlieb, 1995; Kaur et al., 2004), proteinas dmibas (Karihaloo et al., 2002), ADN de
cloroplastos (Sakata et al., 1991; Sakata, 199Rat8ay Lester 1994, 1997) y ADN nuclear
(Karihaloo et al., 1995; Mace et al., 1999; FugniWunder, 2004) coinciden en confirmar la
estrecha relacion existente entre los grupos ACBD, E, F, G y H, asi como la existencia de
una gran diversidad dentro del grupoleéncanuny la poca variabilidad dentro del grupo$le
melongenalo cual viene a confirmar la existencia de unlloude botella genético ocurrido

durante la evolucion y domesticacion de la berengepartir de una base genética estrecha.

Otros investigadores han sugerido que las formbg&ssres’ de berenjena del sudeste
asiatico, correspondientes al grupo & {(nsanur)) serian el ancestro de la forma cultivada
(Deb, 1989). En efecto, estas formas presentarel@vada similitud a nivel molecular con la
berenjena cultivada. Asi, Karihaloo y Gottlieb (389 ncontraron una identidad genética entre
ambas formas de 1=0.963 para marcadores alozirngidesl=0.947 para marcadores RAPD. Sin
embargo, el hecho de que estas formas Unicamertecgentren en ambientes modificados por
los humanos, sugiere que son escapes de formagdak que han evolucionado en dichos

ambientes (Lester y Hasan, 1990).

Lester y Hasan (1990, 1991) sugieren que en eliti@olo incluso en el PaleoliticS,
incanumacompafio al ser humano en sus desplazamientos elé@dente Medio hasta la India
como adventicia. Es mas, las raices, hojas y frdesestas especies se usan con fines

medicinales, para curtir el cuero, o para el cuapalla leche (Buyenka y Carasco, 1999; Lester
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y Hawkes, 2001). Amar (2000), sefiala el uso ded$rde especies semi-perennes de berenjena
como alimento (posiblemeng incanungrupo C) en el valle del Jordan en los tiemposode |
mamelucos (1250-1517).

En la region indo-birmana, bajo la seleccion natyrartificial, estas plantas habrian
evolucionado hacia formas domesticadas. La seledaitto en la India como en otras regiones
habria producido los cultivares modernos y al migimmpo, se habrian desarrollado formas
adventicias espinosas. Como alternativa, D’Arcyigk&t (1991) sugieren que los frutos de
especies silvestres emparentadas con la berengetéap haber llegado desde Africa hasta la

India arrastrados por las corrientes marinas.

1.6. DOMESTICACION Y DIFUSION

La berenjena fue domesticada a partir de sus fosihastres en la region indobirmana
(Nuez et al., 2002). Los primeros registros del deola berenjena se encuentran en textos
sanscritos fechados 300 afios antes de Cristo. |IB® & hace mencién a esta planta con
diversas palabras descriptivas, que sugieren slisapgpularidad como alimento y medicina:
‘shakareshta’que significa excelente vegetakajakushmand’que significa ‘melon’ real,
‘niphala’ refiriéndose al fruto ‘azul’,Kantavrintaki’, ‘kantalu’ y ‘kantapatrikarefiriéndose al
caracter espinoso de la plantanydralu’ refiriéndose a las propiedades narcéticas o hipasti
de algunas partes de la planta (Nadkarni, 1927¢m&s el diccionario ‘Shabdakalpadrumah’
cita 33 nombres distintos en sanscrito para larpema (Khan, 1979). Toda esta variedad de
nombres muestra la variabilidad de tipos y forma&sgntes en la India, y sugiere la presencia
de formas cultivadas en esta region desde haceantighpo. Por otra parte, esta hipétesis se
ve reforzada por el hecho de que no se han endonteéerencias a su cultivo entre los autores
griegos y latinos o clasicos, por lo que la bemgjeo debia ser conocida en el Imperio Romano
(de Candolle, 1983).

La berenjena fue adoptada tempranamente en China caltivo, muestra de ello se
puede encontrar en la mencion que se hace dereli@tados botanicos y agricolas como el
Atlas de Plantas del Sur de Chieacrito durante I®inastia Jin Occidenta{265-316 dc), el
Quimi Yiaoshyun manual practico de agricultura de los tiemg@das Dinastias Norte y Sur
(420-581 dc), y en éIs’i Min Yao Shuun trabajo sobre agricultura del siglo V d.c. rieieck,
1919). En Japon se tienen referencias de su culéede el siglo VIII d.C. Presumiblemente la
berenjena habria llegado a este pais durante d&tthnSung (Allard, 1996). Por otra parte, se
tiene constancia de la existencia de variedadedel®gaponesas de la época Edo (1615-1867),

algunas de las cuales todavia se cultivan a pecqssiada (Figura 6).
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Siglo XVIII) (Daunay y Janick, 2007)

La berenjena llego a Persia en épocas tempranadegpécha exacta de su llegada es
aun incierta. De alli fue llevada al este de Affcat navegantes iranies y arabes (Enciclopedia
Iranica, 1998). La llegada de la berenjena a laxcaiglel Mediterrdneo se produciria con la

conquista musulmana de estas tierras (Daunay, 2008)

Dentro del mundo musulman la berenjena adquiricimamcia como cultivo horticola.
En el siglo XI, la berenjena fue objeto de varimadices’(narracidén o relato referido al profeta
Mahoma) y en el siglo siguiente en el tratado decalgura ‘La Agricultura Nabatea' se
encuentran numerosas referencias a este cultiv gitan seis tipos de berenjena, las cuales
difieren en la morfologia del fruto (Watson, 1998 el siglo X ya se cita varias veces en el
calendario de Cordoba de Arib. En el siglo Xll, Abacaria (1802), indica que en Al-Andalus
se encuentran cuatro tipos de berenjena: la Itwatprdobesa, la egipcia y la siria. Existe
constancia de que en la época del Mundo Islamicdieval la berenjena era consumida de
muchas formas distintas. Asi en el libro de codeaKitab-al-Tabij se describen dieciocho
recetas distintas para preparar la berenjena (Wat898).

Ya desde la Peninsula Ibérica, la berenjena seishatlo difundiendo, aunque
lentamente, a otros paises europeos. En Italigriageras referencias son de finales del siglo
XIV; en Francia, las primeras citas de su cultiva slel siglo XVII en la regién de Provenza
(Daunay, 1996a). En el siglo XIV ya existen refeias de la berenjena en el Africa Oriental, y
los términos utilizados en algunas de las lengeasadegion, por ejemplaa‘bela’ en ti o
‘patansi-jato’en mandinga sugieren que fue introducida en ladnegor los arabes (Watson,
1998).
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La introduccion en América la debieron realizardgpafioles. Entre otros cronistas, el
padre Bernabé Cobo (1964a), la describe como unaliza habitual en el reino de Pera.
También Jiménez de la Espada (1965), indica q@eatsede una hortaliza habitual en este pais,
donde sin embargo, no ha alcanzado la importanmaigne en el Viejo Mundo. Asi, el padre
Bernabé Cobo (1964b), cita que a pesar de lo hiersg dan las berenjenas en el reino de Peru

‘no se tienen de ellas la estimacion que en Espafia’

El hecho de pertenecer a la familia de las Solaspeobablemente debid restringir su
expansiéon, al menos en Europa. Al igual que ot@an@ceas comestibles, cobmo el tomate
(Solanum lycopersicurn) o el pepino dulceSolanum muricatumiton) (Esquinas-Alcazar y
Nuez, 1995; Prohens et al., 1996), la berenjena glez fama de planta poco saludable.
Efectivamente, muchas Solanaceas silvestres samegite toxicas, y de los nombres por los
que se conocia a la berenjena era por eMdda’ Insana’(‘manzana insana’en latin), de hecho
en muchos tratados botanicos no se aconsejabanswroo (Daunay, 1996a). También el
nombre italiano 'melazana’, del cual derivd el deelanzana' y el de 'melongena’, significa
'manzana loca‘’ (Heiser, 1969; Choudhoury, 1995agluso entre los &rabes, en que la
berenjena era muy apreciada, algun tratadista, ¢tom@/ahsiyya, indica que esta planta puede

causar la muerte si se come cruda y la incluyei¢ratado sobre venenos (Watson, 1998).

1.7. ESPECIES RELACIONADAS

La taxonomia de la berenjena y de sus especiesamdaas es muy compleja y confusa. La
existencia de una sucesion continua de formas duaeéos limites entre taxones muchas veces

no sean claros.

Entre las especies emparentadas &nmelongenahay dos africanas cultivadas.
aethiopicumy S. macrocarpony la especie silvestre y ancestro de la berenjonum
Incanum En Europa son poco conocidas, pero en Africad@otal se usan tanto por sus frutos
como por sus hojas. Estos materiales constituyen tectursos genéticos de gran interés para la

mejora de la berenjena y para la ampliacion de$ lgenética de este cultivo.

Solanum aethiopicum pertenece taxondémicamente al géneBomlanum, subgénero
Leptostemonuny seccionOliganthesy comprende tres grupos: Shum, Kumba y Gistas
especies se han ido adaptando segun la climatottyieada zona distribuyéndose en éareas
distintas. El grupo Shum se encuentra en las pantes himedas de Africa, en las zonas
semiaridas del occidente de Sahel hasta el noriéigigia encontramos berenjenas del grupo

Kumba y en las zonas con méas porcentaje de llsténdas del grupo Gilo.
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La mayoria de los cultivos d&lanum macrocarpuise encuentran en América del Sur, en
el Caribe y en el sureste de Asia. En cuanto acéfren muchos paises, estas plantas estan
consideradas como un cultivo menor. Las floresSdemacrocarponse distinguen deS.
aethiopicumporque tiene los pétalos soldados, ademas somlde morado claro y con un
diametro de 25-45 mm. Las hojas, brillantes y glapmpueden tener diferentes formas vy

tamafos.

La mayoria de formas primitivas d&olanum incanunse originaron en las regiones
ecuatoriales parte Este de la Sabana Africana dLestHasan, 1991). La diversidad de
topografias, climas y suelos hicieron posible lalgsidén de los distintos ecotipos existentes
hoy en dia, los que fueron tratados por los taxdstasicomo especies distintas a lo largo de la
mitad del siglo XIX y la mitad del s. XX. Postemoente se llegé a la conclusion de que era
mejor agruparlas a todas ellas dentro del comg@ejmmcanum(Figura 7), y dentro de éste,

agruparlas en 4 subgrupos distintos, corresporafientvarias especies diferentes.

Figura 7. Fruto d&olanum incanum

Grupo A (S. campylacanthum)

Plantas silvestres de los bosques de la SabanAfideh ecuatorial y tropical. Son
altamente variables, arbustivas o herbaceas de B,2 m de altura, mds o menos espinosas en
los tallos y en las hojas, que son desde ovaladasiceoladas. Las inflorescencias varian
enormemente en tamafio y pueden ser flor Unica iletade flor, teniendo de 5 a 50 flores por
inflorescencia, siendo alguna de ellas hermafreditando, consecuentemente, uno o mas frutos

por inflorescencia.
Grupo B (S. panduriforme)

Plantas silvestres de las praderas de la Sabansudkdte africano. Similares a las

especies del Grupo A, salvo que son mas pequelasgjas mas estrechas.

11



Introduccién

Grupo C (S. incanum sensustricto)

Se considera com8. incanumen sentido estricto. Engloba a las plantas dieesle
habitats inalterados por el ser humano tales caomas secas, cursos de las aguas estacionales
y zonas desérticas. Compuesto por plantas tomentossspinosas con hojas ampliamente
ovaticas e inflorescencias de 4 a 5 flores consata flor hermafrodita. Frutos de 1,6 a 2,1 cm.

de diametro.

Grupo D (S. lichtengteinii)

Conjunto silvestre de plantas xerdfitas de las g@emidesérticas de sureste de Africa.
Plantas densamente tomentosas excepto en la ppedas de las hojas que tienen color verde
oscuro. Presentan tallos robustos con entrenudtssopespinas curvadas; raiz principal larga;
frutos solitarios de 3,5 a 4,5 cm. de diametrowoiwealiz duro.

Segun un arbol UPGMA construido por Sakata y Lgdi@97) basado en patrones de digestion
de ADN de cloroplastos, la especie mas estrecham@amparentada con S. melongena es S.

incanum (Figura 8).

. melongena }
. incanum dx 10

. macrocarpon —

. aethiopicum

. anguivi

. lichtensteini] w———

3 margfnafum e |

nw v un U nh n un W

. nigrum

Figura 8. Arbol UPGMA de especies del genBotanumbpasado en basado en patrones de digestion de
ADN de cloroplastos, utilizando la distancia gecgétie Nei y Li (Sakata y Lester, 1997).

1.8.COMPOSICION Y USOS

La berenjena es una hortaliza con un elevado colatean agua y por lo tanto, un bajo
contenido en calorias. Contiene cantidades apiesiale vitamina A, acido ascoérbico, niacina,
Riboflavina y Tiamina, ademas de algunos mineral@®o calcio, fésforo, hierro, sodio y

potasio (Lorenz y Maynard, 1998).
El sabor amargo de algunos cultivares de berenpmdgbe a la presencia de trazas de
nicotina y también glicoalcaloides y saponinas nafradas (Som y Maity, 1986). Sin embargo,

estd demostrado que estos compuestos, en lasatdidjue se encuentran en el fruto de
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berenjena no son téxicos en absoluto. En el casstaefruto, el principal alcaloide toxico es la
solanina, del cual posee bastante, aunque le siapeatata.

El fruto de la berenjena también contiene nivelesale polifenoles y cuando éste se
corta, se oxidan rpidamente por la accion de léepol oxidasa, dando como resultado un
color marron oscuro (Rubatzky y Yamaguchi, 1998igyra 9).

A

Figura 9. Pardeamiento de la carne de frutoSalanum melongena

Los frutos se consumen cuando estan fisiol6gicaenémhaduros, evitando asi la
formacion de semilla. Su consumo, también se haladd como reductor del colesterol, ayuda
a prevenir la arteriosclerosis y estimula la b#is. la India, se considera que las variedades de
fruto blanco son buenas para los diabéticos (Chmurgh 1976) y las raices de la berenjena se
utilizan por sus propiedades antiasmaticas y comalgésico (Chadha, 1993; Choudhury,
1995b). También en paises como Nigeria o Guineaae con fines medicinales.

1.9. DIVERSIDAD DE LA BERENJENA. RECURSOS GENETICOS

La berenjena es un cultivo con una estrecha bas&tige (Prohens et al., 2005). Esto
puede ser debido a que la domesticacion de lajbaeese realiz6 a partir de un acervo genético
limitado, lo cual pudo originar un cuello de badeljue contribuiria a que las variedades de
berenjena cultivada presenten una baja diversi@aétiga (Isshiki et al., 1994, Karihaloo y
Gottlieb, 1995).

El disponer de recursos genéticos con una amplexrgidad genética, adecuadamente
regenerados, conservados, caracterizados y docatesngs esencial para la mejora genética de
este cultivo. El International Board for Plant G#émeResources (IBPGR), renombrado
International Plant Genetic Resources InstitutéSRP en 1991 y Bioversity International en
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2006, incluyé ya en 1977 a la berenjena en la lilgtaespecies prioritarias cuyos recursos

genéticos estaban sufriendo erosion genética (6ruld®77).

Estos recursos genéticos podrian verse aumentados cealizacion de cruzamientos
dirigidos. El aumento de variabilidad genética gade, ser& mayor cuanto mas alejados
genéticamente se encuentren los parentales, sleadruzamientos interespecificos los mas
idoneos. En berenjena los hibridos de este tipgnegsentan incompatibilidad de polen ni
infertilidad de los individuos. La base genéticati#één podria verse ampliada con la inclusion
de variedades locales u obsoletas y de especiestsils relacionadas en los programas de

mejora.

1.10.LIMITACIONES DE LA MEJORA CLASICA Y UTILIDAD DEL
MAPEO MOLECULAR

El cultivo de la berenjena se ve limitado por veurfactores, ya que muchos de los
caracteres de interés estan controlados oligogémipaligénicamente, lo que complica su
estudio y mejora. Existe un limitado conocimientdre el control genético de caracteres de

importancia agronémica para la berenjena.

Todo ello hace necesario la caracterizacion y lgoraeen plantas adultas, lo que
requiere del uso de invernaderos o campos de cultmitando asi el nimero de individuos a
estudiar. La mejora clasica dificulta el estudiovddos caracteres a la vez en una sola progenie.
Ademdas, mucho del germoplasma relacionado quegogsiltar interesante para la mejora no

esta suficientemente caracterizado (Daunay 2@01b; Robinson et al., 2001).

El uso de técnicas moleculares puede ayudar a anefanto la eficiencia como la
efectividad de los programas de mejora en varipeass. El andlisis molecular de caracteres
cuantitativos complejos permite determinar que tmmitrolan aspectos fenotipicos de mayor
interés, al igual que identificar genes con menefestos fenotipicos, siendo también util en
programas de mejora de resistencia a plagas yneaflades. La seleccion asistida por
marcadores, es de gran interés y ayuda para logrgmnas de mejora mediante
retrocruzamientos, puesto que permite seleccidaatgs cuando aun estan en semillero, lo que

reduce el numero de plantas adultas a estudiar.

Mediante este tipo de técnicas es posible estddiadiversidad y las relaciones
existentes entre las distintas especies relacisnde8olanum lo que incrementaria el acervo

genético a disposicién de mejoradores e investigaduara la mejora de la berenjena.
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1.11.MARCADORES MOLECULARES. IMPORTANCIA DE LOS
MARCADORES EN LA MEJORA GENETICA VEGETAL

Desde los inicios de la agricultura, se ha aproaggHha variabilidad existente en la
naturaleza para realizar seleccion, de un modoc@nts 0 no, de especies que el hombre tenia
a su alrededor, adaptdndolas a sus necesidades.pisteso de mejora se desarrollé por
milenios sin un fundamento cientifico. Fue a padét siglo XX, cuando se redescubren los
trabajos realizados por Gregor Mendell, de manaedependiente por Carl Correns en
Alemania, Erich von Tschermak en Austria y Hugo\Wees en Holanda, determinando las

leyes de la herencia, empezando a consolidarsej@arsobre una base cientifica.

Los objetivos de mejora fueron evolucionando gusaglor la agricultura comercial y
tecnificada. Estos mecanismos de mejora basadtss sateccion, dependen de la eficacia con
gue se identifican los mejores genotipos en undapiin. En este sentido, el uso de un
marcador genético (entidades heredables asociadasaeteres economicamente importantes)
facilitaria el proceso de seleccion, ya que se ipodealizar una seleccion temprana de
individuos, sin influencias ambientales, reducierdd el tamafio de la poblacién a evaluar
(Staub et al., 1996).

1.11.1.Tipos de marcadores genéticos

Un marcador de buena calidad debiera tener conexctesistica el ser: polimérfico,
codominante, no epistatico, neutro e insensiblmedlio (Nuez y Carrillo, 2000). El uso de
marcadores genéticos comenzd en el primer terdicsigld XX, se basaban en el uso de
caracteres morfolégicos faciimente identificablégados a genes de interés de dificil

evaluacion fenotipica, facilitando asi la selec¢®ax, 1923).

A finales de la década de los 60, la tendenciaafuélizar la variacion electroforética
del mismo enzima debido a su carga y peso molecAlabas técnicas no tuvieron gran
impacto. Al mismo tiempo que se desarrollaban t&nde manipulacion y analisis de ADN, se
fueron desarrollando marcadores moleculares basadekpolimorfismo de este. Ya en los 80,
se investigd en un conjunto de técnicas basadasl @olimorfismo en la longitud de los
fragmentos (RFLPs, Random Fragment Length Polyniems) resultantes de la digestion del
genoma con una enzima de restriccion (Tanksleyl.et1889). Estos marcadores fueron
ampliamente utilizados, a pesar de la desventajgallajar con isotopos radioactivos y requerir
ADN de alta calidad.
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Contemporanea a esta técnica, se desarrolla leaéda amplificacion en cadena de la
polimerasa (PCR), generando nuevas alternativad eampo de los marcadores genéticos. A
principio de los 90, surgen marcadores basados @mplificacion de fragmentos al azar de
ADN (RAPDs, Random Amplification of Polymorphic DNACARsS, Sequence Characterized
Amplified Regions), (Williams et al., 1990), conuantaja de no requerir isotopos radioactivos
y precisar bajas cantidades de ADN pero con la efgaja de ser dominantes, con la
consecuente pérdida de informacion genética, ytioneble reproducibilidad. En 1992 surge el
primer marcador molecular bajo patente, AFLP (Afigdi Fragment Length Polymorphism),
(Zabeau, 1992; Vos et al., 1995), basado en la it@oidn de las dos Ultimas técnicas donde se
amplifica mediante PCR un fragmento de ADN previai@edigerido con dos enzimas de
restriccion, asi al variar las bases selectivaesieebadores y/o empleando diferentes enzimas
de restriccion, se puede disponer de un numero ateaatores practicamente ilimitados. Las
principales ventajas de este marcador es la fadilhra obtener un gran nimero de marcadores
en un tiempo relativamente corto, no requerir coni@ntos previos del genoma y su alta
reproducibilidad, pero también se trata de maresldominantes, su metodologia es compleja

y resultan mas caros que los RAPDs.

En los dltimos afios ha aparecido un tipo de marcady Util para la identificacion de
cultivares, analisis de sintenia, relaciones fitageas, desarrollo de mapas, seleccion asistida,
analisis de diversidad genética y analisis de pain@s, entro otros propositos (Weber y May,
1989; Bowers y Meredith, 1997; Bowers et al., 1998stolin et al., 2000). Se trata de
marcadores microsatélites o ‘simple sequences t€pESRs), definidos como secuencias
nucleotidicas cortas, de 1 a 6 pb., repetidasrefeta y presentes en la totalidad del genoma de
una especie, especialmente en eucariontes (Tarény 1984; Weber y May, 1989; Hancock,
1995, Rongwen et al. 1995). Dentro de las ventgjaslos hacen de gran utilidad, destacan: un
alto grado de polimorfismo, multialélicos, codonmites, basados en PCR, alta reproducibilidad
y estar ampliamente distribuidos en todo el gen(Poavell et al., 1996), mientras que para su

uso se requiere conocer el genoma de la espestadiae.

1.11.2.Marcadores moleculares COS (Conserved Ortholog Set)

A principios del siglo XXI, aparecieron un nuevpaide marcadores moleculares, los
marcadores COS (Conserved Ortholog Set). Este rtipgvde marcadores se generaron a partir
de comparar la base de datos de EST de tomatas@etuencias del genoma de Arabidopsis.
El objetivo de esta comparativa, era la de encondgiones del genoma conservadas a lo largo
de la evolucion, para asi poder asignar a genegiones del genoma, funciones que hasta

entonces se desconocian. Esta nueva herramientecrim@gica permite realizar mapeo
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comparativo y sintenia entre un amplio rango dee@sg, pudiendo, por tanto, interpolar

informacion desde las especies mas estudiadasrelass.

En 2002, qued6 demostrado que los marcadores G@scemservados en los genomas
de distintas plantas y que por tanto pueden Seraatps para estudios de mapeo comparativo y
filogenia entre distintas especies con tomate tgpat#rabidopsis (Fulton et al., 2002), (Figura
10).

A Tomato Arabidopsis
(segment of chromosome 6) (segment of chromosome 2)
BAC/gene ID
T20P8.10
F20F1.4
Marker
COS 1049 |
COS 405
COS 1399 \ |
T TIE28
B Tomato Arabidopsis

(segment of chromosome 3) (segment of chromosome 5)
BAC/gene ID

cM Marker
1.3 COS 1130 MYJ24.5
0.0 COS 728 MYJ24.4

COs 781 MYJ24.3
Figura 10. Ejemplo de microsintenia entre Tomageabidopsis.

Sin embargo, otros tantos aspectos de la genéroinparativa y la biologia evolutiva,
incluyendo el mapeo comparativo, reconstrucciérgeleomas ancestrales (Blanchette et al.,
2004), estudios de filogenia (Rokas et al., 200[@) prediccién de funciones comunes de genes
(Eisen, 1998; Doganlar et al., 2002a) dependeradéisponibilidad de genes ortélogos cuya
procedencia esté validada. En este sentido muahdasdbases de datos, necesarias para la
validacién de esos genes ortdlogos, estan actusdniecompletas, por lo que se necesita el
desarrollo de métodos para identificar y validanegeortélogos en tal conjunto de datos. En
este contexto Wu et al. (2006), desarrollaron ydeabn una serie de cebadores universales de
tipo PCR, los cuales amplifican regiones exonicastmnicas de genes ortdlogos de copia
Unica para especies de Euasteridos | (Figura Jd9taasegunda generacion de marcadores se le
denominé COSII. Con estos marcadores se consigpkfiaar el ortdlogo correspondiente a la

especie relacionada.
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At5g06360.1
At5g06360.1
tomato214584

AAAACATTGAAAATGCATGAAGAGTCATCATCAGCCAAGETTCTTAAAGCTGGCAAATGGGAGGTCCCTCTTCCA

K--T--L--K--M--H--E--E--S--S--S--A--K--|

/--L--K--A--G--K--W--E--V--P--L--P--

AAAACATTGGCTATGCATGAAGAGTCATCATCCGCTAAGATTCTTAAAGCTGGAAAATGGGAGGTGCCTCTGCCC

tomato214584 K--T--L--A--M--H--E--E--S--S--S--A--K-—[[--L--K--A--G--K--W--E--V--P--L--P--
potatol75718 AAAACATTGGCTATGCATGAAGAGTCATCATCCGCTAAGATTCTTAAAGCTGGAAAATGGGAGGTGCCTCTACCT
potatol75718 K--T--L--A--M--H--E--E--S--S--S--A--K-—[[--L--K--A--G--K--W--E--V--P--L--P--
pepperl97506 AAAACATTGGCTATGCATGAAGAGTCATCAGCCGCCAAGATTCTCAAAGCTGGAAAATGGGAGGTGCCTCTGCCT
pepper197506 K--T--L--A--M--H--E--E--S--S--A--A--K-—[[--L--K--A--G--K--W--E--V--P--L--P--
coffeel20708 AAAACTTTGGCTATGCATGAGGAGTCATCAGCCGCCAAGETTCTCAAAGCTGGAAAATGGGATGTACCTCTTCCC

coffeel20708

K--T--L--A--M--H

--E--E--S--S--A--A--K--/--L--K--A--G--K--W--E--V--P
AAAACWTTGGCTATGCATGARGAGTCATCAKCCGCYAAGRTTCTYAAAGCTGGAAAATGGGAKGTRCCTCTDCCY
AAAACaTTGGCTATGCATGAaGAGTCATCALCCGC tAAGRTTCT tAAAGCTGGARAATGGGAGGTgCCTCTgCCE
e

predicted intron positions

——L—-P--—
consensus
Modified consensus

forward primer reverse primer

B
forward eUPA . forward eUPA reverse eUPA
—> Exon Predicted —> Exon <+
Cee— | B

—
forward iUPA

-
reverse iUPA

Additional tomato sequences for a Conserved region (at least 8bp) in upper
primer of 20~30 nucleotides case in the consensus sequence

Figura 11. Disefio de cebadores universales pasgiespEuasteridos | (UPA) en un grupo COSII

1.12.CONSTRUCCION DE MAPAS GENETICOS

1.12.1. Historia del mapeo en berenjena

El mapeo genético en berenjena se inicid en laddéda los 90, siendo los marcadores
RAPDs los primeros en emplearse para el desamellmapas de ligamiento (Nunome et al.,
1998). Posteriormente al desarrollo de este prim@pa, marcadores tipo AFLPs, RFLPs y
SSRs han sido utilizados en la elaboracion de rauenapas genéticos (Nunome et al., 2001;
Doganlar et al., 2002b; Nunome et al., 2002).

1.12.2.Generacion de mapas

El primer mapa de berenjena fue publicado por Nunah al. (1998), los cuales
trabajaron con una poblacién proveniente de un cruce intraespecifico entrelitess deS.
melongenaEl mapa resultante contenia 94 marcadores RARDibdiyéndose en 13 grupos de
ligamientos. Consecutivamente se genotipd la migoidacion con 93 marcadores AFLP. El
nuevo mapa contenia 181 marcadores molecularestidegaen 21 grupos de ligamiento
(Nunome et al., 2001). A continuacion se introdujea este mismo mapa 7 marcadores SSR.

Esto hizo que los marcadores se repartiesen erupégyde ligamiento distintos.

En estos estudios, se observa que el nimero desgydgpligamiento excede al nimero
de cromosomas haploides en berenjena (n=12), longlizaria que no todo el genoma ha sido
cubierto por los marcadores moleculares, debidwp polimorfismo encontrado en el ADN,

rasgo caracteristico que ocurre en poblacionesrgga® a partir de cruces intraespecificos de

18



Introduccién

berenjena. Otra posible causa es el bajo nimentadeadores que se usaron para el mapeo. Por
este motivo, seria aconsejable que los nuevos ndgdigamiento se generaran a partir de

poblaciones obtenidas por cruces interespecifidoggnlar et al., 2002a).

El mapa obtenido por Doganlar se bas6é en un crate éa especie silvestrs.
linnaeanum(MM195) y la cultivadaS. melongengMM738) (Doganlar et al., 2002a). Los

marcadores utilizados fueron RFLP, que se agrupamd® grupos de ligamiento.

Sunseri utilizé una poblacién segregante de 48/iehdds derivada del cruce entre una
linea deS. linnaeanummesistente al Verticillum $. melongenav. Buia (Sunseri et al., 2003).
El mapa se gener6 a partir de marcadores RAPD yPAIEle los que se situaron 117 y 156

marcadores respectivamente, agrupados en 12 giledmamiento.

Recientemente, Wu et al. (2008), construyeron upanteasado en marcadores COSII,
tomando como base el mapa de RFLPs de berenjemdoamiente publicado (Doganlar et al.,
2002b). El estudio se realizé con 58 individugsobtenidos del cruce ent®. linnaeanum
Hepper & Jaeger MM195 ¥5. melongena.. MM378. En el mapa se posicionaron 110
marcadores COSII, 6 de ellos detectables medidattreforesis en geles de agarosa de los
fragmentos amplificados via PCR y en 104 casos anegliel disefio de CAPs (Cleaved
Amplified Polymorphic Sequence) o dCAPs (Derivededed Amplified Polymorphic
Sequence) basados en el analisis de SNPs (Singledtide Polymorphism) de las secuencias
amplificadas de ambos parentales. Son estos Ultinaosadores en los que se basa el presente

proyecto.

Durante la elaboracién del presente trabajo, séigdubn mapa genético en berenjena
elaborado con marcadores microsatélites (SSRshdiNe et al., 2009). Se genotiparon un total
de 94 individuos fdel cruce intraespecifico entre las lineas EPMIGGR112-8. El genoma
se repartié en 14 grupos de ligamiento, con ur tie059,1 cM y una distancia media entre

marcadores de 4,3 cM.

1.13. MAPEO COMPARATIVO

Gracias a la conservacion de los genomas a lo B@da evolucién de las especies ha
permitido a los investigadores realizar comparatigatre los diversos estudios realizados. El

uso de los mismos marcadores moleculares en espmtigarentadas como lo son el tomate,
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pimiento, patata y berenjena, hace posible extaaptds datos y conclusiones de un

experimento en una especie al resto de las quercaah la familia.

Este es el caso del mapa obtenido por Doganlal. é2@02b). Para su elaboracién
utiliz6 marcadores disefiados a partir de cDNA, AB&dhomico y EST que previamente se
habian mapeado en tomate, lo que permitio la campar de la organizacion del genoma de la
berenjena con el de tomate. Llegando a la concluglé que debido al ndmero de
reagrupamientos del genoma, debidos en mayor mediaaersiones y en menor grado a
translocaciones, han ido ocurriendo a razén de@dgrupaciones por cada millon de afios. Lo
que sugiere que los genomas de Solanaceas, o akmanel géner&olanum presentan un

ritmo bajo de evolucidon respecto a otras especies.

En el caso del estudio comparativo entre QTLs phtamafio, forma y color del fruto
de berenjena con la posicion de los loci de patataate y pimiento que controlan dichos
caracteres, se revela que el 40% de los loci thstitienen su ortélogo homoélogo en al menos
uno de los cultivos mencionados. Ademas, los radodt indican que la domesticacion de las
solanaceas se originé a partir de mutaciones enuamero bajo de loci que controlan los

principales efectos fenotipicos (Doganlar et aQ2).

Los marcadores COSII han resultado eficaces parapéo comparativo entre especies
con amplias distancias filogenéticas. Para complmbae maped tanto tomate como una
especie de café diploid€ ( canephora con este tipo de marcadores (Wu et al., 20063. Lo
resultados indicaron que cada fragmento del gendengafé correspondia a un fragmento

simple del genoma de tomate (Figura 12).

C Coffee F Tomato 7S

—  2g24270

2g18710 —4—
5557655 —4
3226060 |
2g24090| I
30 cM 5256940 ——
429490 —§—

et 28 cM

L— sg20180 =

Coffee E Tomato 7L

—  4g03210 —f—f ===~

46 <M ] azem

3g15290 1 [
1252980 4177
5g54310

4g26750
L— 155870 H —

Figura 12. Mapeo comparativo entre tomate y café éf\al., 2006)
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Numerosos de los rasgos morfolégicos y agronémicés interesantes en berenjena
estan compartidos con tomate, patata y pimiento.nfichos casos, la genética de estos
caracteres, estid mas estudiada en estas UltimesessPor tanto, obtener un mapa genético de
berenjena que pueda ser comparado con el de af@sdseas podria facilitar los analisis
genéticos y estudios de mejora en esta especiandgjelos marcadores mas polimorficos

servirian para evaluar colecciones de germoplagvioeet al., 2008).

El mapa construido por Wu et al. (2008), tomé camferencia el mapa de RFLPs de
berenjena ya publicado (Doganlar el al., 2002bhuglvo mapa situod a lo largo del genoma un
total de 110 marcadores COSII. El mapeo de losmasade berenjena y de tomate permitié
realizar una detallada sintenia y avanzar en abdaste la evoluciéon del genoma de la familia
de las solanaceas, identificandose 24 inversidhésnslocaciones y 37 segmentos sinténicos
conservados (CSS), poniendo de manifiesto que d@gnode los genes y marcadores de
berenjena y tomate estan altamente conservadagielgpermite aplicar las mejoras y nuevos

conocimientos sobre el genoma del tomate en berwnje

A nivel de microsintenia también se ha comprobadconservacion de los genes en la
familia de las solanaceas, tanto en posicion demetogenoma como en la direccion de la
trascripcion de cada uno de ellos. Este estudiea&z6 mediante el andlisis de CSS a partir de
la secuenciacion de BACs de tomate, pimiento, feman etc (Wu et al., 2008). Este
descubrimiento no sélo permitird asociar marcadtigeglos a genes que se encuentren en
tomate o en cualquier solanédcea, sino que cualequievo conocimiento relativo a un gen
determinado o marcador que se encuentre dentrd, dgodra ser extrapolado a cualquier

especie de la familia.

Todo ello supondra un avance en el estudio de Q& paste de la realizacién de mapas
genéticos de mayor resolucién, mediante la ger@rait® nuevas Lineas de Introgresion (ILs).
Muchas de las mejoras genéticas de diferentesvasiltse han llevado a cabo con la
incorporacién de caracteres procedentes de plailteestres o0 exoticas relacionadas con la
especie cultivada. Por lo tanto, el desarrolloldeyl Lineas Quasi-isogénicas (NILS) suponen
una herramienta fundamental para la mejora (Za&ifl). El estudio de cada uno de los
individuos que conforman las ILs permitira asod#&s variaciones, respecto a la especie sin
modificar que se observen en cada uno de los thaig estudiados, a la region modificada del
genoma. En este caso, la zona modificada puedsokenente, uno o varios genes en uno o

distintos cromosomas.
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Objetivos

2. OBJETIVOS

Los objetivos de este trabajo son:

1. Caracterizacién morfolégica de individuBslanum incanuniMM577) x Solanum
melongeng AN-S-26; P4), hibridos fe individuos k generados a partir del cruce
interespecifico entreéS. incanumy S. melongenapertenecientes al Banco de
Germoplasma del Instituto de Conservacion y Mejde la Agrodiversidad

Valenciana (COMAYV), de la Universidad Politécniea\dalencia.

2. Elaboracién de fichas con las caracteristicas ipahes de cada individuo de la
familia. Estas fichas permiten a técnicos, investayes y mejoradores el estudio de
los caracteres descritos.

3. Caracterizacion molecular de los individuosyBC; del cruceS. incanunx S.
melongenamediante el uso de marcadores CAPs disefiadodiadeamarcadores

COsSll.

4. Realizacion de un mapa de ligamiento valiéndostadeformacion obtenida del

genotipado con marcadores COSII.

5. Mapeo comparativo entre mapas de berenjena y tomate

6. Estudio de relaciones de sinténicas entre bererffenacanunx S. melongenay

tomate.
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Material y Métodos

3. MATERIAL Y METODOS

3.1. CARACTERIZACION MORFOLOGICA
3.1.1. Material vegetal

Para la realizacion de este ensayo se parti6 dedB2duos F, obtenidos del cruce d&
incanum(MM577) x S. melongengAN-S-26; P4), ademas de los parentales y el dobH,
pertenecientes al Banco de Germoplasma del Institiet Conservacion y Mejora de la
Agrodiversidad Valenciana (COMAYV) de la Universidadlitécnica de Valencia. Las entradas

fueron recolectadas por el propio COMAYV.

3.1.2. Descriptores de la caracterizacion morfologica

Las entradas fueron caracterizadas siguiendo dasnrendaciones de la lista de
descriptores para la caracterizacion y evaluacétaderenjena del IPGRI (Internacional Plant
Genetic Resources Institute) y los descriptoreboetalos por EGGNET (Red Europea de
Recursos Genéticos de Berenjena) para la caraaiinz de berenjena. En general, los

caracteres utilizados han sido elegidos por suésta nivel comercial y agronémico.

Los caracteres evaluados son tanto cuantitativem cualitativos y estan relacionados
con la planta, el tipo de flor o inflorescencial yigo y tamafio de frutos. Asimismo, se tomaron
fotografias de hoja, flor y fruto de cada entraipartir de estos caracteres y de las fotografias

realizadas se elaboraron fichas descriptivas de eanlada.

A continuacion se muestran los caracteres evalup@byalor que se le asigné a cada

uno de ellos segun los descriptores mencionadesi@mente:

3.1.2.1. Caracteres Cualitativos

Caracteres de la Planta Rango

Habito de crecimiento 1-7;1 = Postrado, 7 =terec
Coloracion antocianica del tallo 0 —9; 0 = Ausefte Muy fuerte
Coloracion antocianica del 4pice 0 — 9; 0 = Ausente Muy fuerte
Coloracion antocianica de la lamina foliar 0 — & Ausente, 9 = Muy fuerte
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Caracteres de la Hoja Rango

Intensidad I6bulo de la hoja 1 -5; 1 = Muy débik Muy fuerte

Caracteres de Flor e Inflorescencia

Color de la corola (Carta colores EGGNET, Figurp 13

3.1.2.2. Caracteres Cuantitativos

Caracteres de la Planta

Angulo entre las dos guias principales
Altura de la planta a mitad del cultivo (cm.)

Espinas entre dos nudos del tallo (ud)

Caracteres de la Hoja

Longitud de la lamina foliar (cm.)

Anchura de la ldmina foliar (cm.)

Relacién anchura / longitud

Longitud del pedicelo (cm.)

Numero de espinas foliares. 0 — 9; 0 = Ausentesnis de 20

Longitud de la espina mayor (cm.)

Caracteres de Flor e Inflorescencia

Didmetro de la flor (mm.)
Exercion del estigma y diferencia entre estigmatgras (mm.)

Numero de flores por inflorescencia

Caracteres del Fruto

Peso (g)

Color principal de la piel (L*, a*, b*)

Color secundario de la piel (L*, a*, b*)

Color de la pulpa en el momento del corte del f{utg, a*,, b*)
Color de la pulpa a los 10 minutos del corte dgiofi(L* 1o, a*10, b*10),

Pardeamiento enzimatico: (I~ L*o, a*10— a%, b*1o— b*)
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EGGNET hexadecimal COROLLA COLOR chart (new)
Descriptor site data 23

ffffee = Greenish white (1)

AT = White (3)

Figura 13. Carta de colores de EGGNET para car@ctior de la Corola.
3.1.3. Condiciones de cultivo

Antes de poner a germinar las semillas utilizadses, desinfectaron mediante un
tratamiento con una solucion de lejia al 25% der&ntninutosPosteriormente se pusieron a
germinar en placas Petri. Para evitar posiblesacainBiciones fungicas se utilizé Tiram a
concentracion de 2 g/l. A medida que fueron germidondas semillas, se pasaron a las bandejas
de alvéolos con sustrato. Los semilleros se dejarorel invernadero. Se esperd a que las

plantulas alcanzaran entre 15 y 20 cm. de alturaxapadamente, para realizar el trasplante a
campo.

El seguimiento del cultivo en los invernaderos@&.M.A.V. y se llevo a cabo durante

los meses de mayo y junio de 2008, tal y como sstrauen la tabla 2:
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Tabla 2. Seguimiento del cultivo en el invernadero

INVERNADEROS m
C.OMALV. MODULO 11 SUPERFICIE w
SEGUIMIENTO | MAYO-JUNIO 2008 | oo\h) ) EROS (50 n?) -
DEL CULT'VO e taiL st o
CULTIVO Y CONDICIONES SANITARIAS
ESTADO FECHA
(o]
N° DE BANDEJAS v PROCEDENCIA |RESPONSABLE| (0%
MANUEL
8 BUENO SEMILLA S 02/06/2008
LABORES DE CULTIVO
FECHA LABOR REALIZADA
01/05/2008 TRATAMIENTO FITOSANITARIO
1/06/28008 TRATAMIENTO FITOSANITARIO
TRATAMIENTOS FITOSANITARIOS Y ABONOS FOLIARES
MOTIVO MATERIA
) CALDO
APLICACION ACTIVA .
FECHA (MAQUINARIA (NOMBRE DOSIS (%) GAS(BADO
USADA) COMERCIAL)
BIFENTRIN 10% 0050
INSECTICIDA (TALSTAR) '
01/05/2008 (PULVERIZACION | IMIDACLOPRID 2,00
LOCALIZADA) 10% 0,075
(CONFIDOR)
INSECTICIDA ZSB‘E/JOP&SEE?UND) 0,080
1/06/2008 (PULVERIZACION 5,00
MOCHILA) FORMETANATO 0100
50% (DICARZOL) '

En el invernadero las condiciones ambientales fuelemperatura entre 15y 30 °C y
80% de humedad relativa. Para mantener estas eamelicse utilizé un sistema de refrigeracion
tipo ‘cooler’. La calefaccion se consigue medidateitilizacion de aerotermos, por los cuales

circula el agua caliente de un circuito cerradiopetado por calderas.

Una vez que las plantulas alcanzaron la alturaadiesese realiz6 el transplante a una
parcela al aire libre en el Campus de Vera, emiadysidad Politécnica de Valencia, durante el
dia 06/06/2008. La parcela utilizada media 8 x 2% ml marco utilizado fue en lineas de 1 x
0,8 m, con un total de 12 lineas. Previamenteaakplante, el campo fue labrado y se hicieron
los caballones, luego se pusieron las lineas deragpara el riego y finalmente un plastico
negro con el fin de evitar la aparicion de malastids cerca de las plantas, ademas de facilitar
la retencion de humedad por parte del suelo.

3.1.4. Manejo del riego

El riego se realizo por goteo. La frecuencia dgaise estimé en funcion del estado del
cultivo y de la temperatura ambiental. Aproximadataese puede estimar una frecuencia de

entre 3 6 4 dias a la semana segun el estado dmdhdrdel suelo y del estado fisiolégico de la
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planta. El riego se realizaba a lo largo del digBesiclos de 10 minutos cada uno y con un
caudal de 4 L/h.

3.1.5. Fertilizacién

El abonado consistio en 36 t/ha de estiércol ykgfia de un abono complejo 15:15:15
(N: P,Os:K;0). Ademas, mediante el sistema de riego, se apticd80 kg/ha de nitrato
amonico (NHNOs), 120 kg/ha de nitrato potésico (KNOy 90 kg/ha de fosfato amonico
(NH HPO).

3.1.6. Poday entutorado

El sistema de entutorado que se adopto, fue intindoa carfia en el suelo junto a cada
planta y rodearlas con hilo de entutorar. Estarlat® cultivo se realiz6 cuando los frutos
empezaron a crecer, debido a que por el peso dmikmeos las ramas corrian el riesgo de

romperse. En cuanto a las labores de poda, sedesia foliar cada 15 dias aproximadamente.

3.1.7. Tratamientos fitosanitarios

Durante el periodo de cultivo se realizaron traggmas para combatir plagas tal y como

vemos en la tabla 3:

Tabla 3. Tratamientos realizados durante el cielocwltivo

FECHA DE LA PLAGA PRODUCTO MATERIA
APLICACION COMERCIAL ACTIVA
Trialeurodes
02/07/2008 vaporariorum MAGISTER Fenazaquin 109
Tetranychus urticae
16/07/2008 Tetranychus urticae ABAC Abamectina 1,8 9
23/07/2008 Tetranychus urticae NORVAN Fenbutaestan 2%
Trialeurodes
06/08/2008 vaporariorum TALSTAR Bifentrin 10%
Tetranychus urticae
Trialeurodes
21/08/2008 vaporariorum MAGISTER Fenazaquin 10%
Tetranychus urticae
04/09/2008 Tetranychus urticae ABAC Abamectina 1,8 9
Trialeurodes
vaporariorum . .
17/09/2008 o af]y s urtoas TALSTAR Bifentrin 10%
Tetranychus urticae
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3.2. CARACTERIZACION MOLECULAR. GENOTIPADO

3.2.1. Material Vegetal

Para la construccion del mapa genético, medianteadares COSII, se genotiparon un
total de 94 individuos:
- Parentabs. incanum
- Parentas. melongena
- Hibrido R S. incanunx S. melongena
- 58 individuos k provenientes de la autofecundacion del Hibrido F

- 33 individuos BE provenientes del cruce Hibride ¥Parentals. melongena

3.2.2. Extraccion de ADN

El ADN gen6mico se extrajo a partir de una coleccie hojas jévenes de los
individuos a estudiar. De cada uno de ellos sermma0-75 ng. de tejido vegetal. El protocolo
seguido para la obtencion del material genomicoefumétodo CTAB (Doyle y Doyle, 1987).
La cuantificacion se realiz6 con un espectrofotémelNanodrop ND-1000 (Nanodrop
Technologies, Wilminton, DE) con el cual se obtlev@oncentracion de ADN vy las relaciones
de absorbancia a 260/280 nm. y 260/230 nm., queanda calidad del mismo. Para poder
analizar la integridad del ADN se realiz6 una et#foresis en gel de agarosa 0,8%, tincion en
bromuro de etidio (BrEt, 0,8g/ml) y revelado en un transiluminador (Gel Priptas) con luz

ultravioleta.

3.2.3. Amplificacion COSII

Los marcadores COSII (Wu et al., 2008), estudiadosl presente proyecto (Tabla 4),
se amplificaron mediante PCR con el objetivo deocen si obteniamos una Unica banda de

amplificacién que nos permitiera la secuenciaciétadnisma.

Las reacciones se llevaron a cabo en termocicladbfastercycler ep gradient S
(Eppendorf) con un paso inicial de desnaturalizaei®4 °C durante 5 min., 35 ciclos a 94 °C
durante 30 s, anillado a 55 °C durante 1 min., ggoi®n a 72 °C durante 2 min., y una
extension final de 10 min. a 72 °C. Si no se obtaniplificado, la temperatura de anillado se
bajaba a 50 °C y si las bandas no eran Unicasmiperatura de anillado se aumentaba hasta los

58 °C y los tiempos de anillado y elongacion seifitathan a 30 s y 1 min., respectivamente.
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El mix de la reaccién de PCR consistia en: 1x BUf€R, 1,5 mM [} MgCl,, 0,2
mmol L* dNTPs, 0,04 unidades deg ADN polimerasa, 0,25 umol']LCebador Directo, 0,25
umol L' Cebador Reverso, 10 ng. de ADN y agua MiliQ ewalomen total de 12 pL.

Tabla 4. Lista de marcadores COSII estudiados (¥él1,e2008).

Marcador G. L. Cebador Directo (5’ — 37) Cebador Reerso (5’ — 3)
C2At5g51970 1 AAGCTTACACTTGCACATTACCAGA TCTTCTTGAGAGAATCCAAACCTGTG
C2At1914810 1  ACATGTATACGTGTTCCTGTTATGCG TGGGAATCTATTACTTGCACG
C2At3906580 1  GCCAAGTTGAAAGGGATAGATGT AGCAAACCCAGATTTTGCCATAAC
C2At3923590 1  TCGAAGCTGTCCCCTTTGTGGTTG AGGCTTGGAACATCTACACCAGTGGC
C2At3g12630 1 CAAACAATATGTGTCAAAAGTGCTTC AATCATGACGATCGGAGTATCGATGTG
C2At5g13700 1 TCATTCTTCATGATTTTGAAATGGC AGTCGACTGTCCATAATTTTACCCT
C2At4g00740 1 TTGGGCTTGAGCTGTGTGATGAATC TCGCTGGCCATTTTGGAATTTTCG
C2At5g09580 1 TCAGTCCAAGTTCGCCGCACTTACG AGCCCGTCAATACACAAGTCTTCAS
C2At3918860 1  TTCTTACCGTGAACAAATTGTGGAG ACTCTGAAACTTTCTTGAGGATACQATC
C2At3g51510 2  TTGGAATTGTTGCTGCTACTGAAGG TGATTCGTGTACTCGAAAATAGAAT
C2At39g56210 2  ATGTCTTTGATTAAAGAGCAGTAAGG GGGTAAAATGTTAATATTGTTATTATGT
C2At5g45760 2  TGCACAGTTACAATTACAACAAGGATG ACATGCGATTTTGGCGGATGTCAAT
C2At2g34560 2 TAAGTGGGAGAGCATTAAAGGATT TTCCTGTTCCAGGAGGGCCAA
C2At4g04955 2 TTGCTGTGGGGAACCAAGCAGATATAG TCCCAGAGAGTCTTGATCCCATEBATGC
C2At19g11380 2 CAACCTGCATTAAAGAACAACAAAGTC TGCCATCTTGGACATTGTTCATCIC
C2At19g11430 2 AGTTCCCTAAAGACCCTGCTCCTAC ACTAAAGGCATACATGTTCTTCTTGC
C2At2g18030 2  TTGGGCGACCACGCTGAATC TTACCCACATCAGGACCTTGCC
C2At5g67370 2  TGAAACCAGTCATTAAAATGCTGAAG AGTACTGTCCACCGGCCAATGC

T1480 2  ACCACCTTGGATGAATACCG TGCAACAGCTTTTCCCTCTC
C2At3901480 2  TGTTGAAGACAGGACTCGAGATGCTG TTGATATTCCTCAGGTACTTCATAGG
C2At3926900 2 TACTGAAGCAGTTGTCATCCATGGG TGGCCTGGCAGCTTCTTCCATC
C2At3927310 2 AGCCCGAAGACTTCTATGAGTTCAC TCTGCCTCACGAATTTTCTTCGTC
C2At4918230 3 AATTGCACATGCGTTGTGGTTAATG TAGAAAATCGATGACCACCTAATTCCC
C2At1928530 3 GCTCTTTACATGCCTGCTTTATTTAAT AGAGATTGCTTTTGACATAGAAATGCTT
C2At1g60440 3  TGCCCGGTCCCTCTTAAGGATG TCCGCTTGAGCCCAAAACGAAG
C2At1g67700 3  ACAACTGCAAAAATTATGGTTGCT GCTGTTTCATTGCCAATTTCTTTAT
C2At1923890 3 ACCCTTACTCCATCATCCCTGTATCT TGACTTGCTAATCTTTCTAATTG@BT
C2At5962390 3  GCTAAGGGCTCTCTTCAACAACTTC TTGGGGGTCGATAACATCAAGC
C2At1g72030 3 AATTACAGTACATGATTTCATTCTCAGC ATCACCTGAAACTACTATATAA CCTGCAT
C2At5g23880 3 AGCTAACCTAATCCTTGATACAACACC TCTATTCTCATTTGTTCATGTTRAAGGTA
C2At1g51160 3 TCTTCGGAGGATCAGAGATCAGTCC CATTATGTCTTTGAAATTAGTCATAACCA
C2At5g17170 3 CCTTAGGTCCAAAGCAAGGCGGTC TTGCAGCATTACCGCCATTATCTA
C2At5g41040 3  AGAAGGGGCTGTCTTTGTTGAGGC GATAATGACACACATGATATAAAGACACAG
C2At3903100 3  TGTCTTAATCAGTTTGCCTTGTAGAT TGGAGCCAGCCATGCCATTC
C2At5960160 3  ACACAATGCTAATCAACGTTATGC TGACCACTGTGGTGCTCCCACATCAG
C2At3g48330 3 TGCCGGTAACAGAAACAAGGGAATG AATTCCGTACCAAGTCAAACTAGG
C2At5949970 3 AGGTAGATTTTAGTAGGGGAAATCC TCCCACCATTGTTACCAGGACCAC
C2At5g08050 3 TGCGATTTCACGTTTCTCTGCTTC TCCCCTACTGGAAATACAGTTGTTG
C2At1918660 3  ACCCTGTGCTTAAAGTTATTATATGAACC ACTGTTCGGCACAATGGACATTG
C2At1g16080 3  TTTGAAAGGTTAGGTTGCACTATTCAT ATTGACGCAGTCTCCAGCAGCA
C2At1g79910 3  AATGTTGAAGTATTTGAAGAATGATATAG CATCCGCAAATCTTGCTGCTG
C2At3g13700 3  TTCCGAGCCCGAGAATCCTG ACGCACCTTGAGGGTGTTAAATCC
C2At3920240 3 AGATTGGCAATGCTAGCCTGAGATT AGCTCCAACTAGGAGCATCTCTGCA
C2At3g14075 3 CGATGGATTGCAAGACTTGCAAC ATTAAGAATATAAAAAATTGTAACAGC
C2At3913235 4 ATTCTGCTGCTGTCAAATGCTTTCG AGCATATCAAGTCCAAAGAGAAATTCC

31



Material y Métodos

Marcador G. L. Cebador Directo (5’ — 37) Cebador Reerso (5’ — 3)
C2At2946340 4  TGGTCTGTTGATTTTTCTCAAGTGGAAC TGTTATCTGTGGATGCAGAAACAG
U217183 4 GCGAGTTGACACGAAATCTG CCATAAGACCCCAATCCAAA
C2At19g09920 4 TTTGGGGCGGAGTAATGGCTGT TCCGGGAGCAGTGAGCAAAATG
C2At19g19340 4 ACCTAAAACTGTCAGTTGAAGAACAGC ATAAGAAGTATCGGCTAGGCAAAGT
C2At1g47830 4 TTGTGAATAGAGATCCCAAATTCACC ATAACAATTTCATACTCATCCATAACG
T1933 4  AAAGCATCAGCCTTTCGTACA GAGCATACACAGAACTTTTTATTATGG
C2At2946580 5  TGCTGGTATTTCACTGAAACTTGGG TCGTGCAGTAGTAAATGCTAGCCTTC
C2At1g79790 5  ACATGAGATGCTTTGTGCATCGGCG AGAGTTTTAGCTCGTCCTCAATCAT
C2At1948300 5  TGGGACAGCTTCAACAGCTAAAGG TACACCCTGAAACTCTGACATTAGGA
C2At5921170 5 TCCTTCCATCGGGTATATATCATTACAA ACTGCCACTGGCTCCTTTTCAAATC
C2At2g39690 6 TGGTCTTGAATATCCAGAACCTAATG AATTCTGAAGCATAAGGTTGAACCTC
C2At3g46780 6 ATGGCTCCAACTCTTACTTCAAATTC TCTGCATCTTGAAATGATGATGCAC
C2At3g11210 6 CTCTACAAAATTGAGAACATCTGCGAA AATTCTGTTGCCATTGATTTCCAGTG
C2At1921640 6  GGCATCAAAAGCAGCAGTTTTAGAAG TGCAGAATCTGGAAGTATGACAGG
C2At4g10030 6  TCGCGTCAGCTGCTCTTGATGTC GGTAGGTATGGAGGCCTACTGATAA
C2At1920050 6  ATGATCTAAAATTGCCTGGTTTTG AATAGCCCTCAAGGACCATGTGG
C2At2g18710 7  TAAAAGCACAGCGGCATTCATC AGAACCAAGAACTGATATCCGGC
C2At4g30580 7 TCAGCCGGTGCTGCTTATCCAC TGATGAACTTGAAGTTTCTCCCAAGAG
C2At5956940 7 TTATGCTATTTTTCATTGGAAATTAAT TACTTCAACCTATCAAAATTAAG ACC
C2At2g42750 7 AAGAAGGCATACTATAGTTGCATGAA ACTCTAGCTCTTCCAAAGTCTTCCIC
C2At5g48300 7 ATAAAGTATATAAACCATTATGTATGGTA AAGGTCAGGCAGACGCTACAAC
C2At1953670 7  AAGGGTACAGAACGGGCATTCAC TGTTCCAGGGGTCTTACTGTTCCAG
C2At1g55870 7  AAGTTCGCCGTCGTTCAGTTCG ATTGGTTGCTACCAGGAATTTCTTG
C2At1g55670 7  AACAAACCAATCTCCTTCAAACCCAG TCATATCCATTGCTAGAAGTAGCAAG
C2At5956130 7  CTTCGTCCTCTTTCTACTGCATGAAT TAGGTTTAAACTTGCGAACATCC
C2At1g56050 7 TCTCCTAGGGTTGCGTACATACTTCAC TGCCCTGATGAAGCCCTTTTCAAGTC
T0463 7 CCAAGGCAAAAGGAGTCAGTC GAACCAAAGTTGTCGCTGTCTAT
C2At1929320 8 ACTTTCTTATGCAAAGATGATCACCG GATAGGCTGGTCAACGTCATTTCA
C2At5g45680 8 AGTAATATACTATGTTTCTTCTGGAAGC ACCTCCTAGAATTCCCTGATCCC
C2At1918480 8  ACAAACAATCTTCCCTTCTCCTACTCG AATAGGCCCTTTTGGCCTTAATG
C2At1930360 8  TTGAACTGAGTTCGGCATGGATCAGC AAGCCTCCTTTATCTCAGCTTCAG
C2At5911490 8  ATGGAGCCATGATTGTATAGCAGTTG AAGTCATTCACTGACTTGCATCAGA
C2At5g47010 8  ACCGCAGGCTTTTCTTTGGTGG TGGATGGACGAGGTGCCATGTAAG
C2At1g10580 8 AATGGGATATAAACAGTGGACAGATGA AGAAGACAAACCTCCATCAGGTGAGAA
C2At5941270 8 CTCATGGAATTGTCAGTGTGCTCTCC GCCTTTCTTTTGTTCTTCTCAATC
C2At5g41350 8 TGAACTTGAGAAGTCTGAGGAACTCG ATGAAACTGATGCTCGCATTTTG
C2At4923840 8 AGGGGAGAGAGTTATGTGGATGCAG ACCATCAGCTGTGACACCTGTTTCG
C2At3909920 9  AAGCAATCATAAAGGGTCACAGGAG AGACCATTGGGCAATAATCTTTCC
C2At2937240 9  GCAGTGTCTATCATAATGTGCATATCTT ACAAGTGCGACTCCTGCTGCATC
C2At2g37500 9  TGTTTAGAATTCTTACCTCCTTTGCCG AGCACTCAATTACATCTTGATAACCTGC
C2At5958410 9  TCTTACCCTCTGCGACCTGTGGATG TTTGCAGGTTTTGCAAGCTAGCC®ED
C2At3g63190 9 TTGGTGCAGCCGTATGACAAATCC TCCATCATTATTTGGCGTCATACC
C2At1g07310 9 AGAAAACCTACGATCTCGAAATCACC AAACTGCCATAGCTAGATTGCCG
C2At19g04530 9 TAGCCCTCCCTTACATCTTGCAGC TTGTGGAGAAGCTTGTACTGCCCTC
T1065 9 GACGGTGAAGGGTACCAAGA CAGGAGTGCATGGGTAGGTT
C2At1g30110 10 AATGTACCCGGAGCATGGCAAATG TGGGAAGTCATACGTCAACCATTG
C2At1925375 10 AACATACAAATTCATTGAGCTCTCTCC ATTAGATGTGCATCAGTGGATTCICTC
C2At39g25690 10 TGAAGTTGAAGAGCTAGTGTATCTGCG TTCCAAAACTAGTGATGGCTACACG
C2At4928830 10 ATTTGAGGATGTGAACAGTAAGGTGG GTGTTCCAAAAGGTGGATTCATALC
C2At4903280 10 TGACTCGTTGAAATCAATCATTCTCG ATCTTTGGCAGGGGTACCACCAC
C2At4911120 10 TGGAGTTAGTGGCTAGGCTGGA TGAAGTCCTTCGCCAACTTCC
C2At4918593 10 AGGTGATTGTTATAATCGTGGAGAAAG GCACTCTTTAGCAAACTTTGGTGGA
C2At1g64770 10 TCCGGAGCTGTACTTATTGCACACATC AGCCCAAACGTATTATCCTAAARAGAG
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Marcador G. L. Cebador Directo (5’ — 37) Cebador Reerso (5’ — 3)
C2At1924340 10 ACAAATATTTGAAGAAGGACAGAGCCT ACGTCATCTTCAGACACCAATACTCCTTT
C2At1g926945 10 ATCGCTGATCTTGTTTCCAAGTTGC AATAGCAGCTTGAGCACTATCACTAC
C2At1g69420 10 TCATTGCTCTCAGAGATCAAGAGCAAC TGGTTTCAAAGGGTAACTCTGCAG
C2At4924830 10 TGATGTTGCCAGAGAGGTTGGAGC TCAGAGCAAAGAATGTCAGCTCAA
C2At1926520 10 ACTGTGAAGCATAGTTTGGTTCAAGC TTTGTGTTATAGGCAAGTTGTCAGT
C2At3g08760 10 TCTCCAGAACGTTGTGTGTCAGAAGG TCCTCATGTAGAAATGTAAGACCTG
C2At39g57270 10 AGAATGAGAATCTATGATCCTCATCAACC TGTTTGGTGTAAACAGTCCAAAATG
C2At4922260 11 CACGTTGAGCAATGCATCAGCATTC AGGAACTCTTGCAATTGTTTCCAGAC
C2At3g52640 11 TACCTTGGCAGTAGAAGATTTCTTCTTG AACCCTTTCCAACTGATCCAATTC
C2At5g16630 11 TAAATGCAATCACTGATGGAGAGCA TGCCAATACTGCATCCCACCAAAT
C2At3g54840 11 CAACTACAGTTAAATTTGAAATATGGGC TGTGCTTTGGCAAAAGACTCAGGAC
C2At4g15010 11  ATAGGTATGCTTCAATTCTTATGCTA GGAAAAGATTGTCATCCAAGCATGAG
C2At5964730 11 TGAAGTCCGCGATGTCCATGTCAC ACATGAACAAAGTTTTGAATTGTCC
C2At3962940 11 ACCTGTGATAAGTAATCATGTTTACCG TCTGCTCTCTGGCTGCCTCTTGIG
C2At19g05055 11 CTTGAACTTTATACAAGTTTTGAGTTAC AATGCAACAAAATACATTCCAC CAG
C2At4939870 11 TGATGGAAGTAATTCTAAAGTTTCCG TTCTATTCCACATACAAGCAAGCCT
C2At2g01770 11 CAGAAGAAATCATGAGTTTGGGAAGC ATAAGTGCTGTTTCAAAAGCACTCC
C2At3g51010 11 TCCAAACAATCCCAATGAAGGAAG ACGCTCTACTCGCTTAATCATTTTC
C2At2g45620 11 AAGGATGTTCAAGGAATGCCTGG CATATGTCGCAAGATATCCCAGTT
C2At2g39580 11 AGATAACTGGTTTGACGAAGTTCCTGG TGAAGCTTCTACCCATACATATTCTGG
C2At5957970 12 TCAAAGAAAAGATGTGCCTGGGTG TGCCCCGCAAAGGACAAGGAG
C2At19g33970 12 TTCAAAATACAACAGCATACCTAGTGA TCGTTTCCAACAAATTCAGGTTCAG
C2At5959960 12 TCCGATACTCATCAGCTCTTGTTC ACGCCTTGTGTTTGTTTGGATGTC
C2At2g28490 12 ACGGAGTATTCTCCATTGAAACACTCTG ATTGAATTCTGACCCACCAAGACTG
C2At5g60600 12 TCTCAATGAAAGCTAGCAATCCAG CAAAATAACGTCTGTGCTTTTCTTC

El producto de la PCR se analiz6 mediante elecisi® en gel de agarosa 1,5%,

tincion en bromuro de etidio y revelado con luzavioleta.

3.2.4. Secuenciacion y busqueda de SNPs

Se trataron 7 del producto de la PCR con QulL de Exonucleasa | (10 W), 2,5 ul

de tampdn recomendado por el fabricante (10X) wadiliQ, hasta un volumen final de 2%

e incubando durante 1 h. a 37°C. Después se peaoaédactivar la enzima calentandola a 80 °C

durante 20 min.

A continuacion se inici6 la precipitacion del ADNamndo 2,61 de acetato de sodio 3
My 75 ul de etanol absoluto, dejAndose durante 30 mifCade centrifug6 a 3000 rpm a -4 °C
durante 30 min y se eliminé el sobrenadante. Saeguedte se afadieron 1Q0de etanol al
70% y se centrifugd de nuevo a 3000 rpm a -4 °@rdarl5 min. El precipitado se resuspendio

con 12ul de agua MiliQ. Posteriormente se cuantifico mifido el Nanodrop ND-1000.

La reaccién de secuenciacion se realizdé usandag5de ADN, cebador directo del

marcador correspondiente (3,&1), mix de secuenciacion (i) (BigDye Terminador v3.1
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Cycle Sequencing Kit, Applied Biosystems) yllde tamp6n recomendado por el fabricante, en
un volumen final de 1Ql. Se llevé a cabo en un termociclador Mastercyelergradient S
(Eppendorf) usando las siguientes condicionescltb de 96°C durante 1 min., 25 ciclos de
96°C 10 s /55°C 5 s /60°C 4 min., y un paso fiead?C durante 7 min.

Posteriormente se volvié a precipitar el produatcsdcuenciacion con il de EDTA
0,125 M y 1ul de acetato de sodio 3 M, afadiendo posteriorm2@id de etanol absoluto y
dejando incubar a 4°C durante 30 min. Se centrifugbmino el sobrenadante. Seguidamente
se lavd con etanol (70%). EI ADN se resuspendid@npl de formamida, se desnaturalizé a
95°C durante 5 min. y se colocé en hielo inmediatgm Para terminar, las muestras se
analizaron en un secuenciador (ABI 3100, AppliedsBstems). Las secuencias obtenidas se
examinaron con el software informatico Sequencensmavl.0 (Applied Biosystems) (Figura
14).
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Figura 14. Secuenciacion de baja (arriba) y altaj( confianza obtenida mediante el software
informatico Sequence Scanner v1.0 (Applied Biosys)e

3.2.5. Busqueda de CAPs y disefio de dCAPs

Las secuencias que resultaron tener la calidadiente fueron analizadas mediante el
programa informatico CAPs Designer (Mueller et &Q05, http://solgenomics.net/tools
/caps_designer/caps_input.pl). Esta aplicaciorealiias secuencias introducidas, en este caso
las de ambos parentales, en busca de SNPs. Eafeasativo, comprueba si en el lugar donde
se halla el cambio de base existe un sitio deiceigtn para una de las 2 secuencias (Figura 15).
Con esto se consigue fragmentar una de las dosakandmbiando por tanto su tamafo, y
haciéndola asi distinguible de la del otro parerfatalmente se comprobd que el SNP se

encontrase en una zona secuenciada con un rangofinza alto.
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|Query 4
Aligned Sequences Incanum, Melongena
Alignment Length{w/ gaps) 573 bp Search Range bp 21 - 553
Cutting Sites Limit 4
Enzyme Selection All
CAPS C
Enzyme Cwvill Price over $65/1000u
Recognition Sequence [A|GIGC[C|T]
Incanum Current Site(s) 195 497 Incanum Fragments(s).bp 195 302 76
Melongena Current Site(s) 497 Melongena Fragmenis{s), bp 497 76
. 195 Incanum taataactGECTtcacagtt
CAPS Site Melongena taataactGETTEoacAgTT
Enzyme Maelll Price over $65/1000u
Recognition Sequence GT.AC
Incanum Current Site{s) 65 93 354 Incanum Fragments{s) bp 65 28 261 219
Melongena Current Site(s) 65 93 354 507 Melongena Fragments(s),bp 65 28 261 153 66
N 507 Incanum ctaaatatatGICATctote
CAPS Site Melongena ctaaatatatGTCACCTOTE

Figura 15. Ejemplo de busqueda de marcadores CAgmnte el programa CAPs Designer

Cuando las secuencias presentaron SNPs pero ni@exia enzima que cortase en una
de las dos bandas, se disefiaron dCAPS mediantegghma dCAPS Finder 2.0 (Neff MM et
al., 2002), que aprovechando el SNP y una mutapi@nse introduce modificando el cebador,

genera un sitio de restriccion en una de las se@sn
3.2.6. Aplicacion de CAPs y dCAPS a la generacion segregan

Una vez disefiados los CAPs y dCAPs, se procedidlear una reaccion PCR de toda
la familia objeto de estudio. El mix de la reaccittnPCR consistia en: 1x Buffer PCR, 1,5 mM
L™ MgCl,, 0,2 mmol ! dNTPs, 0,04 unidades daqADN polimerasa, 0,25 pmolLCebador
Directo, 0,25 pmol L cebador reverso, 10 ng de ADN y agua MiliQ en alumen total de 20
uL. El protocolo de PCR fue el mismo que se uscleapartado 3.2.3. A continuacion se
comprobé la amplificacion de ADN mediante electrefis en gel de agarosa a concentraciones

variables del 0,8 hasta el 3%, dependiendo dentitled esperada de las bandas.

Posteriormente se digirieron los fragmentos angalffos con la enzima necesaria en
cada caso. El mix de la digestion consistio ent deiproducto de PCR, 3 pL de enzima (10U),
10 uL de tampon recomendado por el fabricante (16X un volumen total de 20 uL y se
incubd toda la noche a la temperatura de digeslidrcada enzima. Como paso final, se
comprobd el resultado de la digestion y genotipddola poblacion en gel de agarosa a
concentraciones variables del 0,8 hasta el 3%, ndidgredo de la longitud esperada de las

bandas.
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En la figura 16 se presenta un diagrama de flupieativo de los pasos seguidos en el

proceso de genotipado de la poblacion segregante.

EXTRACCION DE ADN

AMPLIFICACION coslI D —

‘/\ OPTIMIZAR PCR
BANDA UNICA BANDAS
MULTIPLES 41
! 0 SIN BANDAS
SECUENCIACION

—

BAJA ALTA
CONFIANZA CONFIANZA

'

BUSQUEDA
SNPs

“e

CAPs dCAPs

N

DIGESTION
Y GENOTIPADO

Figura 16. Diagrama de flujo desde extraccion déNAfasta Genotipado
3.2.7. Construccion del mapa de ligamiento

El mapa se realiz6 mediante el programa JoinmagSain, 1993). Los individuos se
genotiparon como A (si eran homocigotos arancanury como B (si eran homocigotos para
S. melongernjao H (si eran hibridos). En caso de dominanciaadificaron como C (que
indicaba B o0 H) o D (que indicaba A o H). Se germrados mapas, uno correspondiente a la
familia i, y otro al retrocruce (Bf. Para ello se agruparon los marcadores a un QLY las
frecuencias de recombinacion se transformaron €tardiias genéticas mediante la funcién de
mapa de Kosambi. Finalmente se obtuvo un Unico reapsenso mediante la opcién ‘Combine

Groups for Map Integration’.
3.2.8. Mapeo comparativo y relaciones sinténicas

Para realizar el mapeo comparativo entre el maglezaeo y el de berenjena y tomate

de Fulton et al. (2002), se buscé la posicion demiarcadores COSII en cada uno de ellos. Una
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vez conocida la posicion de cada uno de ellos egeebma, se realizaron puentes entre los
mismos marcadores de los distintos mapas.

Las relaciones sinténicas se obtuvieron mediant@isen BLAST (Basic Local
Alignment Search Tool). Se compararon las secusraliéenidas a partir de la secuenciacion
del producto de la amplificacion de los marcad@€xSIl mapeados con los BACs (Bacterial
Artificial Chromosome) secuenciados de tomate erists en la base de datos de SOL
Genomics Network.
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Take a look at the Lawman
Beating up the wrong guy

Oh man! Wonder if he'll ever know
He's in the best selling show

Is there life on Mars?

'
A

You see I've been through the desert on a hor$eneihame

It felt good to be out of the rain

In the desert you can't remember your name
'Cause there ain't no one for to give you no pain
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4. RESULTADOS

4.1. CARACTERIZACION MORFOLOGICA DE LOS MATERIALES

A este trabajo se le ha pretendido dar una vigittica en lo que respecta a la
descripcion del material vegetal utilizado para daracterizacion, de manera que las
descripciones se ajusten a las caracteristicagneassantes a nivel morfolégico y agronémico,
como son el peso del fruto, la presencia de antin@a en distintas partes de la planta, nivel de
espinosidad, angulo de la guia principal, diamdi&da corola y exencion del estigma. Para
sistematizar esta descripcion se ha optado paguéesate ordenacién en tipos, considerando los

4 grupos.

Grupos considerados:
- Parental 1S. incanun(MM577)
- Parental 2S. melongenéA.N-S-26; P4)
- Hibrido R S. melongen& S. incanum

- F, S. melongena S. incanum

4.1.1. Fichas de los materiales caracterizados
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Entrada: P;

Tipo: S. incanun{iMM577)

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apice: Ausente
Antocianos tallo: Ausente

Altura (cm.): 117
Angulo guia ppal: 100°
Espinas entre nudos7

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 19,3
Anchura lamina (cm.): 13,5
Relacion L/A: 0,67

Longitud pedicelo (cm.): 4,05
Lobulado hoja: Débil- intermedio

Antocianos lamina foliar: Ausente
Espinas foliares:8

Color espinas:Verde

Longitud espina mayor (mm): 4

Flgura 17 . HO]a e inflorescencia de P

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:6
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 3,3
Exercion del estigma (mm):7

Fruto:
Peso medio del fruto (g)6,05

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

51,82; -15,88; +21,18

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

72,88, -10,83; +21,30

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*0; b*9):

70,95; -5,51; +29,38

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*10):

49,52; +6,41; +26,91

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p, b* 10— b*y):

-21,43; 11,92; -2,47

e
.! ==#§§F|gura 18. Fruto de,P
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Entrada: P,

Tipo: S. melongenfAN-S-26; P4)

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 131,5
Angulo guia ppal: 70°
Espinas entre nudos0

Hoja:

Longitud l&dmina (cm.): 18,55
Anchura lamina (cm.): 14
Relacion L/A: 0,75

Longitud pedicelo (cm.):9,5
Lobulado hoja: Débil- intermedio

Antocianios lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:0

Color espinas:-

Longitud espina mayor (mm): -

Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola: cchhff

Diametro corola flor principal (cm.): 5
Exercion del estigma (mm):Inserto

Fruto:
Peso medio del fruto (g)190

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

23,77; +6,56; +2,16

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

38,95; -4,58; +15,86

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o; b*0):

81,55; -3,13; +16,97

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

78,88; -3,89; +17,92

Pardeamiento enzimético (Lo — L*q; a*19

— a*p; b* 10— b*p):

-2,67; -0,76; 0,95
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Entrada: F;

Tipo: Hibrido R S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Débil-intermedia

Altura (cm.): 173,5
Angulo guia ppal: Entre 60° y 90°
Espinas entre nudos11

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 18,55
Anchura lamina (cm.): 14,2
Relacion L/A: 0,67

Longitud pedicelo (cm.):6,95
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 9

B Figra21. Hojaylor deF

&

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:6
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,8
Exercion del estigma (mm):7

Fruto:
Peso medio del fruto (g)15,1

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
27,05; +6,54; +1,74

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

62,87; -8,23; +21,01

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o, b*o):

86,16; -3,21; +22,37

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

56,65; +7,05; +30,04

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-29,51; 10,26; 7,67
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Entrada: F, - 3

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apice Ausente
Antocianos tallo: Muy débil

Altura (cm.): 130
Angulo guia ppal: 50°
Espinas entre nudos10

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 21,5
Anchura lamina (cm.): 16,7
Relacion L/A: 0,78

Longitud pedicelo (cm.):7,8
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Muy débil
Espinas foliares:8

Color espinas:Verde

Longitud espina mayor (mm):7

Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola: cc99ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,7
Exercion del estigma (mm):7

Fruto:
Peso medio del fruto (g)+

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L*0; @*o; b*0):

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10.8%10; b*10):

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a%*p; b* 19— b*y):
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Entrada: F, - 4

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceMuy fuerte
Antocianos tallo: Intermedia

Altura (cm.): 155
Angulo guia ppal: 75°
Espinas entre nudos0

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 19,9
Anchura lamina (cm.): 12,7
Relacion L/A: 0,64

Longitud pedicelo (cm.):8,4
Lobulado hoja: Débil- intermedio

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:0

Color espinas:-

Longitud espina mayor (mm): -

Flgura 24 HOJae inflorescencia de-FH

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:3
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 5,5
Exercion del estigma (mm):3

Fruto:
Peso medio del fruto (g)62,5

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
27,31; +5,97; +1,58

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

40,75; +16,90; +2,97

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o, b*o):

88,52; -2,41; +13,13

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

67,70; +3,49; +31,34

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-20,82; 5,90; 18,21
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Entrada: F, - 16

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 150
Angulo guia ppal: 80°
Espinas entre nudos4

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 19,0
Anchura lamina (cm.): 11,7
Relacion L/A: 0,62

Longitud pedicelo (cm.):6,3
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Intermedio
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 8

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:5
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,8
Exercion del estigma (mm):4

Fruto:
Peso medio del fruto (g)29,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
36,98; +23,54; -13,05

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o, b*o):

85,38; -3,13; +20,98

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

85,03; -0,72; +20,75

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-0,35; 2,41; -0,23

:Figura 27. Fruto deJ~ 16
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Entrada: F, - 17

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermdeio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 163
Angulo guia ppal: 70°
Espinas entre nudos7

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 16,6
Anchura lamina (cm.): 13,2
Relacion L/A: 0,80

Longitud pedicelo (cm.):6,2
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Intermedio
Espinas foliares:4

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 8

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:5
Color corola; 6633cc

Diametro corola flor principal (cm.): 4,8
Exercion del estigma (mm):7

Fruto:
Peso medio del fruto (g)32,5

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
24,71, +5,24; +1,51

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L*o; @*0; b*9):

80,76; -4,12; +24,40

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

59,29; +3,56; +30,60

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p, b* 10— b*y):

-21,47; 7,68; 6,20
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Entrada: F, - 26 Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio Altura (cm.): 106

Antocianos en apice: Muy fuerte Angulo guia ppal: 95°

Antocianos tallo: Muy fuerte Espinas entre nudos8

Longitud lamina (cm.): 20,7 Antocianos lamina foliar: Muy fuerte
Anchura lamina (cm.): 14,9 Espinas foliares:4

Relacion L/A: 0,72 Color espinas:Morado

Longitud pedicelo (cm.):9,2 Longitud espina mayor (mm): 2

Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

1 e
Figura 30. Hoja y flor de &~ 26

Inflorescencia

N° flores por inflorescencia:5 Diametro corola flor principal (cm.): 4,4
Color corola: cc77ff Exercion del estigma (mm):2

Fruto:

Peso medio del fruto (g)33,1 Color de la pulpa en el momento del corte

(L* o; @*; b*0):
86,19; -2,08; +16,29

Color principal de la piel (L*; a*; b*): Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
38,60; +20,57; -4,67 (L* 10; a*,g b* 10):

84,17; -0,92; +15,77
Color secundario de la piel (L*; a*; b*): Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o
71,81; +8,74; +6,26 — a*p, b* 19— b*y):

-2,02; 1,16; -0,52

Figura 31. Fruto de,~ 26
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 30

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apice Ausente
Antocianos tallo: Ausente

Altura (cm.): 105
Angulo guia ppal: 55°
Espinas entre nudos8

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 23,5
Anchura lamina (cm.): 16,1
Relacion L/A: 0,68

Longitud pedicelo (cm.):5,4
Lobulado hoja: Débil - intermedio

Antocianos lamina foliar: Ausente
Espinas foliares:4

Color espinas:Verde

Longitud espina mayor (mm): 4

_Flgura 32. Hojay flord
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Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:7
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 3,3
Exercion del estigma (mm):4

Fruto:
Peso medio del fruto (g)45,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
69,25; -0,06; +12,97

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):
69,25; -0,06; +12,97

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*0; b*9):

80; + 3,45; - 3,12

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p, b* 10— b*y):

-17,49; 7,49; 10,19

Figura 33. Fruto dej~ 30
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 34

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apice Ausente
Antocianos tallo: Débil

Altura (cm.): 100
Angulo guia ppal: 60°
Espinas entre nudos6

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 18,0
Anchura lamina (cm.): 12,3
Relacion L/A: 0,68
Longitud pedicelo (cm.):6,7
Lobulado hoja: Intermedio

Antocianos lamina foliar: Débil
Espinas foliares:8

Color espinas:Verde

Longitud espina mayor (mm):7

Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,3
Exercion del estigma (mm):6

Fruto:
Peso medio del fruto (g)+

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o; b*o):

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@* 10, b*10):

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a%*p; b* 19— b*y):
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 43

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 172
Angulo guia ppal: 80°
Espinas entre nudos0

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 17,1
Anchura lamina (cm.): 12,4
Relacion L/A: 0,73

Longitud pedicelo (cm.):7,0
Lobulado hoja: Débil - intermedio

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:0

Color espinas:-

Longitud espina mayor (mm): -

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:3
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,8
Exercion del estigma (mm):4

Fruto:
Peso medio del fruto (g)107,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

65,11; +4,71; +9,10

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o @*0; b*9):

85,99; -6,40; +17,14

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

86,06; -3,80; +15,38

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p, b* 10— b*y):

0,07; 2,60; -1,76

sFigura 36. Fruto dej~ 30
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 47

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apice Débil
Antocianos tallo: Débil

Altura (cm.): 108
Angulo guia ppal: 80°
Espinas entre nudos12

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 19,0
Anchura lamina (cm.): 13,6
Relacioén L/A: 0,72
Longitud pedicelo (cm.):5,8
Lobulado hoja: Fuerte

Antocianos lamina foliar: Débil
Espinas foliares:4

Color espinas:Verde

Longitud espina mayor (mm): 6

Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola: cc99ff

Diametro corola flor principal (cm.): 5,3
Exercion del estigma (mm):7

Fruto:
Peso medio del fruto (g)25,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
85,90; -1,71; +17,69

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*0; b*9):

86,60; -3,15; +17,86

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

68,16; +3,37; +27,70

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p, b* 10— b*y):

-18,64; 6,52; 9,84

b
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g e N ig Ura. 38. Fruto de~ 47
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 49

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 100
Angulo guia ppal: 85°
Espinas entre nudos9

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 19,4
Anchura lamina (cm.): 11,7
Relacion L/A: 0,6

Longitud pedicelo (cm.):8,2
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:2

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 3

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:4
Color corola: cc77ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 4,8
Exercion del estigma (mm):4

Fruto:
Peso medio del fruto (g)14,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
43,54; +12,71; -2,03

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

64,24; +6,15; +20,20

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

53,78; +7,49; +27,09

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a%o, b* 10— b*):

-10,46; 1,34; 6,89
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u!!!!!!!ﬁgura 40. Fruto deJ~ 49
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 54

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 84
Angulo guia ppal: 70°
Espinas entre nudos8

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 19,3
Anchura lamina (cm.): 13,9
Relacion L/A: 0,72
Longitud pedicelo (cm.):6,0
Lobulado hoja: Intermedio

Antocianos lamina foliar: Intermedio
Espinas foliares:4

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 8

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:3
Color corola: cc99ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 3,8
Exercion del estigma (mm):8

Fruto:
Peso medio del fruto (g)14,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
33,97; +8,26; +1,77

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

70,97; +2,51,+21,94

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

62,41; +4,64; +30,39

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a%o, b* 10— b*):

-8,56; 2,13, 8,45




Resultados y Discusion

Entrada: F, - 61

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 111
Angulo guia ppal: 90°
Espinas entre nudos8

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 21,8
Anchura lamina (cm.): 11,6
Relacion L/A: 0,53

Longitud pedicelo (cm.):5,8
Lobulado hoja: Débil - intermedio

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 9

[#
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Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,9
Exercion del estigma (mm):4

Fruto:
Peso medio del fruto (g)49,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

21,59; +2,75; +1,00

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

48,76; +8,66;+7,93

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o, b*o):

83,98; -2,06; +14,41

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

62,99; +3,99; +20,64

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-20,99; 6,05; 6,23
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 62

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 126
Angulo guia ppal: 95°
Espinas entre nudos9

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 22,4
Anchura lamina (cm.): 14,8
Relacion L/A: 0,66
Longitud pedicelo (cm.):8,2
Lobulado hoja: Fuerte

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm):7

Figu

Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola: cc99ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,4
Exercion del estigma (mm):4

Fruto:
Peso medio del fruto (g)84,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

43,93; +7,26,+7,74

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o, b*o):

80,22; +0,83; +18,32

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

72,65; +1,89; +23,96

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-7,57; 1,06; 5,64

Figura 46. Fruto de~ 62

55



Resultados y Discusion

Entrada: F, - 63

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 137
Angulo guia ppal: 70°
Espinas entre nudos10

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 16,8
Anchura lamina (cm.): 11,7
Relacion L/A: 0,70

Longitud pedicelo (cm.):5,7
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Intermedio
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 6

Flgura 47, HOja y flor def- 63

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:5
Color corola: 6633cc

Diametro corola flor principal (cm.): 4,6
Exercion del estigma (mm):8

Fruto:
Peso medio del fruto (g)31,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
21,70; +1,28; +0,48

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*0; b*9):

80,74; -3,82; +19,26

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

57,27; +4,22; +19,62

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-23,47; 8,04; 0,36

ﬂ---igHIFlgura 48. Fruto dej~ 63
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 71

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceMuy fuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 104
Angulo guia ppal: 50°
Espinas entre nudos8

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 15,3
Anchura lamina (cm.): 11,8
Relacion L/A: 0,77

Longitud pedicelo (cm.):10,0
Lobulado hoja: Débil

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:4

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 4

Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 3,4
Exercion del estigma (mm):2

Fruto:
Peso medio del fruto (g)-

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L*0; @*o; b*0):

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10.8%10; b*10):

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a%*p; b* 19— b*y):

57



Resultados y Discusion

Entrada: F, - 81

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apice Ausente
Antocianos tallo: Ausente

Altura (cm.): 172
Angulo guia ppal: 45°
Espinas entre nudos9

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 19,7
Anchura lamina (cm.): 13,2
Relacion L/A: 0,67
Longitud pedicelo (cm.):6,5
Lobulado hoja: Intermedio

Antocianos lamina foliar: Ausente
Espinas foliares:8

Color espinas:Verde

Longitud espina mayor (mm): 10

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:7
Color corola: cc99ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,9
Exercion del estigma (mm):10

Fruto:
Peso medio del fruto (g)49,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
56,28; -14,27; +21,46

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

77,34;-9,41; +22,35

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o, b*o):

82,64; -3,06; +23,82

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

57,43; +8,07; +32,26

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-25,21; 11,13; 8,44

: Figura 51. Fruto de,~ 81
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 85

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 125
Angulo guia ppal: 70°
Espinas entre nudos12

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 19,9
Anchura lamina (cm.): 14,4
Relacion L/A: 0,72

Longitud pedicelo (cm.):8,1
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Intermedio
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 8

Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola; cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 5,1
Exercion del estigma (mm):2

Fruto:
Peso medio del fruto (g)38,5

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
47,43; +22,40; +1,21

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):
61,69; +11,99; +7,20

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o, b*o):

84,82; -2,59; +10,35

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

81,08; -1,79; +16,73

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-3,74; 0,80; 6,38

Figura 53. Fruto dej~ 85
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 87

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 181
Angulo guia ppal: 85°
Espinas entre nudos13

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 17,9
Anchura lamina (cm.): 12,2
Relacion L/A: 0,68
Longitud pedicelo (cm.):6,5
Lobulado hoja: Fuerte

Antocianos lamina foliar: Débil
Espinas foliares:0

Color espinas:-

Longitud espina mayor (mm): -

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:6
Color corola: cc77ff

Diametro corola flor principal (cm.): 3,8
Exercion del estigma (mm):9

Fruto:
Peso medio del fruto (g)15,5

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
34,66; +0,85; +6,03

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o, b*o):

80,41; -3,71; +18,28

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

58,61; +6,18; +27,93

Pardeamiento enzimético (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*p):

-21,80, +9,89; +9,65

- Figura 55. Fruto de,~ 87
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 100

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceMuy fuerte
Antocianos tallo: Muy fuerte

Altura (cm.): 176
Angulo guia ppal: 90°
Espinas entre nudos8

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 18,0
Anchura lamina (cm.): 13,1
Relacion L/A: 0,73

Longitud pedicelo (cm.):8,9
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 8

= Iy
Figura 56. Hoja e inflorescencia dg-FL00
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Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:5
Color corola: cc99ff

Diametro corola flor principal (cm.): 5,4
Exercion del estigma (mm):5

Fruto:
Peso medio del fruto (g)42,5

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
27,00; +3,71; +0,79

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):
39,32; +8,82; +0,69

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o; b*0):

84,96; -2,11; +14,20

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, 0¥ 19):

64,61; +4,62; +20,83

Pardeamiento enzimético (Lo — L*q; a*19

— a*p; b* 10— b*y):

-20,55; 6,73; 6,63

‘.-j.ii’ggl Figura 57. Fruto de,F 100
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 101

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 153
Angulo guia ppal: 110°
Espinas entre nudos6

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 19,8
Anchura lamina (cm.): 12,4
Relacion L/A: 0,63
Longitud pedicelo (cm.):7,8
Lobulado hoja: Fuerte

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 10

Inflorescencia
Ne flores por inflorescencia:4
Color corola: cc99ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,2
Exercion del estigma (mm):8

Fruto:
Peso medio del fruto (g)-

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o; b*0):

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b* 10):

Pardeamiento enzimético (Lo — L*q; a*19

— a%*p; b* 19— b*y):
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Resultados y Discusion

Entrada: F, - 107

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 120
Angulo guia ppal: 40°
Espinas entre nudos12

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 20,0
Anchura lamina (cm.): 11,1
Relacion L/A: 0,56
Longitud pedicelo (cm.):6,3
Lobulado hoja: Débil

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm):7

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:5
Color corola: cc99ff

Diametro corola flor principal (cm.): 4,8
Exercion del estigma (mm):8

Fruto:
Peso medio del fruto (g)41,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
30,26; +6,89; +2,60

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

85,02; -2,24; +16,74

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

69,37; +3,50; +26,68

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a*p; b* 10— b*y):

-17,65; 5,74; 9,64

6
5

Figura 60. Fruto de,~ 107
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Entrada: F, - 113

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 145
Angulo guia ppal: 90°
Espinas entre nudos0

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 17,9
Anchura lamina (cm.): 10,6
Relacion L/A: 0,59
Longitud pedicelo (cm.):5,9
Lobulado hoja: Fuerte

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:0

Color espinas:-

Longitud espina mayor (mm): -

- Figura 61. HO]a y ror def~ 113

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:3
Color corola: cc99ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 5,3
Exercion del estigma (mm):5

Fruto:
Peso medio del fruto (g)63,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
41,11; +13,20; +1,11

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

72,34, -8,11; +21,47

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

89,54; -2,46; +16,32

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

73,82; +2,92; +29,32

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a%o, b* 10— b*):

-19,36; 9,15; 11,55

~ Figura 62. Fruto de,~ 113

64



Resultados y Discusion

Entrada: F, - 124

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceMuy fuerte
Antocianos tallo: Muy fuerte

Altura (cm.): 133
Angulo guia ppal: 80°
Espinas entre nudos7

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 19,0
Anchura lamina (cm.): 12,5
Relacion L/A: 0,66

Longitud pedicelo (cm.):7,5
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Fuerte
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm):7

!!hl HH o T
Figura 63. Hoja y flor dej~ 124

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:6
Color corola: cc77ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 5,2
Exercion del estigma (mm):7

Fruto:
Peso medio del fruto (g)44,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
20,79; +4,47; -0,04

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o; b*0):

83,85; -4,56; +19,88

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, 0¥ 19):

51,88; +5,31; +21,04

Pardeamiento enzimético (Lo — L*q; a*19

— a*; b* 10— b*p):

-32,27;,9,87; 1,16

A n
rLYEEEN

: l’
e ___EEBE Figura 64. Fruto de,& 124
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Entrada: F, - 126 Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio Altura (cm.): 110

Antocianos en apicelntermedio Angulo guia ppal: 100°

Antocianos tallo: Intermedio Espinas entre nudos9

Longitud ldmina (cm.): 14,8 Antocianos lamina foliar: Intermedio
Anchura lamina (cm.): 9,8 Espinas foliares:8

Relacion L/A: 0,66 Color espinas:Verde

Longitud pedicelo (cm.):4,7 Longitud espina mayor (mm): 10

Lobulado hoja: Fuerte

=
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=
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Figura 65. Hoja y flor def~ 126

Inflorescencia

N° flores por inflorescencia:7 Didmetro corola flor principal (cm.): 4,3
Color corola: cc99ff Exercion del estigma (mm):7

Fruto:

Peso medio del fruto (g)16,0 Color de la pulpa en el momento del corte

(L* o; @*o; b*p):
78,28; +2,03; +18,25

Color principal de la piel (L*; a*; b*): Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
57,93; -12,84; +19,39 (L* 10; a*,q b* 10):

64,11; +4,92; +28,60
Color secundario de la piel (L*; a*; b*): Pardeamiento enzimético (Lo — L*q; a*19
73,02; -11,28; +23,55 - a*o; b* 10— b*()):

-14,17; 2,89; 10,35

]

il : i
o Es
0 B MBS Figura 66. Fruto de,F 126
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Entrada: F, - 127

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Fuerte

Altura (cm.): 108
Angulo guia ppal: 95°
Espinas entre nudos16

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 17,7
Anchura lamina (cm.): 9,7
Relacion L/A: 0,55
Longitud pedicelo (cm.):5,6
Lobulado hoja: Intermedio

Antocianos lamina foliar: Intermedio
Espinas foliares:16

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm): 9

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:4
Color corola: cc77ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 5,0
Exercion del estigma (mm):7

Fruto:
Peso medio del fruto (g)21,6

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

25,81; +3,65; +2,42

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

56,75; +3,43; +9,25

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

78,08; -4,66, +20,00

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

48,86; +5,35; +19,09

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a%o, b* 10— b*):

-29,22; 10,01; -0,91
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Entrada: F, - 135

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apiceFuerte
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 136
Angulo guia ppal: 125°
Espinas entre nudos8

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 17,8
Anchura lamina (cm.): 9,8
Relacion L/A: 0,55
Longitud pedicelo (cm.):4,9
Lobulado hoja: Intermedio

Antocianos lamina foliar: Débil
Espinas foliares:4

Color espinas:Morado
Longitud espina mayor (mm): 6

I l_ll-iﬂlln -'l.' _
Figura 69. Hoja e inflorescencia dg-F135

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:4
Color corola: cc77ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 5,5
Exercion del estigma (mm):7

Fruto:
Peso medio del fruto (g)13,5

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

33,80; + 16,20; - 2,89

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o; b*o):

83,21; -4,40; +23,11

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, b*19):

70,95; +2,63; +27,65

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a*y; b* 10— b*y):

-12,26; 7,03; 4,54
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Entrada: F, - 138

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 107
Angulo guia ppal: 105°
Espinas entre nudos0

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 17,7
Anchura lamina (cm.): 10,8
Relacion L/A: 0,61

Longitud pedicelo (cm.):6,0
Lobulado hoja: Débil - intermedio

Antocianos lamina foliar: Intermedio
Espinas foliares:0

Color espinas:-

Longitud espina mayor (mm): -

7474 D e

Figura 71. Hoja e inflorescencia dg-F138

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:5
Color corola: cc99ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 5,3
Exercion del estigma (mm):2

Fruto:
Peso medio del fruto (g)110,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

55,02; +12,07; +7,14

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

79,86; -10,20; +26,30

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

88,34; -3,86; +21,36

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

80,33; -2,39; +22,18

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a%o, b* 10— b*):

-8,01; 1,47; 0,82

: Figura 72. Fruto de,F 138
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Entrada: F, - 150 Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio Altura (cm.): 149

Antocianos en apicelntermedio Angulo guia ppal: 70°

Antocianos tallo: Fuerte Espinas entre nudos3

Longitud ldmina (cm.): 17,1 Antocianos lamina foliar: Intermedio
Anchura lamina (cm.): 9,7 Espinas foliares:8

Relacion L/A: 0,57 Color espinas:Morado

Longitud pedicelo (cm.):4,7 Longitud espina mayor (mm): 5

Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Inflorescencia

N° flores por inflorescencia:5 Didmetro corola flor principal (cm.): 6,0
Color corola: cc77ff Exercion del estigma (mm):5

Fruto:

Peso medio del fruto (g)16,3 Color de la pulpa en el momento del corte

(L* o; @*; b*p):
66,94; +7,58; +32,40

Color principal de la piel (L*; a*; b*): Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
23,94; +10,42; +1,03 (L* 10; a*,q b* 10):

67,66; -9,52; +31,31
Color secundario de la piel (L*; a*; b*): Pardeamiento enzimético (Lo — L*q; a*19

- — a%*p; b* 10— b*y):
0,82; -17,10; -1,09

]
|
|

Figura 74. Fruto de,~ 150
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Entrada: F, - 152

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apice Ausente
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 117
Angulo guia ppal: 65°
Espinas entre nudos4

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 16,2
Anchura lamina (cm.): 9,9
Relacion L/A: 0,61
Longitud pedicelo (cm.):4,5
Lobulado hoja: Intermedio

Antocianos lamina foliar: Débil
Espinas foliares:4

Color espinas:Verde

Longitud espina mayor (mm): 4

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:3
Color corola: cc88ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 4,5
Exercion del estigma (mm):2

Fruto:
Peso medio del fruto (g)33,0

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

42,39; -12,89; +16,44

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

71,54; -8,72; +16,19

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

82,13; -3,94; +28,84

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

58,58; +4,45; +27,14

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a%o, b* 10— b*):

-23,55; +8,39; -1,70
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Entrada: F, - 153

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 144
Angulo guia ppal: 70°
Espinas entre nudos7

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 18,0
Anchura lamina (cm.): 11,3
Relacion L/A: 0,63
Longitud pedicelo (cm.):6,3
Lobulado hoja: Intermedio

Antocianos lamina foliar: Intermedio
Espinas foliares:15

Color espinas:Morado

Longitud espina mayor (mm):7

Figura 77. HOJae mflorescenma de-F153

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:3
Color corola: cc77ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 6,0
Exercion del estigma (mm):2

Fruto:
Peso medio del fruto (g)45,3

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
29,34, +16,16; -0,85

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

56,70; +2,74; +11,88

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

86,11; -6,97; +21,97

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

69,38; +2,95; +27,99

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a%o, b* 10— b*):

-16,73, 9,92; 6,02
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Entrada: F, - 154

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 139
Angulo guia ppal: 95°
Espinas entre nudos6

Hoja:

Longitud ldmina (cm.): 15,9
Anchura lamina (cm.): 10,0
Relacion L/A: 0,63
Longitud pedicelo (cm.):5,6
Lobulado hoja: Intermedio

Antocianos lamina foliar: Débil
Espinas foliares:0

Color espinas:-

Longitud espina mayor (mm): -

Figura 79 Hoja yflor def 154

Inflorescencia
N° flores por inflorescencia:5
Color corola: cc77ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 5,6
Exercion del estigma (mm):5

Fruto:
Peso medio del fruto (g)24,7

Color principal de la piel (L*; a*; b*):

26,75; +12,90; -3,22

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o; @*o; b*0):

79,42; -3,35; +24,67

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10,@% 10, 0¥ 19):

64,46; +1,90; +29,60

Pardeamiento enzimético (Lo — L*q; a*19

— a*; b* 10— b*p):

-14,96; 5,25; 4,93

..l F2 154..

B rFigura 80. Fruto de,F 154
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Entrada: F, - 155

Tipo: F, S. incanunx S. melongena

Parte vegetativa:

Habito de crecimiento: Intermedio
Antocianos en apicelntermedio
Antocianos tallo: Intermedio

Altura (cm.): 135
Angulo guia ppal: 90°
Espinas entre nudos8

Hoja:

Longitud lamina (cm.): 16,6
Anchura lamina (cm.): 11,0
Relacion L/A: 0,66

Longitud pedicelo (cm.):3,5
Lobulado hoja: Intermedio - fuerte

Antocianos lamina foliar: Débil
Espinas foliares:8

Color espinas:Morado
Longitud espina mayor (mm):7

—--__——JEI--

Figura 81. Hoja y flor deJ~ 155

Inflorescencia
Ne° flores por inflorescencia:5
Color corola: cc77ff

Didmetro corola flor principal (cm.): 4,8
Exercion del estigma (mm):5

Fruto:
Peso medio del fruto (g)20,3

Color principal de la piel (L*; a*; b*):
34,25, +6,02; -3,60

Color secundario de la piel (L*; a*; b*):

Color de la pulpa en el momento del corte
(L* o, @*q; b*o):

77,37;-0,92, +27,06

Color de la pulpa a los 10 minutos del corte
(L* 10;@*10; b*10):

62,28; +4,25; +29,53

Pardeamiento enzimatico (L%, — L*o; a*1o

— a%o, b* 10— b*):

-15,45, 5,17; 2,50

| o
INER -

T e e e B Figura 82. Fruto de,~ 155
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4.2. CARACTERES CUANTITATIVOS

4.2.1. Material P, P,, F y F,

En la tabla 5 se muestran los valores medios pgun@s caracteres cuantitativos
evaluados. Para el caracter altura de la plantahserva como los hibridog Bbtienen valores
superiores, 173, 5 cm., a cualquiera de sus denades, 117 y 131 cm. pa%a incanuny S.
melongenarespectivamente, observandose por tanto el fendndenvigor hibrido en esta
primera generacion filial. Los individuos de la geaction k toman valores que comprenden

desde los 84 hasta los 181 cm., siendo su valoiomedl 35,21 cm.

En cuanto a la espinosidad, tanto las espinagdslieomo las que se encuentran en el
tallo, se manifiestan en uno de los parentsédesncanuy en la k, por lo que se interpreta un
control dominante para el caracter. Los individkgsoman valores que van desde la ausencia
de espinas hasta la presencia de un total de 1&sC#?2 individuos estudiados, 9 de ellos no
muestran espinosidad ni en el tallo ni en la lardtiar, Io que se ajusta a una segregacion 3:1,

por lo que este caracter puede estar reguladorpdniao gen.

El peso de los frutos es uno de los caracteresnayer variabilidad ha presentado. Los
parentales difieren significativamente el uno deb,otomando un valor medio de 6,05 g/fruto
en el parentaincanumy 190 g/fruto para el parentalelongenalos individuos k- generaron
frutos con valores mas cercanos al paremzhnum 15,1 g/fruto y los pertenecientes a la
generacion Ftomaron valores comprendidos entre los obtenidoambos parentales, pero en

ningun caso llegaron al peso del parentalongenal3,5 a 107 g/fruto.

Tabla 5. Valores medios para algunos caracteretitatavos evaluados de los individuog P, F y F

C. Cuantitativos P, P> Fy F»

Altura planta (cm.) 117 (93 -141) 131 (107 -156) 173,5 (150 — 197) 5,2B(84 -181)
Angulo Guia Ppal. 100 (65 — 120) 70 (60 — 80) 70 (60 — 90) 78,2 (425)
Relacion L/A hoja 0,67 (0,66 —0,69) 0,75(0,73-0,78) 0,67 (0,&69) 0,66 (0,53 —-0,78)
Espinas/Nudo (ud.) 7(6-9) 0 11 (8 -14) 6,56 (0 — 16)
Espinas foliares (ud.) 8 (6 —10) 0 8 (6 — 10) 5,38 (0 — 16)
Espina mayor (cm.) 4 0 9 (8-10) 7 (4-16)
Flores/Inflo. (ud.) 6(4-8) 4(33-5) 6(5-7) 45(3-7)
Diametro corola (cm.) 3,3(2,9-3,8) 5(4,2-5,7) 4,8 (4,4 -5,4) 433 — 6)
Exencion estigma (mm.) 7(6-8) 0 7(6-28) 5,24 (2 - 10)
Peso fruto (g) 6,05 (3,8 —8,3) 190 (158 —220) 15,1 (9,5-20,34,16 (13,5 - 107)
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4.3. CARACTERIZACION MOLECULAR. GENOTIPADO

4.3.1. Obtencién de marcadores CAPs a patrtir de |dSOSI|

En total, se han estudiado 123 marcadores tipo IC@Slos cuales se pudo conseguir
una banda unica en 88 de ellos (71,54%), lo quanipérsu secuenciacion. En la tabla 6 se
indica la Tm a la que se realizo el protocolo d&RRf2ra cada marcador. En el resto de los

casos no se pudo optimizar el protocolo de PCRenddmtdose bandas mdltiples Unicas o

ninguna banda, segun fuese el caso (Figura 83).

A

MULTIBANDA ! NO AMPLIFICA

Figura 83. Revelado gel de agarosa amplificaciorcatores COSII. Se pueden observar
bandas mudiltiples, Unicas y no amplificados

De los marcadores que presentaron banda Unica s$wsiged secuenciar
satisfactoriamente 74 de ellos. En 11 de estos3dsc¢ las secuencias del pareStahcanuny
S. melongengesultaron ser idénticas, no encontrandose niSiNP. En otros 12 marcadores la
secuenciacién no funciondé. Esto puede deberseeasdiv causas: aunque en el gel se viera una
Unica banda, realmente hubiesen dos en el prodecRCR; uno o ambos de los parentales no
fueran homocigotos para este locus, con lo queleamglificado habrian dos secuencias
distintas, sucediendo lo mismo que en el casoianter que el amplificado tuviera una zona
rica en una misma base (A, G, C o T), lo que pravaga mala secuenciacién. Una posible
solucion para los marcadores en los que se obtuwvleandas multiples, seria rescatar la propia
banda del gel y purificarla para su posterior seciaeion. En el caso de no poder separar
fisicamente la banda del gel, la solucién hubiata slonar el propio producto de la PCR. Con
esto se consigue clonar una Unica banda, aungiemdean que secuenciar varios clones para
comprobar cuantas secuencias distintas existeas Estnicas no se realizaron por la cantidad

de tiempo necesario que se ha de invertir paraisst@ a punto y realizacion de las mismas.
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Figura 84. Ejemplo de producto de amplificacién R@&tcador T1480 (arriba) y resultado de
digestion con enzima Hindl (abajo)
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De las 63 secuencias en las cuales si se locari&iM®s, se encontrdo una enzima de
restriccion que cortaba de manera distinta paradem#as dos secuencias en 44 ocasiones
(Figura 84) lo que supone un 60,84% de las veaesl Eesto de ocasiones, 19 en total, se tuvo
que disefiar dCAPs para poder generar un sitio sleic@on que permitiera distinguir las
bandas obtenidas de ambos parentales. En totials dd CAPs estudiados, se han mapeado 37.
En cada uno de los casos se indica la enzima condase realizo la restriccion y la altura
esperada de las bandas para cada uno de los fesd€mtbla 6).

Para aumentar la eficacia del estudio, y por tehtwimero de marcadores mapeados,
se deberia aumentar en nimero de marcadores eoRl&¥dd et al., (2008), trabajaron con 200
marcadores tipo COSII para finalmente incluir enngapa de ligamiento 110 marcadores de
este tipo. Aunque el presente estudio se hayazagalicon marcadores cuya efectividad esta
probada, no hay que olvidar que las familias eatladi en ambos casos no son las mismas. En
el caso del estudio de Wu et al., (2008), se téalman un cruce dé&. melongenx S.
linnaeanum especies de berenjena entre las que existe uyar mhigtancia genética que entre
los parentales de la familia estudiada en este &asoelongeng S. incanumaque son especies
con una mayor similitud del genoma y por lo tantespntan una menor tasa de polimorfismo
en las secuencias. Por esta razén marcadores gudisfon mapearse en el primer estudio, no

han sido utiles para este.
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Tabla 6. Resumen de los marcadores COSII estudi8a@asdican en cuales se pudo desarrollar

marcadores CAPs o dCAPs, con que enzima de raétrise digirid, las alturas esperadas para cada

parental y la Tm 6ptima de amplificacién

55

55

MARCADOR %’?\l'}'g: SNPs dcé*:F?é MAPEADA A('L“pr)"" Enzima melongena incanum Tm
C2At5951970  No

C2At1g14810 Si Ok CAPs Si 490 Maelll 490 350 58
C2At3g06580 No

C2At3g23590 Si Prueba enzima tedrica Si 650 Tail 150 310
C2At3g12630  No

C2At5g13700 Si Ok CAPs 500 58
C2At49g00740 No

C2At5g09580 Si Ok CAPs Si 490 Tsel 490 390 55
C2At3g18860 Si Ok CAPs Si >1000 Alul 150 250 55
C2At3g51510 Si Ok dCAPs 350 55
C2At3g56210 Si Ok dCAPs 300 55
C2At5g45760 Si Ok dCAPs >1000 55
C2At2g34560 Si Sec. Sucia 700 50
C2At4904955 Si Ok CAPs Si 450 Maelll 450 110 55
C2At1911380 Si Misma sec. 820 55
C2At1g11430 Si Prueba enzima tedrica Si 800 Hinlll 650 500
C2At2g18030 No

C2At5g67370 Si Ok CAPs Si 400 Taql 400 110 58
T1480 Si Ok CAPs Si >1000 Hindlll 1000 >1000 55
C2At3g01480 Si Ok dCAPs 700 58
C2At3g26900 Si Sec. Sucia 900 55
C2At3g27310 Si Ok CAPs Si 470 Accl 470 220 55
C2At4918230 Si Ok CAPs 850 55
C2At1g28530 Si Ok CAPs 340 55
C2At1g60440 Si Ok CAPs Si 900 Taal 190 210 55
C2At1g67700 Si Ok dCAPs 400 55
C2At1g23890 Si Ok CAPS Si 510 BsaWiI 410 510 55
C2At5g62390 Si Ok dCAPs >1000 58
C2At1g72030 No

C2At5¢g23880 Si Ok CAPs Si 500 Rsal 450 470 55
C2At1g51160 Si Ok dCAPs 500 55
C2At5g17170 No

C2At5g41040 Si Ok CAPs Si 290 Alul 280 250 58
C2At3g03100 Si Ok dCAPs 750 58
C2At5g60160 No

C2At3g48330 Si Ok CAPs Si 510 Aflll 510 430 55
C2At5g49970 Si Ok CAPs 650 55
C2At5g08050 Si Ok CAPs Si 760 Accl 760 520 55
C2At1g18660 No

C2At1g16080 Si Ok CAPs Si 480 Aflll 250 480 58
C2At1g79910 No

C2At3g13700 Si Ok dCAPs

C2At3g20240 Si Ok CAPs 480 58
C2At3g14075 No

C2At3913235 Si Sec. Sucia 200 50
C2At2g46340  No

U217183 Si Misma sec. 300 55
C2At1g09920 Si Ok CAPs Si 600 Taql 190 310 58
C2At1g19340 No

C2At1g47830 No
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MARCADOR %’?\l'}'g: SNPs dcé*:F?é MAPEADA A('L“pr)"" Enzima melongena incanum Tm
T1933 Si Ok CAPs Si 960 Aflll 960 530 55
C2At2g46580 Si Ok dCAPs 980 55
C2At1g79790 No

C2At1g48300 Si Misma sec. 600 55
C2At5g21170 Si Ok CAPs Si >1000 BsaHI 450 210 55
C2At2g39690 Si Ok dCAPs 760 55
C2At3g46780 No

C2At3g11210 No

C2At1g21640 Si Ok dCAPs 450 55
C2At4g10030 Si Ok CAPs Si 510 Mael 480 510 55
C2At1g20050 Si Ok CAPs Si >1000 BstYl Dominante 60
C2At2g18710 No

C2At4g30580 Si Ok CAPs 380 55
C2At5g56940 No

C2At29g42750 Si Ok CAPs Si 600 Hinll 340 260 55
C2At5g48300 Si Misma sec.

C2At1g53670 Parentales Polimorficos Si 890 920 55
C2At1g55870 Si Ok CAPs Si 900 BsaBI 440 620 60
C2At1g55670  No

C2At5g56130 Si Ok CAPs 150 60
C2At1g56050 Parentales Polimorficos Si 55
T0463 Si Sec. Sucia 55
C2At1g29320 Si Ok dCAPs 55
C2At5g45680 Si Misma sec. 190 55
C2At1g18480 Si Misma sec. 55
C2At1g30360 Si Ok dCAPs 500 60
C2At5g11490 Si Ok CAPs Si 430 Mael 350 250 55
C2At5g47010 Si Misma sec. 650 60
C2At1g10580 Si Misma sec. 340 55
C2At5g41270 Si Ok dCAPs 650 60
C2At5g41350 No

C2At4923840 Si Sec. Sucia 420 55
C2At3g09920 Si Ok CAPs Si >1000 Bcll 360 640 55
C2At2g37240 Si Ok CAPs 360 60
C2At2g37500 No

C2At5g58410  No

C2At3g63190 Si Sec. Sucia 490 60
C2At1g07310 No

C2At1g04530 Si Ok CAPs 760 55
T1065 Si Sec. Sucia 490 60
C2At1g30110 Si Sec. Sucia 600 55
C2At1g25375 Si Ok dCAPs 270 55
C2At3g25690 No

C2At4g28830 Si Ok CAPs Si >1000 Bstz17I 510 250 55
C2At4g03280 No

C2At4911120 Si Sec. Sucia >1000 55
C2At4918593 Si Sec. Sucia 560 55
C2At1g64770 Si Ok CAPs Si 680 PSil 680 440 55
C2At1924340 Si Ok CAPs Si 310  Tsp509I 160 210 55
C2At1g26945 No

C2At1g69420 No
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MARCADOR %’?\l'}'g: SNPs dcé*:F?é MAPEADA A('L“pr)"" Enzima melongena incanum Tm
C2At4g24830 No

C2At1926520 Si Misma sec. 400 55
C2At3g08760 Si Ok CAPs Si 760 Pael 410 760 55
C2At3g57270 Si Ok CAPs Si 730  Sau96l 430 730 55
C2At4922260 Si Ok CAPs 390 55
C2At3g52640 Si Ok CAPs Si 700 Aflll Dominante 55
C2At5g16630 Si Ok CAPs 850 55
C2At3g54840 Si Misma sec. 380 55
C2At4g15010 Si Ok CAPs Si 220 Alul 220 110 55
C2At5g64730 Parentales Polimorficos Si 55
C2At3962940 Si Ok dCAPs 620 55
C2At1g05055 Si Ok CAPs 530 55
C2At4939870 Si Misma sec. 600 55
C2At2g01770 Si Ok dCAPs 720 55
C2At3g51010 Si Sec. Sucia >1000 55
C2At2g45620 No

C2At2g39580 Si Ok CAPs Si 850 Ddel 850 520 55
C2At5g57970  No

C2At1g33970 No

C2At5959960 Si Sec. Sucia 750 55
C2At2928490 Si Ok dCAPs 900 55
C2At5g60600 Si Ok CAPs Si 690 Rsal 500 690 55

4.3.2. Construccion del mapa de ligamiento

El mapa genético (Figura 85) es en realidad un mapaenso generado a partir de los

mapas de ligamiento obtenidos de las generaciopgs BC, del cruceS. melongena S.

incanum A los datos obtenidos a partir del genotipado rm@mncadores CAPs se le afiadieron
los relativos al genotipado con marcadores tipo sSSRalizado por Maria Hurtado Ricart
(Comunicacion personal, 2009) y desarrollados panPablo Manzur Poblete (Comunicacion
personal, 2009). Este mapa consta de un total daadBadores, de los cuales 34 son de tipo
CAPs, 3 se genotiparon gracias a la diferencialteaaentre las bandas conseguidas de los
parentales al amplificar via PCR el cebador comedjgnte al marcador COSIl y 26 son SSRs,
que se hallan distribuidos en 12 grupos de ligatojeabarcando un total de 363 cM, siendo la
distancia media entre marcadores de 5,76 cM. Enasb de otros mapas realizados en
berenjena, como son los desarrollados por Doganlalr (2002b) y Wu et al. (2008), mediante
el uso de RFLPs el primero y RFLPs mas COSII elség, cubren un area del genoma
superior a los 1500 cM, valiéndose para ello derd8Badores en el primer caso y de 343 en el
segundo. Las distancias medias entre marcadoresisolares a la obtenida en el mapa
realizado en este estudio, 6,35 y 4,4 cM respautiviie. Esto se debe a que aunque se haya
utilizado un nimero méas bajo de marcadores, esta®ie una distancia menor del genoma, lo

gue disminuye la distancia media entre ellos. Ademéisten zonas donde estan situados
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marcadores que no estan ligados al resto del gtefigamiento al que teéricamente pertenecen

y por lo tanto la distancia entre esos marcad@esconoce.

Como puede verse en la figura 85, existen grupdigamiento los cuales se subdividen
en otros menores, este es el caso de los grufbg 10. Esto se debe a la falta de marcadores
intermedios entre ellos, lo que provoca que noaeeh como ligados marcadores que
realmente si se sitlan dentro del mismo grupogadeniiento. Esto podemos afirmarlo gracias a
estudios previos donde se ha trabajado con estel¢éipnarcadores y de los cuales se conoce su

posicion relativa dentro del genoma de berenjena ¢¥\al., 2008).

Los grupos donde se concentran mas marcadores @84l grupo 2 y grupo 3. Cabe
sefalar que es en estos grupos donde mas informpaiEgia existia en forma de marcadores.
En cambio, en los grupos 5, 6 y 12 el nUmero deadares COSII situados es menor, debido a

que en ellos es donde se disponia de una menddachde informacién.

El uso de marcadores CAPs para el genotipado fieesen serie de ventajas respecto
al uso de otro tipo de marcadores, ya que adem&erdeodominantes, permiten el mapeo
comparativo y el intercambio de informacion corostestudios, incluso cuando se trata de
especies distintas. En el caso de realizar mapgarta de marcadores RAPDs y AFLPs,
Nunome et al., (1998 y 2001), se asume una pédéidaformacion en el genotipado debido a
la naturaleza dominante de los mismos. Aunque &s esapas la distancia cubierta por el
genoma era mas amplia y el numero de marcadoregaap mayor, la informacion
potencialmente Util de estos mapas es inferioqueasolo puede utilizarse en la familia con la
que se gener6 el mapa, no pudiendo extrapolart®s estudios. Para aumentar la resolucion
se incluyeron marcadores codominantes tipo SSRss&s mapas, pero por el contrario, el
namero de grupos de ligamiento aumentd de 12 &dambio, en nuestro mapa, gracias al
uso de marcadores COSII, grupos de ligamiento geélimente no tenian relacion, se han

podido asociar haciendo uso de informacion extrdélanapa generado por Wu et al., (2008).

La construccién de un mapa genético con marcad®ire®s (Doganlar et al., 2002b)
presenta ventajas similares al uso de marcador&3|C&e trata de marcadores codominantes,
basados en la homologia de una sonda, en estgpagnientes de cADNs y ESTs, con el
ADN gendmico de la familia estudiada. Esto permigédajar con sondas extraidas de tomate,
permitiendo realizar mapeo comparativo y sintemtreeambas especies. La desventaja que
presentan frente al uso de marcadores COS, efidaltdid en la realizacién de su protocolo.
Estos ultimos son marcadores tipo PCR vy restriegodel amplificado, lo que los hace

sencillos, rapidos y repetibles.
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4.3.3. Mapeo comparativo y relaciones de sinteniBerenjena vs Tomate

Las relaciones de sintenia entre berenjena y to(Rajara 86) se describen mediante la
representacion comparada de los grupos de ligandgitmapa construido en este trabajo, los
mismos marcadores situados en el mapa de beredgedande se extrajeron los marcadores
aqui utilizados (Wu et al., 2008) y los homologosstos en los cromosomas de tomate. A
efectos de comparacion, las diferencias encontradad genoma de berenjena respecto al de
tomate se realizan tomando como patron el mapa {beEPEN 2000;S. lycopersicum
LA925 x S. pennelliLA716, genotipado en individuos Frulton et al., 2002).

El presente mapa muestra una colinealidad totaletanapa de COSIlI de Wu et al.,
(2008), difiriendo solamente en la distancia retatn cM existente entre marcadores, debido al
menor nimero de ellos anclados a los diferentgsogrde ligamiento. La homologia existente
entre los dos genomas nos aporta informacion adertazona del genoma que se ha mapeado,
lo que nos indica en que zona o0 zonas de cadaautas d&romosomas se deben centrar futuras
investigaciones, para asi poder obtener datosditeabgenoma y no sélo de zonas concretas.
La sintenia detallada entre los genomas de tomatrgnjena podra utilizarse para predecir la
posicién relativamente precisa de los nuevos mareadCOSII probados en tomate, en el mapa
de berenjena, lo que a su vez permitird las comjmas entre estudios de QTLs en las dos
especies. Por otra parte, el poseer un mapa geméfis denso, facilitard y acelerara la creacion

de lineas de introgresion (ILs) 8e melongenaon fragmentos del genoma 8eincanum

Figura 86. Mapa comparativo entre los grupos demignto del mapa de berenjena de este proyecto
(Naranja), el mapa de berenjena de Wu et al., 2088le) y el mapa de tomate Tomato-EXPEN 2000

(Azul) (Fulton et al., 2002)
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Comparando los mapas de ligamiento de berenjematgrdate, observamos como en 4
ocasiones se dan inversiones puntuales en el aleldos marcadores para cada una de las
especies. Este es el caso de los marcadores CZAHY§ T1480 en el grupo de ligamiento 2 y
los marcadores C2At3g52640, C2At4g1501 y C2At5964¥8 grupo 11.

Estudiando cada grupo de ligamiento por separadpusee observar como ambos
genomas presentan una estructura similar, salvorgrtas translocaciones localizadas en los
cromosomas 3, 4 y 11. En estos casos la homolggia total, a excepcion de una pequefia
zona en cada uno de los cromosomas, la cual peet@netro cromosoma distinto en tomate. La
translocacion mas importante se observa en el gnipoero 11 de berenjena, ya que esta

distribuido en 4 grupos distintos en tomate, & B0 y 12.
El mapeo comparativo entre estas dos especievélade que los reagrupamientos del

genoma que mas suceden entre estas dos espediedassinversiones paracéntricas y

translocaciones (Wu et al., 2008).
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4.3.4. Estudio de relaciones sinténicas entre befena y tomate

El estudio de segmentos sinténicos conservadoS)(G8u et al., 2008), ha revelado
gue, salvo en casos excepcionales, se ha conseslvadden y orientacion de estas secuencias
en los principales cultivos de solanidceas comoatenpatata, pimiento, berenjena y petunia.
Por esto mismo, se puede teorizar que todos los defativos al tomate pueden extrapolarse al
resto de solanaceas, incluso la posicion de urrggpecto de un marcador al que se encuentre
ligado. A tal efecto, se compararon las secuerabitenidas en este trabajo con la base de datos
de BACs secuenciados de tomate de SOL Genomicsole(Mueller et al., 2005).

En el caso positivo de que una de las secuencgiesemase homologia con un
determinado BAC, se corrobord que el BAC y el mdocase situasen en el mismo grupo de
ligamiento. En la tabla 7, se muestra el grupoigamiento y la posicion en el mapa de
berenjena y tomate de cada marcador. En cada edadisa si el marcador tiene asociado un

BAC y cual es.

Tabla 7. Lista de marcadores COSIl mapeados, gtapgamiento y posicion en mapa de berenjena y
tomate de cada uno y BAC asociado si lo tiene

MARCADOR G. L. BZ%EKI:JI(I;“A BAC Score  E Value Anotado G. L. I?I'C())SI\JI%IFI)E’\I
BERENJENA (cM)* TOMATE (M)
C2At1g14810 1 31,6 NO 1 0
C2At3g23590 1 61,2 NO 1 46,5
C2At5g09580 1 130,4 NO 1 140
C2At3g18860 1 142,8 NO 1 157
C2At4904955 2 47,1 C02SLe0005F12.1 78 2,00E-13 NO 2 63,5
C2At1911430 2 54 NO 2 70,1
C2At5967370 2 89,3 C02SLe0053H21.1 244 1,00E-63 Sl 2 72,2
T1480 2 97,7 C02HBa0172G12.. 319 7,00E-86 NO 2 106
C2At3g27310 2 104,8 NO 2 138
C2At1g60440 3 56,4 C05SLm0005B15.1 208 2,00E-52 SI 5 0
C2At1923890 3 58,6 NO 5 75
C2At5¢g23880 3 65,7 C03HBa0031M05.1 208 7,00E-53 NO 3 55,3
C2At5g41040 3 73,8 NO 3 75,9
C2At3g48330 3 92,1 NO 3 89,5
C2At5908050 3 120 C03HBa0233020.1 78 4,00E-13 Sl 3 104
C2At1g16080 3 134,4 NO 3 132
C2At1909920 4 83,8 NO 12 80
T1933 4 121,7 C04HBa0068N05.1 280 5,00E-74 SI 4 136
C2At5921170 5 117,6 C12HBa0224N06.1 222 6,00E-57 Sl 12 120
C2At4g10030 6 73,6 C06HBa0106K23.1 109 7,00E-23 NO 6 44
C2At1920050 6 121,1 CO06SLmM0059G17.: 147 4,00E-34 NO 6 101
C2At2g42750 7 81 C07SLmO0075L20.1 367 e-100 NO 7 44,3
C2At1953670 7 89,9 C07HBa0102J11.1 468 1E-130 Sl 7 54
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MARCADOR G. L. BFI;gEIIEI:JIg“A BAC Score  E Value Anotado G. L. I?I'C())SI\JI%IFI)E’\I
BERENJENA (cM)* TOMATE (M)
C2At1g55870 7 108,9 C07HBa0309B15.1 94 6,00E-18 NO 7 92
C2At1g56050 7 150 C07SLm0077G20.1 351 2E-95 NO 7 100
C2At5911490 8 52,1 C08SLm0118A18.1 373 e-102 S 8 41,5
C2At3g09920 9 11,7 C09HBa0203J14.1 323 4,00E-87 SI 9 17
C2At4928830 10 32,2 C12HBa0026C13.. 206 5,00E-52 S 12 14,2
C2At1g64770 10 63,2 NO 3 72,2
C2At1924340 10 66,2 C05SLmO0037H06.: 204 9,00E-52 Sl 5 12,5
C2At3g08760 10 85,3 NO 10 39
C2At3g57270 10 122,7 NO 10 53
C2At4g15010 11 34,5 NO 11 9,5
C2At5964730 11 46 NO 11 0,5
C2At4g39870 11 59,7 C04HBa0077005.2 496 e-139 SI 4 62,7
C2At5g60600 12 112,6 NO 11 79

*Distancia segun Wu et al., (2008).

De los 37 marcadores mapeados, 19 de ellos presentemologia de secuencia con
algun BAC secuenciado de tomate. De estos 19 BAGkelellos estan anotados y por tanto se
conocen los posibles genes que contienen. Endeafigj7, se puede ver el ejemplo del grupo de
ligamiento 3. Aparecen 3 marcadores asociados 8A@ de tomate y 2 de ellos estan
anotados. Por todo lo mencionado con anterioridatd informacidn puede resultar Gtil en un
futuro para poder identificar los potenciales geesponsables de un caracter mediante mapeo
posicional. Asi, si un marcador esta fuertemegdid a un caracter y este presenta homologia
de secuencia con algun BAC anotado de tomate, delapbuscar alli el gen candidato

responsable de ese caracter.
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Figura 87. Microsintenia entre berenjena y tomate
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no importaba nada, ibas a encontrarte con él,
con él, con él, con él, con é
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5. CONCLUSIONES

Las conclusiones que se han obtenido como resutiadborealizacion de este trabajo

experimental son las siguientes:

1. Se han caracterizado morfologicamente los parent#e incanumy S.
melongeng su hibrido Fy 32 individuos k. Dentro de los materiales estudiados
se ha encontrado una considerable variacion pamhaosude los caracteres
analizados. De esta forma estos materiales suponanfuente importante de

variacion para la mejora genética de la berenjena.

2. Se han caracterizado molecularmente 91 planta&f$258 BG) obtenidas del
cruceS. incanunx S. melongenacon 37 marcadores genéticos. En 3 ocasiones se
utilizé el polimorfismo de partida de los parensalebtenidos a partir de la
amplificaciéon mediante PCR de marcadores COSI| {oer84 casos restantes se

disefiaron marcadores CAPs a partir de los marca @S|,

3. Se ha construido un mapa de ligamiento a partiogldatos del genotipado de los
91 individuos con los 37 marcadores molecularesstds datos se le afiadieron
los referentes al genotipado con SSRs obtenidosMemia Hurtado Ricart
(Comunicacion personal, 2009). El mapa contienen@Bcadores (34 CAPs, 3
COSII [polimorfismo de partida de los parentales6/ SSRs) y consta de 12
grupos de ligamiento. La longitud total del mapades363 cM y la distancia

media entre marcadores es de 5,76 cM.

4. El mapeo comparativo entre distintos mapas de [erarse realizé utilizando el
mapa de Wu et al.(2008), donde se mapearon losarismarcadores COSII. El
estudio revela una colinealidad total entre ambagas. La comparacion de estos
dos mapas con el de tomate, Tomato-EXPEN 2800ycopersicunh A925 x S.
pennellii LA716, (Fulton et al., 2002), muestra como lardisicion del genoma
es homologa salvo en los casos de inversionesentést en los grupos de

ligamiento 2 y 11, y las translocaciones observaddss cromosomas 3, 4y 11.
5. Comparando las secuencias obtenidas de los 37 doaesamapeados con BACs

secuenciados de tomate, se encontré homologia da &éBos. 11 de estos BACs

estdn anotados. Esta informacion puede resulthredtiun futuro para poder
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identificar los potenciales genes responsables deanacter mediante mapeo
posicional. Asi, si un marcador esta fuertemergadid a un caracter y este
presenta homologia de secuencia con algun BAC @mata tomate, se podria

buscar alli el gen candidato responsable de eaetear
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