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Resumen  

La apomixis es una forma de reproducción clonal, donde no ocurre ni meiosis ni 

fecundación para la formación de la semilla. Existe una estrecha relación entre la apomixis 

y el nivel de ploidía, dado que en la mayoría de las especies que presentan el carácter los 

genotipos diploides son sexuales y los poliploides son apomícticos y con un grado variable 

de sexualidad (facultativos). Aunque se sabe que el carácter es regulado por una o más 

regiones del genoma, se han hallado numerosas evidencias de mecanismos epigenéticos 

que regulan su expresión. Conocer los factores que determinan la apomixis tendría un 

gran impacto en la agricultura. 

Eragrostis curvula (“pasto llorón”) es una gramínea forrajera originaria de Sudáfrica, que 

incluye genotipos con diferentes niveles de ploidía (2X hasta 8X, con X = 10), que pueden 

ser sexuales o apomícticos (facultativos u obligados). Nuestro grupo de trabajo realizó 

numerosos estudios, sobre todo en el carácter apomixis, tanto a nivel de genética 

estructural como funcional. 

El objetivo de esta tesis fue contribuir a la dilucidación de las bases genéticas y 

epigenéticas que regulan uno de los componentes de la apomixis (apomeiosis) en E. 

curvula. 

Se desarrolló una población de mapeo segregante para el carácter apomixis a partir del 

cruzamiento entre dos genotipos tetraploides, uno sexual (OTA-S) y otro apomíctico 

facultativo (Don Walter). La genotipificación se realizó con marcadores DArT-SNP y el 

fenotipado mediante citoembriología y un marcador molecular dominante. El mapa de 

ligamiento quedó conformado por 20 grupos de ligamiento (GL), con el posicionamiento 

del APO locus en el GL1, donde también se ubicaron tres marcadores SNP 100 % ligados al 

carácter apomeiosis. La secuencia de los SNP 100 % ligados tienen homología con 

proteínas anotadas en bases de datos, que podrían estar relacionadas al modo 

reproductivo. Se realizó un análisis de sintenia entre los GLs del mapa consenso y el 

genoma de referencia de la especie (cv. Victoria) que permitió asociar todos los GLs a 

alguno de los contigs y hallar los GLs que corresponderían potencialmente a cada uno de 

los genomas del alotetraploide (homeólogos). Para la validación de los marcadores se 
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diseñaron y evaluaron cinco primers KASP que permitieron discriminar entre los alelos de 

los individuos sexuales y apomícticos. 

En el segundo capítulo se analizaron diferentes resultados obtenidos por el grupo de 

trabajo que evidencian la influencia de la epigenética sobre el carácter apomixis en plantas 

de E. curvula. Para analizar la participación de mecanismos de metilación del ADN en la 

regulación de la apomixis bajo condiciones de estrés hídrico, se realizó un ensayo en el 

cual muestras de ADN de inflorescencias fueron evaluadas mediante la “Estimación del 

contenido de metilación por doble corte con enzimas de restricción sensibles” (MCSeEd). 

En las regiones diferencialmente metiladas se lograron encontrar genes vinculados al 

modo reproductivo, como BABYBOOM, ubiquitinas, FBox y subtilisinas. Podría afirmarse 

que tanto el estrés interno como externo ejerce una gran influencia sobre el modo 

reproductivo de E. curvula, modificando la expresión del carácter apomixis en plantas 

apomícticas facultativas. 

 

Abstract  

Apomixis is a type of clonal reproduction, where neither meiosis nor fertilization occurs in 

seed formation. There is a close relationship between apomixis and ploidy level, since in 

most of the apomictic species diploid genotypes are sexuals and polyploids are apomictics. 

Usually, apomictic plants are facultative, being some of the seeds sexuals in origin. 

Although it is known that this trait is regulated by one or more genomic regions, numerous 

evidences of epigenetic mechanisms that regulate its expression have been found. 

Knowing the factors that determine apomixis could have a great impact on agriculture. 

Eragrostis curvula, commonly known as weeping lovegrass, is a forage grass native to 

southern Africa, which includes genotypes with different ploidy levels (from 2X to 8X, with 

X = 10) and that can be sexuals or apomictics (facultative or obligate). Our work group 

carried out several studies on this model species, especially related with the apomixis 

character, both at the structural and functional genetic level. 
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The objective of this thesis was to contribute to the elucidation of the genetic and 

epigenetic bases that regulate one of the components of apomixis (apomeiosis) in E. 

curvula. 

A segregating mapping population was generated for the apomixis trait from the cross 

between two tetraploid genotypes, one sexual (OTA-S) and the other one facultative 

apomictic (Don Walter). Genotyping was performed with DArT-SNP markers and 

phenotyping using cytoembryological techniques and a dominant molecular marker. The 

linkage map was made up of 20 linkage groups (LGs), with the apomeisis locus (APO locus) 

located on GL1, where three SNP markers 100 % linked to the APO locus were also located. 

All of this 100 % linked SNPs have homology with proteins, two of these annotated in 

databases. A synteny analysis was performed between the GLs of the consensus map and 

the E. curvula reference genome (cv. Victoria), which allowed all the GLs to be associated 

to any of the contigs and to find the GLs that would potentially correspond to each 

allotetraploid genome (homeologs). For the validation of the markers, five KASP primers 

were design and performed, allowing to discriminate between the sexual or apomictic 

alleles of the ndividuals of the mapping population. 

Furthermore, in a second chapter, several results obtained by the work group were 

evaluated, demonstrating an influence of epigenetic regulation on the apomixis trait in E. 

curvula. To analyze the involvement of DNA methylation mechanisms in the regulation of 

apomixis under water stress conditions, DNA samples of inflorescences under different 

stress conditions were evaluated, using the “Methylation content sensitive enzime 

double-digest restriction-site-associated DNA” (MCSeEd) method. Some of the genes 

identified in the differentially methylated regions were found to be related to the 

reproductive mode, such as BABYBOOM, ubiquitin, F-box and subtilisin genes.  

It could be proposed that stress, both internal and external, has a significant influence in 

the reproductive mode of E. curvula, modifying the expression of the trait in facultative 

apomicts. 
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Introducción general 

La apomixis es una forma de reproducción asexual donde se evitan los procesos de meiosis 

y fecundación y se forman semillas clonales, idénticas al genotipo materno (Xiong et al., 

2023). El término "apomixis" proviene del griego "apo", que significa "falta" o "ausencia" 

y "mixis", que significa "unión" o "mezcla", haciendo referencia a la falta de unión o mezcla 

de los gametos de origen sexual. 

Las especies apomícticas han desarrollado mecanismos para evitar las vías sexuales:  

- apomeiosis: formación de gametofitos funcionales sin meiosis 

- partenogénesis: formación de embriones sin fecundación  

- formación de un endosperma funcional.  

Este último puede ocurrir de forma completamente autónoma en algunas especies, pero 

en otros casos es necesaria la fecundación de los núcleos polares, proceso denominado 

pseudogamia (Koltunow y Grossniklaus, 2003). 

De acuerdo a algunos autores, la apomeiosis no es un carácter independiente, sino que 

ocurre debido a una desregulación temporal o espacial de los genes que controlan la vía 

de reproducción sexual (Sharbel et al., 2009; Baubec et al., 2010), que puede 

desencadenarse por la poliploidía, ya que la gran mayoría de las plantas apomícticas 

naturales son poliploides.  No obstante, la sexualidad también es común en plantas 

poliploides, por lo tanto, la poliploidía en sí misma no es suficiente para desencadenar la 

apomixis, aunque puede alterar globalmente los patrones de expresión génica (Chen, 

2007). La apomeiosis y la partenogénesis podrían resultar muy probablemente de 

mecanismos epigenéticos, como el silenciamiento de vías de la reproducción sexual por 

un grupo de genes, los cuales serían heredados como una unidad (Grimanelli, 2012). 

Como se mencionara anteriormente, la manifestación de la apomixis depende 

fuertemente del nivel de ploidía, tanto que los genotipos diploides (por ejemplo, en E. 

curvula 2n = 2x = 20) son generalmente sexuales y los poliploides (2n = 4x = 40 o mayores) 

son apomícticos (Asker y Jerling, 1992). Sin embargo, la apomixis es común en plantas 

diploides con embriogénesis adventicia, tales como Citrus, Nothoscordum, Sarcococca y 

Euphorbia (Gustafsson, 1946). La descripción de algunos diploides con apomixis 
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gametofítica parece ser la excepción a la regla y se pueden encontrar algunos ejemplos de 

ello en especies de los géneros Boechera (Kantama et al., 2007), Paspalum (Norrmann et 

al., 1989; Siena et al., 2008; Delgado et al., 2014), Potentilla (Asker y Jerling, 1992) y 

Brachiaria (Naumova et al., 1999). 

Existe una gran diversidad en los mecanismos de formación de una semilla apomíctica: 

por un lado la embriogénesis adventicia, encontrada en 148 géneros y por el otro, la 

apomixis gametofítica que se diferencia entre la aposporía, representada en 110 géneros 

y la diplosporía, presente en 68 (Hojsgaard et al., 2014). En todos los mecanismos de 

apomixis conocidos y en todos los genotipos estudiados en profundidad, se ha observado 

que, en su mayoría, las plantas conservan cierta sexualidad remanente, por lo que 

deberían ser consideradas como facultativas. Los verdaderos apomícticos obligados son 

los que forman sólo semillas apomícticas y son muy raros en la naturaleza (Asker y Jerling, 

1992). 

Se ha observado que generalmente la hibridación y la poliploidía representan dos 

procesos importantes en la evolución de la apomixis en las angiospermas. Carman (1997) 

propuso la “teoría de la hibridación” que indica que la hibridación de dos especies con 

diferentes caracteres reproductivos puede contribuir a la inducción de la apomixis. El 

híbrido contiene dos sets de genes parentales que están involucrados en el desarrollo del 

saco embrionario y la embriogénesis. La expresión asincrónica de estos genes duplicados 

genera conflictos tanto en el lugar como en el momento de la iniciación de procesos 

embriológicos, ocasionando que los procesos sexuales no puedan realizarse y la planta se 

reproduce alternativamente por apomixis. 

Algunas particularidades de las plantas apomícticas es que estas, en su mayoría, son 

perennes y poseen otros mecanismos de reproducción asexual, tales como estolones, 

rizomas o bulbos. Además son, en general, apomícticas facultativas, con un grado variable 

de sexualidad residual (Spillane et al., 2001), lo cual desde un punto de vista evolutivo 

posibilita la creación de nuevas combinaciones genotípicas en poblaciones naturales. Esta 

sexualidad residual encontrada en algunas poblaciones tetraploides puede ser utilizada 
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como fuente de variabilidad en el mejoramiento genético de especies forrajeras (Sartor et 

al., 2011). 

Desde una perspectiva evolutiva, la apomixis puede haber evolucionado a partir del 

mismo marco molecular que sustenta la reproducción sexual (Hand y Koltunow, 2014). 

Cuando falla la reproducción sexual como consecuencia de la mutación de los genes 

correspondientes, aparece la apomixis para superar la infertilidad (Xu et al., 2022). En 

Arabidopsis se ha informado una serie de mutantes que presentan fenotipos con 

características similares a la apomixis, como ago9 (Olmedo-Monfil et al., 2010) y swi1 

(Boateng et al., 2008), que participan en la remodelación de la cromatina; spo11-1/2 

(Grelon et al., 2001; Hartung et al., 2007), mtopVIB (Vrielynck et al., 2016), dfo ( Zhang et 

al., 2012), prd1 (De Muyt et al., 2007) y rad50 (Gherbi et al., 2001; Vannier et al., 2006), 

que están involucrados en la formación de rupturas de doble cadena; dmc1 ( Couteau et 

al., 1999), msh4 (Higgins et al., 2004) y asy1 (Caryl et al., 2000), que son esenciales para la 

sinapsis cromosómica; rec8 ( Watanabe et al., 1999), scc3 (Chelysheva et al., 2005) y ahp2 

(Schommer et al., 2003), que están involucrados en la primera división meiótica; osd1 

(Cromer et al., 2012) y tam (Magnard et al., 2001; Wang et al., 2004), que están 

relacionados con la transición de meiosis I a meiosis II; tdm1 (Cifuentes et al., 2016), que 

controla el final de la meiosis; msi1 (Guitton et al., 2005), que es capaz de iniciar el 

desarrollo partenogenético; cenh3 (Ravi et al., 2010), que puede inducir haploidía; y fie 

(Ohad et al., 1999) y fis (Chaudhury et al., 1997), que pueden inducir el desarrollo del 

endosperma sin fertilización.  

Los primeros estudios sobre la herencia de la apomixis (Nogler, 1984) demostraron que la 

apomixis está bajo control genético, aunque su expresividad puede verse afectada por 

modificadores genéticos o condiciones ambientales (Savidan, 2001). El estudio de los 

factores genéticos involucrados en la apomixis se complica por la naturaleza poliploide de 

la mayoría de las especies apomícticas, la disponibilidad adecuada de plantas sexuales 

compatibles y las dificultades para clasificar la progenie, particularmente porque los 

componentes de la apomixis pueden segregar. En cítricos y mango se ha propuesto la 

herencia de la apomixis esporofítica a través de un locus único dominante (Aron et al., 

1998; Kepiro et al., 2010), mientras que en alguna especie apomíctica diplospórica los loci 

genéticos que controlan los procesos clave de la apomixis (apomeiosis, partenogénesis y 
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desarrollo autónomo del endosperma) son independientes entre sí. Por ejemplo, se han 

identificado dos loci independientes que controlan la diplosporía y la partenogénesis en 

especies de Erigeron y Taraxacum (Vašut et al., 2014, Noyes et al., 2000). La aposporía y 

la partenogénesis están determinadas por dos loci diferentes en Hypericum (Schallau et 

al., 2010), Poa (Albertini et al., 2001) y Cenchrus (Conner et al., 2013). En Hieracium, se 

han descubierto tres loci independientes, LOA, LOP y AutE, que controlan la aposporía, la 

partenogénesis y el desarrollo autónomo del endosperma, respectivamente (Catanach et 

al., 2006; Ogawa et al., 2013). Basados en datos de segregación, los genes que controlan 

la apomixis parecen ser pocos en número, aunque existe falta de recombinación en las 

regiones cromosómicas determinantes del carácter, como el locus determinante de la 

aposporía (ASGR, apospory-specific genomic region). 

A pesar del descubrimiento de múltiples loci relacionados con la apomixis en diversas 

especies, sigue siendo difícil identificar los genes específicos que la controlan, ya que los 

loci relacionados suelen estar inhibidos para la recombinación y ubicados en regiones 

repetitivas (Xu et al., 2022). Hasta ahora, se han identificado unos pocos genes que están 

involucrados en diferentes componentes de la apomixis. En Boechera se han identificado 

dos genes candidato diferentes, APOLLO que está relacionado con el locus de la apomixis 

y UPGRADE2 relacionado con el desarrollo del grano de polen no reducido (Corral et al., 

2013; Mau et al., 2013). La expresión de APOLLO y UPGRADE2 está fuertemente 

correlacionada con la formación de óvulos y de polen apomeióticos, respectivamente. En 

Tripsacum, se propone que AGO104, que está involucrado en la metilación del ADN, es 

necesario para la correcta condensación de la cromatina durante la meiosis (Singh et al., 

2011). En Oryza sativa, se identificó el gen PAIR1 como el que desempeña un rol esencial 

en la sinapsis cromosómica en la primera fase de la meiosis (Nonomura et al., 2004). Para 

la aposporia se ha sugerido al gen QUI-GONJINN (QGJ) que codifica una MAP3K en 

Paspalum notatum, como esencial para la formación del saco embrionario (Mancini et al., 

2018). En Brachiaria brizantha, el patrón de expresión específico de 

GIBBERELLININSENSITIVE DWARF1 (GID1) sugiere su función en la diferenciación de la 

célula inicial para formar el saco embrionario apospórico (Ferreira et al., 2018). En el 

apomictico Hieracium, la disminución transitoria de la expresión de un gen de identidad 

de órgano floral (DEFICIENS) en la región calazal se asocia con la formación de células 
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iniciales apospóricas (Guerin et al., 2000). De manera similar, en P. notatum, se propuso 

que PnTgs1-like juega un papel importante en el destino de las células nucelares, ya que 

su expresión reducida está asociada con la iniciación de la vía apospórica (Siena et al., 

2014). En Poa pratensis, se propone que PpSERK es responsable de la formación de la 

célula inicial apospórica y el desarrollo del saco embrionario asexual (Albertini et al., 

2005). Para la formación autónoma del endosperma, se demostró que ORC3 y FIE son 

genes candidato vitales. La expresión precisa de ORC3 en las líneas celulares germinales 

determina el desarrollo del endosperma en el apomictico Paspalum simplex (Siena et al., 

2016). En Malus hupehensis, FIE participa en la regulación de la formación de semillas 

asexuales (Liu et al., 2012). La expresión ectópica de MhFIE en tomate produce frutos 

partenocárpicos (Liu et al., 2012). Para la partenogénesis, se demostró que ASGR-BBML 

de Pennisetum squamulatum es el gen candidato más prometedor. Este gen se expresa en 

óvulos no fertilizados y la transformación del mijo perla sexual con el gen ASGR-BBML 

puede desencadenar la partenogénesis (Conner et al., 2015; Akiyama et al., 2011). 

Recientemente, se aisló el gen Parthenogenesis (PAR) del diente de león, que puede 

inducir estructuras similares a embriones sin fertilización en lechuga (Underwood et al., 

2022). Además, la mutación de una fosfolipasa específica del polen, MTL1, puede inducir 

la eliminación del genoma paterno y la obtención de embriones haploides en maíz y arroz 

(Kelliher et al., 2017). Para la embriogénesis adventicia, también se han informado varios 

genes candidato. El gen CitRWP fue identificado en cítricos por análisis genético de 

poblaciones segregantes y se demostró que está asociado con la formación de embriones 

nucelares. En otra planta apomíctica esporofítica típica, Zanthoxylum bungeanum, la 

expresión de AGL11 se correlaciona con el desarrollo de embriones nucelares y su 

expresión ectópica puede llevar al desarrollo anormal de flores y simular fenotipos 

apomícticos en Arabidopsis (Fei et al., 2021). 

En relación a la especie en estudio, Eragrostis curvula (Schrader) Nees, vulgarmente 

llamada pasto llorón, es una gramínea originaria del sur de África, perteneciente al género 

Eragrostis Wolf, tribu Eragrostideae. En Argentina, fue introducida entre las décadas de 

1930 y 1940 y actualmente es cultivada en una superficie superior a las 270.000 has (INDEC 

2018), principalmente en la zona semiárida templada del país, donde es utilizada como 

forrajera y para fijar y conservar suelos arenosos y/o de poca fertilidad (Figura I.1).  
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Figura I.1. Plantas de E. curvula al costado de la Ruta Nacional N°3. 

Eragrostis curvula constituye un grupo morfológicamente diverso, por lo que no se 

encuentra bien clasificado y suele denominarse “complejo E. curvula” o E. curvula sensu 

lato (Voigt et al., 2004). Las características morfológicas incluyen una lígula pilosa y 

aurícula vestigial, inflorescencia en panoja de 15 a 40 cm de longitud y con un gran número 

de espiguillas multifloras (6 a 12 flores) basítonas (la maduración comienza en las basales). 

Las flores tienen de 1 a 3 estambres (3 con mayor frecuencia) y el pistilo posee 2 estilos 

con estigmas plumosos (Figura I.2). Las semillas son ovoides, de color castaño a rojizo y 

muy pequeñas (0,5 a 1,7 mm de longitud) (Voigt et al., 2004).   
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Figura I.2. A) Planta de E. curvula con el detalle ampliado de B) panoja, C) espiguilla, D) flor 

con 3 estambres y 2 estilos con estigmas plumosos y E) semilla.  

Eragrostis curvula es una especie de crecimiento estival que requiere temperaturas que 

superen los 12 °C como media anual, y aunque comienza a brotar tempranamente en el 

mes de septiembre, no es afectada por heladas tardías. Con respecto a sus requerimientos 

hídricos, puede sobrevivir adecuadamente con lluvias de entre 250 a 350 mm anuales 

(Kent, 2019).  

La forma particular de las hojas de E. curvula, que emergen verticalmente y luego se 

curvan hacia abajo, genera una apariencia “triste” o “decaída” de la planta, por lo que se 

la conoce como “pasto llorón”. Presentan anatomía foliar con estructura Kranz, específica 

de aquellas plantas con proceso de fijación de CO2 del tipo C4 (Ellis, 1984), lo que implica 

una utilización más eficiente de los recursos necesarios para la fotosíntesis y la fijación de 

dióxido de carbono. Además, posee ceras epicuticulares y la capacidad de enrollamiento 

foliar en respuesta a sequía, lo que le permite mayor crecimiento y producción de biomasa 

durante su ciclo vegetativo, aún en suelos con escasa humedad (Echenique y Curvetto, 

1986). Se ha observado que esta especie mejora la estructura del suelo e incorpora 

materia orgánica. Presenta una respuesta rápida a la fertilización con nitrógeno, 

especialmente en las etapas tempranas del crecimiento (Voigt et al., 2004).  

Con respecto a su utilización como forrajera, es notable la pérdida de calidad a lo largo del 

ciclo de crecimiento (Luciani et al., 2012; Gallardo et al., 2023) y a medida que las 
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temperaturas disminuyen. Sin embargo, su hábito de crecimiento erecto, la capacidad de 

producir forraje verde hasta avanzado el otoño y su rebrote primaveral, sumado a la gran 

adaptación que posee en zonas marginales con escasas precipitaciones y suelos poco 

fértiles, la convierten en una forrajera imprescindible para la zona semiárida de nuestro 

país. 

E. curvula incluye genotipos de diferente ploidía que van desde los 2X hasta 8X (X = 10), 

aunque los diploides son raramente hallados en la naturaleza y la mayoría son poliploides, 

existiendo además formas aneuploides. Los diploides se reproducen sexualmente 

mediante polinización cruzada ya que son autoincompatibles, mientras que los poliploides 

se reproducen por apomixis y pueden autopolinizarse por ser autocompatibles. No se han 

encontrado variedades sexuales tetraploides en la naturaleza, y solo se conoce un 

genotipo obtenido experimentalmente (OTA-S) a partir de la cruza de dos genotipos 

diploides (Voigt, 1976). Dentro del complejo E. curvula, los materiales par-poliploides 

parecen ser mucho más abundantes que los impar-poliploides (Poverene, 1988) y la 

persistencia de estos últimos y de aneuploides se debe a la reproducción apomíctica. Sin 

embargo, la inestabilidad meiótica que los caracteriza necesariamente debe representar 

una desventaja adaptativa (Poverene y Curvetto, 1991). 

Los primeros estudios sobre el sistema reproductivo del pasto llorón lo describen como 

apomíctico obligado (Brown y Emery, 1958; Leigh, 1960). Streetman (1963) concluyó que 

el tipo de apomixis presente en E. curvula es la diplosporía y la polinización es necesaria 

para la formación de la semilla (pseudogamia). El descubrimiento de apomixis facultativa 

en E. curvula (Voigt y Bashaw, 1973, 1976; Brix, 1974) demostró que el sistema 

reproductivo del pasto llorón es sumamente complejo. Voigt y Burson (1992) consideran 

que probablemente la mayor parte de las líneas son apomícticas facultativas, con una baja 

frecuencia de reproducción sexual. En estudios más recientes (Meier et al., 2011; Rodrigo 

et al., 2017) realizados sobre distintos genotipos de pasto llorón, se encontraron 

evidencias de que varios de ellos son facultativos, otros apomícticos obligados y algunos 

sexuales. 
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La formación del saco embrionario en pasto llorón ha sido descrita por varios autores 

(Streetman, 1963; Voigt y Bashaw, 1972, 1976; Brix, 1974; Stalker y Wright, 1975; Vorster 

y Liebenberg, 1984; Rabeau et al., 1986). Tanto en procesos sexuales como apomícticos, 

la secuencia se inicia cuando la célula arquesporial se diferencia a partir de una célula 

hipodérmica de la nucela. En el sexual (Figura I.3A) esta célula, llamada célula madre de 

las megásporas (CMM), se expande poco a poco hasta iniciar la primera división meiótica. 

Inmediatamente le sigue la segunda división meiótica, donde la célula calazal y la 

micropilar se dividen transversalmente dando una tétrada lineal o bien, 

excepcionalmente, la célula micropilar se divide perpendicularmente formando una 

tétrada en T. Poco después de la formación de la tétrada las tres megásporas micropilares 

sufren apoptosis, quedando sólo la megáspora calazal, que dará origen al saco 

embrionario. El saco sexual, de tipo Polygonum (Vorster y Liebenberg, 1984), finaliza su 

formación tras tres divisiones mitóticas dando una ovocélula, dos sinérgidas, dos núcleos 

polares y tres antípodas. Estas últimas pueden dividirse y formar un promedio de 15 

células en el polo calazal (proliferación de antípodas). Cuando el tubo polínico penetra en 

el saco embrionario se produce una doble fecundación: un núcleo del grano de polen se 

fusiona con el núcleo de la ovocélula para formar el cigoto, mientras que otro se fusiona 

con los núcleos polares y se convierte en el endosperma que proporciona nutrientes para 

el desarrollo del embrión.  

En el caso de los apomícticos diplospóricos, la célula nucelar también comienza a 

agrandarse, pero no sufre meiosis y la vacuola calazal, que es la que más crece, se torna 

dominante y empuja al núcleo hacia el polo micropilar. La vacuola continúa creciendo 

hasta que su tamaño es similar al saco embrionario sexual bi o tetranucleado. Luego, ésta 

megáspora elongada (CMM), tras dos divisiones mitóticas sucesivas, forma el saco 

embrionario tetranucleado, tipo Eragrostis (Crane, 2001), que se compone de una 

ovocélula, dos sinérgidas y un núcleo polar (Figura I.3B). Cuando es penetrado por el tubo 

polínico, ocurre solamente la fecundación del núcleo polar (pseudogamia). En ningún caso 

se ha observado actividad de las células nucelares, por lo que se ha descartado la 

aposporía como mecanismo reproductivo en pasto llorón (Streetman, 1963; Voigt y 

Bashaw, 1972).  
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Figura I.3. Megagametogénesis en pasto llorón. A: Proceso sexual y B: Proceso apomíctico 

diplospórico tipo Eragrostis. Tomado de Meier et al., 2008. 

La apomixis de tipo Eragrostis tiene características particulares que lo convierten en un 

modelo único e interesante para la transferencia de apomixis, especialmente para cultivos 

como el maíz, que son muy sensibles a los cambios en la relación de ploidía entre el 

embrión y endosperma, que debe ser igual a 2 : 3. En pasto llorón, esta relación es la 

misma tanto en la semilla sexual (2 : 3) como en la apomíctica (2 : 3). Esta es una diferencia 

importante con respecto a otros modelos apomícticos en los que la situación es variable y 

relajada (el endosperma se puede desarrollar bajo una amplia gama de relaciones) 
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(Hojsgaard, 2018). La relación de ploidía embrión : endosperma es estrictamente 2 : 3 en 

varias especies modelo porque en las primeras etapas del desarrollo del embrión y del 

endosperma muchos alelos se silencian (imprinting), dependiendo de su origen materno 

o paterno. Cualquier desviación en la dosis resultará en la detención del desarrollo del 

endosperma y el aborto de la semilla (Brukhin, 2017). 

A pesar de los estudios realizados hasta el momento, las bases genéticas y moleculares 

que condicionan la apomixis no han sido completamente dilucidadas. Conocer los factores 

que determinan la apomixis podría tener un gran impacto en la agricultura, habiéndose 

estimado que sus beneficios superarán en gran medida a aquellos de la revolución verde 

(Grossniklaus et al., 1998).  

En las últimas décadas, se han realizado muchos estudios sobre la apomixis y su control 

genético y, principalmente en la forma de transferir la reproducción apomíctica a los 

principales cultivos económicos. Se ejecutaron numerosos intentos de transferir el 

carácter sobre todo a cereales cultivados, sin embargo, esta transferencia no ha sido 

exitosa principalmente porque los genes involucrados aún no han sido identificados 

(Kumar et al., 2017). Uno de los principales objetivos de manipular la apomixis se relaciona 

con la posibilidad de fijar la heterosis en F1 para los rasgos de interés (Miles, 2007; Kumar 

et al., 2017). Se espera que estos híbridos apomícticos mantengan su potencial y su 

constitución multigénica compleja durante sucesivas generaciones a través de la 

propagación por semilla. También, facilitaría la tecnología de transgénicos, ya que una vez 

introducido un transgén en un fondo genético apomíctico no sería necesario realizar 

retrocruzas para que sea heredado de manera uniforme por la progenie. Recientemente 

se informaron los primeros eventos exitosos de obtención de plantas apomícticas en arroz 

obtenidas mediante edición génica de genes identificados en mutantes de Arabidopsis y 

especies apomícticas como REC8, PAIR1, OSD1 y BBM1 o MTL (Khanday et al., 2019; Wang 

et al., 2019; Xiong et al., 2023). Estos logros muestran la posibilidad de 

introducir/modificar los componentes clave para desarrollar un sistema apomíctico 

artificial que permita la multiplicación de combinaciones heteróticas de alelos a través de 

semillas. Sin embargo, la eficiencia de este sistema para generar semillas clonales dista 



25 

 

 

bastante de la de los sistemas apomícticos naturales y necesita ser mejorado. Para ello es 

crucial dilucidar el mecanismo que controla el carácter y las vías metabólicas involucradas. 

Tradicionalmente, el estudio de los mecanismos y genes involucrados en el control de la 

apomixis se realizó de dos maneras. Una de ellas fue el estudio de la herencia y los 

marcadores vinculados al carácter y, por otro lado, encontramos enfoques funcionales 

utilizando especies apomícticas naturales o mutantes de plantas sexuales modelo 

(revisiones Ozias-Akins y van Dijk, 2007; Xu et al., 2022). Ambos enfoques están 

fuertemente interrelacionados y contribuyeron al progreso en la investigación de la 

apomixis.  

Nuestro grupo encaró proyectos en ambas direcciones tendientes a identificar los 

determinantes del carácter, obteniendo resultados en ambos casos. Se generaron a partir 

de cultivo in vitro y tratamiento con colchicina, una serie de plantas emparentadas 

(Cardone et al., 2006), que facilitaron el estudio de cambios morfológicos, genéticos y de 

expresión génica, relacionados con las diferencias en ploidía y modo reproductivo, y que 

permitieron realizar análisis con marcadores moleculares, análisis de estado de metilación 

del ADN, análisis de expresión diferencial, etc. (Mecchia et al., 2007; Cervigni et al., 2008; 

Ochogavia et al., 2009; Selva et al., 2012; Romero et al., 2016).   

Con el ADNc de estas plantas, se generaron genotecas de inflorescencias y de hojas, y se 

llevó a cabo un análisis de expresión basado en la secuenciación de ESTs (expressed 

sequence tags), permitiendo la identificación de genes expresados diferencialmente con 

respecto a la ploidía y/o al modo reproductivo (Cervigni et al., 2008). El estudio de estas 

bibliotecas, junto con análisis de display diferencial (Selva et al., 2012) realizados con estos 

genotipos, tanto en hojas como en inflorescencias, permitió obtener otro grupo de 

potenciales genes.  

La cantidad de genes que se logró secuenciar con este tipo de técnicas fue muy baja y por 

ello, se decidió utilizar la tecnología de pirosecuenciación Roche 454, con el fin de obtener, 

mediante un ensamblado de novo, un transcriptoma de referencia de la especie (Garbus 

et al., 2017). El ARN utilizado para la secuenciación se obtuvo a partir de dos accesiones 
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tetraploides de E. curvula, el cv. Tanganyika (PI234217, USDA) totalmente apomíctico y el 

cv. OTA-S (PI574506, USDA) sexual. Los transcriptos con potencial importancia 

comprendían unos 100 genes revelados por estudios de display diferencial, alrededor de 

180 mediante el análisis de genotecas de ESTs y aproximadamente unos 9.000 obtenidos 

a partir del análisis de las genotecas secuenciadas mediante la tecnología Roche 454. Para 

unificar esta información y lograr un análisis más detallado, se tomaron dos grupos de los 

transcriptos (los ESTs y todas las secuencias obtenidas mediante Roche 454) y se diseñó 

de un microarreglo SurePrint G3 1x1M (Agilent), siendo hibridado con ARN de 

inflorescencias de cuatro genotipos con reproducción sexual y cuatro con reproducción 

apomíctica. 

Paralelamente al estudio de los genes candidato se llevó a cabo un proyecto de 

secuenciado del genoma de la especie. Se logró obtener un ensamblado de novo del 

genoma de E. curvula, mediante el secuenciado de 602 Mb de un diploide (cv. Victoria), 

utilizando una estrategia que combinó la secuenciación de fragmentos largos mediante la 

tecnología PacBio, con las tecnologías de ensamblado Chicago® y Hi-C de DovetailTM 

(Carballo et al., 2019). A su vez, con el objetivo de localizar una región genómica que 

contenga el locus correspondiente a la herencia del carácter apomixis, se construyó una 

población de mapeo de 61 híbridos, a partir de la cruza del genotipo tetraploide sexual 

OTA-S y un apomíctico facultativo Don Walter INTA (2n = 4X = 40) como donante de polen. 

Se logró construir un mapa genético saturado de E. curvula donde se detectó un locus 

responsable de la apomeiosis (Zappacosta et al., 2019). 

La posibilidad de que la apomixis esté regulada epigenéticamente es una hipótesis 

atractiva con un apoyo creciente de estudios en plantas sexuales, donde las mutaciones 

en las vías epigenéticas conducen a fenotipos similares a la apomixis. Estudios realizados 

en plantas sexuales como A. thaliana y maíz revelaron alteraciones en las vías de 

metilación del ADN y de pequeños ARNs en mutantes con fenotipos similares a la apomixis 

(García-Aguilar et al., 2010; Olmedo-Monfil et al., 2010; Singh et al., 2011; Hernández-

Lagana et al., 2016), dando respaldo a que mutaciones en ciertos reguladores epigenéticos 

conducen a la inducción de elementos de apomixis en plantas sexuales. Otros estudios 
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muestran un mayor nivel de metilación de citosinas en Paspalum notatum y P. simplex en 

la región determinante de la apomixis (ASGR) y el tratamiento con desmetilantes tiene 

poco efecto sobre la aposporía y reduce significativamente la partenogénesis (Podio et al., 

2014). En E. curvula se encontró expresión diferencial de metiltransferasas de ácidos 

nucleicos entre plantas sexuales y apomícticas (Selva et al., 2017) y se encontraron 

regiones diferencialmente metiladas en genotipos sexuales, apomícticos facultativos y 

apomícticos obligados (Carballo et al., 2021). Una de las principales evidencias halladas en 

este último trabajo fue la postulación del gen ROS1, que en Arabidopsis desmetila más de 

5000 genes (Qian et al., 2012) como desrepresor putativo de las vías conducentes al 

aumento en la frecuencia de la sexualidad en genotipos apomícticos facultativos 

sometidos a condiciones de estrés (Rodrigo et al., 2017; Selva et al., 2020). 
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Hipótesis y objetivos 

Hipótesis 

- La apomeiosis en pasto llorón (Eragrostis curvula (Schrad.) Nees.) está determinada por 

uno o más locus, posibles de mapear con marcadores moleculares en una población 

segregante para el carácter. 

- La frecuencia de apomeiosis en genotipos apomícticos facultativos de pasto llorón se 

modifica bajo condiciones de estrés y se encuentra sujeta a un fuerte control epigenético, 

donde intervienen vías de metilación del ADN. 

Objetivo general 

El objetivo general de esta tesis es contribuir a la dilucidación de las bases genéticas y 

epigenéticas que regulan uno de los componentes de la apomixis (apomeiosis) en la 

especie E. curvula. Para ello se plantea:  

- Mapear la región determinante de la apomeiosis en Eragrostis curvula utilizando una 

población segregante para el carácter.  

- Dilucidar la regulación epigenética de la apomeiosis a través del análisis de diferentes 

situaciones de estrés interno y externo que conducen a cambios en el porcentaje de sacos 

sexuales y apomícticos en individuos facultativos. 

- Determinar la relación entre la metilación del ADN en condiciones de estrés hídrico y el 

incremento en sacos sexuales en un genotipo apomíctico facultativo. 
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CAPÍTULO 1. Construcción de un mapa genético de 

alta densidad para la localización del locus 

condicionante de la diplosporía en pasto llorón 

Introducción 

El mapeo genético consiste en posicionar los loci a lo largo de los cromosomas y ordenarlos 

unos en relación a otros. El ordenamiento se realiza estimando la frecuencia de los 

quiasmas, que son las zonas donde se produce el intercambio de material genético entre 

cromosomas homólogos durante la profase I de la meiosis (Collard et al., 2005).  

La construcción de un mapa de ligamiento requiere de tres requisitos fundamentales. En 

primer lugar, es necesario realizar el cruzamiento de padres contrastantes en el carácter 

de interés y así generar una población segregante. En segundo lugar, se debe realizar la 

caracterización genotípica, a través de marcadores moleculares, de los individuos que 

conforman esta población de mapeo y, finalmente, determinar su fenotipo a través de 

rasgos morfológicos, fisiológicos o de comportamiento (Collard et al., 2005). Luego, 

utilizando programas informáticos adecuados se pueden establecer relaciones entre el 

genotipo y el fenotipo de manera de identificar los genes y regiones genómicas que 

controlan el carácter investigado. 

Cuanto mayor sea la cantidad de marcadores utilizados y el número de individuos que 

conforman la población de mapeo, mejor será la resolución del mapa, ya que se logrará 

una mayor cantidad de eventos de recombinación (Collard et al., 2005). El tamaño de las 

poblaciones en estudios preliminares se encuentra generalmente en el rango de 50 a 250 

individuos (Mohan et al., 1997; Xu, 2010). 

El estudio de genes o regiones genómicas asociadas a rasgos de interés es posible gracias 

a la existencia de polimorfismos nucleotídicos, que se detectan utilizando marcadores 

genéticos (también llamados marcadores moleculares). Los marcadores son segmentos de 

ADN que muestran los polimorfismos en las secuencias entre individuos dentro de una 

especie, que pueden provenir de modificaciones en la secuencia de ADN o de la longitud 
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de fragmentos por inserciones, deleciones o acumulación de copias (secuencias 

repetitivas). Estos polimorfismos son ubicuos y abundantes en todos los organismos vivos 

y segregan, la mayoría de las veces, de manera mendeliana (Collard et al., 2005).  

El desarrollo de marcadores moleculares, su imputación a los individuos de la población 

de mapeo y el análisis de su segregación ha sido tradicionalmente un proceso de alto costo 

con muchas etapas laboriosas y que consumen mucho tiempo. Los marcadores 

moleculares basados en ADN son los métodos más efectivos para desarrollar variedades 

de cultivos deseables en el fitomejoramiento moderno.  

Se han desarrollado numerosos métodos de genotipado utilizando marcadores genéticos, 

basados en la reacción de PCR, como las repeticiones de secuencia simple (SSR) y los 

polimorfismos en la longitud de los fragmentos amplificados (AFLP), que han contribuido 

en gran medida a nuestra comprensión actual de la organización del genoma y la variación 

genética, pero están limitados por su dependencia de la electroforesis en gel, lo que 

resulta en un bajo rendimiento. Además, todos los métodos basados en la separación por 

tamaños de múltiples fragmentos de ADN tienen dificultades para correlacionar con 

precisión las bandas en los geles con las variantes alélicas. 

En los últimos años se han desarrollado técnicas de secuenciación de última generación 

(NGS), que detectan las variaciones en la secuencia del genoma que afectan a una sola 

base de ADN y que se conocen como SNP por sus siglas en inglés (Single Nucleotide 

Polymorphism). Una de estas variaciones debe darse al menos en un 1 % de la población 

para ser considerada como un SNP (Rafalski, 2002). Si el valor es menor, sólo se lo 

considera una mutación puntual. Si bien son muy exitosos, los SNPs requieren información 

previa de la secuencia, lo que los hace costosos, especialmente para genomas complejos 

o especies poliploides. Otros marcadores que también pueden obtenerse por 

secuenciación son los derivados de inserciones-deleciones (InDels) (Steglich y Nubel, 

2017). 

Años atrás, surgió una estrategia denominada genotipado por secuenciación (Genotyping 

By Sequencing, GBS) (Elshire et al., 2011; Poland et al., 2012) que utiliza el concepto de 
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representación reducida del genoma, que se logra usualmente mediante la utilización de 

enzimas de restricción que generan una serie de fragmentos comparables entre los 

individuos de la población. Además, estas enzimas de restricción son sensibles a la 

metilación, por lo que evitan regiones repetitivas del genoma y permiten realizar una 

secuenciación más eficiente de fragmentos únicos o con menor número de copias (Elshire 

et al., 2011). Luego, mediante el uso de secuencias cortas características (código de barras 

o “barcodes”) se marcan los ADNs provenientes de cada uno de los individuos, se agrupan 

en un pool y se secuencian en conjunto reduciendo los costos de la secuenciación. Esta 

técnica ha permitido lograr mapas de ligamiento de alta densidad a bajo costo en cebada, 

trigo, arroz y alfalfa, entre otros cultivos (Poland et al., 2012; Spindel et al., 2013; Li et al., 

2014). 

Recientemente nuestro grupo de trabajo construyó el primer mapa de ligamiento de E. 

curvula, utilizando una población de mapeo obtenida de la cruza entre un progenitor 

femenino sexual (OTA-S) y uno masculino apomíctico facultativo (Don Walter) (Zappacosta 

et al., 2019). Esta población fue genotipada con la tecnología GBS, la cual permitió obtener 

marcadores de tipo SNPs para construir los mapas de ligamiento correspondientes a cada 

uno de los genotipos parentales. También se utilizaron marcadores de tipo AFLP y SSR. El 

bajo número de individuos que integraba la población (61), no fue suficiente en esa 

oportunidad para lograr un mapa consenso y por lo tanto, se realizó un mapa de 

ligamiento para cada uno de los progenitores y, en el mapa paterno (cv. Don Walter) fue 

posible delimitar una región ligada a la apomeiosis en el grupo de ligamiento 3 (GL3). 

Posteriormente al GBS, surgió una tecnología llamada Diversity Array Technology (DArT-

Seq), que permite realizar una caracterización genética detallada y precisa, en poco 

tiempo y a bajo costo, ya que realiza la secuenciación de muchas muestras 

simultáneamente. De esta manera se pueden identificar decenas a centenas de miles de 

marcadores moleculares a partir de representaciones genómicas reducidas, valiéndose de 

plataformas de secuenciación de última generación (Vikram et al., 2016). Los marcadores 

DArT-Seq son de tipo SNPs (variaciones en la secuencia de ADN que afectan a una sola 

base) e InDels o también llamados Silico-DArT (variaciones debidas a la incorporación o 
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deleción de un segmento de ADN) y pueden proporcionar un análisis profundo de la 

diversidad genética, un perfil del genoma completo y un mapeo de alta densidad de 

características complejas, contribuyendo significativamente a la mejora de varias especies 

de cultivos. Esta técnica tiene múltiples ventajas sobre otras técnicas similares como el 

GBS, ya que genera datos más confiables, por el sistema de análisis informático y por las 

enzimas de restricción de alta fidelidad utilizados y por el sistema intrínseco de muestras 

duplicadas. Al ser más estandarizado, se pueden incorporar nuevas muestras sin 

necesidad de volver a secuenciar las ya secuenciadas, permitiendo agregar nuevos 

individuos a muestras ya analizadas.   

La tecnología DArT-Seq consta de varias etapas, que se pueden resumir de la siguiente 

manera:  

1) Extracción de ADN de las muestras de interés. Es necesario que el ADN sea de muy 

buena calidad, por lo que se suele utilizar tejido foliar jóven.  

2) Digestión del ADN genómico con enzimas de restricción sensibles a la metilación. Se 

utiliza una combinación de enzimas de corte frecuente y otra de corte raro (por ejemplo: 

PstI y NspI) que generan fragmentos de diferentes tamaños. Estas enzimas permiten la 

obtención de aquellas regiones en el ADN que son más probables de contener información 

de genes activos, separándolas de las regiones repetitivas del ADN dentro del genoma.  

3) Ligación de los fragmentos digeridos de ADN a un adaptador y a un barcode a través de 

sus extremos cohesivos, de tal manera que la construcción sea extremo cohesivo de corte 

de PstI-adaptador-barcode y en el otro extremo solo se unirá el adaptador. Los barcodes 

son secuencias de ADN, con 6 a 9 nucleótidos combinados de manera aleatoria, de modo 

que la secuencia resultante sea única e inequívoca para representar a cada uno de los 

genotipos.  

4) Amplificación de los fragmentos de ADN utilizando cebadores específicos para los 

adaptadores ligados a los fragmentos específicos. 
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5) Generación de un “pool de targets” o conjunto de blancos, donde cada target o blanco 

está representado por los fragmentos amplificados de cada muestra, los cuales contienen 

los adaptadores integrados, las secuencias de los primers y el barcode. Los targets 

calificados como de buena calidad se mezclan en un solo tubo Eppendorf para realizar una 

librería. En el caso de que se procese más de una placa, como fue nuestra situación, se 

realiza un super pool, del que se toma también una muestra representativa de cada pool 

que se ha generado por cada placa. Una vez que la librería está lista se realiza su 

cuantificación precisa, para esto se toman varias lecturas del pool y se saca un promedio 

para saber la concentración de ADN presente en la librería.  

6) Secuenciación de los fragmentos amplificados utilizando secuenciadores automáticos 

de alta capacidad de lectura. En este caso se realizó en el equipo NovaSeq6000, que realiza 

una secuenciación por síntesis y se basa en terminadores reversibles, donde en cada ciclo 

se incorpora una base fluorescente “marcada” y esta es identificada por excitación láser.  

7) Realización de un ensamblado de novo, que sirve como representación genómica de 

referencia. Al comparar las muestras con estas representaciones genómicas se obtienen 

los marcadores SNPs e InDels. 

8) Identificación de los polimorfismos de nucleótido único (SNPs) y los sitios de 

presencia/ausencia (InDels) entre las muestras, a través del análisis bioinformático de los 

datos de secuenciación. Se realiza un filtrado de las secuencias, utilizando varios 

parámetros de calidad para eliminar los errores de secuenciación y se clasifican según los 

barcodes. De esta manera, se obtienen decenas o centenas de miles de polimorfismos por 

cada tipo de marcador (InDels y SNPs) y por cada muestra analizada. 

La construcción de mapas de ligamiento de especies poliploides resulta más complicada 

que en el caso de las diploides. El mapeo de poliploides presenta problemas característicos 

respecto a diploides, ya que los métodos estadísticos para el estudio de la segregación son 

mucho más complejos y se necesitan poblaciones de mapeo con mayor cantidad de 

individuos para obtener estimaciones fiables de distancia genética (Aversano et al., 2012). 

La herencia de las especies autopoliploides es polisómica, es decir, los cromosomas 
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homólogos dentro de un mismo grupo se aparean al azar durante la meiosis. Por otro lado, 

las especies alopoliploides presentan herencia disómica y por ello su genética es similar a 

la de los diploides, excepto por los múltiples genomas que los componen. En esta tesis se 

estudia la especie E. curvula, considerada como alopoliploide, aunque se ha registrado la 

formación de multivalentes en algunos genotipos poliploides, como Tanganyika y Don 

Eduardo (Poverene, 1988; Vorster y Liebenberg, 1977) habiéndosela clasificado como 

alopoliploide segmental (Poverene 1988). 

Con respecto al método para realizar el fenotipado de la apomeiosis en E. curvula, es 

necesario considerar que los procesos sexuales y apomícticos presentan determinadas 

características que tienen que ser tomadas en cuenta a la hora de elegir el método más 

adecuado. Si bien en la Introducción General fueron detalladas las principales 

características de ambos procesos, para el análisis citoembriológico hay que analizar las 

principales diferencias en la megasporogénesis y megagametogénesis entre pistilos 

sexuales y apomícticos. En el proceso sexual se observa la célula madre de la megáspora 

sin elongación y la ocurrencia de meiosis con una tétrada y/o con las megásporas 

degenerantes. En el proceso apomictico la célula madre de la megáspora se observa 

claramente elongada y no hay rastros de meiosis. Los sacos embrionarios, muestran 

distinta posición de los núcleos y en el proceso sexual, durante las divisiones meióticas los 

sacos pueden ser bi o tetranucleados, con 2 o 4 núcleos que se posicionan en los polos 

opuestos, respectivamente, mientras que en el proceso apomíctico los sacos también 

pueden ser bi o tetranucleados, pero los núcleos se observan agrupados sobre el polo 

micropilar. Por último, los sacos embrionarios sexuales, cuando están maduros tienen 8 o 

más núcleos (proliferación de antípodas) y los apomícticos sólo tienen 4 núcleos (sin 

antípodas).  

En función de todo lo expuesto, se consideró que era necesario mejorar la definición del 

mapa de ligamiento de E. curvula, de manera de alcanzar mayor precisión en el mapeo del 

locus determinante de la apomeiosis y obtener marcadores moleculares ligados al 

carácter. Por ello, el objetivo de este Capítulo de la tesis fue incrementar el tamaño de la 

población de mapeo mediante la realización de nuevos cruzamientos de los mismos 
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parentales usados en la población previa (OTA-S x Don Walter), genotipar los individuos 

de ambas poblaciones (previa y nueva) con marcadores DArT-Seq y fenotipar los nuevos 

individuos mediante citoembriología y marcadores moleculares ligados al carácter. 

 

Objetivos específicos 

1- Ampliar el tamaño de la población de mapeo existente mediante cruzamientos entre el 

genotipo sexual OTA-S y el apomíctico facultativo cv. Don Walter. 

2- Fenotipar la población de mapeo con técnicas citoembriológicas y con marcadores 

moleculares.  

3- Genotipar la población de mapeo completa con marcadores SNPs obtenidos por DArT-

Seq. 

4- Desarrollar un mapa de alta densidad, consenso entre los parentales identificando la/s 

región/es condicionantes de la apomeiosis. 

5- Correlacionar la/s región/es asociadas a la apomeiosis con el genoma de referencia de 

la especie correspondiente al cv. Victoria.  

6- Comparar la región asociada a la apomeiosis obtenida en el mapa consenso con el grupo 

de ligamiento 3 del mapa genético previo del genotipo parental apomíctico facultativo (cv. 

Don Walter).  

Materiales y métodos  

Material vegetal y cruzamientos 

Para la obtención de la población de mapeo se seleccionaron parentales contrastantes en 

el carácter a evaluar (modo reproductivo) y sus panojas fueron encimadas y ensobradas 

para favorecer la polinización. El genotipo sexual OTA-S (USDA accesión PI574506, 2n = 4X 

= 40) se cruzó con el apomíctico facultativo Don Walter (INTA, 2n = 4X = 40) como donante 

de polen. Las plantas se encontraban en macetas de 5L, en un invernáculo con fotoperiodo 
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natural y a una temperatura de 25 +/- 3 °C, en la ciudad de Bahía Blanca (38°43′0″S, 

62°16′0″O). En la estación invernal, durante unos 15 o 20 días, las macetas eran retiradas 

del invernadero y llevadas a la intemperie, ya que son pastos de altura y necesitan 

vernalizarse para florecer.   

La población de mapeo fue lograda en dos etapas. La primera población estaba integrada 

por 61 individuos (Zappacosta et al., 2019) de los cuales sobrevivieron sólo 48 al momento 

de realizar el presente estudio. Debieron realizarse nuevos cruzamientos entre los 

parentales a fin de aumentar el número de híbridos y darle más robustez al mapa de 

ligamiento. Esta etapa resulta muy laboriosa en pasto llorón debido a que el reducido 

tamaño de las espiguillas hace imposible la emasculación, haciendo que una gran parte de 

las semillas logradas sean producto de autopolinización materna.  

Siembra de las semillas y establecimiento de las plantas F1 

Las semillas provenientes de los cruzamientos, fueron almacenadas en heladera a 4 °C, 

durante unas 2 - 3 semanas. Luego se sumergieron en alcohol 70 % por 1 min, lavandina 

al 50 % por 3 min, seguido por tres lavados en agua destilada estéril. Finalmente se 

sembraron in vitro en placas de Petri (aproximadamente unas 50 semillas/placa) con 

medio de cultivo de MS (Murashige y Skoog, 1962), compuesto de 4,33 gr de sales MS 

(Sigma), 30 gr de sacarosa, 8 gr de agar y 1 mg de vitaminas MS (Sigma) en 1 L de agua 

destilada. Estas placas se llevaron a cámara de cultivo a 25 °C, en oscuridad durante la 

primera semana y luego se expusieron a la luz a razón de 12 hs de luz y 12 de oscuridad. 

Pasados 30 días o cuando las hojas de las plántulas alcanzaron 1 cm de largo 

aproximadamente, se transplantaron a macetas plásticas con suelo arenoso en 

invernáculo, con un fotoperíodo natural de 15 h de luz en el período de floración de 

primavera. Durante la aclimatación se produce una elevada mortandad de plántulas y es 

por ello que los primeros 15-20 días del trasplante, a fin de evitar la deshidratación, se 

colocó una cubierta transparente sobre las macetas.   

Finalmente, se obtuvieron 265 nuevos descendientes que fueron evaluados para 

confirmar su origen híbrido. 
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Extracción de ADN de las plantas derivadas del cruzamiento OTA-S x Don Walter 

Para la extracción del ADN se utilizó un protocolo que brinda una excelente calidad de 

ADN, tanto en las relaciones de absorbancia 260 / 280, como en la integridad del mismo. 

Se tomaron hojas basales, frescas y jóvenes (zona cercana al tallo), que se cortaron en 

pequeñas porciones con tijera y se colocaron en tubos Eppendorf de 1,5 ml que contenían 

2 bolitas de acero de 3 mm cada una. Los tubos se sumergieron en nitrógeno líquido y 

luego se colocaron en un lizador Tissuelyser II (Qiagen, EE.UU.) donde se aplicaron 3 pulsos 

de 45 seg con una frecuencia de 25,5 movimientos por segundo. Inmediatamente después 

se agregaron 0,8 ml de buffer de extracción (100 mM Tris HCl pH 8; 1,4 M NaCl; 20 mM 

EDTA pH 8; 2 % (p/v) CTAB y β-mercaptoetanol 0,5 ml / 100 ml de buffer) y se incubaron 

durante 30 min a 65 °C, invirtiéndolos regularmente. Luego se agregaron 0,4 ml de 

cloroformo, se dejaron 15 min a temperatura ambiente y se centrifugaron a 12.000 RPM 

durante 10 min. El sobrenadante (fase acuosa) se traspasó a un nuevo tubo Eppendorf de 

1,5 ml y el ADN se precipitó con 0,64 ml de isopropanol a temperatura ambiente. 

Inmediatamente después se centrifugó 1 min a 12.000 RPM y el pellet se lavó primero con 

etanol 70 % y luego con etanol absoluto. Luego de secar el pellet a temperatura ambiente 

en flujo laminar durante 1 hora, el ADN se resuspendió en 50 µl de agua ultrapura 

conteniendo 20 µg / ml de ARNasa. La concentración y calidad del ADN se analizó en geles 

de agarosa al 1,5 % (p/v) y con un espectrofotómetro DS-11 Series (DeNovix®). 

Para la elaboración del nuevo mapa de ligamiento aquellos individuos identificados como 

nuevos híbridos se sumaron a los sobrevivientes de la primera etapa. Dicha identificación 

se realizó con marcadores moleculares (DArT-SNPs) en base a un análisis de componentes 

principales (PCA). 

Caracterización fenotípica de las plantas obtenidas de la cruza OTA-S x Don Walter 

La caracterización fenotípica se realizó a través de dos metodologías. Primeramente se 

realizó por citoembriología, a través de la observación de pistilos donde se buscaron 

estructuras típicas de procesos apomícticos y sexuales. Para ello, las panojas se colectaron 

en el momento de presentar los primeros signos de antesis, tiempo en el cual es posible 

encontrar todo el rango del desarrollo del saco embrionario, desde la célula arquespórica 
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hasta la posible fertilización (Meier et al., 2011). Las espiguillas primero fueron fijadas en 

Farmer (25 % ácido acético glacial, 75 % alcohol absoluto) y luego de 48 hs se pasaron a 

etanol 70 %.  

Se eligió la técnica de clarificación con salicilato de metilo siguiendo el protocolo descrito 

por Young et al. (1979) con pequeñas modificaciones. Esta técnica de clarificación tiene 

varias ventajas por sobre las técnicas histológicas tradicionales de inclusión, corte con 

micrótomo y coloración en las que todo el proceso abarca varios días. En la técnica de 

clarificación con salicilato de metilo el tiempo que se necesita entre la colecta del material 

y la observación del mismo bajo microscopio es relativamente corto. Brevemente, las 

espiguillas en etanol 70 % se incubaron en agitación a temperatura ambiente en las 

siguientes soluciones: etanol 95 % (60 min); etanol 95 % con eosina 2 % (30 min), etanol 

100 % (60 min); etanol / salicilato de metilo 75 % / 25 % (60 min); etanol / salicilato de 

metilo 50 % / 50 % (60 min), etanol / salicilato de metilo 25 % / 75 % (60 min) y salicilato 

de metilo 100 % (24 hs). Por último, se diseccionaron las espiguillas bajo una lupa Leica 

S8APO para extraer los pistilos y anteras y se montaron en un portaobjeto con salicilato 

de metilo para su observación. Los óvulos y anteras se observaron con un microscopio 

Leica DM2500 LED equipado con un sistema de contraste de interferencia diferencial (DIC) 

y una cámara digital (Leica MC170 HD). 

No todas las plantas lograron alcanzar la etapa reproductiva, por lo tanto el resto de los 

individuos debieron clasificarse mediante un marcador molecular. Este marcador fue 

desarrollado en base a trabajos previos de nuestro grupo de trabajo y se utilizó también 

para validar los resultados obtenidos por citoembriología, ya que es un marcador 

dominante, asociado al carácter apomixis. La confección de este marcador fue posible 

gracias a que se realizó un transcriptoma de referencia de la especie E. curvula (Garbus et 

al., 2017). La secuencia del marcador por el momento es confidencial, ya que está en 

proceso de patentamiento. 

Para la amplificación la mezcla de reacción (20 µl) incluyó 100 ng de ADN, 10X buffer Taq 

polimerasa (Pegasus, PBL), 50mM MgCl2, 2,5 mM de cada dNTP, 5 µM de cada primer y 

0.8 U Taq polimerasa (Pegasus, PBL). El programa de PCR de la amplificación fue: 3 min a 
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94 °C, seguido de 35 ciclos de 15 seg a 94 °C, 20 seg a 58 °C y 20 seg a 72 °C y por último 5 

min a 72 °C. Las muestras se corrieron en geles de agarosa al 1 % con EcoGel y se 

visualizaron en un transiluminador DyNA Light™ UV (Labnet).  

Genotipado de alto rendimiento utilizando el método DArT-Seq™ 

Las muestras de ADN de 265 descendientes del cruzamiento realizado entre los dos 

progenitores contrastantes para el modo reproductivo (OTA-S x Don Walter-INTA), junto 

con tres réplicas de cada uno de estos parentales y los 48 híbridos de la población de 

mapeo previa, fueron enviadas al Servicio de Análisis Genético para la Agricultura del 

Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo (SAGA-CIMMYT, México), donde 

fueron procesadas (cuantificación, elaboración de las librerías, secuenciado y análisis 

bioinformático).  

Para este estudio se siguieron los siguientes pasos (Sansaloni et al., 2011): 1) Las muestras 

de ADN se procesaron en reacciones de digestión/ligación de acuerdo a Kilian et al. (2012), 

pero reemplazando un único adaptador compatible con PstI con dos adaptadores 

diferentes, correspondientes a dos enzimas de restricción. El adaptador compatible con 

PstI se diseñó para incluir la secuencia de unión de la celda de flujo Illumina, la secuencia 

del cebador de secuenciación y la región del código de barras, de longitud variable, similar 

a la secuencia informada por Elshire et al. (2011). El adaptador inverso contiene la región 

de unión de la celda de flujo y la secuencia compatible con MseI. 2) Se amplificaron 

efectivamente por PCR sólo los "fragmentos mixtos" (PstI-HpaII) utilizando las siguientes 

condiciones de reacción: 1 min a 94 °C para la desnaturalización inicial; 30 ciclos de 20 s a 

94 °C, 30 s a 58 °C y 45 s a 72 °C y finalmente un paso de extensión de 7 min a 72 °C. 3) Se 

tomaron cantidades equimolares de productos de amplificación de cada muestra, se 

purificaron y se secuenciaron en una plataforma Illumina Novaseq6000. 4) Las secuencias 

generadas a partir de cada muestra se procesaron utilizando pipelines analíticos (flujo de 

comandos específicos) desarrollados para DArT. Los archivos FASTQ se procesaron 

primero para filtrar secuencias de baja calidad, aplicando criterios de selección más 

estrictos a la región del código de barras en comparación con el resto de la secuencia. 

Luego, las secuencias idénticas colapsaron en archivos “fastqcall". Estos archivos se usaron 
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en el pipeline secundario para los algoritmos de búsqueda de SNP (SNP call) que son 

específicos para DArT (DArTsoft14). 

Filtrado de SNPs 

Los SNPs obtenidos mediante DArT-Seq, fueron filtrados para determinar el origen híbrido 

de los nuevos hijos mediante el siguiente procedimiento: en primer lugar, se eliminaron 

todos aquellos marcadores cuyos alelos en las réplicas de los parentales de la población 

fueran disidentes. Es decir, para cada marcador se verificó que cada parental contuviera 

los mismos alelos en cada réplica, eliminando aquellos marcadores que no respetaron esta 

condición. Posteriormente, se eliminaron todos los marcadores donde ambos parentales 

presentaron alelos homocigotas. Finalmente, se eliminaron los marcadores con más del 

50 % de datos faltantes en las réplicas de los parentales, o con más del 30 % de datos 

faltantes en los datos de la progenie.  

Construcción del mapa de ligamiento 

Los marcadores heterocigotas en sólo un progenitor y con una proporción de segregación 

de 1 : 1 (heterocigota : homocigota) en la descendencia, se clasificaron como marcadores 

de alelos de dosis única (SDA) y se utilizaron para la construcción del mapa. 

Adicionalmente, también se utilizaron marcadores heterocigotas en ambos progenitores, 

llamados marcadores biparentales, a fin de poder vincular los marcadores de los grupos 

de ligamiento (GL) resultantes de cada progenitor y formar el consenso del mapa.  

Respecto de la construcción del mapa, existen varios pipelines específicos para poliploides 

como polymapR (Bourke et al., 2018a) y TetraploidSNPMap (Hackett et al., 2017), pero 

están diseñados para procesar marcadores con valores de dosis alélica, que no están 

disponibles para los datos de SNPs obtenidos a partir de DArT-Seq. Por esta razón, se 

decidió seguir el enfoque tradicional de un modelo de marcador de dosis única como en 

otros trabajos realizados con alopoliploides (Li et al., 2014; Thaikua et al., 2016; 

Worthington et al., 2016). Los marcadores de dosis única tienen varias ventajas sobre 

otros tipos de segregación, principalmente en especies poliploides no exploradas para las 

cuales el modo de herencia es incierto. Los marcadores simplex permiten crear un mapa 



41 

 

 

de ligamiento "sin suposiciones" y utilizar software diseñado para diploides (Bourke et al., 

2018b). De esta manera se construyó el mapa de ligamiento genético consenso entre OTA-

S y Don Walter, utilizando el software JoinMap 4.1 (Van Ooijen, 2006) con la opción de 

población completa de hermanos cruzados (CP). El análisis de agrupamiento se llevó a 

cabo utilizando un umbral de puntuación LOD (logaritmo de probabilidades) de 6 o 

superior. Dentro de cada GL se utilizó el algoritmo de mapeo de ML (Maximun Likelihood) 

con opciones predeterminadas.  

Análisis de sintenia 

La conservación del orden de los genes dentro de bloques cuando se comparan dos 

cromosomas se denomina sintenia, es decir, dos genomas evolutivamente cercanos son 

más sinténicos que uno que no lo es (Stein et al., 2013). 

En este caso, las posiciones físicas de los marcadores DArT-Seq se buscaron por homología 

utilizando BLAST 2.7.1 (Altschul et al., 1990) contra el genoma de referencia que 

disponemos de la especie correspondiente al cv. Victoria (Carballo et al., 2019) con un 

Evalue <e-10 como criterio. Estas posiciones se utilizaron para asignar cada GL a un contig. 

Adicionalmente, dado que el genoma de referencia utilizado para establecer relaciones 

sinténicas está disponible como haplotipo, se intentó identificar grupos de homeólogos. 

Diseño de primers KASP  

Para la validación del mapa obtenido se seleccionaron SNPs y en base a la secuencia que 

los rodea se desarrollaron primers de tipo KASP. El método de PCR específico de alelo 

competitivo o KASP (Kompetitive allele specific PCR) permite una genotipificación 

homogénea, basada en fluorescencia. Se utilizan tres cebadores no marcados: dos 

específicos del alelo y un cebador inverso común. Cada uno de los cebadores específicos 

de alelo alberga una secuencia de cola única que se corresponde con un “cassette” FRET 

(transferencia de energía resonante de fluorescencia) universal y están uno etiquetado 

con el fluoróforo FAM y el otro con HEX. En la primera ronda de PCR, el cebador específico 

se une únicamente al SNP de interés, es decir, a la secuencia que presenta el polimorfismo 

a detectar, lo que permite que la ADN polimerasa agregue el resto de los nucleótidos 

https://en-m-wikipedia-org.translate.goog/wiki/DNA_polymerase?_x_tr_sl=en&_x_tr_tl=es&_x_tr_hl=es&_x_tr_pto=sc
https://en-m-wikipedia-org.translate.goog/wiki/Nucleotides?_x_tr_sl=en&_x_tr_tl=es&_x_tr_hl=es&_x_tr_pto=sc


42 

 

 

complementarios. Durante este tiempo se produce la elongación y se une la secuencia de 

la cola única a la hebra recién sintetizada. En el segundo ciclo de PCR, se genera la 

secuencia complementaria a la cola específica del alelo y en el tercer ciclo se une el 

“cassette” que contiene el fluoróforo al ADN y emite fluorescencia. 

Para el desarrollo de los primers fue necesario identificar aquellos SNPs que permitían 

diferenciar entre individuos y se buscaron las regiones más adecuadas para el diseño de 

los marcadores KASP. Se utilizó el programa Primer3Plus y se diseñaron los primers con 

“colas” específicas para cada uno de los alelos FAM y HEX, para los alelos paterno y 

materno, respectivamente. Las secuencias seleccionadas para el diseño de los primers 

KASP se presentan en la Tabla 1.1.  

 

Tabla 1.1. Secuencia de los primers diseñados para la validación de SNPs por KASP. La 

primera columna indica el nombre del primer, en las columnas dos y tres se indican las 

secuencias específicas de los alelos materno y paterno, respectivamente y en la columna 

cuatro la secuencia del primer común. En la última columna puede verse el nucleótido 

específico que pertenece a los individuos sexuales y permite distinguirlos de los 

apomícticos.  

Primer Alelo 1 Alelo 2 Primer común Sex 

100477277|F|0-
6:C>T-6:C>T 

CATACCTCGTCGCTGCAGTT CATACCTCGTCGCTGCAGTC GACCACCCATCCGCCAGT T 

100477277V2|F|0
-6:C>T-6:C>T 

CCAGTGACGTAACAATGGCA CCAGTGATGTAACAATGGCG GACCTCACATACCTCGTCGC A 

100502388|F|0-
17:A>T-17:A>T 

TGAACCTGCAGTCTATTGATTTGA TGAACCTGCAGTCTATTGATTTGT TTTGGGACACGGGGTATTGG A 

100503486|F|0-
31:G>A-31:G>A 

TCTGGATCAGAATGCTGCGT TCTGGATCAGAATGCTGCGA AAGATCGACTCGCCGTTTCC T 

100503486V2|F|0
-31:G>A-31:G>A 

GCCGTTTCCTCGCGAGAC CCGTTTCCCCGCGAGAT CATCTGGATCAGAATGCTGCG C 

Las amplificaciones de los marcadores KASP se realizaron siguiendo el protocolo descripto 

por He et al. (2014) y el revelado en un equipo PHERAstar Plus en las instalaciones del 

laboratorio Genetyc (CERZOS-CONICET). Para la reacción se utilizaron 50 ng de ADN, 5 µl 

de Master mix (contiene fluoróforos, dNTPs y Taq polimerasa), 0,14 µl de Assay mix 

https://en-m-wikipedia-org.translate.goog/wiki/Nucleotides?_x_tr_sl=en&_x_tr_tl=es&_x_tr_hl=es&_x_tr_pto=sc
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(contiene dos cebadores específicos y el cebador común), en un volumen final de reacción 

de 10 µl. Las reccciones de amplificación se llevaron a cabo de la siguiente manera: 1 ciclo 

de 94 °C por 15 min, 10 ciclos de 94 °C por 20 seg, 61 °C por 60 seg y 72 °C por 60 seg y 26 

ciclos de 94 °C por 20 seg, 55 °C por 60 seg y 72 °C por 60 seg.  

Para todos los análisis bioinformáticos se contó con la colaboración de los Dres. José 

Carballo y Cristian A. Gallo, Bioinformáticos del grupo Apomixis del CERZOS. 

Resultados 

Desarrollo de la población de mapeo y fenotipado F1 

Como se mencionara anteriormente, fueron enviados al servicio de secuenciación del 

Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo (CIMMYT), los ADNs de 265 

descendientes derivados del cruzamiento realizado entre los dos progenitores 

contrastantes para el modo reproductivo (OTA-S x Don Walter-INTA), junto con tres 

réplicas de cada uno de los progenitores y de los 48 individuos sobrevivientes de la 

población de mapeo previa.  

Los nuevos híbridos se seleccionaron utilizando los marcadores SNPs obtenidos. Para ello, 

se realizó un análisis de PCA con la totalidad de los individuos y marcadores, filtrando 

únicamente aquellos SNPs con un porcentaje de datos faltante mayor al 30 %. La Figura 

1.2 muestra el gráfico de PCA de las dos principales componentes, que representan el 60 

% de la varianza total, construido con el software TASSEL. En base a este análisis se 

seleccionaron 109 individuos híbridos, que correspondieron a los 48 individuos de la 

población previa y a 61 nuevos híbridos. Se detectaron dos individuos que no se agruparon 

con el resto de los híbridos (Figura 1.1), ni con los parentales, y por lo tanto no fueron 

incluidos en la nueva población de mapeo. 
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Figura 1.1. Gráfico de componentes principales que muestra la distribución de todos los 

individuos secuenciados mediante DArT-Seq. Circulo amarillo: muestras de OTA-S y 

autofecundadas. Circulo verde: muestras de Don Walter. Circulo naranja: híbridos 

verdaderos producto de la cruza OTA-S x Don Walter. 

Herencia del carácter apomeiosis 

El fenotipado para apomeiosis de los individuos de la población de mapeo previa (48 

plantas) fue realizado por citoembriología, mientras que los de la nueva población lo 

fueron por un marcador molecular 100 % asociado al carácter. Con el fin de corroborar los 

resultados obtenidos con el marcador molecular, algunos de los nuevos individuos (5) 

fueron fenotipados por citoembriología, coincidiendo los resultados de ambos análisis. En 

la Figura 1.2 se puede observar un gel de agarosa con la amplificación del fragmento de 

450 pb presente solo en los genotipos apomícticos (parental masculino e híbridos 

apomícticos) y ausente en los genotipos sexuales (parental femenino e híbridos sexuales). 

En la Figura 1.3 se observan procesos apomícticos y sexuales que corresponden al 

fenotipado por citoembriología. 
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Figura 1.2: Patrones de amplificación del marcador dominante ligado al carácter apomixis, 

en 17 individuos de la población de mapeo derivada del cruzamiento entre OTA-S y Don 

Walter, revelado en un gel de agarosa al 1 %. Calle 1: genotipo materno sexual (OTA-S), 

calle 2: genotipo paterno apomíctico (DW), calles 3 a 19: híbridos (H1 a H17) y calle 20: 

marcador de peso molecular 100 pb (M).  
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Figura 1.3. Observaciones al microscopio mediante DIC de procesos sexuales (A-B) y 

apomícticos (C-D) de E. curvula. A: Saco embrionario binucleado, B: Saco embrionario 

tetranucleado, C: célula madre de la megaspora y D: Saco embrionario binucleado. Con 

una flecha se indican los núcleos. La barra representa 50 µm.  
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Selección de DArT-Seq-SNPs 

El pipeline de DArT-Seq arrojó un total de 120.349 SNPs. Sin embargo, 110.208 SNPs, es 

decir, más del 91 % de los marcadores SNPs obtenidos resultaron ser homocigotas en 

ambos padres, por lo cual no son de utilidad a la hora de construir el mapa de ligamiento. 

Posteriormente, luego de filtrar aquellos marcadores con alelos inconsistentes en las 

réplicas de los parentales y de aplicar el filtrado por datos faltantes, quedaron 2.522 

marcadores, de los cuales 1.148, 993 y 381 resultaron ser marcadores paternos, maternos 

y biparentales, respectivamente.  

Construcción del Mapa de Ligamiento Genético 

El mapa de ligamiento consenso se construyó utilizando los marcadores paternos, 

maternos y biparentales por medio del software JoinMap 4.1. Como primer paso, se 

eliminaron aquellos marcadores cuyo test de segregación tuviera un ji-cuadrado (χ²) 

mayor a 10,91 en el caso de los marcadores maternos y paternos y un χ² mayor a 15 en el 

caso de los marcadores biparentales. Posteriormente, se formaron 20 grupos de 

ligamiento (GL) con un LOD mayor o igual a 6 y se generó el mapa consenso para cada 

grupo utilizando el método de Maximun Likelihood. La Figura 1.4 muestra el mapa en 

versión de gráfico de densidad de marcadores, mientras que la Figura 1.5 muestra los 20 

GLs obtenidos en la representación clásica, que incluye los nombres de cada marcador.  

El mapa consenso resultante contiene un total de 1.132 marcadores, de los cuales 587 son 

marcadores paternos (nnxnp), 514 son marcadores maternos (lmxll) y 31 son marcadores 

biparentales (hkxnk). El largo total del mapa es de 4.605 cM, con un promedio de 230 cM 

por GL. La Tabla 1.2 muestra el largo en cM de cada GL conjuntamente con el tipo de 

marcadores que los conforman. El orden, la posición exacta y la secuencia de cada 

marcador en cada GL se muestran en el apéndice (Tablas S1 a S20).  
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Figura 1.4: Mapa de ligamiento genético consenso del cruzamiento OTA-S x Don Walter. 

Se muestra la densidad de marcadores en cada uno de los 20 GLs por medio de un 

heatmap. 
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Figura 1.5. Mapa de ligamiento genético consenso de la cruza OTA-S x Don Walter. Se  
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muestran los 20 GLs obtenidos y los marcadores presentes en cada uno de ellos. 

Tabla 1.2. Resumen de los 20 GLs obtenidos en el mapa de ligamiento genético consenso 

de la cruza OTA-S x Don Walter. 

Grupo de 
Ligamiento 

SNPs Largo en cM SNPs 
Paternos 

SNPs 
Maternos 

SNPs 
Biparentales 

GL1 55 226 32 20 3 

GL2 82 330 50 30 2 

GL3 64 227 19 44 1 

GL4 58 225 26 31 1 

GL5 19 146 8 9 2 

GL6 73 272 49 23 1 

GL7 65 260 32 31 2 

GL8 55 171 23 30 2 

GL9 78 288 50 27 1 

GL10 68 272 60 7 1 

GL11 71 263 32 38 1 

GL12 49 165 36 12 1 

GL13 61 304 17 41 3 

GL14 48 300 13 34 1 

GL15 71 189 31 38 2 

GL16 30 250 5 22 3 

GL17 34 170 29 4 1 

GL18 60 166 32 27 1 

GL19 34 172 12 21 1 

GL20 57 198 31 25 1 

 

El locus de la apomeiosis (locus APO) fue mapeado en el GL1 del mapa consenso, que 

contiene otros 54 marcadores (Figura 1.6). Este locus esta 100 % ligado con tres 

marcadores DArT-Seq SNPs de origen paterno, con una frecuencia de recombinación de 

cero y es flanqueado por otros marcadores, también de origen paterno, con muy baja 

frecuencia de recombinación (ver Tabla Suplementaria S1). 
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Figura 1.6. Mapa consenso del GL1 donde fue mapeado el APO locus. En rojo se muestra 

el lugar del locus APO, conjuntamente con los tres marcadores DArT-Seq SNPs vinculados. 
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Análisis sinténico para identificar grupos homeólogos 

Para identificar grupos homeólogos en el mapa de ligamiento, se mapearon las secuencias 

de los marcadores DArT-Seq SNPs contra el único genoma completo disponible de la 

especie, ensamblado correspondiente al cv. Victoria (Carballo et al., 2019). Este cultivar es 

un diploide sexual, proveniente del tetraploide apomíctico facultativo Tanganyika INTA 

(Cardone et al., 2006). El mapeo utilizando a este cultivar como referencia mostró que el 

86,6 % de todos los marcadores del mapa consenso mapearon en alguno de los contigs 

del ensamblado (mejor coincidencia) en las condiciones mencionadas anteriormente 

(Tablas Suplementarias S1 a S20). 

El análisis de sintenia muestra que los marcadores de cada GL tienden a agruparse en el 

mismo cromosoma (Tabla 1.3). Como ejemplo, podemos mencionar el GL1 que se 

corresponde principalmente con el cromosoma Contig28 de Victoria (Figura 1.7). En dicha 

Figura se resaltan en rojo los marcadores asociados al locus APO y la región que delimitan. 

En el caso del Contig28 de Victoria, la región delimitada entre el marcador 

100477277|F|0-6:C>T-6:C>T y el marcador 100502388|F|0-17:A>T-17:A>T es de 

11.322.729 pb. En la misma Figura también se puede observar el locus APO y los 

marcadores 100 % ligados al mismo (en color verde) determinados en el mapa previo de 

pasto llorón (Zappacosta et al., 2019), delimitando una región de 10.492.321 pb. En la 

Tabla 1.4 se observa la sintenia entre los GLs del mapa consenso con los contigs mayores 

del ensamblado del cv. Victoria, con su respectivo tamaño. 
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Tabla 1.3. Análisis de sintenia entre los GLs del mapa de ligamiento y el genoma de 

referencia (cv. Victoria). Se muestra el mayor porcentaje de marcadores de cada GL que 

mapean en un único contig de Victoria. 

Grupo de 
Ligamiento 

Contig 
mayoritario en 

Victoria 

% 
Representación 

GL1 Contig28 81,82 

GL2 Contig10 74,39 

GL3 Contig3 76,56 

GL4 Contig3 75,86 

GL5 Contig8 68,42 

GL6 Contig12 56,16 

GL7 Contig50 49,23 

GL8 Contig30 72,73 

GL9 Contig38 75,64 

GL10 Contig1 60,29 

GL11 Contig8 76,06 

GL12 Contig10 77,55 

GL13 Contig12 57,38 

GL14 Contig1 39,58 

GL15 Contig25 80,28 

GL16 Contig25 56,67 

GL17 Contig12 52,94 

GL18 Contig6 68,33 

GL19 Contig8 82,35 

GL20 Contig6 75,44 
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Figura 1.7. Sintenia entre el GL1 del mapa consenso, el Contig28 del ensamblado 

genómico del cv. Victoria y la región APO del mapa de ligamiento previo (Zappacosta et 

al., 2019). En rojo se resaltan los marcadores asociados al locus APO y la región que 

delimitan en el mapa consenso. En verde se señalan los cuatro marcadores y la región APO 

que delimitan en el mapa de ligamiento previo.  
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Tabla 1.4. Contigs mayores del ensamblado del cv. Victoria, con su respectivo tamaño y 

los GLs del mapa consenso relacionados por sintenia. 

Nombre del 
Contig 

Largo en pb Grupos de Ligamiento 

Contig10 59.696.155 GL2, GL12 

Contig12 57.091.500 GL6, GL13, GL17 

Contig38 57.060.119 GL9 

Contig6 55.809.479 GL18, GL20 

Contig3 45.712.337 GL3, GL4 

Contig1 43.444.889 GL10, GL14 

Contig28 42.455.315 GL1 

Contig30 29.802.391 GL8 

Contig8 28.838.055 GL5, GL11, GL19 

Contig50 26.185.977 GL7 

Contig25 23.821.556 GL15, GL16 

 

Análisis de las secuencias de los SNPs ligados a la apomeiosis 

Como sucede en el caso del GBS, se dispone de las secuencias asociadas a los SNPs 

generados con DArT-Seq. En este caso se obtuvo una secuencia de 69 pb para cada uno 

de los tres marcadores 100 % ligados a la apomeiosis, que se utilizó para buscar el contexto 

que rodea la secuencia en el ensamblado del genoma del cv. Victoria y en el borrador del 

genoma del cv. Don Walter (Carballo et al., en preparación). Este análisis permitió 

determinar que los tres marcadores se encuentran sobre secuencias que codifican genes 

(dos de ellos con anotación y uno sin ella), señalando a dichos genes como potenciales 

candidatos involucrados en la apomeiosis. 

El marcador 100477277|F|0-6:C>T-6:C>T presenta homología con una E3 ubiquitina ligasa 

(Score: 988.63 (1095), E value: 0, Identity: 579/600 (96.5 %), Gaps: 0/600 (0 %)), mientras 

que el marcador 100503486|F|0-31:G>A-31:G>A presenta homología con una D-

aminoácido transaminasa (Score: 1618.01 (1793), E value: 0, Identity: 946/979 (96.6 %), 

Gaps: 0/979 (0 %)). En el caso de la E3 ubiquitina se encontró que existen dos secuencias 

(posiblemente alelos), ambas presentes en el parental masculino (Don Walter), pero solo 

una de ellas está presente en el parental femenino (OTA-S). En las Figuras 1.8 y 1.9 se 

presentan las secuencias halladas para ambos genes y el SNP marcado. 
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Figura 1.8. Análisis por Blastn de la secuencia del SNP 100477277|F|0-6:C>T-6:C>T que 
presenta homología con una E3 ubiquitina ligasa. 

 

Figura 1.9. Análisis por Blastn de la secuencia del SNP 100503486|F|0-31:G>A-31:G>A que 
presenta homología con una D-aminoácido transaminasa. 
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Validación de Marcadores DArT-Seq SNPs asociados al APO locus 

Los cinco sets de primers KASP diseñados amplificaron en las plantas control (parentales 

de la población, OTA-S y Don Walter), logrando discriminar perfectamente ambos 

genotipos (Figuras 1.10 A, B, C, D y E). En el caso del último primer (100502388|F|0-

17:A>T-17:A>T), aunque las réplicas de ambos genotipos se agruparon correctamente, la 

separación entre ambos grupos no fue tan clara como lo fue con los otros primers. En la 

Figura 1.11, donde se muestra la distribución de puntos correspondientes a la 

amplificación con todos los primers en su conjunto, se puede observar que las muestras 

correspondientes al primer 100502388|F|0-17:A>T-17:A>T se hallan muy cerca del 

control negativo, demostrando una baja eficiencia de amplificación (esa podría ser la 

razón de que no se logró una buena discriminación entre las muestras de ambos genotipos 

en la Figura 1.10E). 

En base a su buena eficiencia, se seleccionó el primer 100477277|F|0-6:C>T-6:C>T y se lo 

utilizó en todos los individuos de la población de mapeo. En la Figura 1.11 se observa el 

agrupamiento de los individuos apomícticos junto con las muestras de Don Walter y de los 

individuos sexuales junto con las réplicas OTA-S. El 100 % de los resultados obtenidos con 

el primer KASP 100477277|F|0-6:C>T-6:C>T coincide con el fenotipado realizado 

previamente, validando los datos obtenidos in silico y demostrando un correcto 

funcionamiento de la técnica y de los primers diseñados. 
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Figura 1.10. Gráficos de coordenadas correspondientes a la amplificación con los sets de 

primers de KASP. A: 100477277|F|0-6:C>T-6:C>T, B: 100477277V2|F|0-6:C>T-6:C>T, C: 

100503486|F|0-31:G>A-31:G>A, D: 100503486V2|F|0-31:G>A-31:G>A, E:  

100502388|F|0-17:A>T-17:A>T y conjunto de primers evaluados. El punto negro 

corresponde a la muestra control, los puntos rojos a las muestras del cv. Don Walter y los 

azules a OTA-S. En el gráfico E, se representan en rosa las muestras amplificadas con el 

primer 100502388|F|0-17:A>T-17:A>T. 
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Figura 1.11. Gráficos de coordenadas correspondientes a la amplificación con el conjunto 

de primers de KASP 100477277|F|0-6:C>T-6:C>T de todos los individuos de la población 

de mapeo (A: nueva población de mapeo, B: población de mapeo previa). El punto negro 

corresponde a la muestra control, los puntos rojos a las muestras del cv. Don Walter y los 

híbridos apomícticos y los azules a OTA-S y los híbridos sexuales. 

 

Discusión 

Los nuevos cruzamientos realizados entre los genotipos tetraploides OTA-S y Don Walter 

permitieron obtener 61 híbridos que, sumados a los 48 sobrevivientes de la población 

previa (Zappacosta et al., 2019), conformaron la nueva población de mapeo constituída 

por 109 individuos.   

De acuerdo con el análisis fenotípico, del total de la población resultaron 48 híbridos 

apomícticos y 61 sexuales, representando una proporción cercana al 1:1 (χ² = 1,55, gl = 1). 

Previamente se había propuesto un modelo genético simple para la herencia de la 

apomeiosis en pasto llorón (Voigt y Burson, 1992; Zappacosta et al., 2019), donde la 

apomeiosis es dominante sobre la sexualidad y es controlada por un solo gen. La nueva 

evidencia, con un mayor número de plantas evaluadas, sigue respaldando este modelo, 

pero no se trata de un solo gen sino una región con baja recombinación que contiene un 

bloque de genes ligados. Nuestra hipótesis es que la sexualidad es el modo básico de 
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reproducción y que la apomixis es derivada y puede suprimir, pero no eliminar la 

sexualidad. También existirían otros genes que controlan el nivel de expresión de la 

apomixis en plantas que contienen la región determinante del carácter, ya que el 

porcentaje de procesos sexuales y apomícticos en una misma planta puede cambiar en 

distintas floraciones y ante situaciones de estrés, dando la posibilidad a una regulación 

externa (por fuera de la región APO) o por mecanismos epigenéticos. 

Para la elaboración del nuevo mapa de ligamiento se decidió utilizar marcadores DArT-Seq 

por su mayor confiabilidad y precisión (Vikram et al., 2016). Es una técnica que permite 

analizar simultáneamente muchas muestras, generando cientos a miles de marcadores y 

que realiza una identificación de los SNPs de novo, independientemente de cualquier 

genoma de referencia (Sansaloni et al., 2020, 2011). Gracias a la mayor cobertura 

alcanzada con la metodología DArT-Seq, se logró construir el primer mapa genético 

consenso de la especie E. curvula, con el posicionamiento del APO locus en el GL1. 

Con respecto a la población de mapeo, la conformación de la misma resultó una etapa 

muy laboriosa y difícil de lograr con las plantas de E. curvula, debido a diversos factores 

tales como el complejo modo reproductivo de esta especie, la incapacidad para realizar la 

emasculación debido al tamaño y morfología de las espiguillas y la alta frecuencia de 

autopolinización en el único genotipo materno (OTA-S). A lo anterior, se sumó la gran 

mortandad de las plántulas en la etapa de aclimatación. Trabajos de referencia como el 

de Wu et al. (1992), mencionan que las poblaciones deben tener un tamaño mínimo de 

75 individuos. En esta tesis, el aumento en el número de individuos de la población de 

mapeo nos permitió conseguir un mapa consenso entre los parentales para E. curvula, 

situación que no se alcanzó previamente y se habían formado dos mapas por separado 

para cada parental. Otra modificación, con respecto al mapeo anterior, fue la construcción 

de solo 20 GLs, en lugar de 40, que corresponden al número haploide de cromosomas de 

los parentales. El nuevo mapa tiene 4.605 cM de largo total y quedó conformado por 1.132 

SNPs, siendo 514 maternos, 587 paternos y 31 biparentales.  

Al incorporar el carácter apomeiosis al mapa este se ubicó en el GL1 con tres marcadores 

SNP 100 % ligados (DArT-SNPs 100477277|F|0-6:C>T-6:C>T, 100502388|F|0-17:A>T-



61 

 

 

17:A>T y 100503486|F|0-31:G>A-31:G>A), es decir que no se produce recombinación 

entre los marcadores y el carácter. Dicha situación está en acuerdo con informes previos 

de una región de baja recombinación que controla el rasgo en otras especies (Ozias-Akins 

y van Dijk, 2007; Albertini et al., 2010; Ortiz et al., 2013; Zappacosta et al., 2019).  

La identificación de una región en el mapa de ligamiento que coincide con el orden en los 

ensamblados de los genomas secuenciados da indicios de que alguno de los componentes 

de la apomixis estaría regulado por los genes dentro de la región delimitada, como fuera 

informado para Pennisetum y Cenchrus (Conner et al., 2008). En otras especies 

diplospóricas se demostró que los distintos componentes que controlan la apomixis 

(apomeiosis, partenogénesis y endosperma autónomo o pseudogamia) están físicamente 

separados, aunque estas regiones se heredan como un único locus (T. dactyloides) o en 

forma independiente (E. annuus) (Grimanelli et al., 1998; Noyes et al., 2007). En E. curvula, 

aún se desconoce si la expresión de este carácter se basa en una sola región o en regiones 

relacionadas que co-segregan, siendo esta última hipótesis la más probable (genes que co-

segregan). Queda pendiente la evaluación de la partenogénesis, componente necesario 

para la obtención de semillas apomícticas. 

En el mapa consenso, la región delimitada por los marcadores 100 % ligados a la 

apomeiosis (APO locus) corresponde a 11.322.729 pb en el Contig28 del genoma de 

referencia (cv. Victoria) y en el mapa previo a 10.492.321 pb (Zappacosta et al., 2019). 

Aunque esta región ligada al carácter es muy extensa y contiene cientos de genes, en otras 

especies modelo de apomixis se han encontrado resultados similares, incluso regiones de 

mayor tamaño. La recombinación suprimida entre caracteres y marcadores moleculares 

vinculados es un tema recurrente en los mapas genéticos de las especies apomícticas, 

particularmente dentro de la familia Poaceae. Esta falta de recombinación se evidencia al 

comparar los marcadores asociados al locus determinante de la aposporía (ASGR, 

apospory-specific genomic region) con regiones equivalentes de maíz y arroz, 

encontrándose en las plantas apomícticas distancias genéticas muy reducidas y grandes 

distancias físicas en las especies sexuales de referencia. En Pennisetum squamulatum y en 

especies del género Paspalum, el locus determinante de la ASGR muestra falta de 

recombinación, formando un bloque extenso de 50 Mpb en P. squamulatum (Akiyama et 
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al., 2004), que representa aproximadamente una cuarta parte de un cromosoma, que se 

hereda por completo asegurando así la herencia concurrente de todos sus componentes 

(Ozias-Akins et al., 1998; Labombarda et al., 2002; Stein et al., 2007). Dado el gran tamaño 

físico estimado, una conclusión lógica es que múltiples genes pueden ser requeridos para 

la apomixis y un mecanismo evolutivo para asegurar su transmisión intacta sería 

agruparlos en un bloque. Tales patrones evolutivos tienen precedentes, como la 

autoincompatibilidad en Brassica (Boyes et al., 1997). Varios mecanismos podrían estar 

operando para reducir la recombinación y mantener el desequilibrio de ligamiento, como 

divergencia en la secuencia de los alelos, reordenamientos cromosómicos, 

translocaciones e inversiones y la remodelación de la cromatina. 

Varios autores han informado la presencia de elementos repetitivos, pseudogenes y 

regiones heterocromáticas en la ASGR. Koltunow y Grossniklaus (2003) plantearon la 

hipótesis de que las secuencias repetitivas actúan como un sumidero para secuestrar 

factores involucrados en la vía de reproducción sexual, alterando así la expresión de los 

procesos de reproducción sexual y posiblemente causando apomixis. Más recientemente, 

Kotani et al. (2013) informaron que las extensas estructuras de secuencias repetitivas 

asociadas con el locus de aposporía en Hieracium no son necesarias para la apomixis. Por 

lo tanto, es posible que estas características estructurales y la divergencia de alelos 

ocurran como consecuencia de la reproducción asexual y la recombinación suprimida, que 

podría haber evolucionado para mantener los elementos genéticos necesarios para la 

apomixis.  

En Taraxacum se demostró que varios elementos independientes (apomeiosis, 

partenogénesis y endosperma autónomo) controlan la diplosporía (Záveský et al., 2007). 

Estudios citoembriológicos han revelado que la diplosporía está caracterizada por una 

alteración en el tiempo de desarrollo de la esporogénesis y del embrión (Grimanelli et al., 

2003). Las plantas que exhiben este modo reproductivo muestran un fenotipo 

heterocrónico, resultado de una alteración temporal en la progresión del proceso sexual 

(Grimanelli et al., 2003; Sharbel et al., 2009).  
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El análisis de sintenia entre los GLs del mapa consenso y el genoma del cv. Victoria 

(Carballo et al., 2019) permitió asociar todos los GLs a alguno de los contigs y hallar los GLs 

que corresponderían potencialmente a cada uno de los genomas del alotetraploide 

(homeólogos). Para cumplir esa hipótesis se tendrían que haber encontrado dos GLs para 

los principales contigs del genoma del cv. Victoria. Aunque esto no fue posible en todos 

los casos, se cumplió para la mitad de los GLs y en el resto se agruparon tres GLs en un 

contig o un solo GL quedó asociado a un contig.  

La secuencia de los SNPs 100 % ligados a la apomeiosis presentaron homología con 

proteínas anotadas en bases de datos. Una de ellas fue con una proteína E3 ubiquitina 

ligasa, que al igual que otras proteínas de tipo RING participa en la degradación de 

proteínas dependiente de ubiquitina del proteasoma 26S. Tales proteínas RING están 

involucradas en la regulación de numerosos procesos celulares, tales como la 

transcripción, transmisión de señales, recombinación y progresión del ciclo celular. La vía 

de la ubiquitina ha sido reportada varias veces como diferencial entre apomixis y 

sexualidad en diferentes especies, como E. curvula (Selva et al., 2020; Carballo et al., 

2021), Paspalum notatum (Bocchini et al., 2018), Hieracium praealtum (Okada et al., 

2013), Hypericum perforatum (Galla et al., 2017), Boechera spp. (Zühl et al., 2019), entre 

otras. Este resultado muestra la importancia de esta vía en la regulación en la expresión 

de genes a través de la degradación de proteínas. A su vez, la presencia de dos secuencias 

(posiblemente alelos) de la E3 ubiquitina ligasa en el genotipo apomíctico, pero sólo una 

de ellas en el genotipo sexual, permite suponer que sea una diferencia clave para la 

manifestación del carácter apomixis.  

Otro de los marcadores 100 % ligados a la apomeiosis presenta homología con una D-

aminoácido transaminasa, que es una enzima importante para la síntesis de aminoácidos 

no esenciales y para la degradación de la mayoría de aminoácidos. La secuencia de esta 

transaminasa a su vez, es similar a los folatos, cuya función radica en donar o aceptar 

unidades de carbono durante la síntesis de purinas, timidilato, metionina, pantotenato y 

formil-metionil-tRNA, así como en la interconversión serina-glicina y catabolismo de 

histidina y la deficiencia de folatos en las plantas, esta relacionada con severas 
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alteraciones en su desarrollo (Reyes-Hernández et al., 2015). Se demostró de una manera 

indirecta como el contenido de folatos en el desarrollo de las plantas podría modificarse 

a través de la metilación de ADN y proteínas (Zhang et al., 2012; Zhou et al., 2013). Sin 

embargo, aun no se tiene evidencia contundente sobre ello y son necesarios más estudios 

para entender el papel y mecanismo de acción de los folatos en la fisiología y el desarrollo 

vegetal. 

 

Conclusiones 

1-Se construyó una población de mapeo a nivel tetraploide de E. curvula, generada del 

cruzamiento entre parentales contrastantes para el modo reproductivo, con un número 

de individuos tal, que permite mayor robustez en futuros estudios de la apomixis y otros 

caracteres.  

2- Se logró construir el primer mapa de ligamiento genético consenso de la especie 

Eragrostis curvula, posicionando el locus responsable de la apomeiosis (APO).  

3- El análisis fenotípico realizado con el marcador molecular dominante desarrollado por 

nuestro grupo de trabajo, permitió discriminar entre individuos sexuales y apomícticos en 

la población de mapeo, coincidiendo con el análisis citoembriológico, convirtiéndose en 

un elemento preciso para futuros fenotipados para modo reproductivo. 

4- Se desarrollaron marcadores KASP, para validar los marcadores 100 % ligados a la región 

APO. Dichos marcadores son codominantes y resultan tan confiables como el marcador 

dominante desarrollado previamente.  

5- Las secuencias correspondientes a los marcadores SNPs 100 % ligados a la apomeiosis 

presentaron homología con genes (transaminasa, E3 ligasa y proteína hipotética) 

señalando a dichos genes como potenciales candidatos para la regulación del modo 

reproductivo. 
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CAPÍTULO 2: Evidencias de control epigenético 

sobre la regulación de la apomeiosis en Eragrostis 

curvula. Rol de la metilación. 

 

Introducción  

La epigenética se ha convertido en un factor clave para comprender los mecanismos y vías 

involucrados en la regulación de la frecuencia, tasa o grado de expresión génica cuando 

no hay cambios en la secuencia de ADN. Cuando la epigenética comenzó a conocerse 

como mecanismo regulador, fue descrita como “cambios heredables en la función génica 

que no podían explicarse por cambios en la secuencia de ADN” (Russo et al., 1996). Sin 

embargo, las definiciones modernas incluyen alteraciones a largo plazo en el potencial 

transcripcional de una célula que no son necesariamente heredables (Chadwick, 2012). 

Específicamente en las plantas, la epigenética es un reflejo de la historia evolutiva, ya que 

pueden exhibir una plasticidad fenotípica notable que es esencial para colonizar, crecer y 

reproducirse en entornos terrestres impredecibles (Bräutigam y Cronk, 2018). Los 

mecanismos epigenéticos también son factores clave durante la fina regulación temporal 

y espacial de la expresión génica, lo que permite a las plantas sobrevivir y reproducirse 

con éxito en diferentes entornos (Pikkard y Scheid, 2014). Los límites entre la regulación 

epigenética y genética son difusos y la discusión del alcance de cada una aún están en 

curso. Sin embargo, hay un consenso en que la metilación del ADN, la modificación de 

histonas y el silenciamiento génico mediado por ARN son parte de la maquinaria 

epigenética. La modificación de histonas y la metilación de novo del ADN son mecanismos 

dependientes de ARN interferente (ARNi); sin embargo, existe una interacción continua 

entre las modificaciones de histonas y la metilación (Sudan et al., 2018). Estos mecanismos 

están fuertemente influidos por el ambiente y los estreses internos y externos juegan un 

rol esencial. 
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Concepto de Estrés 

Las plantas están constantemente expuestas a múltiples condiciones ambientales 

adversas como sequía, calor, frío, salinidad, deficiencias de nutrientes, entre otros. Estos 

factores o estresores tienen efectos perjudiciales sobre el crecimiento y la productividad 

de las mismas. 

Una característica muy importante de las plantas es que deben enfrentar todas estas 

situaciones en el mismo lugar, sin la posibilidad de escapar, como lo hacen los animales, 

puesto que son organismos sésiles. Por esa razón, las plantas han desarrollado diferentes 

mecanismos para responder a los estresores, que van desde cambios en la expresión 

génica hasta cambios en su fisiología, arquitectura y metabolismo primario y secundario 

(Boyer, 1982; Madlung y Comai, 2004). Estos cambios les permiten tolerar y/o adaptarse 

a condiciones adversas a través de diferentes respuestas cuya complejidad y magnitud 

puede estar además influenciada por la duración e intensidad del estrés, el genotipo de la 

planta, la combinación de diferentes estresores, el tejido y el tipo de célula expuestos y la 

etapa fenológica en la que las plantas perciben el estrés. La reproducción es una etapa 

muy importante de la vida de las plantas y los estresores internos y externos también la 

afectan de diferentes maneras. 

Un concepto de estrés comúnmente aceptado en las ciencias es el de 'Síndrome General 

de Adaptación', introducido por el endocrinólogo Hans Selye (1936), que comprende tres 

fases (Figura 2.1). Cuando se identifica o se percibe un estresor, el individuo entra en un 

estado de 'alarma'. Si el estrés persiste, el organismo entra en la fase de 'resistencia', 

donde intenta hacer frente al estrés utilizando mecanismos de protección y defensa 

contra el mismo. En la fase de 'agotamiento', los recursos del organismo se acaban y, 

eventualmente, el organismo no puede mantener las funciones normales. 
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Figura 2.1. Síndrome General de Adaptación'. Adaptado de Selye (1936). 

El estrés en las plantas 

Los conceptos mencionados anteriormente pueden también aplicarse a las plantas, 

teniendo en cuenta las diferencias que existen entre las mismas y los mamíferos. En la 

Figura 2.2 se muestra un ejemplo de las intrincadas respuestas de una planta a la 

deprivación de agua, donde el bajo potencial de agua del suelo representa el estrés inicial. 

Por analogía con la mecánica, una "respuesta elástica" implicaría un daño reversible que 

puede ser reparado, de modo que se mantiene la función y la viabilidad, mientras que una 

"respuesta plástica" puede comprender un daño irreversible como resultado de la falla de 

los mecanismos de reparación, alcanzando el punto de quiebre que representaría la 

muerte de la planta. 

El estrés también puede ser interno o externo. A su vez, el externo es causado por factores 

bióticos o abióticos (Kranner et al., 2010). Los factores bióticos están constituidos por 

organismos vivos, como microorganismos e insectos que atacan a las plantas. Los estreses 

abióticos resultan de factores no vivos, como sequías, temperaturas extremas, salinidad y 

contaminantes, como por ejemplo metales pesados (Kranner et al., 2010). Además, los 

estreses pueden ser a corto o largo plazo (persistente). En el primer caso, pueden ser 

parcialmente compensados por aclimatación, adaptación y reparación, y en el segundo 

pueden causar daños considerables y pueden llevar a la muerte celular y de la planta. 

Los estreses internos se deben a fenómenos causados por procesos que se dan 

normalmente en la naturaleza, como la hibridación o la poliploidización, que inicialmente 
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provocan choques genómicos que comprenden el movimiento de elementos móviles y 

conducen a la reestructuración de los genomas. 

 

Figura 2.2. Respuestas de una planta a la privación de agua. Adaptada de Kranner et al. 

(2010). 

En relación a la reproducción y el estrés, diferentes trabajos indican que en organismos 

que pueden reproducirse tanto sexual como asexualmente el estrés juega un papel 

importante en determinar el modo reproductivo que va a utilizarse (Merchan et al., 2001). 

Diferentes especies de hongos, incluidos Saccharomyces cerevisiae, Neurospora crassa y 

Candida albicans, inducen la esporulación sexual bajo condiciones de deficiencia de 

nitrógeno (Gimeno et al., 1992; Springer, 1993). En las algas Volvox carteri y 

Chlamydomonas reinhardtii, la reproducción sexual se desencadena en respuesta al estrés 

abiótico (Nedelcu y Michod, 2003; Treier et al., 1989). El modo reproductivo de las 

gramíneas también responde a condiciones ambientales, como fotoperiodo, salinidad, 

sequía, altas temperaturas, entre otros factores (Evans y Knox, 1969; Quarin, 1986; 
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Guonaris et al., 1991; Lutts et al., 1994). Estos trabajos indican que la expresión de la 

apomixis se ve afectada por situaciones estresantes internas y externas, como las 

mencionadas más arriba. 

La mayoría de las especies que presentan apomixis gametofítica son facultativas, lo que 

significa que producen sacos embrionarios tanto sexuales como apomícticos con 

frecuencias específicas que dependen del genotipo y, a veces, del ambiente (Asker y 

Jerling, 1992; Carman et al., 2011). 

Evidencias de regulación epigenética sobre la apomeiosis de pasto llorón 

Además del control genético analizado en el Capítulo anterior, nuestro grupo fue 

encontrando distintas evidencias de que el carácter se encuentra regulado por distintos 

mecanismos epigenéticos. Las primeras evidencias acerca de los efectos del estrés sobre 

la reproducción del pasto llorón fueron obtenidas por el grupo de trabajo y se encuentran 

plasmadas en la tesis del Dr. Pablo Polci (2000). La misma se basó en la obtención de 

variación somaclonal a través del pasaje de inflorescencias por cultivo in vitro con una 

etapa de callo. En ese momento se obtuvieron unas pocas plantas con mayor nivel de 

ploidía que el correspondiente al cultivar de partida, el cultivar tetraploide apomíctico 

Tanganyika (2n = 4x = 40), otras con menor nivel y otras que producían semillas con 

progenie variable. Respecto de estas últimas la hipótesis fue que hubo una disrupción del 

modo reproductivo apomíctico hacia la sexualidad, debido al efecto del “choque 

genómico” producido por el estrés del cultivo in vitro. Pasado un tiempo considerable, las 

plantas, que son perennes, volvieron a producir progenie uniforme. En ese momento no 

se contaba con las facilidades de realizar estudios citoembriológicos y tampoco el grupo 

trabajaba en la temática, pero estas fueron las primeras evidencias, intuitivas, de la 

presencia de un control epigenético sobre el carácter. 

Más tarde, esta situación se pudo analizar con mayor profundidad, contando 

directamente el número de sacos embrionarios producidos. El porcentaje promedio de 

sacos embrionarios sexuales en el cultivar apomíctico facultativo Tanganyika en 
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condiciones estables (invernáculos) es cercano al 2 % (Rodrigo et al., 2017). Después de 

un período de cultivo de tejidos, el porcentaje para el mismo cultivar fue del 33 %. 

En el mismo artículo de Rodrigo et al. (2017) se informó el efecto de un estrés hídrico 

controlado y la posterior rehidratación, sobre el porcentaje de sacos apomícticos del 

facultativo cv. Tanganyika INTA. Se trabajó con plantas clonales para evitar diferencias que 

no fueran exclusivamente debidas a los tratamientos. Se observó que el porcentaje de 

sacos embrionarios sexuales en este caso alcanzó aproximadamente el 15 %, con un 

Contenido Relativo de Agua (CRA) promedio de 49 % (Tabla 2.3). Algunos meses después 

de la liberación del estrés, el porcentaje disminuyó (5 %) pero no al nivel basal (2 %). En la 

Figura 2.3 (Rodrigo et al., 2017) se muestra como la sequía estimula el aumento de sacos 

embrionarios sexuales, lo cual se correlaciona bien con cambios en la metilación del ADN 

de inflorescencias, como se aprecia en la Figura 2.4. Si bien estos cambios en metilación 

fueron consistentes, no se observó una tendencia clara hacia metilaciones o 

desmetilaciones. En dicha oportunidad se utilizó la técnica de MSAP, con una limitada 

cobertura del genoma, no pudiéndose determinar la especificidad de los cambios, aunque 

se secuenciaron varias bandas. Estos resultados nos inducen a pensar que los cambios en 

metilación debidos a estrés pueden ser globales y azarosos y que el cambio que lleva al 

aumento de la sexualidad se debe a un cambio inespecífico en la metilación que conduce 

a un cambio en algún gen regulador o estructural que es específico de la vía. 

Rodrigo et al. (2017) analizaron perfiles de marcadores AFLP y MSAP y realizaron la 

siguiente comparación: ADN de plantas estresadas por sequía y de plantas control (hojas 

recolectadas durante el estrés y después del período de rehidratación). En plantas control 

y estresadas por sequía, siete combinaciones de cebadores AFLP produjeron un total de 

294 marcadores monomórficos. Por lo tanto, no se detectaron cambios genéticos entre 

las plantas clonales durante y después del tratamiento de sequía. 
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Figura 2.3. Porcentaje de procesos sexuales en plantas normalmente regadas y sometidas 

a estrés por déficit hídrico de pasto llorón cv Tanganyika. Tomado de Rodrigo et al. (2017). 

 

Figura 2.4. Cambios en metilación vs porcentaje de sacos embrionarios sexuales en 

plantas control (TI4 y T20) y estresadas de pasto llorón (TI11, TI13, TI14 y T16). Tomado 

de Rodrigo et al. (2017). 

Se colectaron semillas de las plantas control y sometidas a estrés hídrico y se realizaron 

pruebas de progenie utilizando marcadores RAPD. Los resultados indicaron un nivel más 

bajo de lo esperado de variación dentro de cada progenie en función del número de sacos 

embrionarios sexuales observados por citoembriología, lo que sugiere que no todos los 
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sacos embrionarios sexuales conducen a la producción de plantas viables, sobre todo bajo 

condiciones de estrés. Resultados similares fueron obtenidos por Rebozzio et al. (2011) en 

P. notatum y por Carman et al. (2019) en Boechera en plantas no sometidas a estrés. 

Informes recientes en plantas modelo resaltan el rol de la metilación del ADN en la 

regulación de la transición somático - reproductivo en el óvulo, sugiriendo que la apomixis 

probablemente se debe a una regulación negativa de la vía de la metilación del ADN 

dependiente de ARN (RdDM) (García-Aguilar et al., 2010). Selva et al. (2017) analizando el 

transcriptoma de referencia de E. curvula (Garbus et al., 2017), identificaron homólogos 

de tres genes candidato cuyas mutaciones en Arabidopsis y maíz mimetizan apomixis 

(AtAGO9/ZmAGO104, AtCMT3/ZmDMT102/ZmDMT105, y AtDDM1/ZmCHR106). Se 

hallaron patrones de expresión contrastantes al analizar la expresión temporal en 

genotipos sexuales y apomícticos de E. curvula. La hibridación in situ permitió corroborar 

estos resultados para dos de los candidatos, EcAGO104 y EcDMT102 y reveló un patrón 

inesperado para el gen EcAGO104 durante la diferenciación de la línea germinal en plantas 

apomícticas. Estos resultados sugieren que más que una disrupción de la vía de la RdDM 

en el óvulo, se requiere una localización alterada de la expresión de EcAGO104 para que 

se manifieste la diplosporía en E. curvula. Estudios recientes han resaltado el rol de 

pequeños ARNs interferentes (siRNAs) en el desarrollo apomíctico, mostrando como la 

disminución de la vía de RdDM, específicamente en óvulos, promueve un desarrollo 

reproductivo asexual (Grimanelli, 2012), sustentado por análisis transcriptómicos en 

varias especies como Boechera gunnisoniana (Schmidt et al., 2014), Hypericum 

perforatum (Galla et al., 2015; Galla et al., 2017) y Hieracium spp. (Rabiger et al., 2016). 

Entonces, como se viene observando hasta ahora, diferentes factores de estrés arrojan 

resultados similares en cuanto al incremento de sacos sexuales en plantas apomícticas 

facultativas. 

Regulación mediada por microARNs 

Otro resultado interesante surge del hecho de haber encontrado que la expresión de dos 

genes está reprimida en el genotipo sexual, lo que fue asociado a la expresión específica 

de microARNs (Garbus et al., 2019). Uno de estos genes codifica para un factor de 
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transcripción de tipo MADS-box y el otro es un transposón. Estos resultados sugieren 

fuertemente que los miRNAs están involucrados en la expresión de la apomeiosis en E. 

curvula a través de sus efectos represivos sobre la expresión de genes específicos. 

Posteriormente, en el trabajo de Pasten et al. (2022) se caracterizaron siete miRNAs 

diferencialmente expresados en relación al modo reproductivo. Se encontró que un gen 

de kinesina, reprimido en el cultivar apomíctico Tanganyika, es regulado por un nuevo 

miRNA que se encontró sobreexpresado en este genotipo, lo que sugiere alguna relación 

con el modo reproductivo. Este trabajo proporcionó evidencia adicional de la contribución 

de la regulación epigenética de apomixis en E. curvula. 

Elementos Repetitivos 

Los elementos transponibles (TE), también conocidos como transposones, son secuencias 

repetitivas de ADN capaces de moverse de una ubicación a otra dentro de un genoma. Se 

ha determinado que los genomas vegetales varían en su contenido de estas secuencias y 

que este se encuentra correlacionado positivamente con el tamaño del genoma (Lee et 

al., 2014). 

La transposición de estos elementos parece estar regulada a nivel de transcripción y se ha 

encontrado que el nivel de transposición incrementa ante diferentes situaciones de estrés 

(Echenique et al., 2002). En tabaco y en arroz se demostró una correlación entre 

transcripción y transposición para los retrotransposones Tto1 y Tos17 con el tiempo de 

cultivo in vitro de callos (Hirochika, 1993; Hirochika et al., 1996). La Figura 2.5 muestra el 

incremento de la transposición de un transposón de arroz a medida que incrementa el 

tiempo de cultivo in vitro (Hirochika et al., 1996). Este mecanismo también podría estar 

involucrado en el incremento de sacos sexuales en los individuos apomícticos facultativos 

ante condiciones de estrés. 
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Figura 2.5. Aumento en el movimiento de un transposón de arroz a medida que 

incrementa el tiempo en cultivo in vitro (Tomado de Hirochika et al., 1996). 

En E. curvula se encontraron diferentes porcentajes de TEs en genotipos con diferentes 

niveles de ploidía y modos reproductivos (Romero et al., 2016), observando que el 

porcentaje de elementos repetitivos en hojas era casi el doble que en inflorescencias, 

siendo los retrotransposones los más representados. También se encontró que siete 

ARNm que contenían transposones de ADN tipo MuDR y retrotransposones tipo Gypsy y 

Copia, estaban diferencialmente representados según el tejido, el modo reproductivo o la 

ploidía. En ese momento se postuló que probablemente un transposón que está 

silenciando un gen involucrado en la sexualidad en plantas apomícticas abandona su sitio 

y el gen puede ser activado nuevamente, retomandose la via sexual. 

Posteriormente, cuando se dispuso del primer genoma de referencia de la especie 

(Carballo et al., 2019), el análisis del genoma diploide permitió detectar un 28,7 % de 

elementos repetitivos, principalmente retrotransposones de tipo LTR (Long Terminal 

Repeats), mientras que en la actual versión del genoma tetraploide de la que disponemos, 

el porcentaje de estos elementos se elevó a un 48 % (Carballo, comunicación personal). 
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Expresión de apomixis e hibridación 

Para obtener una población de mapeo en pasto llorón para estudiar la herencia de la 

apomixis y obtener marcadores moleculares ligados al carácter se realizaron varios 

cruzamientos. Uno de los primeros intentos fue utilizando como parentales a los genotipos 

OTA-S x Tanganyika USDA. De las casi 3.000 semillas obtenidas del cruzamiento solo se 

obtuvieron seis plantas híbridas. En su primera floración (año 2010) se analizó el modo 

reproductivo de los híbridos por citoembriología y se clasificaron cuatro plantas como 

sexuales y dos como apomícticas (Tabla 2.1). De las dos plantas apomícticas, una de ellas 

generó un 46,2 % (#39) de sacos embrionarios diplospóricos y la otra un 85,6 % (#105) 

(Rodrigo, 2014). 

Tabla 2.1. Clasificación por modo reproductivo de híbridos obtenidos de la cruza entre 

OTA-S x Tanganyika USDA en su primera floración (año 2010). Apo: procesos apomícticos 

típicos, Sex: procesos sexuales. 

 Híbrido número Pistilos 
analizados 

Número de pistilos Porcentaje 

Apo Sex Apo Sex 

39 91 42 49 46,2 53,8 

52 103 0 103 0 100 

60 123 0 123 0 100 

76 120 0 120 0 100 

93 104 0 104 0 100 

105 97 83 14 85,6 14,4 

En la siguiente floración (2011/12) solo sobrevivieron dos de estas seis plantas, una sexual 

(#60) y una apomíctica (#105). En el análisis citoembriológico en el segundo período de 

floración (de enero a marzo), el híbrido #60 presentó sólo ovarios sexuales (Tabla 2.2) y el 

híbrido #105 mostró una gran disminución en el porcentaje de sacos embrionarios 

apomícticos (del 88 % al 29,7 %). En la siguiente temporada de floración (2012/13), el 

híbrido #105 mostró una frecuencia del 45±65 % de reproducción apomíctica (Tabla 2.3). 

Sorprendentemente, el híbrido #60, previamente clasificado como sexual, produjo tres 

sacos embrionarios diplospóricos de 68 pistilos analizados. 
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Tabla 2.2. Híbridos de la cruza entre OTA-S x Tanganyika USDA en su segunda floración 

(2011). Apo: procesos apomícticos típicos, Sex: procesos sexuales. 

 Híbrido número Pistilos analizados Número de pistilos Porcentaje 

Apo Sex Apo Sex 

60 (6/10/11)  108 0 108 0 100 

60 (2/3/12) 123 0 123 0 100 

105 (6/10/11) 108 95 13 88 12 

105 (2/3/12) 101 30 71 29,7 70,3 

  

Tabla 2.3. Híbridos de la cruza entre OTA-S x Tanganyika USDA en su tercera floración 

(2012). Apo: procesos apomícticos típicos, Sex: procesos sexuales. 

 Híbrido número Pistilos analizados Número de pistilos Porcentaje 

Apo Sex Apo Sex 

60 (06/10/12) 94 0 94 0 100 

60 (08/11/12) 107 1 106 0,9 99,1 

60 (05/05/13) 68 2 66 2,9 97,1 

105 (04/10/12) 76 48 28 63,2 36,8 

105 (08/11/12) 88 52 36 59,1 40,9 

105 (07/05/13) 65 28 37 43,1 56,9 

105 (10/05/13) 88 49 39 55,7 44,3 

105 (20/05/13) 116 76 40 65,5 34,5 

  

El análisis de inflorescencias en diferentes temporadas del híbrido #105 mostró que la 

frecuencia de reproducción apomíctica frente a sexual permaneció errática y cercana al 

50 %. Dichas fluctuaciones podrían deberse al estrés producido por la interacción de 

genomas parentales divergentes. Se observó previamente que la hibridación puede llevar 

a reorganizaciones genéticas y cambios epigenéticos. Aunque se trata de dos cultivares de 

E. curvula, el bajo número de híbridos obtenidos es indicativo de algún tipo de 

incompatibilidad entre los mismos. Una posibilidad sería que los genomas híbridos aún 
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estén en estado de reorganización o adaptación luego del estrés por la hibridación y que 

esto también esté afectando la frecuencia de procesos sexuales, tal vez al estar 

restaurando los patrones de metilación y de movimiento de elementos móviles.  

Se analizó la estructura genética y epigenética de los híbridos #60 y #105 (año 2010) y tres 

años después de la hibridación (año 2013) utilizando marcadores AFLP y MSAP. Siete 

combinaciones de cebadores AFLP solo revelaron marcadores monomórficos (243) en el 

híbrido #60, mientras que el híbrido #105 mostró 295 marcadores monomórficos y 16 

marcadores polimórficos (durante este período, aparecieron diez nuevas bandas y 

desaparecieron seis). A nivel epigenético (MSAP), se identificaron un total de 254 y 287 

marcadores MSAP (6 combinaciones de cebadores) en los híbridos #60 y #105, 

respectivamente. La gran mayoría (92 % y 94 %) de estos marcadores fueron 

monomórficos con el tiempo. El híbrido #105 mostró cambios genéticos, junto con una 

variación mucho mayor en la frecuencia de reproducción sexual, que el híbrido #60, que 

también mostró mayor estabilidad (entre el 97 y el 100 % de los sacos embrionarios 

sexuales) durante el período analizado. 

Expresión de apomixis y cambios de ploidía 

Nuestro grupo también evaluó el efecto de los cambios de ploidía recientes sobre la 

expresión de la apomixis utilizando una serie euploide de plantas de pasto llorón 

previamente informada por Cardone et al. (2006). Utilizando marcadores AFLPs y MSAP 

se detectaron modificaciones genéticas y epigenéticas a través del tiempo, con 

incrementos en el nivel de metilación en el poliploide reciente que mostró en principio 

altos niveles de sacos sexuales y luego un alto porcentaje de sacos apomícticos 

(Zappacosta et al., 2014). La mayoría de las secuencias de AFLP mostraron similitud con 

genes codificantes de proteínas y casi la mitad de las secuencias MSAP mostraron similitud 

con retrotransposones Gypsy o Copia. 

Apomeiosis, estrés y transcriptos diferencialmente expresados 

Más recientemente Selva et al. (2020) trabajando con plantas del cv. Don Walter 

sometidas a estrés hídrico trataron de asociar el incremento de sacos embrionarios 
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sexuales bajo condiciones de estrés hídrico con genes que se expresan de manera 

diferencial. Se encontró que el porcentaje de sacos sexuales se incrementó de 4 a 24 % y 

501 transcriptos de un total de 201.011 fueron diferencialmente expresados entre plantas 

control y plantas sometidas a estrés por déficit hídrico. Los resultados señalan como 

candidatos a genes involucrados en metilación, ubiquitinación, hormonas, vias de 

transmisión de señales, reguladores de la transcripción y biosíntesis de la pared celular. 

Algunos de estos genes actúan en respuesta general al estrés y otros son específicos de 

vías relacionadas a la reproducción. Un candidato muy interesante cuya expresión se vió 

incrementada por estrés es una glicosilasa de ADN denominada EcROS1-like. Se trata de 

un transcripto que presenta homología con el represor de silenciamiento ROS1A, que 

elimina citosinas metiladas. En Arabidopsis se ha encontrado que este gen puede 

desmetilar hasta 5.000 genes diferentes. Por esta razón se torna un candidato atractivo, 

dado que además coincidiría con lo observado por Rodrigo et al. (2017), quien indica que 

probablemente cambios inespecíficos de metilación/desmetilación puedan actuar sobre 

genes específicos desreprimiendo la sexualidad en plantas apomícticas facultativas de 

pasto llorón. 

Metilación del ADN y técnicas para su estudio 

La metilación del ADN en plantas es un mecanismo dinámico, ya que los procesos de 

metilación y desmetilación ocurren continuamente en relación con el entorno y el 

desarrollo (Zhang et al., 2018). La adición de grupos metilo a la cadena de ADN afecta la 

estructura de la cromatina y limita la transcripción de la información genética (Zhang et 

al., 2018). Este mecanismo es esencial para la homeostasis y el desarrollo, ya que su 

alteración produce anomalías como la falla en la maduración en tomate, la disminución 

de la dominancia apical, la reducción del tamaño de la planta en Arabidopsis thaliana y la 

producción de plantas morado oscuro en Zea mays (Lang et al., 2017; Finnengan et al., 

1996; Madzima et al., 2011). Cuando se activan los mecanismos de desmetilación, la 

cadena de ADN vuelve a estar disponible para la transcripción y el desarrollo normal; si la 

interrupción no es extremadamente grave, puede recuperarse (Iwasaki y Paszkowski, 

2014). 
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La metilación del ADN en las plantas se ha estudiado predominantemente en los contextos 

de citosina, donde tiene lugar en el residuo de carbono C5. El objetivo de metilación más 

común es en los sitios CG, mediado por las metiltransferasas de la familia MET1 (Cokus et 

al., 2008; Jones et al., 2001). También es posible la metilación no CG en los contextos CHG 

y CHH (H describe residuos no guanina). La metilación CHG y CHH es mediada por las 

metiltransferasas de la clase CMT3 y CMT2, respectivamente (Lindroth et al., 2001). La 

metilación de novo parece ser principalmente dirigida por ARN y requiere de la familia de 

genes de la vía del DdRM (metilación del ADN dependiente de ARN) (Cao et al., 2003). El 

proceso de desmetilación puede lograrse activamente a través de ROS (Kim et al., 2019), 

DME (Park et al., 2016) y DML (Ortega-Galisteo et al., 2008) glicosilasas o pasivamente por 

la falta de metilación del ADN durante la replicación. La posición de las marcas de 

metilación sobre regiones codificantes o no codificantes del genoma es otro factor 

fundamental para comprender el papel de la epigenética sobre la regulación génica. Las 

marcas en el cuerpo del gen pueden reprimir o desreprimir la expresión génica según el 

contexto (CG, CHG o CHH) y la especie (Bräutigam y Cronk, 2018). Un patrón común en 

Arabidopsis thaliana y Oryza sativa es la correlación positiva entre la expresión y la 

metilación dentro del cuerpo del gen en contextos CG. La represión generalmente ocurre 

cuando las marcas de metilación (todos los contextos) están ubicadas en los límites del 

sitio de inicio de la transcripción (TSS) y el sitio de terminación de la transcripción (TTS) (Li 

et al., 2012). Este patrón de metilación en el contexto CG probablemente es compartido 

por todas las angiospermas, ya que un estudio de 34 especies diferentes mostró 

resultados similares (Niederhuth et al., 2016). La expresión génica cuando hay marcas CHG 

y CHH presentes dentro del cuerpo del gen parece depender de la especie (Li et al., 2012), 

aunque se necesitan estudios más profundos para definir esto. 

La metilación de la sexta posición del anillo de adenina (6mA) es una de las modificaciones 

de ADN más abundantes. Aunque la evidencia de esta marca epigenética se conoce desde 

hace mucho tiempo (Niederhuth et al., 2016), los trabajos de investigación centrados en 

este tema han tenido un gran impacto en los últimos años, en parte debido al desarrollo 

de tecnologías capaces de detectar las modificaciones de 6mA (Liang et al., 2018; Marconi 

et al., 2019; Zhou et al., 2018). Las consecuencias de las modificaciones de 6mA sobre la 
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expresión génica no han sido aún completamente dilucidadas; sin embargo, en arroz y 

Arabidopsis muestra un efecto aditivo a la metilación CG, ya que reprime la expresión 

génica cuando la marca de metilación está alrededor del TSS y promueve la expresión 

génica cuando la marca de metilación está sobre el cuerpo del gen (Liang 2018; Zhou et 

al., 2018). 

Se han desarrollado muchas tecnologías para detectar las marcas de metilación tanto de 

adenina como de citosina en los genomas. Probablemente, el análisis de secuenciación 

genómica con bisulfito sea una de las técnicas más utilizadas para detectar la metilación 

en los contextos de citosina, dado que permite evaluar el estado de metilación en todas 

las citosinas de un genoma. Sin embargo, la cobertura necesaria para realizar un análisis 

de alta calidad (al menos 5-10 veces) hace que la técnica sea costosa y laboriosa, 

especialmente en estudios con genomas grandes y múltiples muestras (Kurdyukov y 

Bullock, 2016). Para superar el daño al ADN producido por la técnica del bisulfito, se 

desarrolló el método Enzymatic Methyl-seq (EM-seq), que requiere cantidades más bajas 

de ADN y requiere menos cobertura (Vaisvila et al., 2020). Otras técnicas se basan en 

endonucleasas sensibles a la metilación, como la digestión y secuenciación sensible a la 

metilación (MRE-seq), la variación EpiRADseq de Double digest RADseq (ddRADseq) y el 

nuevo método MCSeEd (methylation content sensitive enzyme double-digest restriction-

site associated DNA) (Marconi et al., 2019).  

El método MCSeEd, desarrollado recientemente en la Università degli Studi di Perugia, es 

una extensión muy simple, altamente escalable y rentable del protocolo original de 

ddRADseq, con algunas variantes. La técnica implica una doble digestión de las muestras 

combinando una enzima sensible a metilación y una insensible, una posterior ligación de 

adaptadores a los fragmentos generados que son seleccionados por tamaño y por último 

secuenciados. La ventaja principal de la técnica es se utilizan enzimas sensibles que 

detectan cambios en la metilación del ADN para los tres contextos de citosina (CG, CHG y 

CHH) y los contextos de 6mA en loci genómicos, a un costo que no es excesivamente 

elevado. El recuento de la frecuencia de fragmentos detectados en cada muestra permite 

determinar la metilación relativa de cada secuencia. Es decir, que la muestra que presente 
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mayor frecuencia de un fragmento determinado presentará menor nivel de metilación 

que la muestra que presente menor frecuencia de ese fragmento. Además, esta técnica 

no requiere necesariamente de la presencia de un genoma de referencia (Marconi et al., 

2019). 

Todos los elementos indicados en esta sección son indicativos de control epigenético 

sobre el carácter en E. curvula. A continuación, se presentan los experimentos realizados 

tendientes a detectar cambios en los patrones de metilación en el genoma de plantas del 

cv. Don Walter sometidas a estrés hídrico mediante la técnica de MCSeEd y asociar los 

mismos con el incremento de sacos sexuales. 

Objetivo  

Dadas las evidencias mencionadas más arriba, que llevaron a identificar a la metilación 

con un rol clave en el control de la apomixis, el objetivo de este capítulo fue encontrar una 

asociación entre niveles de estrés, porcentaje de sacos sexuales y niveles de metilación 

del ADN. Para ello, se utilizó la técnica de doble digestión con enzimas sensibles a 

metilación (MCSeEd). 

Materiales y Métodos 

Material vegetal 

Se utilizaron tres plantas del cultivar Don Walter (INTA) (2n = 4X = 40), apomíctico 

facultativo. Las mismas se clonaron de manera de tener seis plantas idénticas de cada una, 

que fueron cultivadas en macetas de 3 lts en invernáculo bajo condiciones controladas 

con un fotoperíodo de 15 h de luz / 9 h de oscuridad durante el período de floración de 

primavera (Bahía Blanca, Argentina; 38°420 S, 62°160 W). Todas las muestras fueron 

tomadas de plantas similares (mismo tamaño, edad y condiciones de crecimiento) para 

descartar efectos ambientales o de crecimiento que pudieran influir en el estado de 

metilación. 

 



82 

 

 

Tratamientos de sequía 

Las plantas fueron expuestas a condiciones de estrés hídrico tres meses antes del inicio y 

hasta el final de la floración, con un riego semanal de 50-80 ml por maceta de 3 lts, con 

refuerzos periódicos en la época estival. Durante el periodo de floración se colectaron 

inflorescencias al comienzo del periodo de antesis a fin de establecer para analizar el 

porcentaje de procesos apomícticos y sexuales por citoembriología. Como control se 

utilizaron plantas en el mismo estado de desarrollo que fueron mantenidas en condiciones 

óptimas de riego. 

Contenido relativo de agua (CRA) 

El estado hídrico de las plantas se determinó mediante el contenido relativo de agua (CRA) 

(Fritz, 1976). Para ello se colectaron tres muestras de hojas completamente expandidas 

de cada planta una vez cada quince días durante el periodo de floración y, tras las 

determinaciones del peso fresco, se hidrataron en tubos con agua destilada durante 3 hs 

a temperatura ambiente (aprox. 25 °C) en oscuridad, a fin de determinar el peso turgente, 

que se registró después de secar suavemente la superficie de las hojas con papel 

absorbente. Luego, las hojas fueron secadas en estufa a 75 °C durante 72 hs y se volvieron 

a pesar para obtener el peso seco. El CRA se calculó utilizando la fórmula: 

CRA = (peso fresco - peso seco) x (peso turgente - peso seco)-1 x 100 

Extracción de ADN 

El ADN genómico se extrajo de panojas frescas que se congelaron y molieron hasta 

convertirlo en polvo en nitrógeno líquido utilizando un TissueLyser II (Qiagen). Para cada 

muestra se incubaron 100 mg de tejido a 65 °C en buffer de extracción precalentado que 

contenía 100 mM de Tris HCl pH 8, 1,4 M de NaCl, 20 mM de EDTA pH 8, 2 % de CTAB (p/v) 

y 0,5 % (v/v) de β-mercaptoetanol. Posteriormente se agregó cloroformo en una 

proporción de 2 : 1 (buffer : cloroformo) y se recolectó la fase acuosa después de la 

centrifugación. El ADN se precipitó con un volumen de isopropanol y se lavó con etanol al 

70 % (v/v). El pellet se secó al aire y se resuspendió en 50 µL de agua Milli-Q que contenía 

20 µg/mL de ARNasa. Todas las muestras se cuantificaron utilizando un fluorómetro Qubit 
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(Thermo-Fisher Scientific, Waltman, EE. UU.) y la calidad del ADN se determinó en base a 

su integridad en geles de agarosa. 

Construcción de bibliotecas y secuenciación (Análisis de metilación del ADN) 

Se utilizó la técnica de MCSeEd (Marconi et al., 2019) utilizando inflorescencias de plantas 

del cv. Don Walter cultivadas bajo condiciones de sequía (estrés) y normalmente regadas 

(control).  Las bibliotecas se construyeron de acuerdo a Marconi et al. (2019). Las enzimas 

seleccionadas para inferir los contextos de metilación de CG, CHG, CHH y 6mA fueron AciI, 

PstI, EcoT22I y DpnII, respectivamente, en combinación con MseI. Para cada biblioteca se 

digirieron 250 ng de ADN con las cuatro combinaciones de enzimas siguiendo el protocolo 

informado por Marconi et al. (2019) y Di Marsico et al. (2020). Luego, las bibliotecas se 

combinaron y purificaron utilizando bolitas magnéticas (Agencourt AMPure XP, Beckman 

Coulter, EE. UU.). Luego se realizó una selección por tamaño de fragmentos de ADN 

mediante electroforesis en gel y purificación con kits de extracción de gel QIAquick 

(Qiagen) para fragmentos en el rango de 250 pb a 600 pb. Las bibliotecas seleccionadas 

por tamaño se cuantificaron utilizando un fluorómetro (Qubit, Life Technologies), y se 

amplificó una cantidad normalizada de ADN (15 ng) con un iniciador que introdujo un 

índice de Illumina (en el sitio del adaptador común Y) para la demultiplexación. Luego, las 

muestras se amplificaron utilizando iniciadores con índices particulares, se combinaron y 

se enriquecieron por PCR de acuerdo a las condiciones especificadas por Marconi et al. 

(2019). Las muestras obtenidas se secuenciaron en Novogene (Reino Unido), utilizando la 

plataforma Illumina con lecturas single-end de 150 pb. 

La calidad de las lecturas se verificó utilizando el programa FastQC 

(www.bioinformatics.babraham.aC.uk/projects/fastqc/) empleando un pipeline 

desarrollado por Novogene. Las secuencias de los adaptadores, las secuencias duplicadas, 

las lecturas que contenían N > 10 % (donde N representa la base que no se puede 

determinar), las lecturas ambiguas y de baja calidad (con un recuento de bases de Phred 

valor < 20) fueron eliminadas utilizando el programa TrimGalore 

(https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/trim_galore). Las lecturas crudas 

de la secuenciación de las bibliotecas en los contextos CG, CHG, CHH y 6mA se analizaron 
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siguiendo el protocolo y el pipeline descritos por Marconi et al. (2019). Las lecturas se 

normalizaron y se filtraron descartando todos los sitios con un valor de co-logaritmo del 

coeficiente de variación mayor que -0,35. Los niveles relativos de metilación en cada sitio 

se calcularon siguiendo el procedimiento de Marconi et al. (2019) y las posiciones de 

metilación diferencial (DMP, por sus siglas en inglés) se llamaron siguiendo el manual del 

paquete R methylKit (Akalin et al., 2012). El mapeo de los puntos diferencialmente 

metilados (DMP) se realizó con el procedimiento de elegir la mejor ventana y las regiones 

diferencialmente metiladas (DMR) se identificaron como se informara en Marconi et al. 

(2019). En resumen, el primer paso fue maximizar el número de DMR en un conjunto de 

ventanas adyacentes para identificar la mejor longitud de ventana para cada contexto. Por 

lo tanto, se probaron diferentes rangos de ventanas, desde 100 hasta 2.000 pb. Para ello, 

cada ventana potencial (es decir, 100 pb) se examinó en busca de DMP que estuvieran 

significativa y diferencialmente metilados (tasa de falsos positivos, < 0,05). El final de la 

ventana se registró en la posición del DMP para que comience en el lugar correspondiente. 

Se incluyeron DMP adicionales que mapearon dentro de la ventana re-posicionada (es 

decir, 100 pb) en el clúster, siempre que se cumplieran las siguientes condiciones: (i) la 

dirección del cambio de metilación estaba de acuerdo con el DMP previo incluido en el 

clúster; y (ii) los DMP que se incluyeron fueron llamados con un umbral de significancia 

dado (tasa de falsos positivos, < 0,05). Después de incluir los DMP en el clúster, se registró 

el inicio de la ventana en la posición del extremo 3' más alejado de los DMP incluidos y el 

procedimiento se repitió tal como se describe. Si no se identificaron DMP adicionales 

basándose en las condiciones descritas, se reinició el procedimiento de escaneo hasta que 

se identificara uno. Los clusters que estaban compuestos por más de 2 DMP se analizaron 

mediante regresión logística para identificar y definir los DMR. Una vez obtenido el dato 

para cada longitud de ventana, se eligió la mejor longitud, es decir, la que maximizaba el 

número de DMR por ventana. En este punto, el script se reinició para cada contexto 

utilizando la ventana adyacente de la longitud elegida en pb (1.000 para CG, 900 para CHG, 

900 para CHH y 600 para 6mA). 
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Genes Diferencialmente Metilados (DMGs) 

Para analizar el modo en que los patrones de metilación típicos de las regiones génicas 

podrían afectar la expresión del modo reproductivo se analizaron las distribuciones de 

DMP y DMR en relación a las secuencias genómicas codificantes y reguladoras (Cuerpos 

Extendidos de Genes, EGB). Las regiones diferencialmente metiladas que contienen 

posiciones que mapean en genes se analizaron desagregando los EGB en cuerpo del gen 

(50 y 30 UTR, intrones y exones), 2 kb aguas abajo y 2 kb aguas arriba. Las tres regiones en 

los cuatro contextos (CG, CHG, CHH y 6mA) se analizaron por separado en función de la 

correlación entre la expresión génica y la posición metilada. Estas regiones se filtraron si 

en la misma región tenían posiciones metiladas y no metiladas en la misma comparación 

con respecto al modo reproductivo. 

Para evaluar la distribución de las posiciones metiladas en los EGBs, se trazó el conjunto 

completo de genes diferencialmente metilados en cada contexto utilizando una ventana 

de 100 pb. Los cuerpos de los genes se trazaron a 2.000 pb desde el inicio y hasta el final 

de los modelos de genes para tener una resolución óptima de la distribución. 

Genes Diferencialmente Expresados 

Se realizó un análisis comparativo con los genes diferencialmente expresados de un 

trabajo previo comparando transcriptomas de plantas control y sometidas a estrés hídrico 

(Selva et al., 2020). De esta manera, se realizó una comparación cruzada para detectar los 

genes expresados diferencialmente en el experimento de RNA-seq y diferencialmente 

metilados en el análisis MCSeEd, con el fin de detectar genes regulados por metilación que 

estén sobreexpresados o reprimidos. 

 

Para el análisis bioinformático se contó con la asistencia de los Dres. José Carballo y 

Cristian A. Gallo, Bioinformáticos del grupo Apomixis del CERZOS-CONICET. 

 



86 

 

 

Resultados 

Contenido relativo de agua (CRA) 

Se realizó el promedio de las mediciones de los valores de CRA determinados durante la 

duración del ensayo para las plantas del cultivar Don Walter de E. curvula. El valor 

calculado para las plantas sometidas a estrés fue de 61,21 % y para las plantas control de 

77,62 %. 

Posiciones (DMP) y Regiones Diferencialmente Metiladas (DMR) 

Para asociar el comportamiento reproductivo de E. curvula en condiciones de estrés 

hídrico con regiones diferencialmente metiladas del genoma se recurrió a la técnica 

MCSeEd (Marconi et al., 2019) utilizando inflorescencias de plantas del cv. Don Walter 

cultivadas bajo condiciones de sequía (estrés) y normalmente regadas (control). Para ello 

se construyeron seis bibliotecas de MCSeEd mediante doble restricción-ligación, con MseI 

en combinación con una de las cuatro enzimas sensibles a metilación AciI, PstI, EcoT22I y 

DpnII para los contextos CG, CHG, CHH y 6mA, respectivamente (Tabla S21). 

Se obtuvo un promedio de 6.599.544 de lecturas de 150 pb para cada muestra y contexto 

(Tabla S21). Estas lecturas se alinearon con el ensamblado de referencia preliminar del 

genoma de E. curvula cv. Don Walter y solo se retuvieron las lecturas que se alinearon en 

posiciones genómicas con hasta cuatro alineamientos, ya que el genotipo en estudio es 

tetraploide. Para la comparación se identificaron 110.899 loci que contenían citosinas 

diferencialmente metiladas (42.381 para CG, 31.606 para CHG y 36.912 para CHH) y 

35.805 loci que contenían adeninas diferencialmente metiladas (6mA). 

Los loci de MCSeEd fueron normalizados, filtrados y analizados con el paquete R MethylKit 

(Akalin et al., 2012). En la comparación control vs estrés (Tabla 2.4) se identificaron 12.196 

(para CG), 8.672 (para CHG), 9.786 (para CHH) y 11.796 (para 6mA) posiciones con niveles 

de metilación significativamente diferentes (Posiciones Diferencialmente Metiladas, 

DMPs) (FDR < 0,05).  
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Tabla 2.4. Posiciones Diferencialmente Metiladas (DMPs) en los contextos CG, CHG, CHH 

y 6mA al comparar las muestras control vs estrés. 

Contexto DMPs Met Desmet 

 Estrés vs Control  

CG 12.196 5.319 6.877 

CHG 8.672 4.620 4.052 

CHH 9.786 5.106 4.680 

6mA 11.796 5.594 6.202 

Además de los DMPs, se identificaron regiones con metilación diferencial (DMRs). Se trata 

de regiones genómicas donde se encontraron al menos dos DMPs con el mismo patrón de 

metilación (desmetilados o metilados) dentro de una misma ventana específica. Un total 

de 692 DMRs se detectaron en el contraste entre muestras control vs estrés hídrico. De 

estos DMRs, 326 resultaron diferenciales en los contextos CG, 125 en CHG, 136 en CHH y 

105 para el contexto 6mA (Tabla 2.5). En la Tabla 2.5 las DMRs de los distintos contextos 

se discriminan según su posición con respecto a regiones génicas: cuerpo del gen, previo 

a la secuencia codificante (2 kb aguas arriba) o posteriores a la secuencia codificante (2 kb 

aguas abajo). Las regiones previas y posteriores al cuerpo del gen corresponden a regiones 

potencialmente regulatorias y en conjunto forman el Cuerpo Extendido del Gen (EGB). 
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Tabla 2.5. Regiones con Metilación Diferencial (DMRs) en los contextos CH, CHG, CHH y 

6mA. Se muestra el número de regiones que mapearon sobre secuencias codificantes y 

reguladoras del genoma (Cuerpos Extendidos de Genes, EGB). 

  2 kb aguas arriba Cuerpo de gen 2 kb aguas abajo 

  Met Desmet Met Desmet Met Desmet 

Contexto DMRs Estrés vs Control 

CG 326 49 76 68 87 49 61 

CHG 125 17 14 46 22 29 17 

CHH 136 23 27 28 15 11 19 

6mA 105 16 18 16 19 20 4 

Identificación de Genes Diferencialmente Metilados (DMGs) 

Para entender la manera en que los patrones de metilación de las regiones génicas afectan 

la expresión de los genes, se analizó la distribución de los DMPs a lo largo de las DMRs 

teniendo en cuenta su posición en las secuencias codificantes y reguladoras (Cuerpos 

Extendidos de Genes, EGB). Cuando se compararon los patrones de metilación sobre estas 

secuencias en plantas control y sometidas a estrés hídrico, se encontró un total de 206 

regiones 2 kb aguas arriba, 266 regiones en el cuerpo de genes y 186 regiones 2 kb aguas 

abajo que contenían al menos una citosina diferencialmente metilada. De las 105 DMRs 

metiladas en 6mA, 34 se encontraban en regiones 2 kb aguas arriba, 35 en el cuerpo de 

genes y 24 en regiones 2 kb aguas abajo (Tabla 2.5). 

La comparación de patrones de metilación entre ambas condiciones experimentales 

(control y estrés hídrico) en todos los contextos de metilación arrojó un número similar de 

genes metilados y desmetilados.  

Cuando se analizó el estado de metilación en los genes presentes en estas DMRs, se 

encontraron 587 que estaban representados en el ensamblado del cv. Don Walter con al 

menos una región metilada 2 kb aguas arriba, 2 kb agua abajo o en el cuerpo del gen. De 

estos, solo 368 presentan homología con proteínas conocidas en la base de datos String 
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(Szklarczyk et al., 2019). En la Tabla 2.6 se muestran 4 genes pertenecientes la familia de 

BabyBoom, ubiquitinas, Fbox y SBT subtilisina. Además, se seleccionaron un conjunto de 

30 genes diferencialmente metilados que se muestran en la Tabla Suplementaria TS 2.22, 

por estar involucrados en vías relacionadas a la reproducción en base a la literatura.  

Tabla 2.6: Genes de interés diferencialmente metilados relacionados a la via reproductiva, 

tomados de los 368 genes anotados. Pertenecientes desde el primero al último y 

respectivamente a BabyBoom, ubiquitinas, Fbox y SBT subtilisina. 

Gen anotado 
seleccionado 

Nombre Anotación Estado metilación 

maker-ScA7Agc_718-
augustus-gene-54.34 

BBM 
AP2-like ethylene-responsive transcription factor BBM; Transcription 

factor that promotes cell proliferation, differentiation and 
morphogenesis, especially during embryogenesis 

metilado CHH en 2kb 
aguas arriba 

augustus_masked-
ScA7Agc_1967-

processed-gene-43.156 
BPM2 

BTB/POZ and MATH domain-containing protein 2; May act as a 
substrate-specific adapter of an E3 ubiquitin-protein ligase complex 

(CUL3-RBX1-BTB) which mediates the ubiquitination and subsequent 
proteasomal degradation of target proteins 

desmetialdo CG en 2kb 
aguas arriba 

maker-ScA7Agc_65-snap-
gene-27.191 

AT1G67390 

F-box family protein; Contains the following InterPro domains: F-box 
domain, cyclin-like (InterPro:IPR001810), F-box domain, Skp2-like 

(InterPro:IPR022364); BEST Arabidopsis thaliana protein match is: F-
box family protein (TAIR:AT3G60790.1); Has 1872 Blast hits to 1854 

proteins in 24 species: Archae - 0; Bacteria - 0; Metazoa - 0; Fungi - 0; 
Plants - 1872; Viruses - 0; Other Eukaryotes - 0 (source: NCBI BLink) 

desmetilado CHH en 2kb 
aguas arriba 

maker-ScA7Agc_815-
augustus-gene-149.445 

SBT1.6 
Subtilisin-like serine protease 2; Serine protease similar to subtilisin; 

Belongs to the peptidase S8 family 
desmetilado CHH en 2kb 

aguas arriba 

 

Genes Diferencialmente Metilados y su Expresión en genotecas de RNA-Seq 

Como se mencionara previamente, una de las principales ventajas de E. curvula como 

especie apomíctica diplospórica modelo es la cantidad de herramientas genómicas 

desarrolladas por el grupo del CERZOS. Entre ellas se encuentra una base de datos de 

transcriptos del mismo cv. Don Walter cultivado en condiciones de estrés hídrico y en 

condiciones normales de riego (Selva et al., 2020). Las lecturas de este transcriptoma se 

mapearon sobre los genes diferencialmente metilados para detectar genes regulados 

positiva y negativamente en relación a la apomixis. De esta forma, se analizó la cantidad 
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de lecturas del experimento de ARN-seq de los 368 genes anotados que se metilaron 

diferencialmente entre ambas condiciones experimentales. La Tabla 2.7 muestra los 30 

genes seleccionados previamente conjuntamente con su nivel de expresión en el 

experimento de ARN-seq. 

Tabla 2.7. Selección de genes diferencialmente metilados mapeados sobre las lecturas del 

transcriptoma en condiciones control (Control 1, Control 2 y Control 3) y de estrés hídrico 

(Estrés 1, Estrés 2 y Estrés 3) del cv. Don Walter (Selva et al., 2020).  

Gen anotado seleccionado Control 1 Control 2 Control 3 Estrés 1 Estrés 2 Estrés 3 

maker-ScA7Agc_718-augustus-gene-54.34 - - - - - - 

snap_masked-ScA7Agc_718-processed-gene-

40.291 - - - - - - 

snap_masked-ScA7Agc_73-processed-gene-0.20 10.36 13.33 13.17 21.99 6.37 7.9 

maker-ScA7Agc_1967-snap-gene-43.511 3.12 1.18 3.09 3 3 0 

augustus_masked-ScA7Agc_1967-processed-

gene-43.156 0 2 3 3 1 1 

maker-ScA7Agc_1869-augustus-gene-0.131 1 1 1 0 1 1 

augustus_masked-ScA7Agc_718-processed-

gene-93.423 15.54 6.57 21.91 27.5 4.55 8.8 

maker-ScA7Agc_65-augustus-gene-37.208 142.59 171.59 224.04 251.51 300.54 119.62 

maker-ScA7Agc_1967-snap-gene-37.281 115.18 0.81 315.99 9.11 118.59 152.06 

maker-ScA7Agc_253-augustus-gene-0.5 0 0 0 1 0 1 

maker-ScA7Agc_718-snap-gene-22.565 465.56 455.94 517.86 475.29 456.79 503.04 

maker-ScA7Agc_1012-snap-gene-47.12 0 0 15.18 14.62 0 16.24 

maker-ScA7Agc_718-snap-gene-114.496 3.3 10.16 0 19.59 0 0 

maker-ScA7Agc_1012-snap-gene-7.90 4.81 14.7 29.15 14.33 4.8 4.84 

snap_masked-ScA7Agc_73-processed-gene-0.19 3 11 15 12 7 2 

maker-ScA7Agc_718-augustus-gene-49.433 5 1 4 1 1 1 

maker-ScA7Agc_815-augustus-gene-61.571 3 4 3 9 5 5 
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snap_masked-ScA7Agc_1967-processed-gene-

43.327 1 2 3 5 1 1 

maker-ScA7Agc_718-snap-gene-80.150 11.78 8 8.57 23 14.55 10 

maker-ScA7Agc_815-augustus-gene-76.630 440.1 364.05 318.56 313.01 336.07 461.02 

maker-ScA7Agc_1267-augustus-gene-0.34 1 0 0 1 0 0 

maker-ScA7Agc_65-snap-gene-27.191 0 0 27.61 8.55 0 0 

augustus_masked-ScA7Agc_189-processed-

gene-58.496 - - - - - - 

maker-ScA7Agc_33-snap-gene-21.285 28.34 14.97 22.22 12.07 19.67 31.06 

maker-ScA7Agc_815-augustus-gene-149.445 0 0 0 1 0 0 

maker-ScA7Agc_718-snap-gene-67.134 93.94 12.45 24.58 35.53 13.13 36.53 

maker-ScA7Agc_815-augustus-gene-127.449 0 0 0 0 0 0 

maker-ScA7Agc_718-augustus-gene-132.292 21.85 14.25 32.99 26.7 21.35 28.12 

maker-ScA7Agc_815-augustus-gene-100.147 124 136 156 135 101 95 

maker-ScA7Agc_815-augustus-gene-61.515 216.37 243.27 247.49 362.8 249.4 134.46 

Discusión 

Luego de analizar los resultados obtenidos en este capítulo de tesis y a lo largo de los años 

en el grupo de trabajo, resulta evidente que el estrés interno y externo ejerce una gran 

influencia sobre el modo reproductivo de las plantas de Eragrostis curvula, sugiriendo una 

regulación epigenética del mismo.  

Estudios de mutantes en Arabidopsis y otras especies permiten evidenciar una 

participación significativa de las modificaciones epigenéticas sobre los patrones de 

expresión que controlan el desarrollo reproductivo (Garcia-Aguilar et al., 2010; Olmedo-

Monfil et al., 2010; Singh et al., 2011; Grimanelli, 2012). De acuerdo a los resultados 

obtenidos y analizados en esta tesis podría afirmarse que el modo reproductivo de E. 

curvula estaría en concordancia con estos estudios. 

Algunas de las primeras observaciones relacionadas a efectos epigenéticos sobre el 

control de la apomixis indicaron que el locus que la controla residía en una región 

altamente heterocromática enriquecida en ADN repetitivo, particularmente 
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retrotransposones y (Calderini et al., 2006; Conner et al., 2008). Tales condiciones están 

correlacionadas con el estado de metilación del ADN. Por ejemplo, los análisis 

comparativos de pequeños ARN, modificaciones de histonas y metilación de citosina en 

plantas apomícticas y sexuales de Cenchrus ciliaris (Kumar, 2017) llevaron a la 

identificación de diferentes clases de retrotransposones. De los 19 probados, seis estaban 

preferentemente activos en plantas apomícticas y uno de ellos estaba hipermetilado en 

plantas sexuales (95 % versus 35 % de 5-metil citosinas en plantas sexuales y apomícticas, 

respectivamente). 

En este capítulo se analizaron plantas apomícticas facultativas sometidas a un estrés 

hídrico a fin de determinar las diferencias en los niveles de metilación. La metilación del 

ADN es influenciada por diversos factores abióticos y bióticos, lo que resulta en una mejor 

adaptabilidad de las plantas a condiciones ambientales adversas. En primer lugar, se 

analizaron las posiciones diferencialmente metiladas entre las plantas control y 

estresadas. Bajo condiciones de estrés hídrico se observaron 1.29 veces más posiciones 

desmetiladas en CG, 1.14 veces más metiladas en CHG, 1.09 veces más metiladas en CHH, 

y 1.1 veces más desmetiladas 6mA, siempre en relación al control. Es decir que se 

encontraron más posiciones desmetiladas en los contextos CG y 6mA y más metiladas en 

CHG y CHH en las plantas estresadas, siendo bastante superior la cantidad de posiciones 

diferencialmente metiladas en los contextos de CG y 6mA. Resultados similares fueron 

encontrados en un estudio previo en la misma especie (Carballo et al., 2021) al comparar 

un genotipo sexual con un apomíctico facultativo, evidenciando una gran cantidad de 

posiciones diferencialmente metiladas en el contexto 6mA entre ambos genotipos.  

La metilación del ADN sobre la sexta posición del anillo de adenina (6mA) es una de las 

modificaciones de ADN más abundantes. Los trabajos de investigación centrados en este 

tema han tenido un gran impacto en los últimos años en parte debido al desarrollo de 

tecnologías capaces de detectar las modificaciones en 6mA (Liang et al., 2018; Marconi et 

al., 2019; Zhou et al., 2018). Las consecuencias de las modificaciones de 6mA sobre la 

expresión génica aún no han sido completamente dilucidadas. Sin embargo, en O. sativa 

y Arabidopsis se observó un efecto aditivo a la metilación CG, reprimiendo la expresión 

génica cuando la marca de metilación se encuentra alrededor del sitio de inicio de la 
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transcripción. Esta misma combinación y promueve la expresión génica cuando la marca 

de metilación se encuentra sobre el cuerpo del gen (Liang et al., 2018; Zhou et al., 2018). 

Con respecto a las regiones diferencialmente metiladas se observó que en el genoma de 

las plantas estresadas siempre había más regiones desmetiladas en el contexto CG sobre 

secuencias codificantes y reguladoras, mientras que siempre hubo mayor metilación en 

el contexto CHG. En tanto para CHH y 6mA, no se logró encontrar un patrón común. 

Nuevamente, estos resultados son similares a los informados por Carballo et al. (2021) 

trabajando con la misma especie y cultivar. 

Cuando se analizó el estado de metilación en los genes presentes en las regiones 

diferencialmente metiladas, se encontraron 587 genes que estaban representados en el 

ensamblado del cv. Don Walter con al menos una región metilada 2 kb aguas arriba, 2 kb 

aguas abajo o en el cuerpo del gen. De estos, solo 368 presentaron homología con 

proteínas conocidas en la base de datos String (Szklarczyk et al., 2019). Uno de los genes 

diferencialmente metilados es BBM (BABYBOOM) que se encontró metilado en el 

contexto CHH en la posición 2kb aguas arriba. Este gen fue encontrado en otros estudios 

en la misma especie diferencialmente expresado entre plantas apomícticas y sexuales 

(Selva et al., 2020; Carballo et al., 2021). En Pennisetum squamulatum, se encontró que el 

mismo gen, PsASGR-BABY BOOM (PsASGR-BBML), se expresa en los óvulos antes de la 

fertilización y puede inducir la partenogénesis y la producción de descendencia haploide 

(Conner et al., 2015). En Oryza sativa se observó que la expresión ectópica de BABY 

BOOM1 (BBM1) en el óvulo es suficiente para desencadenar la partenogénesis (Khanday 

et al., 2019). En este estudio se observó que las plantas de E. curvula sometidas a estrés 

hídrico muestran un aumento en los niveles de sexualidad, lo cual nos permite suponer 

que el gen BBM se encuentra reprimido en las plantas sometidas a estrés hídrico, ya que 

se encuentra metilado aguas arriba en el contexto CHH.  

La ubiquitinación regula casi todos los aspectos de los eventos celulares en eucariotas. El 

control mediado por la degradación proteosómica de reguladores clave del ciclo celular y 

otros objetivos influyen en las decisiones del destino reproductivo y el desarrollo de la 

línea germinal (Dieterle et al., 2005; Thomann et al., 2005). En este caso, se encontraron 
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varios genes anotados relacionados a la ubiquitinacion con al menos una región 

diferencialmente metilada. En particular, se encontró un gen denominado BPM2 

desmetilado en CG a 2kb aguas arriba, lo cual nos indica que esta ubiquitina está siendo 

reprimida en condiciones de estrés hídrico, y podría estar vinculada al aumento en el 

número de sacos embrionarios de tipo sexual. Resultados similares fueron encontrados 

por Selva et al. (2020) y Carballo et al. (2021) analizando plantas de E. curvula, en 

concordancia con los resultados obtenidos en este capítulo.  

Adicionalmente, se encontraron varios genes F-Box diferencialmente metilados entre las 

plantas estresadas y control. Las proteínas F-box participan en el reconocimiento de 

proteínas diana degradadas por la E3 ubiquitina ligasa y mediada por proteasoma 26S. 

Este resultado muestra que puede haber una correlación entre los genes a los que se 

dirigen las proteínas F-box y el comportamiento reproductivo.  

Finalmente, las subtilisinas son proteasas que se asocian con las primeras etapas del 

desarrollo de semillas (D’erfurth et al., 2012) y modo reproductivo (Galla et al., 2017; 

Bräuning et al., 2018). Se encontraron aquí varias de estas proteasas viculadas a al menos 

una RDM, y en particular una de ellas se encontró de forma desmetilada en CHH 2kb aguas 

arriba del cuerpo del gen. Resultados similares fueron encontrados en la misma especie y 

cultivar al comparar plantas control y sometidas a estrés hídrico por Selva et al. (2020). 

Podria suponerse que aumenten los niveles de sexualidad por la desmetilación del gen 

SBT1.6.  

Respecto a la técnica implementada para determinar los niveles de metilación (Marconi 

et al., 2019), puede destacarse la ventaja que ofrece al analizar al mismo tiempo varios 

contextos de metilación, lo cual resulta interesante ya que las plantas han desarrollado 

mecanismos adicionales de metilación de citosinas en contextos simétricos (CHG) y 

asimétricos (CHH) (Matzke y Mosher, 2014), mientras que otros organismos vivientes 

poseen solo en el contexto simétrico CG (Klose y Bird, 2006). El sistema comparativo que 

se utiliza en el presente trabajo incluye genotipos tetraploides con un mismo fondo 

genético y mismo comportamiento reproductivo (apomixis facultativa), que simplifica el 

análisis y refuerza los resultados obtenidos. 
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Conclusiones 

1-El estrés interno y externo ejerce una gran influencia sobre el modo reproductivo de 

Eragrostis curvula, modificando la expresión del carácter apomixis en plantas apomicticas 

facultativas. Esto afirma la hipótesis de que existe un control epigenético sobre la 

regulación de la apomeiosis en E. curvula.  

2-La utilización de la técnica de MCSeEd permitió la identificación de secuencias 

diferencialmente metiladas, entre plantas apomicticas facultativas pertenecientes al 

mismo cv. (Don Walter) control y sometidas a estrés hídrico.  

3-Se encontraron más posiciones desmetiladas en los contextos CG y 6mA y más metiladas 

en CHG y CHH en las plantas estresadas en relación al control y la cantidad de posiciones 

diferencialmente metiladas fue bastante superior para los contextos de CG y 6mA. Esto 

último concuerda con estudios en otras especies.  

 

4-En las regiones diferencialmente metiladas se logró encontrar genes vinculados al modo 

reproductivo, como BABYBOOM, ubiquitinas, FBox y subtilisinas, en concordancia con lo 

encontrado en trabajos previos del grupo de trabajo. 
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Conclusión general 

Se logró construir el primer mapa de ligamiento genético consenso de la especie Eragrostis 

curvula, posicionando el locus responsable de la apomeiosis. Para ello se generó una 

población de mapeo a nivel tetraploide, a partir del cruzamiento entre los parentales 

contrastantes para el modo reproductivo: OTA (genotipo sexual materno) y Don Walter 

(apomíctico facultativo). El genotipado de los individuos de la población se realizó con la 

tecnología DArT-SNP, que presenta mayor confiabilidad y precisión en la obtención de 

marcadores que otras plataformas de genotipado. El fenotipado del modo reproductivo 

se realizó por citoembriología y se diseñó y evaluó un primer 100 % ligado a la apomixis, 

que demostró ser preciso en la discriminación entre individuos apomícticos y sexuales. 

Este nuevo marcador desarrollado por nuestro grupo de trabajo es una herramienta 

invaluable para la caracterización de las plantas y futuros estudios sobre el carácter 

apomixis. A su vez, también los marcadores codominantes de tipo KASP desarrollados en 

esta tesis para validar los marcadores SNPs 100 % ligados al APO locus, demostraron su 

exactitud y confiabilidad para la fenotipificación.  

Gracias a las secuencias correspondientes a los marcadores SNPs 100 % ligados a la 

apomeiosis se encontraron genes que podrían ser potenciales candidatos para la 

regulación del modo reproductivo y que presentan homología con otros genes informados 

(transaminasa, E3 ligasa y proteína hipotética). 

Los resultados obtenidos nos permiten inferir que en E. curvula la apomeiosis está 

controlada por una región genómica que posee una segregación 1 : 1 y que la sexualidad 

está silenciada o reprimida, pero aún funcional, en las plantas apomícticas y se des-

reprime (parcialmente) por el estrés. La influencia del estrés sobre el modo reproductivo 

fue demostrada al analizar las modificaciones en la expresión del carácter en plantas 

apomicticas facultativas, afirmando la hipótesis de que existe un control epigenético sobre 

la regulación de la apomeiosis en E. curvula.   

El análisis de los niveles de metilación mediante la técnica de MCSeEd en plantas del cv. 

apomíctico facultativo (Don Walter) sometido a estrés hídrico, permitió identificar 

regiones diferencialmente metiladas. Cuando se analizó el estado de metilación en los 
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genes presentes en las regiones diferencialmente metiladas, se encontraron varios que 

presentan homología con proteínas conocidas, como BABYBOOM, ubiquitinas, FBox y 

subtilisinas, en concordancia con lo encontrado en trabajos previos por nuestro grupo de 

trabajo y en otras especies apomícticas modelo. 

La construcción del mapa consenso de ligamiento y la población de que se dispone de la 

especie E. curvula, a nivel tetraploide, posibilitará la realización de estudios adicionales 

que ayuden a identificar los genes que regulan otros componentes de la apomixis, como 

la partenogénesis y pseudogamia. También permitirá el estudio de otros caracteres que 

contrastan en los genotipos parentales y que son factores limitantes para la producción 

de pasto llorón, como por ejemplo la calidad del forraje. Finalmente, también sería posible 

mapear genes que estén involucrados en la tolerancia al estrés tanto biótico como abiótico 

y que permitan mejorar la adaptación de esta especie, que se ha convertido en una 

forrajera indispensable para zonas de producción marginales. 
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Apéndice  

Tabla S1. GL1 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg Posición Sintenia Secuencia 

100363940|F|0-7:A>C-7:A>C nnxnp 0 Contig28 TGCAGACCGCAGCATCAGCCTGAAGACCTAACTGAGACGTATGAAACCGACCCGAGCTTAGCAACAGCG 

100415066|F|0-53:G>T-53:G>T hkxhk 5 Contig28 TGCAGCTTGAACCAGTCCAGCATCGCTCAGGAATTGTTCATTGTACATGTGGCTCCCTGCCTCCCCGAT 

100492833|F|0-25:C>T-25:C>T nnxnp 22 Contig1 TGCAGTGGTCGACCCCCTCTTGCTGTGGCGCACGGGTGTGCCTGTCGGTGAGTCGGGGGATAGCATGGC 

100503486|F|0-27:T>A-27:T>A nnxnp 28 Contig28 TGCAGTCATCTGGATCAGAATGCTGCGAAGCATCTCGCGGGGAAACGGCGAGTCGATCTTTGCTTTTGA 

100477277|F|0-6:C>T-6:C>T nnxnp 29 Contig28 TGCAGTTGCCATTGTTACGTCACTGGCGGATGGGTGGTCCAGTTCACCAGTCGGACGGAGATTGTTGAG 

APO nnxnp 29   

100502388|F|0-17:A>T-17:A>T nnxnp 29 Contig28 TGCAGTCTATTGATTTGTGTGGTACACCAATACCCCGTGTCCCAAAATCATTGTGGGATATACCCGCGC 

100503486|F|0-31:G>A-31:G>A nnxnp 29 Contig28 TGCAGTCATCTGGATCAGAATGCTGCGAAGCATCTCGCGGGGAAACGGCGAGTCGATCTTTGCTTTGGA 

100332003|F|0-13:T>C-13:T>C nnxnp 29 Contig28 TGCAGAGTTCCATCGGAATATTGCGTAAGCATCCCTGTCTCTGGATTTCCCATCTTAGGCATGCCCTTG 

100479743|F|0-37:C>T-37:C>T nnxnp 30 Contig28 TGCAGTTCAACGACCTTTCCTACGGCGTCAAGAAAGGTGGCGCGGTGGGCTGCCTGCCGCTGTGTGTTA 

100507778|F|0-28:T>C-28:T>C nnxnp 30 Contig28 TGCAGTCGGCGACGGCTTCGACGAACCACGCGCCTTAGTCGGTGCACGCAACGCAGGCCTCGCCTGCTA 

100463862|F|0-13:G>A-13:G>A nnxnp 31 Contig688 TGCAGTACACGGAAGTTCTTGGCAAGGGCGCCTTCAAGACGGTGTATCCTTTCATAACTTATGTCTGAT 

100220226|F|0-12:A>G-12:A>G nnxnp 34 Contig28 TGCAGAAGCAGAGGCTTTTACAGCCTGTGCAGTCTCGTCATCAATCTTGGCCTTAAGTTGCTTCCCCTC 

100482350|F|0-15:C>T-15:C>T lmxll 38 Contig28 TGCAGTTCTGCACTATGGCTCATTGCCAGATCCTCATACCTTCAGCTTGCGAGGGGCCTGGTGGTCACT 

100492833|F|0-32:C>T-32:C>T nnxnp 41 Contig1 TGCAGTGGTCGACCCCCTCTTGCTGTGGCGCATGGGTGTGCCCGTCGGTGAGTCGGGGGATAGCATGGC 

100463587|F|0-24:G>A-24:G>A lmxll 42 Contig28 TGCAGGTCGGACATCTGCACGTACATCGGGGGCGGCACCACGGACGACGCCGCGAAAGGGTCTGCGCCC 

100463589|F|0-41:T>G-41:T>G lmxll 42 Contig28 TGCAGGTCGGACATCTGCACGTACATCGGGGGCGGCACCACGGACGACGCCGCGAAAGGGTCTGCGCCC 

100470856|F|0-29:A>T-29:A>T lmxll 44 Contig28 TGCAGGTGTGGGGAGTCATGGACAGGGCGTTGTGGAGGATGATGGATTGGGCAATGGTTGTGATGGCCA 

100470325|F|0-8:A>G-8:A>G lmxll 47 Contig28 TGCAGGCCGAGGTAGTTCATGCTCATGTTCCAGTGGCCATTGAAGATGTTTGTGATCCTCAGAGTCCCC 

100480256|F|0-57:C>A-57:C>A lmxll 48 Contig28 TGCAGATGCACACCATTAGGACTCAGTTCTTTCAATCCTGATGCAGCGAATCAACGTATTGACTTGTCT 

100445099|F|0-13:C>A-13:C>A lmxll 48 Contig28 TGCAGGTTGATGAAGAAATGTGAAGACTTGCCTGCTTGAGGGGGTCCTTATAGAGCGGGCACGTGGCGA 

100461331|F|0-18:A>G-18:A>G lmxll 50 Contig28 TGCAGATGACAGATCTGTGCCAGTCCATAGTGCCTCAGGTGTAGCAGCAGAGGCTGTCCAGCAAGCTAC 

100480740|F|0-33:C>T-33:C>T nnxnp 51 Contig28 TGCAGCTCAGAAGCTCTATATAAAGCGGCCTCGTGACGCTCGACTCACCACAGCTCATCCGAGTGGAGA 

100419370|F|0-49:T>C-49:T>C lmxll 54 Contig28 TGCAGTTCCTGATCCAAACGAAATGAATGTGTGGATGGGCTGTACAATACAATCGACGGACCCGATATC 

100371803|F|0-29:T>C-29:T>C nnxnp 57 #N/D TGCAGGCAAAACAGATCGGGATGTTCACGCCTGAGCGTGTTTGAGCCAGTGGCGGAGCTAAGATACAGT 

100434100|F|0-50:C>T-50:C>T lmxll 59 Contig28 TGCAGTGGAACGTGACCAGCGGGGGAAAAATGTTGTGGTGCAATCAATGGTGTAACATTGCTTGAATTA 

100480031|F|0-14:C>T-14:C>T nnxnp 61 Contig28 TGCAGAGCTCAGTGTCAAGGTCACCCACTCATCATACTAATTCAGCTGGTAGCTAGTACGCATGGGCCA 

100427002|F|0-23:C>A-23:C>A lmxll 63 Contig28 TGCAGAAGAGAGCGTCCATGGCGACCCATCCGAAGTGCGTCCGCATCATGGGCTCCACAACCGCCCGAG 

100477278|F|0-7:G>T-7:G>T nnxnp 66 Contig28 TGCAGTCTCCATTGTTACATCACTGGCGGATGGGTGGTCCAGCTCACCAGTCGGACGGAGATTGTTGAG 

100472548|F|0-7:A>G-7:A>G lmxll 67 Contig449 TGCAGAGGATCCTCACTCCCTAACGTTTGCTTGGAGCATGTCACGGATGAAGACAGAACCGAGGCACGG 

100494721|F|0-24:A>T-24:A>T lmxll 68 Contig28 TGCAGGTTAAGGCTCATGATTGATTTAGGGTGGAACCACAAGCAAGAGAAAGTGACAATGTTGATTTTG 

100485261|F|0-65:G>A-65:G>A lmxll 71 Contig28 TGCAGGCTGTATAGCATGTTGCTGCTCGCGGTCGCGCCTCGCTGCCAAAGCCATGCGTTGATGCCACTG 

100457096|F|0-28:G>T-28:G>T nnxnp 81 Contig28 TGCAGTTTAACAAGCGCTCCCTATTCCTTGTCTCCTTTGCCAACATTGCTGTCGTCACTATCGTCAACC 

100434002|F|0-46:A>G-46:A>G nnxnp 87 Contig25 TGCAGTGCCAGCGCCGTCCCCGATGACCTGCGGTGGTGCTCCCCTCGTTCGTTGTGTCTGATTCCAGTT 

100441731|F|0-43:A>G-43:A>G hkxhk 98 Contig28 TGCAGCAGAAACATGGACGGATAAAGGAGAGACAAGTGTATGAGACATTTGCAAGTTGGAGCATCTTAA 

100418043|F|0-46:A>G-46:A>G nnxnp 102 Contig28 TGCAGTCCAAGACCGTGCTCACTGATGTTTTCCTTGGCAAGAGTCCGAAGCCGCCTTCGATGAACAACG 

100488602|F|0-17:G>A-17:G>A hkxhk 102 Contig28 TGCAGATGGTAAATGCAATTGACTAATAGAAAGGTAAAGCAAAGTCCTGCCCATAACAGGATATGTTGT 

100390398|F|0-40:C>T-40:C>T nnxnp 115 Contig28 TGCAGAGCCTGAAAATGCGCGGGGCATCGGATCCGTGGCTTGGCGGTCGGCGGGTTGCGTCGAACAAAG 

100428509|F|0-60:G>T-60:G>T nnxnp 122 Contig28 TGCAGATTCGACGAGGTAGAAATCAACACGAGGAATGTTGCCATACTACGATCGGCGATGTGCATTATT 

100510779|F|0-46:G>C-46:G>C nnxnp 127 Contig28 TGCAGTCCAGCGTCTCATCCACTCCGAACTTGTACCTGAACCCCAACTCCACGAGCTTGCTGGTGTCAA 

100445745|F|0-13:T>G-13:T>G nnxnp 131 Contig28 TGCAGTCCTGCATGTTGAAGGTATATTGATGGGAAACTTACGGTTCCTGTGACGAAAATTGATCGCAGT 

100426990|F|0-55:A>G-55:A>G nnxnp 134 Contig28 TGCAGAAGAGAGAACAGAGTATCTAAGCCTTGGCATCACCTTTGGCTAGGCCAAGGAGAGATGGCCGAG 

100432385|F|0-35:G>A-35:G>A lmxll 135 Contig28 TGCAGGTGACGGAGTTCACGTGCGGCGGCTTCGTGATGGGCCTGATCTCGGTGCACACGATCGCCGACG 

100486340|F|0-61:A>C-61:A>C lmxll 135 Contig28 TGCAGTTCTACTACTACGTCGATGTGATGCCGCCTGTCCTCGCAGGAGGAGGAATGTACTTCATGTGCG 

100342171|F|0-31:G>T-31:G>T nnxnp 139 #N/D TGCAGGTATTGCACTAGCGCCATGATGGTGATGTGTTCCATTATGTCCTTGATCCATTGATTGTCGTGG 

100471558|F|0-40:C>T-40:C>T nnxnp 140 Contig28 TGCAGTCTCATCAGTAGTGACGCTCCTTCAACCAATTGCGTTCCAAAAACTGGCCATGTCAGCAGGCTA 

100494715|F|0-17:G>T-17:G>T nnxnp 144 Contig28 TGCAGGTTAACTTCACATGGACAGCGGCCAGCCGACTTCGACCCGTTCAAAGCCGACGACTCTGCGCTA 

100445282|F|0-46:C>T-46:C>T lmxll 150 #N/D TGCAGTACAGGCTTGGTAAAAGGTTGACTCTAAAAACGTACACACATAGGACTGTAAAACGTTGCTTTC 

100427602|F|0-59:A>G-59:A>G nnxnp 150 Contig28 TGCAGAGACGATTAGACGAGCCACTTGGTGATAAACAAAGGTTTCAGTATGGGCCGTCGGAGCAAAATG 

100236880|F|0-51:C>A-51:C>A nnxnp 153 Contig804 TGCAGGGAAAACTCCAATACGCATCTCTAATAAGTTTCTGTCCACATCAACAGTGTGTCATGGTTCACT 

100484508|F|0-61:A>G-61:A>G lmxll 158 Contig28 TGCAGATGGGAATGGGCCAGTTACAGGAGTGTAGAAGCTGACATAGGGAAGATGCCATAGAGGTCCCCA 

100290482|F|0-38:C>G-38:C>G nnxnp 166 Contig28 TGCAGCATTCTAAACCTACCACCGACGGGTACCATTGAGTGGCAAGAGCCGCAAAAATGTTAGTTCACA 

100468787|F|0-17:T>C-17:T>C lmxll 200 Contig28 TGCAGATCGATGAGGTTCGGGAGCTTCTGGGCGACCTGCGGACGGAGATGCCATCCTTCTTGAGAGACG 

100468788|F|0-63:G>C-63:G>C lmxll 200 Contig28 TGCAGATCGATGAGGTTCGGGAGCTTCTGGGCGACCTGCGGACGGAGATGCCATCCTTCTTGACAGACG 

100390807|F|0-40:C>G-40:C>G nnxnp 226 Contig28 TGCAGATACTGCTGCGGTGCGAGCAGGGGTACCAGAAAACGTTGGACGAGAAGGTGGCTGAGTACGACG 
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Tabla S2. GL2 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100483320|F|0-31:G>T-31:G>T hkxhk 0 #N/A TGCAGGATCTCGTCGTTTTGGGACTGGTGAGTGTAAGCATGACGAAAGCTGCATTGGTCCG 

100483724|F|0-9:T>A-9:T>A lmxll 3 Contig10 TGCAGTGCGAAATAAGCATTTCTTTCTGTCTGAATCGCATCTTCTTATACCTAACCCG 

100405245|F|0-13:C>T-13:C>T lmxll 5 #N/A TGCAGCCAGCGTATCCTGCACTGATTCCG 

100373795|F|0-46:T>G-46:T>G lmxll 8 Contig10 TGCAGGTGCCAGGCAGGTACACGTCCGTGGCCCCTGGCGCTGGCGCGGAGCACGCCCCTGTCTTCTTCA 

100462934|F|0-13:G>T-13:G>T lmxll 12 Contig10 TGCAGGACAGCAATTTGCAAGGATGATGGAACATGGAAACGACTCTTCCTAGCCTTGTCATTCTCGCGT 

100385852|F|0-16:G>A-16:G>A lmxll 18 #N/A TGCAGGTCCTGCACGAACGAGAGAGAGACCG 

100318287|F|0-26:A>C-26:A>C lmxll 22 Contig10 TGCAGCCCACACCGTACCAATGCGATCTCTTCTTCTTCTCCATCCG 

100444118|F|0-54:T>G-54:T>G nnxnp 22 Contig10 TGCAGGCGCGTCGAACGGCGGCAGCGTGGCCAGCACGGAGGGGAGGATCCTCGAGGCGGCCAACATCC
G 

100303797|F|0-24:T>G-24:T>G lmxll 25 Contig10 TGCAGTTCGGTTGAGAAGAATATCGGCACATAAACAACATAATGAGATACGGCCAAAGGATAGTACTTG 

100429217|F|0-33:T>C-33:T>C nnxnp 26 #N/A TGCAGCATCCGCCTCCACGCCGCGCCCGCCACCCACTGCCGCCGCCGCGTCACCACCGCGTCAGCCTCT 

100386529|F|0-19:C>A-19:C>A lmxll 28 Contig10 TGCAGTCGATCTGTAGCCTACAAAAGAGCTAAGATCCG 

100191668|F|0-27:T>C-27:T>C nnxnp 35 Contig10 TGCAGCTGCAAGCACCGACTGTTTCTTCCTTCGGTAGCTGCGCTTCTGAGGTGATCCG 

100475101|F|0-44:G>A-44:G>A nnxnp 40 Contig10 TGCAGATGTTGAGGTTCTACTATTCAGTAGAGCACCCAGTGGCGACAGACACAATGTCCCGTGCATTTT 

100443350|F|0-10:G>C-10:G>C lmxll 44 Contig10 TGCAGCTTCCCAGTGTAATACAAAGGAGGGCATACCTGAAATCATGTACAATTTGGAAGTAGCTCTGGT 

100406821|F|0-33:T>C-33:T>C nnxnp 47 Contig10 TGCAGGCAAACAAGAGGCGATGTATGGCTCGGACACACTCCCGCCG 

100385978|F|0-28:G>C-28:G>C nnxnp 49 Contig10 TGCAGGTGGAAGGGTGGAGGAGGGGGAGCACGCGATGGCGAGGGAGGACAGGTTCCCG 

100354887|F|0-13:A>G-13:A>G nnxnp 56 Contig10 TGCAGCATATTCGGTCTACAATGAGCTGTTATGGTCAGAGGGGTTCCG 

100470865|F|0-37:G>A-37:G>A nnxnp 58 Contig401 TGCAGGTGTTTCATCCCAACATCGATTCCGAGGGGCAAATGGTCCTGGACATCTTCAAGGAGAACTGGA 

100427201|F|0-36:A>T-36:A>T nnxnp 61 #N/A TGCAGACAAGAAAGTATGATATCGTATCATGTGACTTGGAAGAGAGGTCAGATTAGGAAAGTGAGTGCT 

100382611|F|0-5:C>G-5:C>G nnxnp 65 #N/A TGCAGGAGGGACAGGCGTGCCGCACGGCCCG 

100472326|F|0-16:G>C-16:G>C nnxnp 70 Contig10 TGCAGTTTGTTTTCCACTTCCTTGTCACATCGCGCACATGCGTGCTTGTTTTGCTGCATTGTGTGAATC 

100266159|F|0-15:G>C-15:G>C nnxnp 72 #N/A TGCAGATTCCACGCCCCCAGATGGCCCCG 

100192720|F|0-6:A>G-6:A>G nnxnp 87 #N/A TGCAGGGGTATGTTCAAACGTGCCCG 

100490067|F|0-11:T>C-11:T>C nnxnp 101 Contig10 TGCAGTCTGATCGTGGTATCTACTTTGCAGTTCTCAGTTATTCAGGCATCCTCCTCACGTCCTGTTCTT 

100470789|F|0-18:T>G-18:T>G nnxnp 107 Contig10 TGCAGGTGGAGCAGAGACGCGCCCTGGGAGACCTCATGCTTGGCCGCAGACTTCGATTGGAAGAAGACA 

100501277|F|0-46:C>T-46:C>T nnxnp 114 Contig10 TGCAGTGCGTCCAGTTGTAGCCGATCCTCGTGACGTTGGCGTGCAGTGCGGTCTGGACGTCGGGCCGAG 

100425210|F|0-31:C>G-31:C>G nnxnp 117 Contig10 TGCAGTCGATCGTCGTCGTCGTCGTCGACATGCTGCTCTTGTGGCACCG 

100494565|F|0-64:C>T-64:C>T hkxhk 121 Contig958 TGCAGGTACGCGCGCTCCGTGGCCGCCGACCGCGTGCTCCTCGCCATTCCCACTCTGCACCTCTTGCAC 

100433552|F|0-51:T>G-51:T>G nnxnp 123 Contig756 TGCAGTCGCCTTAGGAAAATTGATCTTGCGCGCTGAAGAAGAGCCTAATCAGACCATGAACTAAAGTGG 

100452687|F|0-21:A>C-21:A>C nnxnp 124 Contig10 TGCAGATGCGCGCGTCTCCCCCGAGAGGAACGAGCAGAGGTACCCAATCCCGCTTGTTGTGGCTACTAC 

100345856|F|0-39:G>A-39:G>A nnxnp 145 Contig10 TGCAGTTACTACACCACCTCAATAAGCTTCCAAGACACTACTGCTGATGACTGGCTAGGCCACAAATAA 

100476983|F|0-62:T>C-62:T>C lmxll 155 Contig10 TGCAGTAGCATGGACTTGTACAGTTGTACCGCTGTACACTCGCGGCTTCATGTGCCACGCATCTGTGGT 

100318266|F|0-30:A>C-30:A>C nnxnp 158 Contig10 TGCAGCCATGTTCTTGGGGTACTTCTCCATCGATCCG 

100390191|F|0-49:A>C-49:A>C lmxll 165 Contig10 TGCAGAGACGAGAGTTTGTGTTTGGATTGATACGGTAGCGGCCAGTTCACTATCCCTATATATACAAGC 

100480558|F|0-12:T>C-12:T>C nnxnp 165 Contig10 TGCAGCATTGTCCATCTTGGTCATTGTCGCCCCAAGGACTGTCGTCGACGGGCCGCTGCCAAAGCCGAG 

100459551|F|0-28:T>G-28:T>G nnxnp 167 Contig10 TGCAGTAGGACAGCTATGTATTGCGTGTGGTCATGTGCCCATAAAAGTCCG 

100445191|F|0-18:C>A-18:C>A nnxnp 168 Contig10 TGCAGTAAACCTCATATGAGCGTGGCTCGTCATAAGACTTCAAACATGGCTAGTGGCTACGCTAAGCAC 

100504370|F|0-16:C>T-16:C>T lmxll 169 Contig329 TGCAGTTCAACGGCCTTACGGGGAGTCTGCCGAGGATGGACGCCATGCGCGCGCTCGCCCACCTCGACG 

100503891|F|0-28:A>G-28:A>G nnxnp 171 Contig10 TGCAGTACACGTTGAGGAGGAGCGCGTCGCGGCCGCGGCGAGCAGCGCCG 

100498502|F|0-43:C>T-43:C>T nnxnp 171 Contig10 TGCAGGTTCACATGTAATTTAGCTCCCGCCATGTGCGCACCCGTCGCGCCTAAGCGTAGATCAGGTCGG 

100459418|F|0-21:A>G-21:A>G lmxll 172 Contig10 TGCAGGTTCTGCTGTGTTCTCGGTGTCAGGCGCGATGAGCGCCGCGTGCCG 

100503891|F|0-25:G>A-25:G>A nnxnp 172 #N/A TGCAGTACACGTTGAGGAGGAGCGCATCACGGTCCCTGCGAGCAGCGCCG 

100472053|F|0-7:C>G-7:C>G nnxnp 172 Contig10 TGCAGTTGGAGGAGGAGACCACGAAGCAGCTCGCCAGCACGAGGACCGCCAGCAATGGCACTGATCTCG 

100503894|F|0-37:A>G-37:A>G nnxnp 173 Contig10 TGCAGTACACGTTGAGGAGGAGCGCGTCGCGGCCGCGGCGAGCAGCGCCG 

100455898|F|0-18:A>G-18:A>G nnxnp 175 #N/A TGCAGTCAACAACACATCGATAGATGAGAGCAACATCAGCATAATATTTTGTACTGAGTTTACATGTGA 

100488466|F|0-8:A>G-8:A>G lmxll 175 Contig10 TGCAGATCGTCACGGCGCGCCCGCCCATGGGGCTCACCCACCACGTCGGCCGAGCGCTGGAGCACGGCA 

100488468|F|0-37:C>G-37:C>G lmxll 175 Contig10 TGCAGATCGTCACGGCGCGCCCGCCCATGGGGCTCACGCACCACGTCGGGCGCGCCCTGGAGCACGGCA 

100442798|F|0-67:G>C-67:G>C lmxll 183 Contig10 TGCAGCTATTGGATCAGTGCATACCCACTTGGAGTAGTAGCGACTTTGTCAAAACAAAATGGCGGTGCT 

100143499|F|0-65:T>C-65:T>C nnxnp 183 Contig10 TGCAGGAATGATTGGAAGCGCTTTCAGGCGCAAATCACGGCAGATTGCAGGTCAGGTAGCCATCACGCA 

100458994|F|0-45:G>A-45:G>A lmxll 184 Contig10 TGCAGGCACCAGCAACTCCTGTTGCGCCAGTGGTGTACTGAGGGAACGTGAAGAATCCG 

100470426|F|0-61:G>T-61:G>T lmxll 187 Contig10 TGCAGGCGGGACCTCGCGGGGCGCGGTGGCCGCGGCGCGGCAGCGGGGGGTACTACCGCGCTCTGGTG
C 

100467481|F|0-19:C>T-19:C>T lmxll 190 Contig10 TGCAGTCCAAGCTTCGTCATATAAACGTGCTAAAAGGCATAGACAGGCCG 

100434629|F|0-43:A>T-43:A>T nnxnp 191 Contig10 TGCAGTTCGTGCTCTCAAATGCCACCGAACTCCAAAAGGTGACTATAAGTTTCGACAAGCACTACCGAG 

100506432|F|0-33:A>G-33:A>G lmxll 194 Contig10 TGCAGTTGCTGCTGTCCCAGTGGCCGCAGCGGCGAAGGAAGCAACCGATGGTCAAGCAGCACCGAGATC 

100417705|F|0-19:A>G-19:A>G nnxnp 194 Contig10 TGCAGTAGATAAGAAGGAAGTACAAATGGTTTCAGAGTAGAAAAAGGGGAGATGTGCTATGCTTGGATA 

100451816|F|0-64:A>G-64:A>G nnxnp 198 Contig10 TGCAGACAATTATTGATTGATTGGGAAACATGTGCTGCATCATCTCCTTGTTTTATTAGATTTAGAAGT 

100417698|F|0-58:C>T-58:C>T lmxll 200 Contig10 TGCAGTAGAAACAATCTAACATCTGGTACTGGTAGCAACTAACCAGCGTTATCTGTGCTAGCAACTGCC 

100418946|F|0-34:C>T-34:C>T nnxnp 203 Contig10 TGCAGTGGGCGCGCCGATGGTGCTTAGAGCAAGCTCAACGCTTGACTTAGAGCCAATGCCTGTCAGCTT 

100481928|F|0-23:C>A-23:C>A nnxnp 203 Contig10 TGCAGTCTTTAGAAAATGATTCAACCCTCTTGGTTTCAGTAGTCTTCCAGGTTACAACCAATCGAACCC 

100446540|F|0-29:T>C-29:T>C lmxll 204 Contig10 TGCAGTTAGAAATGCACATGCGTTATCTTCACATGTTGTAGCCACTGCTAATAAGAGATCAGCTGTTCC 

100411887|F|0-47:A>C-47:A>C nnxnp 206 Contig10 TGCAGATGGAAGGATTCGATCGACGGCTGCGTCGCAGTAGTTGCAGTCGTTGCAGAGACTTGCAGTAAA 

100408061|F|0-15:T>A-15:T>A nnxnp 210 #N/A TGCAGTCGGAAGATAACCTCACATAGTCCG 

100482089|F|0-50:G>A-50:G>A nnxnp 214 Contig10 TGCAGTGGCGGTTCGCCAACGCGCGCATGGAGAAGGCCATGGCCCGCGCCACATCCGCCGCCGAGGTGA 

100481164|F|0-58:G>A-58:G>A lmxll 214 Contig10 TGCAGGCTCTGGCTGCATGCAGCTTGGGTCTCTCTCAAGCATCAGACGGCGTACGTCAATGACCGAGAT 
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100473324|F|0-31:C>T-31:C>T lmxll 215 Contig10 TGCAGCTGATCGTGGAGAACGGGATCGTCGATGGCGAGGACCTGCGCGAGATGCTCCG 

100297211|F|0-56:C>T-56:C>T lmxll 218 Contig10 TGCAGGCAGGGTAGACGCATCGGTGGGTGACCTGAGCCTTCGGCAGTACTCAGAGCTAGTTTGCCATCA 

100460314|F|0-12:A>C-12:A>C nnxnp 218 Contig10 TGCAGTTCGCGCCCGATGGTTTGCCGATCCGCATGAGCTTTTGCTTCCATGGCGGCCCACCTTTCCCTT 

100428346|F|0-10:C>G-10:C>G lmxll 222 Contig10 TGCAGATGCTGAGGGGACGCGAGGACGTGTCTGGAGAGATGGCGCTGCTGGTGGAGGGCCTGGGCACC
G 

100188650|F|0-17:T>G-17:T>G nnxnp 227 #N/A TGCAGCACGCGCGTTTCGAACGAGCTTGGCTCCG 

100441708|F|0-43:G>A-43:G>A lmxll 229 Contig10 TGCAGCACTGGCGATTGCACTTGGGAGCCCATTGACGCATGCAATCCTTCTATTCGACCAGAACTGTAT 

100404479|F|0-21:G>A-21:G>A nnxnp 229 Contig649 TGCAGATGATGGTATCGCCACACCCCAGCAGCAAGCGTCCGCGGCGCCG 

100386509|F|0-21:A>G-21:A>G nnxnp 232 Contig10 TGCAGTCCTGCTCGCTTCCTCGAGCTGTACGCCACCGACCG 

100381866|F|0-30:T>G-30:T>G lmxll 234 Contig10 TGCAGATCGAAAAGCAGAAGCTACCACCACGGCACGCTGGCCGCCG 

100434704|F|0-48:C>T-48:C>T nnxnp 238 Contig10 TGCAGTTGAGCATAGACCAGATGTCGAAACAGCAATGCCTGGACGCGCTACTCACCAGCCGCCTCGACC 

100405245|F|0-8:G>A-8:G>A lmxll 239 #N/A TGCAGCCAACGTACCCTGCACTGATTCCG 

100464217|F|0-20:A>C-20:A>C nnxnp 240 Contig717 TGCAGTCAGGACACGACGACCGTCTCACCGTTTCAAATCATAAAGGCCGAATTGCACACGAAGCAGGCC 

100479940|F|0-6:T>C-6:T>C lmxll 243 Contig10 TGCAGACTGGTGTTTGAGGTTTCCATCGGCAAAAGTGGAACATCTGACGGCGGCTGCATCGGACCACGA 

100453785|F|0-21:T>C-21:T>C nnxnp 247 Contig10 TGCAGCTACTGGGGTCACGGGCTCATGCTACCACGCCTCGGGGACCCTCAACTGGACGGCCCTCCGAGA 

100455712|F|0-56:G>A-56:G>A nnxnp 259 Contig10 TGCAGTACTAATTAATCAACAAATACTGGTTTTTATCCGTAGTGATCTTCGTGAATAAGAAGGATATGA 

100330706|F|0-46:C>A-46:C>A nnxnp 289 Contig411 TGCAGACGAAGCATGTTTGTATGGAAAGGGAAATTTGGCCCTGTTTAGACAAGTTTCTGTGAATGGGAT 

100187123|F|0-11:A>T-11:A>T nnxnp 305 Contig343 TGCAGACCAAGTATTGGACAGTGTATTGAGTAATTATGAAGCCG 

100452585|F|0-50:T>G-50:T>G nnxnp 331 Contig10 TGCAGATCTGATCGACCGCTCGGGATCCTTCCCTTCCGTTGCACGGCAAGGCTCCTCTCCCCTGTCTTC 
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Tabla S3. GL3 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg Posición Sintenia Secuencia 

100440229|F|0-38:A>G-38:A>G lmxll 0 Contig3 TGCAGAATGTGCAGATGACTTGTTCAGATCAACCTGGGGTCAGGGGATGCGCTCGTCCTGAGCCACGAG 

100498956|F|0-6:T>C-6:T>C lmxll 8 Contig3 TGCAGACCCTGTCGAAGAAAGGCGTTCTCATCTTGCCTGACATACTCGCCAACTCCG 

100384523|F|0-41:T>A-41:T>A lmxll 10 Contig3 TGCAGCTTCTGTTCTTAGCGCCTCTTCTAGCGCTGCTCTTCATGTCTCCG 

100411595|F|0-53:G>C-53:G>C lmxll 10 Contig3 TGCAGATCATACGCTGTCATTGCATCAAAGGGAGAAGTGCAGGTCCTGGATGACAAAGCTTCAGTGACA 

100482063|F|0-31:T>C-31:T>C lmxll 11 Contig3 TGCAGTGGACATTAGCAACAAAATGTCGTAGCGTGAGCACGCTCGGTCAGAGAACTACAGTGCTGTCTA 

100483282|F|0-9:G>C-9:G>C hkxhk 11 #N/A TGCAGCTTCCACATGCGGAGCAGGAGGCCCCG 

100461919|F|0-24:C>T-24:C>T lmxll 26 Contig3 TGCAGCAGCCAAAGCCTCCCAAAGTCAATGCCGTCCTGGCTCCTGGGCACAGCGCTGCATCGTGATCCG 

100503500|F|0-67:G>T-67:G>T lmxll 27 Contig3 TGCAGTTCCGTACTGCGAGTCAGCAACCGCGGCAGTCGCCGCGCCGATTCCACCGCCGCTGCGCTTGTC 

100439040|F|0-6:T>G-6:T>G lmxll 30 Contig3 TGCAGTGCCTGTGGTAATGGTAATCACATGGCTGCACCCGTTGCGACCG 

100459402|F|0-53:G>A-53:G>A lmxll 32 Contig3 TGCAGGTTCCCTTTCAATGCACATTAAAGCATCCAGATGTCATTTCAGCATACAAGCTCCG 

100363590|F|0-63:C>T-63:C>T lmxll 36 Contig230 TGCAGAAGGGAGGAACACACGTGCGGGGACGATGCCGTTCATGCTGGGTGCAGGACGTTCTGTTGTGGC 

100439188|F|0-20:T>C-20:T>C lmxll 43 Contig3 TGCAGTTTTTAAACTGTGCTCTTCTTCATTTAAAACCCCG 

100485550|F|0-23:T>C-23:T>C nnxnp 43 Contig25 TGCAGTAACTTTCATTGTCAATGCTTAGGTATATCTGTGTGCTCTGTGACATGAAAGCTTCCATGCATC 

100408075|F|0-5:T>C-5:T>C nnxnp 47 Contig3 TGCAGCCGTTGACTTCATGGAGGAGAAGCTCCG 

100424718|F|0-14:G>A-14:G>A lmxll 50 Contig3 TGCAGGTGAGCTCGACGGGCAGCTTGTTGAGGAACGTGACCACGTACCCG 

100497356|F|0-53:C>A-53:C>A nnxnp 56 Contig3 TGCAGAAGTAGCGTCAAGCCGACGGCGTCCGAGTGCGGCGAAAGGCCCAGCACATTGTCGTGCGCCTGC 

100354786|F|0-21:T>A-21:T>A lmxll 57 #N/A TGCAGCAGGCGGACACGGACCATGTGCGCCG 

100499585|F|0-16:A>G-16:A>G nnxnp 65 Contig3 TGCAGCAGAGGAAGCAGTGCTTCGATGACTTGCTTCGTGCCGTAATAGTTTGTCCGCAGGCACTCCTTT 

100422161|F|0-32:G>T-32:G>T nnxnp 68 Contig3 TGCAGATGCTACCAAACGAAACGCCCAATTACTATGCTCGCCG 

100383416|F|0-5:T>C-5:T>C lmxll 69 #N/A TGCAGCTACGATAGAGGCGCAAAGCATGAGGAAGGCCG 

100355538|F|0-6:T>C-6:T>C lmxll 71 Contig3 TGCAGCCTTGACATTAGCAGCAAGAAGCTCCTGTCGTCCG 

100366091|F|0-64:C>T-64:C>T nnxnp 72 Contig22 TGCAGATTGAGTGAGCATTGCACCCCTAGGCATGTGCGTGTACTGGCCAGTAGTAGTACTGAACTACTA 

100499150|F|0-39:G>C-39:G>C nnxnp 75 Contig3 TGCAGGCCACAGAGATGTATGTGCCGCCCGCGCGGTGGTCATGGTGGTAGCACAAACCCG 

100436156|F|0-11:G>T-11:G>T lmxll 75 Contig3 TGCAGAGAAACTGCGCCCTTTACGTAGAGCGGAGCCTGAAGAGGAGTGAAGGCCG 

100481321|F|0-7:C>G-7:C>G nnxnp 77 Contig3 TGCAGGTGGAGATAACATGCCACGGCGAGCCGATCTGCTCCTCCAGCACGCTGCATGGCCTGATCGAGT 

100469351|F|0-41:C>T-41:C>T lmxll 81 Contig3 TGCAGCATAGAAAAGTACAAAATGGTATCTGACAGTAGACATGAAGAATCTACAGAAAACAACAGAGCC 

100446938|F|0-19:C>A-19:C>A nnxnp 85 Contig3 TGCAGTTGCTTTTATTCCCACTTCCTTTTCATTCCTATCCATTTTATGTGGTGAGATATTGTAACATCG 

100493263|F|0-7:C>A-7:C>A lmxll 86 Contig3 TGCAGATAGTGGTCTTTGTGCTGCCCCAAGGTGCGATCATCCCTCTCCACAACCATCCG 

100452872|F|0-68:A>T-68:A>T lmxll 90 Contig3 TGCAGATTGCAGAGGGTATCCTACTGAATACAGTTACACAGGAATAAGAGCAGCGCAGTGCACTCACGT 

100451374|F|0-51:G>A-51:G>A nnxnp 91 Contig3 TGCAGATTGAGCTGCTGAGCTGGGTGTTGTTTGTTAAACGAATGCATGCACACAAGGCTCTGTCAGCGT 

100499704|F|0-17:C>A-17:C>A lmxll 92 Contig792 TGCAGCTGCGACTTCACACGCACGGCCCGCCTCGTGATGATGGCCCTCCTGATCCCGCGAGCCACGGCG 

100499707|F|0-46:T>G-46:T>G lmxll 92 Contig792 TGCAGCTGCGACTTCACACGCACGGCCCGCCTCGTGATGATGGCCCGCCTGATCCCGCGAGCCACGGCG 

100404044|F|0-24:G>A-24:G>A lmxll 95 #N/A TGCAGACGTTAATGCCGCCGAGAAAGACAGACACAACCG 

100391468|F|0-10:T>C-10:T>C nnxnp 96 Contig3 TGCAGATGGCCCCGCCTGCTCCTGCCCGCGGGAGGCAACAGGTTGGTGCTCCCCAGCGCAGCGGCGAAA 

100291989|F|0-16:G>A-16:G>A lmxll 96 Contig3 TGCAGCGAAAATGAAGATTCTATTGAAGTATCTCCATCGATCTCCTTTGGCTCGGATAATTATCCTTTT 

100430058|F|0-5:C>T-5:C>T nnxnp 101 Contig3 TGCAGTTAAAACAATAGCCCAAACAACAACAAAAGCCTAAACGCGCCCACAAACCCCCAGGCGCCCAGG 

100480188|F|0-22:T>C-22:T>C lmxll 104 Contig3 TGCAGATCATACGCTAAGCCAGCGGGTGAAGAACATGGGGGACGGTTGGTTCAACGCTAGTACGGGCAA 

100367697|F|0-31:G>A-31:G>A nnxnp 107 Contig3 TGCAGCCACGGCGGCCGCCTCTTGCCGTGCAACCCTGATGGCGCGCTCCGATACGCGTGTGATCAGCGT 

100458322|F|0-16:T>A-16:T>A lmxll 110 #N/A TGCAGCACGAGCCTGAACGTGACCCCCG 

100450309|F|0-14:G>T-14:G>T nnxnp 110 Contig3 TGCAGTAGCTACTATCTAGTAATCAGAAGCTTGACGCATACGCAGCCG 

100452987|F|0-34:G>C-34:G>C nnxnp 111 Contig3 TGCAGCACAACAGCACGCAAGCAAGCTGGAGCTGCTGCTGCGAACACGCACGTTTCCCCAGCTGGCTCT 

100303466|F|0-18:T>A-18:T>A nnxnp 112 Contig3 TGCAGTTACATTGTTGGCATACATATCCACCGTTGCACTTGCACCAAGCATGGACTTTGGGCAGGAACC 

100453369|F|0-15:A>T-15:A>T nnxnp 113 Contig3 TGCAGCATGTGGATTTGTGAGTATGTATAGTCGAAATGCACTACATGGTGCACAGCCTGTGGAAATAAG 

100441182|F|0-19:T>G-19:T>G nnxnp 114 Contig3 TGCAGATGAGCGAGGCAGCGGAGGAGGATCCAGATTCCAGCAGGAGTCGGAACAAGAACACATTGAGGA 

100372872|F|0-11:A>T-11:A>T nnxnp 128 Contig3 TGCAGGGAATTTTTTGCAGACTATGCTGATTTCTGTTTCAAGACCTTTGGAGATCGTGTGAAGCACTGG 

100129812|F|0-49:G>A-49:G>A lmxll 133 Contig38 TGCAGCTGCCGCTGGACGTCGAATACAAGTAGATCCTCAAAAAATTTCCAATGGCAAGGGGGGGCCGCG 

100431258|F|0-28:T>G-28:T>G lmxll 149 Contig3 TGCAGGCACGCTCTCTCGAAGTCGATGGGGGAAGGTTGAAGAAGGGGACAGGATGTAGCAGCCGAGATC 

100441928|F|0-60:C>G-60:C>G lmxll 155 Contig3 TGCAGCAGGTGCGACCGATGGATGGATGGATGGACGGCTCGCGGGTTGAAATCAGTCGACGTCGCGAGT 

100480708|F|0-5:T>C-5:T>C lmxll 159 Contig3 TGCAGCGCCACAAACTCCCTGAAGAGGCCCACAGCACGGTCGTGCAAGCCCGCGCGCGCGAACCCGAGA 

100488358|F|0-34:C>T-34:C>T lmxll 163 Contig761 TGCAGAGCAAGTGATGGTTCAGTACCGTTCCAATTGATGGAGCAGCAGCCTTCGTTGCAACCCAGGGCG 

100425389|F|0-52:G>C-52:G>C lmxll 168 #N/A TGCAGTGCCAGAATGATCGTGCGTGATCGGGAAGAGCGTCTCCCACTTTTGTCACACCG 

100419876|F|0-27:C>T-27:C>T lmxll 172 #N/A TGCAGTTTTCAGAAACTTGGAATTTTTTGGCATTGGGTTGTGTTTCGTCATAAGCAAAAACAGATAATC 

100430585|F|0-9:G>C-9:G>C lmxll 176 Contig3 TGCAGCTGTCAAAGCAGGTGACACTCTTCAGCACGAAAAGGAGGCTTTGACTTCACCAGATTTGCTTCT 

100441990|F|0-57:A>C-57:A>C lmxll 179 Contig3 TGCAGCATCCGTGCAGCAGCACTGGTTTCGGGACCGCTGCTTATCGTGCTTGCCTTCCCTGGCTGCCTG 

100501873|F|0-5:C>A-5:C>A lmxll 182 Contig3 TGCAGAACATCGTCGGGGAGGGCGCTGATCCGATCGAGATGTCCAGATGCGTCGTCCATGTGATGATCC 

100406891|F|0-6:C>G-6:C>G lmxll 184 #N/A TGCAGGGCAAACGATCCTACGACGCCG 

100415703|F|0-30:A>G-30:A>G lmxll 186 Contig3 TGCAGGCACCCCCCTTCGTTTTCCTTGCGAGATCGGCAGCCGCCCACGTATTTAACCAGTGCCCGAGAT 

100392457|F|0-11:C>T-11:C>T lmxll 192 Contig3 TGCAGCAGCGATGACGACGACAGCGGCAGCGCCTGCGACCCCAGCGCGTAGACGAAGCACGAGGCGGCG 

100471267|F|0-39:A>G-39:A>G lmxll 198 Contig3 TGCAGTCAACTGTACCTGGCCTCGGGTTCTCATCCAAAGGTCAACTTTGTCACCAAGTTTTCAACGGGT 

100464974|F|0-49:C>A-49:C>A lmxll 199 Contig3 TGCAGTTCACTTTTCGAGCTACTTGTTCCTTGTTTATTAGCATGATATTAGAAAGACACGGATCGCTGT 

100499801|F|0-8:C>A-8:C>A lmxll 200 Contig3 TGCAGGCAAGGCGCCAGCCCCACCAGCTGGTCCGCGCACTCGGTGCGGTCCGCGCTCATGTCGCCGCCG 

100482160|F|0-16:C>T-16:C>T lmxll 206 Contig3 TGCAGTTAACAATTTGTGCTGCACAAGCAGCTAGTGTTCCTGTTCCCAACACGGCGGAGAGCTAGCAGA 

100219090|F|0-38:G>T-38:G>T lmxll 218 Contig3 TGCAGCCTTGACCTTTGACCAGCACTGCTATGCTACTGTATGCCTAACAGTGCTGTGCTGTTACTATTG 

100469711|F|0-30:G>A-30:G>A lmxll 228 Contig3 TGCAGCTACAGGGACATCAGGGTGCCCATGACGCTCTCGGTGGAGGAAGACGAGGTGGAGGAATGTCAA 
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Tabla S4. GL4 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100125284|F|0-34:T>C-34:T>C nnxnp 0 Contig3 TGCAGCCCCCTCACCGATCAGCTTCAGCTGTCTTCGAATGTTTGGCAGGATTGCTTCGGATTATTTTTT 

100507023|F|0-15:G>A-15:G>A nnxnp 22 Contig3 TGCAGCAAATGGGGCAACTGCATCGATCGCGTCCTCATGGAGACGACAACCG 

100474319|F|0-20:G>A-20:G>A nnxnp 24 #N/A TGCAGTAGAGATGAAAAGGAAGAGATAAGGTTGAGTGAGGAAGACACTGACAAACAAGGCCCACAAAA
A 

100507024|F|0-23:T>C-23:T>C nnxnp 26 Contig3 TGCAGCAAATGGGGCAACTGCATCGATCGCGTCCTCATGGAGACGACAACCG 

100450309|F|0-35:G>A-35:G>A nnxnp 26 Contig3 TGCAGTAGCTACTAGCTAGTAATCAGAAGCTTGACACATACGCAGCCG 

100385036|F|0-12:C>A-12:C>A nnxnp 29 #N/A TGCAGGCAACGGAGCGTACCGCTCGACCAGCCTCTCCG 

100408067|F|0-46:C>A-46:C>A nnxnp 32 Contig3 TGCAGTCGGTCTCCTGTCCTCCTCCGCTCTTTTCCCTGCCACCAGCAGCCG 

100374307|F|0-40:T>A-40:T>A nnxnp 37 #N/A TGCAGTAAAGGATGCATGTATGATGGCGGTGTGATCTCCCACATTCGGATTTCAATCAAGCGATGGCAC 

100487705|F|0-23:C>G-23:C>G nnxnp 38 Contig686 TGCAGGTTTGCGTATCAATATTTGGAATCAAGCCGAAAAATGCTGCTCCG 

100484907|F|0-48:T>C-48:T>C nnxnp 42 Contig3 TGCAGCTGAGGAATCTCCTGTGGGCTACTTCGAAACATGATGTGTACACGGTGCAGAACTACTCGGTAA 

100446309|F|0-64:A>G-64:A>G nnxnp 45 Contig3 TGCAGTGGAACTCTGAGTACTGTAATAAAAATGGGAAGAAAAAGAAAAGTGAAAGGGATGTTGAGAGA
G 

100492755|F|0-40:A>G-40:A>G nnxnp 51 Contig3 TGCAGTGCAAGCGAGCCAAAAGCAGAGCTATCTATAGGAGGAGGTGTTCAGCTCTGATGTCGCCACTTG 

100264882|F|0-22:G>T-22:G>T nnxnp 58 #N/A TGCAGAAGGGGAAGAGCAAGCGTTGGTTGCCG 

100503458|F|0-22:G>A-22:G>A lmxll 82 Contig3 TGCAGTAGTTTTCTTCTTCTACAATAGGGGCAAGAACAAGGGGGGGAAAAAGTAATGCTTCACCGTCGC 

100463130|F|0-21:A>C-21:A>C nnxnp 86 Contig3 TGCAGGCAACAAGTTTCAGTGCATTCATAGGGGGATCAGCCACCAGAACCTAACAAAATAAAACTGCTT 

100480186|F|0-40:G>A-40:G>A lmxll 88 Contig3 TGCAGATCATACGCTAAGCCAGCGGGTGAAGAACATGGGGAACGGTTGGTTCAACGCTAGTACGGGCAA 

100469865|F|0-5:T>C-5:T>C lmxll 93 Contig3 TGCAGCTGCATTCTCGGCTCTGTCTGAAAGGTCGCGACGTGGATGCACCTCCTGCCGCGCATGCTCGGA 

100317914|F|0-37:A>G-37:A>G nnxnp 98 Contig3 TGCAGCATCCAGCAATTGGAAACATACCACTATACTGGGTATATCCG 

100438782|F|0-22:T>C-22:T>C lmxll 99 Contig3 TGCAGTGAAGAACTCGAGCGTCCCCCCGAGAATCGGCAGGCCTCTCGACCCCG 

100456959|F|0-20:A>G-20:A>G lmxll 100 Contig3 TGCAGTTGATCATGAGAAGGGAGTAGCCAATGGCTAACAGCTGAACTGCTGATAGGCATAGCTATGCCT 

100480450|F|0-34:A>C-34:A>C lmxll 101 Contig3 TGCAGCAGAAGCGCAAACAGAGTATAAACACACACACGGGGCAGGAGATCCAAAGCGGCACGCGAGTC
C 

100372522|F|0-45:G>T-45:G>T lmxll 102 Contig3 TGCAGGCGGTGCCCCGTGCTGATGAGTGATGAAGTGTACGATCATTCACGTTGTTGCTTTGATGAACCG 

100457895|F|0-28:T>C-28:T>C lmxll 107 Contig189 TGCAGACTTCCCTTGTCTCTTGCTTGCCCCTCAACTTCTCTGCCG 

100434468|F|0-40:G>A-40:G>A lmxll 107 Contig3 TGCAGTTCAAACAAAAAACAACTCCCCTGGTCAGGGTTCGAAATTTCAGCGCGATGTATGGGGCGGCTT 

100222586|F|0-66:C>G-66:C>G nnxnp 108 Contig3 TGCAGAGGAGATCTCCTCCATGGTGCTGACCAAGATGAGGGAGATCGCCGAGGCCTACCTCAGCACGAG 

100429718|F|0-5:C>T-5:C>T lmxll 111 Contig3 TGCAGTGATCGATTCCACGATTTTCTAACGTTCAGTCGTGAGTCGTGCCTGTGACATACCCTGAGAGAC 

100271393|F|0-11:A>G-11:A>G lmxll 117 #N/A TGCAGGCGGCGGAACATAGGGGACGAGGCCG 

100470929|F|0-67:G>A-67:G>A lmxll 121 Contig3 TGCAGGTTCTGCCATATCATGGTCCAGCACACGGCCACGATGCTTACCACCACCGACGCCTGACCAAAC 

100345014|F|0-22:T>C-22:T>C nnxnp 121 #N/A TGCAGTGCAGAGACTTCAGGACCCACTAATTTGTTTGCATGTATAGGGCATAATATAGGCCGCCAGGCC 

100353179|F|0-13:G>A-13:G>A nnxnp 125 Contig3 TGCAGACAGTGCAACGACCGAGAGGACATCACGGACCATGCATGGAACAAGAATAAACCG 

100491433|F|0-32:G>T-32:G>T nnxnp 126 Contig3 TGCAGTCGTTATCTGTCGCCGTCGAGCGCGCCTTCTTACTCGCGCATAGTTTATTCTGCACTGATCACG 

100477681|F|0-61:G>T-61:G>T nnxnp 126 Contig3 TGCAGTTCACCGCTATCCTCACCTGCGTGAAGTCGTCAGGATTGAGCTCCCGCGCCGCCGTTATCTTCT 

100496604|F|0-49:T>C-49:T>C lmxll 127 Contig3 TGCAGGTGATGCTAACCTGTTGCACCATAAAACTGTCTGCTTCTTGGGACGCTGGTTCTTTTCTGCTTC 

100342657|F|0-50:C>A-50:C>A nnxnp 132 Contig3 TGCAGGTGCGTCTTCACCACGACGGCGGGGTACAGCGCCGCGGACACGCCAGAGAAGAGCGCCGCGCC
G 

100377238|F|0-62:A>C-62:A>C lmxll 135 Contig3 TGCAGTTTCAACCCGCCTGCTTAATAAATACGTTTCGCATTTCCCTCCCAGCCTTCCCCTGCCCCCAGC 

100398513|F|0-61:T>C-61:T>C nnxnp 141 Contig3 TGCAGGTTTAGCTGCCGTCTCGAACATCATTAACAGGCTTGACATGTATCAGTTAGCATCGCACATGAA 

100470310|F|0-43:G>T-43:G>T lmxll 141 Contig3 TGCAGGCATGTCGACCCGAATACTGGCGGAACGAGACAGCGACTGGATGCGGCTGTTGCACCTGGGCAA 

100466640|F|0-6:G>T-6:G>T lmxll 146 Contig3 TGCAGCTACTGCTACCTTCACCTCCTCGGCGGAAATGTGGGGTCCACCG 

100477422|F|0-7:T>C-7:T>C lmxll 148 Contig3 TGCAGTGCAGTGAGGTAGAGGGGATGTTTCCAGTGACGCCAGTAATGCACCTCACGGGTGGCGGTCACG 

100445231|F|0-8:G>T-8:G>T lmxll 153 Contig3 TGCAGTAATATCAGCACTGTGAGATCACACATTTTGGTTGACTGAAATGACTGTATTTTGGGGGACACT 

100192588|F|0-18:C>T-18:C>T nnxnp 154 #N/A TGCAGGAGCTCCTTCCTGTCTTCCATACCCCG 

100499947|F|0-14:G>A-14:G>A lmxll 155 Contig203 TGCAGTAGACTAGCATCATCACCTTCCCCTGTTTGATGAACTGTTGATATTTTGAGCAGAGGAGCTCAT 

100425286|F|0-30:G>A-30:G>A lmxll 157 Contig3 TGCAGTCTGTTGATGTTTTTGTGCAACTAGAAGTATTATCTGAAACAACCG 

100449884|F|0-8:G>T-8:G>T lmxll 161 #N/A TGCAGGCTTGCTAGCTCATCCCTCTTCTCCG 

100492504|F|0-15:G>A-15:G>A lmxll 164 Contig3 TGCAGTACGTGTACTAGTCCAATGGGAGGGAGACGGAGAACCCGAGCCTTGACAACAAGCAGTGCCCCG 

100337411|F|0-54:T>C-54:T>C lmxll 167 Contig3 TGCAGCTAAGATTTTGAATGCGTAGTAAATATAGATGCAGCTAGCCTGTAAATGCTTTTTTCTCTTTAA 

100354118|F|0-26:G>T-26:G>T nnxnp 168 #N/A TGCAGATGTCGAACAGCGGCGAGAAGTCTCCCG 

100415187|F|0-14:T>C-14:T>C lmxll 169 Contig3 TGCAGCTTTGGTTGCAATCTATCCGCCGTTTACAGCTGGGAAGCAGCGCCCAAATTCCTCTGACGCTGA 

100483751|F|0-45:C>G-45:C>G nnxnp 172 Contig3 TGCAGTGCTGCTTCTGCCTCCTTGAGCAAATGAGCAGCAGTACACGATGCCCG 

100475071|F|0-9:G>A-9:G>A lmxll 173 Contig3 TGCAGATGTATGCCAACCTTGTCGCCGAGTAGGACACCAGGGCGGTCACGAAGAGCATTATGATCAGGC 

100342290|F|0-23:T>C-23:T>C nnxnp 178 Contig3 TGCAGGTCCAGATTCAACTTTGTCGGCCTGATGGGCTTAGCTTGTTGCATACGAAAAGGCCGTGGAAGC 

100485834|F|0-11:C>T-11:C>T lmxll 182 Contig3 TGCAGTCCTCATTCACACTAGCTAGTGGCTACAAATTTTGATCGGCCTCTTTACACGTTTAGCTTTCTT 

100272525|F|0-13:C>T-13:C>T lmxll 190 #N/A TGCAGGTGGTCCTTTCCTCCGCGCCG 

100444887|F|0-49:G>A-49:G>A lmxll 198 Contig3 TGCAGGTGCGGGGTCCATCTTGTGCACAGATGTTTCATGACTATTTAACAGAAGCCAAGGAAGAGTCTG 

100471081|F|0-29:T>C-29:T>C lmxll 206 Contig3 TGCAGTATATATGATGTGACGAGCTACCGCTGCCAGAGGGCTCATGCAATGCAGTGAACGCACCCAGTG 

100483401|F|0-55:C>G-55:C>G lmxll 211 Contig4 TGCAGGCGGCGGCCACGGGCCTGACGGCGCAATGCCGCTTGTTGAACGAAGGGGTGGCCG 

100434371|F|0-46:C>T-46:C>T hkxhk 223 Contig3 TGCAGTGTTGTTCTCATTTATGCTGTGAACCGAGACAGGAAATGTTTAGGCTTCTTGCTTGTTTGAACC 

100446283|F|0-42:G>A-42:G>A lmxll 226 Contig3 TGCAGTGCTGGTCGCTCTACTTCCTGAGCTGCCTCGCGTCCAAGGACGCGTCATCTCATGCCGTGATAT 
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Tabla S5. GL5 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100496869|F|0-59:C>A-59:C>A hkxhk 0 Contig8 TGCAGTCCGCATGTGCGCGGTTACGGCTCGGCCACAAATCAAAGATTAGCGCGTGATTAAAGAACTGAT 

100189579|F|0-9:C>A-9:C>A nnxnp 23 #N/A TGCAGCCCCAGATCCGCTCGCTCGATCCG 

100477704|F|0-31:C>G-31:C>G nnxnp 25 Contig8 TGCAGTTCAGGGCTTCGAGCGGCTACTTGAGGCCCATCTCGAGACGCAAGTGCACGCACAACACCAGTC 

100471261|F|0-12:T>A-12:T>A nnxnp 28 Contig8 TGCAGTCAAACAAGGACAGCGGGAAAGGGAACCTGAGGATGAGCACCGAGGACGTCATCGAGGAGTGC
A 

100450760|F|0-27:G>A-27:G>A nnxnp 38 Contig8 TGCAGTTAAGTTGCCATTCACTGGAATAACAAAGTCAATGTGCATGGTAGTCCCCCCG 

100344139|F|0-56:G>C-56:G>C nnxnp 41 #N/A TGCAGTCATGACGCAACAGTACATCAAGATTTTCCGCATTTGAACCGAGCAAACTTCGTAGGAGTATGT 

100454552|F|0-9:G>A-9:G>A nnxnp 43 Contig8 TGCAGGCAAATCGTCGCACTCAGAACTTACTACTCAATCTAATCCAATCTAATCTAGTGTTACAAATAG 

100443812|F|0-25:G>A-25:G>A nnxnp 46 Contig8 TGCAGGCACACGGCGGCGTGCAGGCAAGGCACCACTCGTCGCACTCGTGCGCCGTCCTAACCGAGATCG 

100134488|F|0-54:G>A-54:G>A nnxnp 72 Contig8 TGCAGGGCGCTGTACCACGGTGACGTAAGCTTGAGCGCATGAGGCTCGGACAGCAAGTCAACCACAGCG 

100438840|F|0-36:G>A-36:G>A hkxhk 95 Contig8 TGCAGTGCGTGAGGGGGCGGGGGAGGTGGTACCTGGAAGGCGCCGCCG 

100468293|F|0-27:T>C-27:T>C lmxll 95 Contig8 TGCAGAAGACAGAATTAATAGACTATACGACAGGCATAAACTGACAGGCTGACTGAGATACCAAGAAGG 

100470760|F|0-38:C>T-38:C>T lmxll 101 Contig396 TGCAGGTGCCTGCGTGAGAGTTGAGACGCAGGTCAGCCTGTGCTGGTCGACGTATCGGTTCCGAGATCG 

100495792|F|0-54:G>A-54:G>A lmxll 104 Contig396 TGCAGTTCTGCTTTGATTGGCAGCGCGAGCGTGAGGTCATCCGCGTGTGCATCAACCG 

100448158|F|0-43:G>T-43:G>T lmxll 111 Contig8 TGCAGACCGAACAAATTGGGCGCCTCATGTCCATCGTTCAGAATTTTGGCATTCCG 

100491064|F|0-23:G>T-23:G>T lmxll 116 Contig8 TGCAGGTCCGTGGCGCCCAGGAATATGCTCCCCAGGAACGCGCCG 

100507945|F|0-31:A>C-31:A>C lmxll 122 Contig8 TGCAGATCTTGCACTGATGAGCGGCGCGGAGCTCTTCATGCGGGAGGACCTTGGTCTCACGGACGGGCA 

100448533|F|0-18:G>A-18:G>A lmxll 129 #N/A TGCAGATGTTTCACGCGCAGGCGTGGGGCCG 

100445107|F|0-10:A>C-10:A>C lmxll 140 Contig98 TGCAGGTTGCCGTGTCACTATCTTAAAGTTATGGAAGATTGCAAAGGACCCAATTGTTCCAAGCCAGTT 

100445767|F|0-17:C>G-17:C>G lmxll 146 Contig8 TGCAGTCGATGGAGCTGGTATTATAATCCCCTGAAACTGACCTGTAGTCTCTGTTTGCCTCCGAAGCTG 
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Tabla S6. GL6 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100460528|F|0-49:C>G-49:C>G nnxnp 0 Contig12 TGCAGAAGCAGACCTAAACGCTGTGATGTCGCTGTGCATGGAAGGACGGGGCGATCAGCTCGGCATACG 

100406030|F|0-11:G>A-11:G>A lmxll 6 Contig12 TGCAGCTAGCGATAATAATAAGCATACAATCAATGTCGGCGGCGGCGCTCCG 

100375168|F|0-31:C>A-31:C>A lmxll 13 #N/A TGCAGTCCCTGGTCGCGCACCTGTGGCAACGACGTCATGGTCGCCGAGGCGAGGCGCTCGATCGCGCGC 

100425732|F|0-47:G>T-47:G>T nnxnp 17 Contig12 TGCAGTTGGCCCATCTGATCGATTCGTCTTCTGATAAATACGTCATCTCCG 

100138488|F|0-48:A>T-48:A>T lmxll 17 Contig12 TGCAGTGGATGAAGATTCGTGACTAGCAGCTGGTAGCATTTGATGAAATTGTCAATATGCAAGGAACAG 

100412189|F|0-27:T>C-27:T>C nnxnp 20 Contig12 TGCAGCAACAGTAGAAAAGCTCCTCCGCGTAGAACTCCGTGTGCCCACAGCCTGACCTCCCTTTTCTTT 

100383748|F|0-32:C>T-32:C>T lmxll 23 Contig544 TGCAGCGGCCGCCCCGAGGAGAGCTTCGTGCTTGACGTGGAGCCG 

100223323|F|0-9:T>A-9:T>A nnxnp 28 Contig12 TGCAGATCAAATTATAATATAGCAGTCAGGGCATTTTGTCTGAACTGTGCTCAGGAAACAGCACCCATA 

100264663|F|0-30:G>A-30:G>A lmxll 31 Contig12 TGCAGAAATACTCAGATGATGAACGTGTACATACCG 

100427587|F|0-32:A>C-32:A>C lmxll 39 Contig1048 TGCAGAGAACTAAACAGAATTGTACGGGCTGCCCAAGAACGGGGAAATCGAGAGTTTTGGAACTTACGG 

100120826|F|0-47:T>C-47:T>C nnxnp 43 Contig12 TGCAGAGTCTCTCTCAGCTGCCTCCAGGACACCATCGACGCTGCTCCCCAACTCGTAACCTTGCATTTG 

100395745|F|0-65:C>T-65:C>T lmxll 47 Contig12 TGCAGCTTTTCCAGATGAACGATCCAGCTAATCGGAGGGAACAGGGAGAGGGATAGGCGGCCGAATGGG 

100386291|F|0-20:G>A-20:G>A nnxnp 55 #N/A TGCAGTACTGCACGGCGAAAACATGGCCG 

100406240|F|0-8:T>C-8:T>C nnxnp 61 #N/A TGCAGCTCCAGTGGCAAGCTCCG 

100124593|F|0-57:T>A-57:T>A lmxll 66 Contig12 TGCAGCATTGCAAAATCGAGAGGAAAAAGTTAGACGACATTGCAGTGAGGTCCATGAAAATGGAGTGGG 

100453838|F|0-22:A>G-22:A>G nnxnp 72 Contig12 TGCAGCTCAAGATTCCTTCCTTGTACTGTCAGAAGATACTTGCCGCCGTTGGACGTTGCAGCAGACAGC 

100461107|F|0-9:G>A-9:G>A nnxnp 78 Contig12 TGCAGATAGAATGAGGGGCACGATCATCTTGTCCATCTTGGAGTAAGAGTAGACAGAAGGCACGTCCAC 

100448478|F|0-45:T>C-45:T>C lmxll 81 #N/A TGCAGATGCAAAATACACATGTGCACTACAACAAGATGTAGTGGACACCG 

100441125|F|0-67:C>T-67:C>T nnxnp 81 Contig12 TGCAGATCTCGAAGCCGAGGAAGACGGCGTTGGCGTCGAGGTCGAAGGTGAAGCGCGTGTCGACCTGTG 

100467510|F|0-40:T>A-40:T>A lmxll 84 Contig12 TGCAGTCCTGCACTAACCTTTGATGGCTTTCGAGCTGATCATGCCG 

100399875|F|0-66:A>C-66:A>C nnxnp 84 Contig12 TGCAGTGAAGGATCTCACGGCTGGCTGGTACCGATGATGGCAATGCGATCGAGGAGCAGCGGGAATCTG 

100488661|F|0-30:A>C-30:A>C nnxnp 85 Contig12 TGCAGGTTGTACTCATCTTGGAGCAGCTTGCCGAGCTTGGGAAGGAGCGTGCCCAGGGCACCCGTGGCG 

100505979|F|0-34:A>C-34:A>C nnxnp 86 Contig12 TGCAGTTGAGTTGGGACACATGGATTATTGACCACACCATATGCCCGCACCATATAATGAGTTCCGAGA 

100353899|F|0-20:T>C-20:T>C lmxll 87 #N/A TGCAGATCCCTCGCCCTGGCCCTCATCCG 

100460424|F|0-18:C>A-18:C>A nnxnp 87 Contig12 TGCAGAACACCACGGCAGAGAGCAAGCTCGTCATCTCTGCCAGCTAAGATACCGAGAGTTGGGTGCCAG 

100485197|F|0-22:G>T-22:G>T lmxll 88 Contig12 TGCAGGCGACGGGGAAGGAGGCTCGGGCGCTGTACAACGTCGGCCAAGCGGAGGGGCTGACAATGTGG
T 

100408707|F|0-15:G>T-15:G>T lmxll 89 Contig565 TGCAGTTTGCTGAAATTCCTCGGCACGTCGCTTTTTCCATCCTGCATACATTCCG 

100473776|F|0-25:A>G-25:A>G lmxll 91 Contig565 TGCAGTCACCGCACAATGATGTCGCGCAATTCAGGGTGTCCG 

100497193|F|0-57:A>T-57:A>T lmxll 93 Contig12 TGCAGTTTTCCGCCGTTTGCATTGTGTTTACATCACTAATCGTTTGTATTAAGCATCTTGTCAACTGCC 

100464636|F|0-19:A>C-19:A>C nnxnp 95 Contig12 TGCAGTGCACAAGATCAACCCCAGCGGGGTATATGCCATGGGCCCTGCGTTATCTCTCCACCGAGATCG 

100461194|F|0-33:A>G-33:A>G lmxll 100 Contig29 TGCAGATCAGTAACAAAGACATGGCGAGTCTCAGTGGTTTGAACAAGTTCGTCACTGGCCTGCTGCTCC 

100470512|F|0-45:G>A-45:G>A nnxnp 108 Contig12 TGCAGGCTGTTTTCTTTGAGGAGCCGACCCATCCAGGACGAGCTCATCCATAACGGGAGGAGGACCGAG 

100417967|F|0-52:C>G-52:C>G lmxll 109 Contig12 TGCAGTCACAGGAAACACGAGGCGCCTCGTTGCCTTGCCCCTGCAAGAATTCGCCGATCCAGGAAGCCA 

100407730|F|0-10:A>C-10:A>C nnxnp 112 Contig1119 TGCAGTAACGCCATGATCGGTGACACAGACGTGTCTGGATGACGTGAGTCGCCG 

100459262|F|0-9:T>A-9:T>A nnxnp 117 #N/A TGCAGGTCAACCTGTCTGTTGCCCCCG 

100358516|F|0-29:T>G-29:T>G nnxnp 121 Contig12 TGCAGGTACACTACACCGTTCCAAAATGAGCCAAAGCATACTAGTTATCCCG 

100417800|F|0-33:G>C-33:G>C lmxll 125 Contig901 TGCAGTAGTAGCAGAAACGGTCATCAAGCGGTCCACCATTGACCCTTGTCACAATCGGCCTTGCCAGCA 

100511029|F|0-36:G>C-36:G>C lmxll 133 Contig166 TGCAGTAGGGTGCTTCGTCACGCACTGTGGGTGGAACTCAACATTGCAGGCTGTGGTGTCGGGTGTGCC 

100469425|F|0-55:G>A-55:G>A nnxnp 136 Contig12 TGCAGCCAAGTAGGACAATATGACCGTCAAAGCTTCGGCAACTGGATTTCAATTAACCGTGAGAGGTTA 

100445193|F|0-12:T>G-12:T>G lmxll 141 Contig713 TGCAGTAAAGATGACACCACCACATGCTCACGTCAAGCCTAGAGGAAAAGGACCACGTGTTAAAAAAAA 

100357343|F|0-14:G>A-14:G>A nnxnp 142 Contig340 TGCAGGAGAGAGGAAAGGAGACTACAGTGAGCCG 

100425016|F|0-8:C>G-8:C>G nnxnp 147 Contig12 TGCAGTAGGCCATGTGCACACCGCTGTGCTGCTGCTGCATCCAATGCCG 

100449240|F|0-24:G>T-24:G>T nnxnp 150 Contig12 TGCAGCTAGAGAAAATTTGGAAAATGACAGCAGTCACGGTCCTCATGAAGGCCG 

100459613|F|0-18:C>G-18:C>G nnxnp 153 #N/A TGCAGTCAGCGTCGCCGCGGCCATCCGATCCGCCG 

100488341|F|0-46:G>A-46:G>A nnxnp 157 Contig144 TGCAGACGAGAGCATGCTGACGAACGGCTATCTCGAGACAACTATCATCGACTGGATCCCCGAGATCGG 

100487515|F|0-19:T>C-19:T>C lmxll 158 #N/A TGCAGGCGAGCGTCTTCAACGTCACCAGCGGGGCTGCCG 

100450813|F|0-23:G>C-23:G>C nnxnp 158 Contig12 TGCAGTTCCTCAGGCCCGACGCCCTCAGGCGGCACGTCGGCGCCATGGACGCCGAGGTCCG 

100479850|F|0-58:C>T-58:C>T nnxnp 160 Contig12 TGCAGACACTACCAGGAGGACAAATACAGCTTTCGTACGTATCATCTTTGAGCTAGTTTGGGATATGGT 

100438431|F|0-13:C>T-13:C>T nnxnp 169 Contig946 TGCAGGTTGCAGGTAGGGCGGGCGGTCAACAGGCCG 

100463916|F|0-68:T>G-68:T>G nnxnp 172 #N/A TGCAGTACTACGCACGAGCACCATGCAGCTAGGCGAGACTGTTGTTCTATCTCTCCTTTGTCAGTAAAG 

100443483|F|0-10:G>A-10:G>A nnxnp 172 Contig29 TGCAGGAAAGAGTGGACTTGTCTGAATTATGGGCTCTGTCGCGAACTAGTGCAGCAGTATTTATTCCAC 

100267343|F|0-9:A>G-9:A>G lmxll 173 #N/A TGCAGCCACGCCGTTGGCGAACCG 

100285151|F|0-60:T>C-60:T>C nnxnp 180 Contig38 TGCAGACAGGGATTATTTACGAAAGCACGTGAAAGTAAAAGGCACCAACCTTTATTCCATCGAATGTCC 

100446767|F|0-26:T>C-26:T>C lmxll 188 Contig12 TGCAGTTCTTCAGCAGCACCATCAAACGCAGTAATAAAATTTGGTGCGAGGGGGGCAGAGGATGTCCGA 

100403618|F|0-45:G>A-45:G>A nnxnp 190 Contig1121 TGCAGAACCTGTCATCTCTACAAATGCACCATCGACATTGATTTTAATGGTTCCTTCCG 

100315632|F|0-16:G>T-16:G>T nnxnp 200 #N/A TGCAGAAGAGCAAAGTTGGGGTCACAGGCCG 

100427432|F|0-41:G>C-41:G>C nnxnp 203 Contig12 TGCAGACGCGCCTCGGTTAACTGCATGTACGCGCCTCTGTTCATCGGCTTTGGTGACGAAGCCCGTTGA 

100385090|F|0-10:T>G-10:T>G nnxnp 207 Contig12 TGCAGTCAGCGGAGAGGGCGTGCGCATGAGGGTGTGGCTCACATACAAGGGAAGAACCCG 

100322615|F|0-39:A>G-39:A>G nnxnp 207 Contig12 TGCAGGTGCTCCTGCTTATTTTTGCGAGGATGCGTCGGCGCAACCTCTCCG 

100273583|F|0-8:G>A-8:G>A nnxnp 210 #N/A TGCAGTGTATGTAGTTGGTGCCGACCG 

100410800|F|0-64:G>A-64:G>A nnxnp 211 #N/A TGCAGACGGCGACGACAGGGGAGCCGATGACGTGGGTGAAAGACAGTGTGTTCGACTGCGACGAACTCT 

100476915|F|0-34:C>G-34:C>G nnxnp 212 Contig12 TGCAGTACGAGAAGACGCACTCCCCCGCCGTCGTGCACTACAGCCACAGCGGCAAGACCGTCTCCCAGG 

100409701|F|0-60:G>A-60:G>A nnxnp 214 Contig655 TGCAGCCACAAGTGAGGAGCGGAGGGGGTAATACCTCAGATCAATGGTATTGTGGATGGGAATGAGCAG 

100455675|F|0-7:C>T-7:C>T nnxnp 220 Contig1121 TGCAGTATGATCCCGTCACGCAACGCTACACTGCTGAGCTCTGCATACTCCGCGTTGGCAGCCGAGATC 
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100478180|F|0-8:A>G-8:A>G hkxhk 220 Contig12 TGCAGCTCGAACTCAACCACCATGAGTGGCTCGTTGGGGGCTCGTCGGAGCAGGCAGATCTCCATCGGG 

100439157|F|0-17:T>C-17:T>C nnxnp 220 Contig12 TGCAGTTTGCTAAACTACAAATCCTATTGCATTGTGAGAATAAGGGACAAGCAAGCCG 

100377222|F|0-41:G>A-41:G>A nnxnp 233 Contig655 TGCAGTTTATATTCGGGACTACTAGTTGTTCTTGGTACATGAACTTGTGTGGTCCAAATAGCCGAGATC 

100303896|F|0-21:C>T-21:C>T nnxnp 242 Contig901 TGCAGTTCTGCTTCCTTTCCTTCCTCCTCTTTCCTTGCAGTTTTGGCTTGGAGGTCCTCGAGGCGTCGT 

100506599|F|0-10:T>A-10:T>A nnxnp 246 Contig12 TGCAGGTTCCACTGACGGTCTTGAAGAACTGGACGGCGCAGAACTTGCCG 

100495310|F|0-19:G>A-19:G>A nnxnp 250 Contig12 TGCAGTTTGCCAGTGACAAACAAACTCGCTTGCAACTACAGGCCACTAATCTCAGCGTTCCGAGATCGG 

100509387|F|0-68:T>C-68:T>C nnxnp 258 Contig12 TGCAGGCACGCCGATCCGACGAGCTCGATGCGCAAGAGAATTCCCAACACTTCAATCAGTGTCATCCGC 

100504260|F|0-37:T>G-37:T>G nnxnp 266 Contig12 TGCAGTATAAAGAATGGGCACGCAACAAGGATTCTCTGTCACTTTCACACCCAAACATGGAACTAGGCT 

100223474|F|0-63:G>C-63:G>C nnxnp 272 Contig12 TGCAGATCCCAGCCCAGTGTGCTCTACAGCAATTGCATGGGCAATCTAATTAAGCTGGGACGCCGCATC 
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Tabla S7. GL7 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100300163|F|0-6:C>T-6:C>T hkxhk 0 Contig50 TGCAGGTTCTGTGACTGTGACTGTGACTGAGGTTTGCAGTTTGGACCAATAATAGTTGTTGTAGATAGT 

100405524|F|0-27:A>G-27:A>G nnxnp 19 Contig50 TGCAGTCTTCGGCTGAGCGGCCGAGGCGGCCGTCCACGCCG 

100407892|F|0-13:G>A-13:G>A lmxll 27 Contig50 TGCAGTCAAGGTGACTCTGCGTGGCGACAACGAACCG 

100501814|F|0-7:A>T-7:A>T nnxnp 28 Contig50 TGCAGTTTCCTCCTGTACCAACTACAGTCCACAACCCAATTCTGAACCG 

100501445|F|0-20:T>C-20:T>C nnxnp 31 Contig50 TGCAGATGATGTAGCAACGTCGACGAAGCTCAGACATTTCGTCGAGCAGTTGGCGAGCATGCTGGCGTT 

100475875|F|0-51:T>G-51:T>G nnxnp 34 Contig50 TGCAGCTGCTGATGCAGCTAGGTGCCTAAAGATGGTTTAGATAGTGGTGTTGGGTGCTAATCTCCGTAA 

100243045|F|0-30:G>A-30:G>A nnxnp 40 Contig38 TGCAGTTCTTCTGATAATATGGACTAGAGCAGCTGTCTCCCTTCTTCCTTCTCCTTCTCTAACCCGAGA 

100477809|F|0-63:A>G-63:A>G nnxnp 40 Contig38 TGCAGTTGAAGCCTGAAAAAATGATTGAGATTACTACCCTGATGTGGGTCTGGTGGGGGGAGAGGAACC 

100468356|F|0-14:A>G-14:A>G nnxnp 42 Contig38 TGCAGAATATACCTGATCACCTCCTTTGCCGAGCCACAATTCTCCATATTTCTCCTATCCGCTTCCAGC 

100438812|F|0-36:T>C-36:T>C lmxll 42 Contig50 TGCAGTGATCCTGAATCTGATTTCAACTTTGGTTCACGGGCCATGGCGCCTCAACCG 

100425694|F|0-15:C>A-15:C>A nnxnp 43 #N/A TGCAGTTGCAACTGTAGTCGCGCATGGCGCCG 

100505109|F|0-65:C>G-65:C>G nnxnp 43 Contig50 TGCAGTGCACCGCGCATGCAACACAAAGGTCATCATATAAAAACGCGTGCACGAGGGAGACCATCGATG 

100488742|F|0-36:T>C-36:T>C nnxnp 44 Contig50 TGCAGCACACATGTTTTATTGTGGGGTGCGTGTGTGCGCTGCTAGAACATTACTAAGTATGTTGATCCG 

100489914|F|0-42:C>G-42:C>G nnxnp 47 Contig50 TGCAGTCCAGTTCGATTGATTAAAAAGCCGCTGAATGGCCGCGCTGCGGCTGCAAGTCTCGTCTTCGGC 

100486041|F|0-33:G>T-33:G>T nnxnp 51 Contig50 TGCAGTGCAGAGACCACAGGGACCCCTTCCGTCTTGCATGGGCCATTAGCGGCACGATTAGTTGCGGCA 

100482320|F|0-58:T>C-58:T>C nnxnp 53 Contig50 TGCAGTTCGGTGCGTTTGGTGGCTTGAGATGAACTCGTCCAATCCAGGGCAGGATCGACTGCACCGCGA 

100447192|F|0-31:A>G-31:A>G nnxnp 57 Contig50 TGCAGTTTTTTCAGTTGTTCCTGCATGTCTGGTTCCTCCATAAAGCGTGGATTGGGGACGTCTTTAGCA 

100403892|F|0-24:G>C-24:G>C nnxnp 59 Contig50 TGCAGACCAAATTCTCGCAGGTACCCGATCCCGCCCGCCGTTTCTCTAGTTCCTCCG 

100471953|F|0-35:C>T-35:C>T nnxnp 61 Contig50 TGCAGTTCAGAAATGGTACACGCATTGTCATTGGATATAGATGATCGAGCTATTACGTATGCATCTCTA 

100317069|F|0-11:T>G-11:T>G nnxnp 63 #N/A TGCAGATTTTTGAAGGAAGACCAAAAAATGTCTCGAGAACCTTTACTCCAAATGCACCG 

100419795|F|0-22:T>C-22:T>C lmxll 66 Contig128 TGCAGTTTGCACACGCATACAGCGTCATACAACTTCAGCAGCTGTTACGTGGTAACCTAGGCCGAGGTA 

100289328|F|0-47:C>A-47:C>A nnxnp 73 Contig50 TGCAGCAGAAGATAGAATGTCGGTACTAGATTCTTCTTGAATTTCTCAATTTTCTCCCCGTTCGTATGT 

100492464|F|0-36:C>G-36:C>G lmxll 75 Contig633 TGCAGTAAATGAAAACTCAAACTTTCTCTCCGCACTGTGGTGGACAAAAACGGACCTTTTATTCTTGGA 

100320486|F|0-14:C>T-14:C>T lmxll 86 #N/A TGCAGCTGGTGGTGTGCGTTGGATACCAGCCTGAGGGTGTGGTCCG 

100461020|F|0-33:T>C-33:T>C nnxnp 86 Contig50 TGCAGAGTAGACAGTCGCAGCAGGCTCCTAGCCCGTTGTTTTGGACGCTTCTTTTTACGTATCCATGGA 

100422220|F|0-23:G>A-23:G>A nnxnp 97 #N/A TGCAGATTGTCCAGTGAGTATAGAGTGTCAAGGGCGCCG 

100430749|F|0-34:T>C-34:T>C nnxnp 100 Contig50 TGCAGCTTTAGCGATCCGCCGCCGCCGCCGCACTCGTCCAGCAAACCGTGAAGTGCCATCTTCCAGTTC 

100443299|F|0-61:A>G-61:A>G nnxnp 106 Contig246 TGCAGCTTAAATGGGTCATCTTCTCTCTTGGGCTATTCTGGTGCTATGGTACGTGTAAAATGGACAAGT 

100419647|F|0-46:T>G-46:T>G nnxnp 111 Contig4 TGCAGTTGGGTGTAGTCAAGAAGGAACATGGCGGAAGCACTCCATAGAGTGGCTGGCTCATTCGAAGCC 

100458768|F|0-15:C>T-15:C>T nnxnp 111 Contig50 TGCAGCTCGCGCGCTTCGTTCGCCGTCGATGAGTTCTATCGCTGACCG 

100510374|F|0-21:T>A-21:T>A nnxnp 112 Contig6 TGCAGCATTCCATCGAACAGGAAGCGTGCAGGGCTGGGACAGTGGCATGAATAATGAACCAAAAACTAA 

100436365|F|0-20:C>G-20:C>G lmxll 112 Contig50 TGCAGATCCTGGCCAAGGCCGCGCCGCCGCCG 

100217633|F|0-7:A>C-7:A>C nnxnp 116 #N/A TGCAGCCCCTCCTTCAGGGCCG 

100493420|F|0-44:C>T-44:C>T nnxnp 121 Contig50 TGCAGTTCCCTGTATTTTTGTGTGTACCCTTTTGCCCCTGCCCTTCTCCTCCATGGTCCG 

100469854|F|0-31:C>A-31:C>A lmxll 126 Contig50 TGCAGCTGCAACTTCTGGGATGCCTGAGCGGAGTGGAGATGGTGCTCAAGGACGTGGGCTACCCGAGAT 

100503828|F|0-51:G>A-51:G>A lmxll 142 Contig50 TGCAGGCCAGGGTTGGAACTGCTGTACGCGGAGACCATCACCGCCGTCGTCATGCCG 

100488229|F|0-43:C>T-43:C>T lmxll 145 Contig50 TGCAGAACCGTATTATTTCCTTCCCCATTCGTGTCCATCTTCTTCGTTCCTGGCTTCCTGCATAATCCG 

100469141|F|0-49:C>G-49:C>G hkxhk 157 Contig50 TGCAGCACAGCGTGGCGTATTGGCTCACGCTGGACATCCTCTCGTCGTCGTCCTCCTCCTCCTCTCCGA 

100422731|F|0-42:C>T-42:C>T lmxll 164 Contig50 TGCAGCCAGCAGCTGCCTGCGAGCGCCGAGTTGCTGCTGAAATGCGTTCCG 

100459081|F|0-47:C>A-47:C>A lmxll 169 Contig50 TGCAGGCCTGGCCCTGCCACCATCCGTAGCTAGCCTTGTCCTCTTCTATGCGTGCCG 

100333262|F|0-21:G>T-21:G>T lmxll 173 Contig50 TGCAGATTTTTGGATCATTTTTGGAGGCCTGACCGATTTTCGTGCTGTGAGCATGACTTTTCTTCTCAT 

100506306|F|0-37:A>G-37:A>G lmxll 178 Contig50 TGCAGATCATGTCGGGGCCCCAGTCGAGGCGGTCGTCGGACGTGCCGCCCTCGAACACGCAGTAGATGC 

100470010|F|0-59:A>G-59:A>G lmxll 183 Contig50 TGCAGCTTCTCGTCCGTGGCGTGGGCAGGGCCTTTGGCGCGGCGGGCGACGCATCCTTCGACTTCGTAC 

100501665|F|0-12:A>C-12:A>C lmxll 185 Contig50 TGCAGCATCCAGCTAAGCATGTCCGCCTCCAACTTCAAGCTCGCAGACCCGTTCATGCCG 

100456950|F|0-11:C>T-11:C>T lmxll 187 Contig50 TGCAGTTGAGCTTCAGAGACTTGCAGTGGCATATGCTGCCAAGGAAGCGCCAGAAGGGTGCTCCATGTT 

100462839|F|0-33:C>T-33:C>T lmxll 191 Contig65 TGCAGCTTCCTTGCGCGCCAGCTTGTCGGAGCCTGACCGCGCGACGCCGCATCACGAGCGGGGGCTCGC 

100410972|F|0-46:C>T-46:C>T lmxll 198 Contig4 TGCAGAGACAGGCACGGTGTGTGACTACTGAGGAAGGTGTCGACCGTTGCAACGGCGGATGGTTCCGAG 

100408444|F|0-29:C>T-29:C>T lmxll 202 Contig4 TGCAGTGTTTGGAGAAGAAGCGAACCTTGTACTCCG 

100353881|F|0-15:C>T-15:C>T lmxll 204 Contig4 TGCAGATCATGACGGTTGCCTGGCGCCTGCCGAGCCG 

100452214|F|0-9:G>A-9:G>A lmxll 205 Contig666 TGCAGAGGAAGCAACGAAGACGGTGAAGACGGCGACGCCGATGAAGGCGGCGAGGCGTGCGATGATCAA 

100304080|F|0-9:T>G-9:T>G lmxll 207 Contig1091 TGCAGTTGCGAAGTCTTAAATAATAGTAAGCGATACAGGCACGTACAAATCTCTCAGACATAGCCGAAA 

100194525|F|0-25:G>C-25:G>C lmxll 211 #N/A TGCAGTACCAGTTGATCTCATGGTCCAGCCG 

100425086|F|0-11:C>T-11:C>T lmxll 212 Contig4 TGCAGTCACATTACATGTTAACGATCACAACATACTACCG 

100468935|F|0-16:G>A-16:G>A lmxll 214 #N/A TGCAGATGTCTCGACCACTGGCGACATTGTCGCTGCCGTGGTAGGCTCGTATGGTCTCGCCGTCCGCCT 

100428405|F|0-28:G>A-28:G>A nnxnp 223 Contig4 TGCAGATGTCTGCGGAGTTCCAGATGCCATCGCCGCTGGTGCCGACGCGTGAGAGCCAGTTCGTGCGCT 

100459604|F|0-9:G>A-9:G>A lmxll 224 #N/A TGCAGTCACAGCGGTCGCAGGCGATGCTGACCCG 

100508960|F|0-22:G>C-22:G>C lmxll 227 Contig4 TGCAGCTCCTGCTCCTTCTCGTCGAGCTCCGCCTCAACCATCTGCGCAAGCCG 

100451849|F|0-11:C>G-11:C>G nnxnp 235 Contig4 TGCAGACATATGACGGTCCGAGTTGGCAGCTGGGGTTTTAACAAACGGAACGGACGGCGCTAACGACAG 

100489315|F|0-5:T>G-5:T>G lmxll 244 Contig4 TGCAGGCATTCGAATCACGTGCCTCTGGGTCACTGTGTGGAGTTCTCATGAGAAATTTCAGCGCAGTCA 

100455697|F|0-26:A>G-26:A>G nnxnp 244 Contig4 TGCAGTACGTCGCCGCAAGGCTGAACGGCCTCATTGGTCAACGGCGACTGGTGTGTGCGCCGCCGTCCG 

100496323|F|0-16:C>G-16:C>G lmxll 248 Contig1073 TGCAGCTCGAACGGCAGGTCGCACCTGCGCCGACACATTGGAAGCAAGAGCTGTGCCGCGCGGGCAGCG 

100467485|F|0-27:G>A-27:G>A nnxnp 249 Contig4 TGCAGTCCCTGCTCGCGCACCTGTGGCACGCCGTCACGCGAGCCCG 

100468271|F|0-40:C>T-40:C>T lmxll 252 Contig4 TGCAGAACGCGGGCATCAGCATCCCATTGAGGAAGCAGGTTGAGTACTTCAACGGCACCAAGGCTCGGA 

100454672|F|0-43:C>T-43:C>T lmxll 254 Contig4 TGCAGGCCAAGAAGCGGAAGCCGCGGGTGCCGCGCAACGCCGATGGCGCAGAGGCGGTGGTGCGCCGAA 

100482287|F|0-27:G>T-27:G>T nnxnp 261 Contig4 TGCAGTTCCAGAGGTTCGGAAACCACTTCCTGGAGATGAGTTTGCCGAGGGGCGGATGTCGAAGCCGAG 
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Tabla S8. GL8 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100286886|F|0-48:G>C-48:G>C lmxll 0 Contig30 TGCAGAGTGAATCAACAGGATATTGGAATCTCTGGTTTGAGTGATTGACAAGTTGGGTTGGCACGCCAC 

100373543|F|0-37:G>T-37:G>T lmxll 4 Contig30 TGCAGGTCCGCGTCAACGAGAAGCTCAGGGAGCTCATTGGCGACTACTCCGACGACACACTCGCGGTGA 

100301648|F|0-10:T>C-10:T>C lmxll 8 #N/A TGCAGTCCCCCGAAAAGGTAATAGTATCTGCTTTCAAGTTTCAACTGCTCGAGTTTTGTTTCACTTGGT 

100498550|F|0-8:C>T-8:C>T hkxhk 8 Contig30 TGCAGTACTGTAGCTTAAGGAACAGTACGTTCACGTCCAAGCGGAAACGATGCTTTTCCACTGTCCGAG 

100330663|F|0-49:T>G-49:T>G lmxll 13 Contig30 TGCAGACCGCCTTGATCGCACTCTACGGCTGAAGAGCTAGCGAGGCGAGGCGTTGTGTGAGAAGCCGAT 

100283574|F|0-13:C>A-13:C>A lmxll 21 Contig30 TGCAGAAAATTATAAAGGTAATTATGCGTGCACCTTCAGTATAATGAGAAATTAACATATCATCACCGA 

100459561|F|0-26:C>T-26:C>T lmxll 24 Contig30 TGCAGTAGTGGCTCCTCCGCCTCCGCTAGCGTCGAAACCG 

100448045|F|0-12:G>A-12:G>A hkxhk 29 #N/A TGCAGAAGCTGCACATGAGGAAGCTTAGAGTTCCCG 

100499947|F|0-37:G>A-37:G>A lmxll 35 Contig203 TGCAGTAGACTAGCGTCATCACCTTCCCCTGTTTGATAAACTGTTGATATTTTGAGCAGAGGAGCTCAG 

100474439|F|0-20:A>T-20:A>T lmxll 37 Contig30 TGCAGAAGCGCACTCGTCTGTGTCTCAGTCCATTCGTCGTCGCCGCGCTTGCGAGAGGATTCCACTGGC 

100434508|F|0-27:C>A-27:C>A lmxll 38 #N/A TGCAGTTCAGGGATGGCGGTGACCCTCATCCCCTCCCCAACCTCAGTCTCCGTCTCCGTTCCCTGCGCC 

100399006|F|0-13:A>G-13:A>G lmxll 42 Contig30 TGCAGTAGCCAGCGCCGTTAACTATATCTTTCTTCGGTTCCTCTTCTTTGAATGCGGGCAGGCAAGCAG 

100454298|F|0-48:A>T-48:A>T lmxll 46 Contig30 TGCAGCTTTCTGATTGCGCTGAGAACTGACGGTCTTGTGCGCTCCAAATCATTTCAGGTGGGACGGGAA 

100471169|F|0-7:T>G-7:T>G nnxnp 50 Contig30 TGCAGTAGATATTCGTTATTACTAAAAGGAACTAAAGAACATCAGTTTCGTTATTTGAATGAAAAGGTG 

100192291|F|0-17:A>G-17:A>G lmxll 50 Contig493 TGCAGGACAAAGAGCGCGGCGCCTGTGCCGAGTCGGCAACAGCCCCG 

100405071|F|0-5:C>T-5:C>T nnxnp 53 Contig30 TGCAGTAGGTTATACTAATGGCGCATTCAGCTTCCG 

100462235|F|0-49:G>T-49:G>T lmxll 56 Contig30 TGCAGCCGAGACAGAACATAAGATTTGGGCTTGGGCCTAACCGTTAGTATCACAGAAGGAGGCCGCCGA 

100484242|F|0-33:C>T-33:C>T nnxnp 56 Contig30 TGCAGACGTCAGTTCTGTTTCACCAACAGGGATTGATGCTCGCCGCTGTGCAGAAGACACTGAATTTTC 

100410407|F|0-33:C>T-33:C>T lmxll 58 #N/A TGCAGAATAAAGACGTGCAGATCTTATTATGACTTTTTTTTTACACGATGGTCTAATGAGAGAAGGTAG 

100316066|F|0-38:A>G-38:A>G lmxll 59 Contig30 TGCAGACTATCATTTTCCTGACAAATTGGGTCAAGAAAGTAGCACCCG 

100477322|F|0-45:A>G-45:A>G lmxll 61 Contig30 TGCAGTCGTGTCGTATGAATTGACCAGTGTTCACCTGGATATATAGTCAGCTATACATGCTTGTCATCT 

100410611|F|0-24:A>T-24:A>T nnxnp 63 Contig30 TGCAGACATCCCACAAAGCTTGAATCATCTTTGCATTTGCATTGGCGAGCTCGTGCTTTGCGGAGGAAT 

100468152|F|0-11:C>A-11:C>A lmxll 66 Contig30 TGCAGCACGCAACTATGCTTACATATACAGGACATGTATCCATCTCTGGAGAGTGGATGATTGGACGGT 

100398790|F|0-61:C>A-61:C>A nnxnp 69 Contig30 TGCAGTACCGCCGCTACATCACGACGCATGGTTAAACTCTGCTCCACATCCAACGCAAGCAACAAGTGG 

100447012|F|0-51:A>C-51:A>C lmxll 71 Contig30 TGCAGTTTACTGTCCAGAGCAGCGATAAGTTTACCTCTCGATTTACAAGTTCCAACATCTGCACGCTGC 

100341215|F|0-50:C>A-50:C>A lmxll 75 Contig30 TGCAGGCTGCAACTTGAGCCACATGCTAAAAATGTAGTTGAAGAGCTAGGACAAATATAACAGCCCACA 

100436413|F|0-36:C>T-36:C>T lmxll 78 Contig30 TGCAGATCTGTGGATCAGGGGAAAATATAAAAAGGGTCCATGACCCG 

100464309|F|0-26:G>A-26:G>A lmxll 84 Contig30 TGCAGTCCCAAGCATCAGCGATGGCGACGAGGCTCATCTCCCCGCAGCACCTGCTCCTCGTCCTCGTCC 

100497499|F|0-35:G>C-35:G>C nnxnp 87 Contig30 TGCAGATGTACCTCAACCTGTCCAACAACATGTTCCAAGGCCCGATCCCGCCG 

100398997|F|0-46:C>G-46:C>G lmxll 91 Contig884 TGCAGTAGCATCAACCGAGTGTTACGTTTTCGATTTGAGAAGCTTCGAAAGCTGCTCCCATGTCCGAGA 

100464942|F|0-61:T>C-61:T>C nnxnp 92 Contig30 TGCAGTTACTGGACCTCGGCAACAACACGCTCCGCGGCGGCATCCCGAGGCGCCTCTGCAACTGCTCGG 

100300587|F|0-14:C>T-14:C>T nnxnp 96 Contig30 TGCAGTAATTCCCTTGCCCAAGATCGAGTTTTTTTCACGATTCTTGGCTCGGAATCTTGTGTAACCCTC 

100330331|F|0-10:A>G-10:A>G lmxll 96 Contig30 TGCAGACAAAGATGCTTGGAGATTATGGCTCAACTAGAGTTAGTTCGTGATGGATCGTGGAAGATTATA 

100483554|F|0-54:G>A-54:G>A nnxnp 101 Contig385 TGCAGGTGGGTTCGGATCGTTCTTGCTGGGGCTGAACAAGAAGACGTACGAGCTATCCG 

100455813|F|0-59:A>G-59:A>G lmxll 101 Contig30 TGCAGTAGTCCTGAAAATTGGGCCAAACTAAACAATTTACAACTGGCATTTCACATTACGGCATGTTTC 

100186937|F|0-42:T>A-42:T>A lmxll 106 Contig30 TGCAGAAGGGGAGAGGAGGTGTGGACGGGCCTTAGTTGTGTCATCTGGGCCG 

100494489|F|0-42:A>G-42:A>G lmxll 109 Contig30 TGCAGGCATGGGTGGACATTCAAAGTTTCATTTGTCTGTTATGGTTTCCTTCCAATAGGCCGAGATCGG 

100302618|F|0-63:C>T-63:C>T nnxnp 109 Contig30 TGCAGTGCCCAAAATGGATTTAACGGAGCGACAGCTACTTATCGTTCCTTCCTTGTGAGGAGATTGATC 

100486559|F|0-32:C>T-32:C>T nnxnp 110 Contig30 TGCAGTTTCATCGGGGTCTGCGCCCACAGCGGTCGCCGCACGATGCGCAACAGAAAGAAAGCCGTTGAG 

100505297|F|0-42:G>A-42:G>A nnxnp 111 Contig30 TGCAGGTGTAGCGTAGGAGGGCGCTAGTCTGCTACGCGTCGCACCGTGGGTGCTCCG 

100324276|F|0-12:C>G-12:C>G lmxll 111 #N/A TGCAGATGACGAGATGCCACCATCATGTGCCGCCG 

100475844|F|0-50:C>G-50:C>G lmxll 114 Contig566 TGCAGCTGAGAGAAGCCGAAGAGGCAGACACCGACGCATTCGTCCAAGCTGGCGTCCTCGGCCATGTCG 

100509607|F|0-23:G>A-23:G>A nnxnp 116 Contig30 TGCAGATATCAATGAATGCATCAATAACCCATGCCCTTCAGGTGGCGTTTGTCACAACACAATAGGAGG 

100509611|F|0-51:C>T-51:C>T nnxnp 116 Contig30 TGCAGATATCAATGAATGCATCAATAACCCATGCCCTTCAGGTGGCGTTTGTCACAACACAATAGGAGG 

100482456|F|0-37:G>T-37:G>T lmxll 118 Contig146 TGCAGTTTGATGTTCCAGTCCTTGTCTATGAGTATGTTCCAAACAAAACACTACAGTGTCTAATCCATT 

100386988|F|0-26:G>T-26:G>T nnxnp 120 Contig573 TGCAGTTCGGGTACATCGGGAGATTCTGGTTCCGTGAGCCAAAACCCGATCCACCCG 

100194936|F|0-13:T>C-13:T>C nnxnp 124 #N/A TGCAGTCTGATTCCGAGAAGCTGGGAGTTCAGACCG 

100386213|F|0-36:T>A-36:T>A lmxll 126 Contig175 TGCAGTAACTACATTCTGAGCAAGCATGAACCTTATAAGAATATTGTGGGAGACCG 

100471276|F|0-27:C>A-27:C>A nnxnp 131 Contig30 TGCAGTCAAGCACGATGAAGGTAACTAAAAGAAAATGCGTCCAGAAATATTGCTTGATGCGTTACTGAA 

100376108|F|0-14:T>C-14:T>C nnxnp 140 Contig30 TGCAGTGCTTGGAACGTTGACTTTGCTCCAACCACAATATGTGTATCCCTATCACAATCTTACTCCGAG 

100439795|F|0-10:C>A-10:C>A nnxnp 144 Contig30 TGCAGAAAAAAACTAAACAAAGGTCCCGTCAGGCCCGCCTGAATCGATCGCAATACATGCGTTCCGAGA 

100412066|F|0-25:A>C-25:A>C nnxnp 145 Contig30 TGCAGATTCCACAGGGCATGTGCTCCACGGGGGCCTTGCATGTAGCACGCCCCCAACAAAAAAAGTGCA 

100438065|F|0-21:G>C-21:G>C nnxnp 162 Contig30 TGCAGGCTCGTTTTGGACTTTCGAGCCTGGAGGGGAAAAGGAAAGAGCCG 

100367582|F|0-7:G>A-7:G>A nnxnp 169 Contig392 TGCAGCCAACAAGTGGTACACAAGGGCTAGCAAGTTTTCTGGTGGTTTGGATGTGAGGAAAGATACTAT 

100363901|F|0-13:A>T-13:A>T nnxnp 172 Contig30 TGCAGACAATTTCTAAAACCTGACTTCAATTATATGCATGGAAATAATTAAATAAGGTTCTCAAGGCGG 
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Tabla S9. GL9 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de segregación 

(Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde mapea 

(Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100237185|F|0-5:G>A-5:G>A nnxnp 0 Contig38 TGCAGAGATTGTGCTGGCACAAAGCCATTATTCATTGCACTAGGCTCTTCGTAAGTAGCACCTGCACTG 

100431173|F|0-31:A>G-31:A>G nnxnp 10 Contig38 TGCAGGCAAAAGGCCGCGTCGCCGCGGGCGCGCCTCGCTATCCTTCTCCGAGCACGCACCAAGCTGCCA 

100386208|F|0-46:G>A-46:G>A nnxnp 13 Contig985 TGCAGTAACCGCCGCCGCCGCCGCTCGATTTCTCCCCAAGCTCAGAACGCCG 

100433065|F|0-63:G>A-63:G>A nnxnp 15 Contig293 TGCAGTAGTCAGAAATCATGAGGTTCTTTTTTCAGAGAACGGAGGTACTGATATCTTCTTTTCATCACC 

100438218|F|0-12:T>A-12:T>A nnxnp 25 Contig38 TGCAGGTACGTGATCAAGATTATGGTCCTCCCAGTACTCCG 

100359209|F|0-31:T>C-31:T>C nnxnp 25 Contig38 TGCAGTAGTTGGTCGCCCGCTCCTTGCAATGCAGCAAAGCCG 

100425436|F|0-19:T>C-19:T>C nnxnp 28 Contig38 TGCAGTGCTGGCCTTTCGGCGGAAGATTCCTGGTTGTAGTTCGGCAGGCCG 

100477159|F|0-29:C>A-29:C>A nnxnp 33 Contig38 TGCAGTCAGTGCACATTGCCGATCGTTGCAGCCTCGTGAATTCCAGTACTCCACTGGTCCACTCACCAA 

100380872|F|0-29:C>A-29:C>A nnxnp 38 Contig407 TGCAGAAATGCCCAACCAGTGTCAGTGACACGAGAAAATTGAGCCCG 

100476820|F|0-49:A>C-49:A>C nnxnp 52 Contig38 TGCAGGTTGTAGGCGCAGACGACGCCGTTGCCGAGGAAGTAGATGGCGTCGTCTTCCTCCACGTACGTA 

100483580|F|0-28:C>T-28:C>T nnxnp 54 Contig38 TGCAGTACTACTCCAAGACGTGCCCGAATGTGGAGCACGTCGTCCG 

100388455|F|0-9:C>T-9:C>T nnxnp 61 #N/A TGCAGGCCCTGACGCCGAAGCCG 

100192050|F|0-14:C>G-14:C>G nnxnp 65 Contig721 TGCAGCTTGGCGATGAGCTCCACCTCGTTCCG 

100296194|F|0-46:C>T-46:C>T lmxll 81 Contig38 TGCAGGACGCGGCGCTTGGAGTCGACCCGCGACAGGGCCCGCACCGTGTCGCGGAGGAGGTACTCGAC
G 

100450485|F|0-37:T>C-37:T>C nnxnp 81 Contig38 TGCAGTCGCCGCACGTGGTGTACCGCTTCTCCGACTTCCCGTGGCCG 

100410530|F|0-32:C>T-32:C>T nnxnp 91 Contig38 TGCAGACACACAATGGAAAAGAAGTCTCCAGGTTGAGATAATCACTCCACCTTGATGGTCTCTGATAAT 

100468380|F|0-5:A>T-5:A>T nnxnp 101 Contig576 TGCAGTCAAAACTTTGGAGCAGTACTTACAGGTTCCAGAAACACAAACTTGTTTACCATTTCTCATTTC 

100497143|F|0-15:T>C-15:T>C nnxnp 106 Contig38 TGCAGTTTCAGTTTGCTTCTTTGTGATGTGCATTTAGATATTACTAGTTCGTATAGTAGTAGAATTTTG 

100431239|F|0-39:G>A-39:G>A lmxll 112 Contig38 TGCAGGCACCAGTTCTGCTTCGTCTGCATCATGGCCTGGACGCGCGTCGAGTCGCGCTGCCCCTTCTGC 

100371077|F|0-61:C>A-61:C>A nnxnp 112 Contig38 TGCAGCTTTGTCTGAGGTAGCGTTTTGTTAGGGTTACCAGAGGTTGATGAGCTTGTAGAGTAGTAGGGT 

100430484|F|0-9:A>G-9:A>G nnxnp 119 Contig38 TGCAGCTGCGCATCTGCATGTGGCACGCCGTGTGGGAAACCGATGGCAGTTTTCAACTACTCGAGCGAG 

100440518|F|0-5:A>T-5:A>T lmxll 123 Contig38 TGCAGTCGCTGCTTGTTCCTTGAGGCTCTCCTCGTAATGTACTTCGTGCGTGCAAGGTCACGACGGAGC 

100359336|F|0-37:A>G-37:A>G nnxnp 123 #N/A TGCAGTCCAGGGTAAATTGGTGTTGCATTGAAAACCTGTGTTTGACATGCCG 

100407179|F|0-29:C>A-29:C>A nnxnp 128 Contig153 TGCAGGCTTCAAGTACTCGAAGAATGACTAGGTGCTCCTGGTGCCCG 

100475719|F|0-40:T>A-40:T>A nnxnp 131 Contig38 TGCAGCTAGCGAGCAGGCACGCGATTGAACTCACGGCACGAAGCCCGTGCACCCCGAGTGCGCGAGCG
A 

100483065|F|0-49:C>T-49:C>T lmxll 132 Contig38 TGCAGCCCTCAATCAGCCTCTCTTCTTCTTCTGGACTGCTCTCTTTGGCTTTCCCG 

100471006|F|0-44:A>G-44:A>G nnxnp 136 Contig38 TGCAGTAAAGTCCAATCTATGAATGTGCCCCACGACGCACCACAGTGTCCAAAAGAAAGTGAAACTGAT 

100495483|F|0-13:T>C-13:T>C lmxll 137 Contig866 TGCAGAGGATGCGCAGGCACTTGCAACCAGTGAGTGGAAGTAGAGGCACCG 

100495484|F|0-30:C>T-30:C>T lmxll 137 Contig866 TGCAGAGGATGCGCAGGCACTTGCAACCAGTGAGTGGAAGTAGAGGCACCG 

100392295|F|0-17:T>C-17:T>C nnxnp 141 Contig38 TGCAGCAGACGTACTCCCACGCTCAGAAAGCTACACGCGTCCTCCGCTTGACGGCCCTTCCAAACGGCG 

100497818|F|0-49:G>A-49:G>A nnxnp 143 #N/A TGCAGTCGAGCGCTCAAGCAAGCTAGCAATCGATCTGGACCGTATTCGCATGGCACCCG 

100417771|F|0-58:T>G-58:T>G lmxll 144 Contig38 TGCAGTAGCTGTGCACTGCTTCCTGATCATTCGTGAAGGAGTTAGCGAGGAATGGAAAGAAGCATGGGG 

100425255|F|0-26:G>A-26:G>A nnxnp 145 Contig38 TGCAGTCTAATTTTATCCGAGCCAGCAGCAGGACCG 

100458981|F|0-22:C>A-22:C>A lmxll 151 Contig38 TGCAGGCAAGCAGCTTCACCCAAGCTTTGGGGTTTTCTTCTCCCTCCG 

100460568|F|0-59:T>C-59:T>C nnxnp 152 Contig38 TGCAGAAGCTTCAGAACCCAAGCTCGTTATAAAGGGCAGCCAAGTTGCTATCAAACCGACTGAGACACT 

100496726|F|0-45:G>A-45:G>A lmxll 155 Contig281 TGCAGTAGACGAAGATATGCATACATTGGTCCTAGAGCTTCACGAAGTCTCGGAGAACACCGAGATCGG 

100357982|F|0-11:T>C-11:T>C nnxnp 157 Contig38 TGCAGGCGCGGCGCGGCGCGGGAAACGTGAACGTGGACGGCTGAAACCG 

100400528|F|0-43:G>C-43:G>C nnxnp 160 Contig38 TGCAGTGTACTCCTCGTTATGTCGTCATAAGGGGCTACATCTCCATGTGATGAACCACGGTGCTCGCGC 

100450236|F|0-8:G>A-8:G>A nnxnp 161 #N/A TGCAGGTTATTCCACTGCCGCACGTACAGCATCCCGCCG 

100320255|F|0-10:C>T-10:C>T lmxll 163 #N/A TGCAGCTGCATTGCTCGACGAAATGCTGCACCG 

100447004|F|0-39:C>T-39:C>T nnxnp 163 Contig38 TGCAGTTTAAAGTGCTCCCGTGAACTTGGATTCAATTAGTGCTCTGGCTAATGGAGTAACGATTTGGGT 

100469794|F|0-21:C>T-21:C>T lmxll 164 Contig38 TGCAGCTCCTCCTGGAGCCGCTCGATCTCCTCCTTCAGCTTGGTGTTGAACAGCTGCGCCGCATGGTTG 

100450477|F|0-32:G>A-32:G>A nnxnp 166 #N/A TGCAGTCGACACGTCCACGGAGATAGCTTGCCATCCG 

100365918|F|0-57:G>T-57:G>T lmxll 166 Contig38 TGCAGATGTATAAACAATTGTCCAGGTAATGCTCGCGACAAACTGCTGCTGGTGATGTGGAAGGCCTGG 

100492333|F|0-14:G>A-14:G>A nnxnp 169 Contig38 TGCAGGTATAAATGACGCTCTCCCATGGATGACAAGGATGAAGATCGCCGTCGGCGCGGCCAAGGGCCT 

100493023|F|0-10:C>T-10:C>T lmxll 172 Contig38 TGCAGTTTCGTGGCGCGGATCGAAGGAATAATGACGATCTGTTTATCGGTTCGTGGCGTCGTGCCTGGC 

100463770|F|0-40:G>A-40:G>A lmxll 177 Contig38 TGCAGGTTTGCTACTGCTTCGTGGAGGACCAAGAATGGGTAGTAGTAGTAGTAGTAGTACAGAGGAAGA 

100242478|F|0-56:C>A-56:C>A nnxnp 179 Contig38 TGCAGTGTTGCTTCGATATAATCCTGCAAGAACTGCGACCTGAACTCATCATCGTCAGTGTTCCCGCCA 

100469138|F|0-61:C>G-61:C>G nnxnp 179 Contig38 TGCAGCACAGCATGCGAGCATATGGTCATGTGGTTGAGACAAGCGACAGATTGGATATCAGGGATGACG 

100494870|F|0-30:G>A-30:G>A lmxll 183 Contig38 TGCAGTATCCCCTTGGTGGTGAAGTCGAACACCGTGGCGGGGCCGCCCACCTCCTTGACCCAGTTCACC 

100456668|F|0-49:A>G-49:A>G nnxnp 184 Contig38 TGCAGTTAACATCAGGAACAGGCAGCCATGCATTCATTTCCTGATCAGCGAACTAAAATGCTCAAGAAG 

100499179|F|0-10:G>A-10:G>A lmxll 192 Contig38 TGCAGGCGGCAGTGCAGGGCGAGCTGTGGCGGATGAAGGACGGCGAAGGCAAGGCGCCCG 

100452833|F|0-20:G>T-20:G>T nnxnp 194 Contig38 TGCAGATTCCAGGGCCGCCATCTTACAAATCTCGATCAGCAGCACAATACCACTAGCTTAACAACAACA 

100452438|F|0-49:G>T-49:G>T nnxnp 197 Contig38 TGCAGATATTTCAATGATCTCTCGCCCTCTATCCTCGACGAATTAGTGGTACCCTTGTTTTACAGGCTA 

100424782|F|0-23:C>A-23:C>A lmxll 198 Contig38 TGCAGGTGGCAATAAGCCGCCGCAGCCGACGGCGATGGAAGCCG 

100417985|F|0-53:C>T-53:C>T nnxnp 201 Contig38 TGCAGTCACCGATCGGAGAATCACGAAATCAAGAAGGGCATATAAACATGGAATGGAAGAGAAAAGGA
A 

100411656|F|0-43:C>T-43:C>T lmxll 204 Contig38 TGCAGATCCTCAGCCAGCGCCCGATCCTCAGCTAACATGGAAATCAGGTCCAGCATCTCTTTCGCCTGG 

100456575|F|0-55:G>T-55:G>T nnxnp 208 Contig38 TGCAGTGTCCGTTTGGTTACCACGCCTTTGTGGCTTCGGTGTCCGCAGCCAAGCCTCCCTTCCGAGATC 

100338165|F|0-67:A>G-67:A>G lmxll 209 Contig38 TGCAGCTGATCATCATCCATTCCATTAATTCCATTCTGTTCTGTTCTGTTCTGTTCCATCCAAGGAGGA 

100475132|F|0-38:G>T-38:G>T nnxnp 212 Contig38 TGCAGATTCTCCAGCAGAGCGCAACGAAGTGCAAGTGTTCAACACACATACACACACTGGCAGGCAAAG 

100324003|F|0-47:A>G-47:A>G nnxnp 213 Contig38 TGCAGTTGTATTGACCAAGCTGGGAAACACACGCAGCTGAACGGTGAGCCCG 

100472161|F|0-8:C>G-8:C>G nnxnp 215 Contig38 TGCAGTTGGAGAAAATTTCTTCATATATGTGACCTGCGAGCTGAAGCCACCAAATCCACACCTGAGCTT 

100362883|F|0-53:T>C-53:T>C lmxll 217 Contig38 TGCAGTTTAGTTCCTCTAAAGCTCTAATGACCAACGATTACGTGTGAAAGGCACCTACATCCGAGATCG 
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100472118|F|0-62:T>C-62:T>C nnxnp 228 Contig38 TGCAGTTGAAAGCGATCGATCAAGCAAGCGAGCGAGGGAGCCGAGCTCCACAGTCCTCCACCCCGCCTC 

100480228|F|0-56:G>A-56:G>A nnxnp 233 Contig38 TGCAGATCTGCATGGATGGCTATGCATTGGTCAGAGAGCTGTCATCTCGCTGCCCCACCGTTGGTTAAT 

100477269|F|0-10:A>C-10:A>C nnxnp 236 Contig466 TGCAGTCGACCGTCAGGAACCCCAAGTTCCTGGCTCCCAGCGTGGTGCGCCCACTCTGCGTCGTCACGG 

100471419|F|0-15:A>C-15:A>C lmxll 236 Contig38 TGCAGTCCGTTTGCTCCTTCAGGCAGTGAGCTAGTGACATGGACGAGCTGCTGTCGCCGTACTCCTTCT 

100466324|F|0-8:G>A-8:G>A nnxnp 239 Contig874 TGCAGATGAACAGGAACTGAGTCGAAGCCGAGCCG 

100501172|F|0-10:T>G-10:T>G lmxll 239 Contig38 TGCAGTACACGGGCATCGCGGTCTTCGTCGCCATCGTCTTCTACGTCGTGCTCCACTACAGCCGAGATC 

100450413|F|0-33:T>A-33:T>A nnxnp 241 #N/A TGCAGTCCAGCGAGGACAGAGCAGGTCTCCAGAATCTAGAAACGACCTGGAACCCG 

100423493|F|0-17:T>C-17:T>C nnxnp 241 Contig38 TGCAGGTGAGCTTAATACTGGTACTGTAGCACTTACCG 

100323956|F|0-43:A>G-43:A>G nnxnp 244 Contig38 TGCAGTTGATAACTTTGAATCATAGTAATACGCAATCAAAAGTGATCCG 

100448882|F|0-23:C>T-23:C>T lmxll 257 Contig38 TGCAGCATCCTCATCTGCATCTGTTTCGGCGCCAAGATCCCCGACGACCTCATCCG 

100332350|F|0-42:C>G-42:C>G lmxll 258 Contig38 TGCAGATCCAAAGCTACTAGTAGCTGAGATGATGGTTACTGAGACGATTCCGCTGGAAACCGTTGCGCC 

100490042|F|0-15:C>T-15:C>T lmxll 261 Contig38 TGCAGTCGGAGTCGTTGCAGGCCTCGCAGCAGACGACGCAGCACACCACCGCGCACTCGCCGTCATCCA 

100490041|F|0-14:G>T-14:G>T lmxll 261 Contig38 TGCAGTCGGAGTCGTTGCAGGCCTCGCAGCAGACGACGCAGCACACCACCGCGCACTCGCCGTCATCCA 

100491823|F|0-27:A>G-27:A>G lmxll 263 Contig38 TGCAGCACAAGTTTCCACAGGTCGGCAGGTACTCGGCCGCAAAGGCCTTTTCGATACGTCCTGCGGACG 

100320698|F|0-9:G>C-9:G>C hkxhk 289 #N/A TGCAGCTTTCAGGCAGGCCTAACCG 
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Tabla S10. GL10 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100316134|F|0-18:G>C-18:G>C nnxnp 0 Contig1 TGCAGAGAAGCACCACAGCCTCCAGTACATTTCACCG 

100372846|F|0-67:C>T-67:C>T nnxnp 25 Contig1 TGCAGGGAAGAAAATGGGGTGATGTACTGCTGTGCACCAGTGCCTTCTTCTCATAATGAGAATTTACTG 

100364957|F|0-61:G>T-61:G>T nnxnp 33 #N/A TGCAGAGGCTGGGCTCAGCAACGCGGTAGAGGCCGTCAGTGGTGAGGAAGTAGGCGTCCTTTCTGTTGT 

100450627|F|0-46:T>C-46:T>C nnxnp 42 Contig1 TGCAGTGCAGAGCTCCGACACCTTCATGACGATGTTGCTGCTGCTGCCCAAGTACCG 

100418712|F|0-66:C>T-66:C>T nnxnp 45 Contig1 TGCAGTGCCCGCTCGCGAAAAGATGAACACAAAAGGGAAGAAAAGTTTCAGAACAAAATCGATAACTAG 

100372726|F|0-65:T>C-65:T>C nnxnp 51 Contig1 TGCAGGCTGCGCGCCAAGAAGATGAGCAACCTGATAAATCATTAAGGGAATACCTCATTATTTTTCGAA 

100359631|F|0-23:G>A-23:G>A nnxnp 65 #N/A TGCAGTGCATTGTGCATAAACAAAATCGATTCGTCTCCG 

100472887|F|0-13:C>A-13:C>A nnxnp 66 Contig1 TGCAGATCTTCTCACTCAAGCTCAGCAACCTGCCAACCACATCAGCCG 

100376697|F|0-30:A>G-30:A>G nnxnp 70 Contig1 TGCAGTTCCAGTTTGCTCACGGCGGATCAGGCTCTACCAGAAAGTCTGAGCACCCTATCCATCATGAAG 

100426644|F|0-35:A>G-35:A>G nnxnp 77 Contig10 TGCAGTCCCTTGGATCTCTCATTTGCACGAATCGTGAAATGATCTATAGCATGACTAATGTAGAACGAT 

100131249|F|0-36:G>A-36:G>A nnxnp 81 #N/A TGCAGGAATCGGCCCAGAGAACCCGTTCCTAGACAGAGAGATGAATTCCAGCATGGGGAGACTAAAGCT 

100465288|F|0-12:T>C-12:T>C nnxnp 84 #N/A TGCAGTTTACAGCGTCGTGTATCTTTGCCTTGATCCAGGGGATTCAGACGTCATGCTTGAGTCAGTCAG 

100489611|F|0-45:C>A-45:C>A nnxnp 85 #N/A TGCAGGTGCCAAGAAAACAGAACTTGCATTGCAGGTGAGTGGGGGAACAGCGCGTGAAGCAGAGTAATG 

100467572|F|0-21:A>C-21:A>C nnxnp 85 Contig25 TGCAGTGCAGAGACGCATGTACTATATGCTCAGCTGCGAGGCCCCCTGCCATCCG 

100503317|F|0-12:A>T-12:A>T nnxnp 85 #N/A TGCAGGTCAGATTCGCGGTCATGGCGTCGCGGTTTGGTTCGGGGCGAGGTCCATGCCCCGCCGAGATCG 

100427417|F|0-47:C>T-47:C>T nnxnp 88 Contig1 TGCAGACGATGGAACTGGAAGCCACACCTCGGCATACATACCCCCATTGTCTCTGCCCGTCTCCGAGAT 

100285644|F|0-19:G>T-19:G>T nnxnp 91 #N/A TGCAGACGTGAGACCGACTTAGATGGCGTGCTGCATCACTCGGTGTAGACGTGAGCCTCGAGCTTCTAG 

100485846|F|0-8:T>C-8:T>C nnxnp 99 Contig1 TGCAGTCCCTTTTTAGGAGAATCAAAATCCTTTTTTTCTCTTTTGTCATGGTGCATCTTCCTTTTACTC 

100476722|F|0-32:T>G-32:T>G nnxnp 106 Contig1 TGCAGGTTACATATTCAAAGACGCGGTATATAGTCTGCTTCGTCATGAGGCAGTACAAAATATCTGGTC 

100476724|F|0-47:C>A-47:C>A nnxnp 106 Contig1 TGCAGGTTACATATTCAAAGACGCGGTATATAGTCTGCTTCGTCATGAGGCAGTACAAAATATCTGGTC 

100502302|F|0-39:A>G-39:A>G nnxnp 110 Contig1 TGCAGGTGTGAACGAAACGGGGTCCTCATCAGCAGCTTTGCACACGAGGTAGGTGAAGAGGAAGAAAAC 

100264616|F|0-40:C>G-40:C>G nnxnp 114 Contig1 TGCAGAAACCGAGAAACAGAGCACGTCGTCAAGATCCATCGGATTCAAGCCG 

100195083|F|0-26:G>A-26:G>A nnxnp 122 #N/A TGCAGTGCATGAACCTAAGCTTATTCATTCCG 

100287572|F|0-24:T>C-24:T>C nnxnp 133 Contig1 TGCAGATCTGCATCAATAATCAGACGCATTTTCATTGTAAAAAAGTTTTGATTTGTTTATGCTTTGCAG 

100417554|F|0-64:T>G-64:T>G nnxnp 139 Contig1 TGCAGTACACTAACAGAAGCATGTACAGAAGCCGTTTCATCTTTGGGCAATTAGTAGCACCCAAGTGTT 

100478991|F|0-37:A>G-37:A>G nnxnp 147 Contig1 TGCAGGCCACGGCGGCCACGTGACGCGCTGATGAGACGGCAACGGCCG 

100438956|F|0-8:T>C-8:T>C nnxnp 152 #N/A TGCAGTGTCCCTCTGACCTTCATCTCTGCTCCG 

100438958|F|0-22:T>C-22:T>C nnxnp 152 #N/A TGCAGTGTCACTCCGACCCTCACTTCTGCTCCG 

100430583|F|0-59:T>G-59:T>G nnxnp 153 Contig1 TGCAGCTGTAGTAACTAGTGAGGACTTGGTACACTTGTCATGTTCGTTCCCTTTCAGCGGGTGTTCAGT 

100500695|F|0-38:C>G-38:C>G nnxnp 155 #N/A TGCAGTCTTGGACCGTCGTCTGCCAGCCAGACTTGGAAGGACGCCG 

100365385|F|0-18:C>T-18:C>T nnxnp 155 #N/A TGCAGATCAGACTTTGAATCCCAATTAATGGCGTGCGGCTGGTCTTGCGTGAGGACCAGGTTGGTCTAT 

100352913|F|0-17:T>G-17:T>G nnxnp 156 Contig1 TGCAGAAGAAGCTCACAGAACACGGTGGAGAACCCCTTGACCCTTGTCACAGGTTCCG 

100425301|F|0-20:C>T-20:C>T nnxnp 158 Contig1 TGCAGTCTTTTCACCATGAATAACTTTGTACTAGCAGACACAGATTTTCCCTTGCCG 

100486314|F|0-22:C>T-22:C>T nnxnp 160 Contig1 TGCAGTTCCGCTTTCCATGCGATCCCACCTGCCTCCCGCATGCAGAACAAGTCACCAAACAAAGCGAGC 

100337697|F|0-29:A>G-29:A>G nnxnp 164 #N/A TGCAGCTCCAAAGTAACCTGGGAGATGACGCCGTGGGAGACATTGGCGGCGTCGAGGTCTTGGTCACCG 

100491727|F|0-8:C>T-8:C>T nnxnp 167 Contig1 TGCAGATGTGTAAGTATGCGTGCCTTGGCTGCGCCGTTCAGCGAGTGGATGAATGTTGCCAGTTGTTCC 

100479268|F|0-19:G>C-19:G>C nnxnp 168 Contig1 TGCAGTCCGCGGCGTCGCGCCCTTTCGAGGCCGCCG 

100463374|F|0-36:G>A-36:G>A nnxnp 168 Contig6 TGCAGGCTACCTCGCCGTGGACACGCTCACCCTCGGAGGCGCCTCGTTCCCTGGCATCACGTTCGGGTG 

100440142|F|0-57:G>A-57:G>A lmxll 168 Contig1 TGCAGAAGGTTTCGAGGCAGCACCAAGATGGATTGCGGTACAGTTGCATTTGATGTCAGGGTAGGGGCA 

100440411|F|0-14:G>A-14:G>A nnxnp 171 Contig1 TGCAGACCAGAAGGAGGCGCATGGGCCAGGCTCTCCGCCGCGCCTCGGGTCGCGTGAGGCCCCCTCATC 

100237034|F|0-18:C>T-18:C>T lmxll 174 #N/A TGCAGGGAGAAGAGAACATGCGCGCGTGCAGCCGCGGCAAGTCCACCACCAAACTCGTTGGAGGGAGGA 

100479321|F|0-27:G>C-27:G>C nnxnp 175 Contig1 TGCAGTCGACGGGGTGCGCGAGCACGGCCGCGCACTCGGCCG 

100496625|F|0-58:A>G-58:A>G lmxll 175 Contig1 TGCAGGTGGTGCGTGTGGGTACCAGGGCGCCGTCCACGAGGCGCCATTCTCGTCCATGGTCACCGCCGA 

100501609|F|0-8:G>A-8:G>A nnxnp 177 Contig1 TGCAGATAACACGGCGGCGAAGAGGAGGGCGCGGGCAGCGCCG 

100501614|F|0-20:G>A-20:G>A nnxnp 177 Contig1 TGCAGATAACACGGCGGCGAAGAGGAGGGCGCGGGCAGCGCCG 

100436799|F|0-20:C>A-20:C>A nnxnp 178 #N/A TGCAGCATGAATCAGATTCAAGCTGAAAGGCCAGCACGCATGCAATCGGGCCG 

100273388|F|0-13:A>T-13:A>T nnxnp 181 #N/A TGCAGTGCGAGTGTTGAGGCCCTGGAGCCTGCCG 

100346752|F|0-26:C>A-26:C>A nnxnp 183 Contig1 TGCAGTTTGGCTGGGACGGAGGGAGTACTTGCCTCTCCCAACCAGGAAAACAACAGAGAGCGCTTTCTT 

100272702|F|0-5:T>C-5:T>C nnxnp 184 Contig1 TGCAGCAAAAATCAACCAAACTGGGTCCCACCCGTCAGCATTTGACCG 

100398365|F|0-58:T>C-58:T>C lmxll 185 #N/A TGCAGGTTCATACGTGGCATTGGAGCTCTCAACATTGGGATGGTGTTGGACCCTCTGACGCAGCAAAGA 

100460466|F|0-19:C>G-19:C>G nnxnp 187 Contig1 TGCAGAACTCACCCATTCTGGTCACTCTAGGCTATGTGCCATGATTCCTCCCCCACGCTGAGGGCAGCT 

100464093|F|0-44:C>T-44:C>T nnxnp 199 Contig1 TGCAGTATGAAGAACGGGGACGCAACAAGGCTTCTCTTTCACTTTCACTCACAAACATGGAACTAGGCT 

100464091|F|0-12:G>A-12:G>A nnxnp 199 Contig1 TGCAGTATGAAGAACGGGGACGCAACAAGGCTTCTCTTTCACTTTCACTCACAAACATGGAACTAGGCT 

100465378|F|0-41:G>T-41:G>T nnxnp 204 Contig1 TGCAGTTTGCAGAGCGTGGAGACATGCCACCACTTCCGCCTTGAAAGCATCCAACATGCATGTGATCAA 

100418287|F|0-13:G>C-13:G>C nnxnp 205 #N/A TGCAGTCGGAGTACGCGACGGCGTGCTTCTTGATCAATCCTCCCAATATGCTGACCCTTCCGAGATCGG 

100489665|F|0-30:G>T-30:G>T lmxll 206 Contig1 TGCAGGTTCTTGCGTGGGGCACAACAACGTTAAAGTGTGAAGTAGAGTAGGGTATGGCGAATCCCTGCC 

100461841|F|0-5:C>T-5:C>T nnxnp 206 Contig44 TGCAGTAGACGTACTCCCACGTTTCTCCCGTCGACGCGTGGCGCGGCCATCCACGAGGGAGTGTTTAGT 

100342095|F|0-58:C>T-58:C>T nnxnp 207 Contig1 TGCAGGTAGAGTTGCAACTAGTAGTACTTATTAAGTGGACCGCGCGGTATGTACTAACTCAATACCTCG 

100435881|F|0-44:C>G-44:C>G nnxnp 209 Contig545 TGCAGAAAGCCCGCCGAAATCAAGCAAGATCTTTCTCCGCTGCCGTTGGTTGACCG 

100453682|F|0-51:G>A-51:G>A nnxnp 214 Contig1 TGCAGCGTAAAGCGTGGGGTGCAGCGCGACGACCGTGCCTTCGGCGGCGGAACGCGAGTTGACGTCGAT 

100484631|F|0-41:G>T-41:G>T lmxll 215 Contig1 TGCAGCAGCAGTACCTTGACGATCAGATAGAGCTCGTCGTCTGAGCCAACTATGCAGGGGAGAAAGCTC 

100484574|F|0-64:A>G-64:A>G nnxnp 215 Contig1 TGCAGCAAAAAGCGTGGGATGCAGCGAAACGACCGCACCTTCGGCGGAGCGCGAGTTGACGTCGGGCCC 

100383211|F|0-27:A>T-27:A>T lmxll 217 #N/A TGCAGCCTATATCTCTGTACTATCGATTGCCCG 

100496189|F|0-14:T>C-14:T>C nnxnp 232 Contig1 TGCAGATGATGCGCCGCTTGTGAAACTGAGCTTTGCTTGGCGCACTGCCTCCTCAAAGATTGACGTCGT 

100360203|F|0-15:T>A-15:T>A nnxnp 245 #N/A TGCAGTTTGTCGAGGAACCGCTTGTACATATGTTTTACTTGCCG 
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100400380|F|0-31:T>C-31:T>C hkxhk 255 Contig1 TGCAGTGGCCCTGCTATGTTCGTGATAGAAGCTCACAGGCAGCTGCATGGTGGTCACTCGTGCCGATTC 

100481022|F|0-14:C>T-14:C>T nnxnp 272 Contig10 TGCAGGCAAGCGGATGCAGCGGCCAAGCCGTGGGTGCCAAACGACTGGAGCCGCGCCGTGTGCGAGCCG 

100439122|F|0-19:G>T-19:G>T nnxnp 273 Contig12 TGCAGTTGGCCGCCTCTGCTCTTAATACCGCTCTACGAGTTACCAGGTACCG 
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Tabla S11. GL11 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100467601|F|0-47:A>C-47:A>C hkxhk 0 Contig25 TGCAGTGCCGTGTCGCGCTCACGCACACATGCTTGCATGCAGCGCCCCGCGCTATCCG 

100338054|F|0-37:T>C-37:T>C lmxll 31 Contig311 TGCAGCTCTTTCGATTTATCAAGTGAAGCAATAAACTCTGCACATCATCAACTGTCAGTTCTTGTTTCG 

100446691|F|0-58:C>G-58:C>G lmxll 40 Contig8 TGCAGTTCCCGCGGTCCAGATCGGGAGATCGAGACGGGTGGTCACGGTACGTACAGTAGAGTCCCTCTG 

100472935|F|0-40:A>G-40:A>G lmxll 45 Contig8 TGCAGATGGCGTGGGCTCCTCCTTCCTTCTGGTTGCCGCAGATTTTGTTAACCCCG 

100472934|F|0-32:C>T-32:C>T lmxll 45 Contig8 TGCAGATGGCGTGGGCTCCTCCTTCCTTCTGGTTGCCGCAGATTTTGTTAACCCCG 

100221840|F|0-7:G>A-7:G>A lmxll 48 Contig8 TGCAGAGAAGGTTGCGGGTAAGGGCTGGATCTTGGCCATTGAAAGGGTCGAGAAGCTGGTTGTTCCTTG 

100372629|F|0-43:C>T-43:C>T lmxll 51 Contig8 TGCAGGCTCAACCAAACCAACCCTAGGTTTCCTACAGCTCACATACACCACTCAACTCGAGCCCGCCCC 

100348263|F|0-40:G>C-40:G>C lmxll 67 Contig8 TGCAGTGTCGTGGACCACCTCCTCCCGCGCCCCGCTCTTTCGCTTTGGCGCCCCCTCCTCCCCTCCGTC 

100380852|F|0-37:G>C-37:G>C lmxll 86 Contig25 TGCAGAAAGCGATTTTGGCTCGACATTCCAAATTCCTCTCTCATCTCTAAACACACCG 

100489371|F|0-41:A>G-41:A>G lmxll 96 Contig25 TGCAGGCGAGAGGAAAACCAAACCCGTGGGCTTCACGAGGGGAAAAAAAGGATGTGACCATCCATCACC 

100488837|F|0-20:A>G-20:A>G lmxll 101 Contig174 TGCAGCATCAACCTCAGTTAGATCTTCTGCTATGTCTTTTGTTGCAACGCTTCGTTGAATTTGTTTAGA 

100416791|F|0-17:C>G-17:C>G lmxll 104 Contig882 TGCAGGTAGGGGTCGGAGACGACCACCAGCCCGTCGAACCCCATCGCGGCGGCGATCGACCGAGATCGG 

100450250|F|0-32:G>C-32:G>C lmxll 110 Contig8 TGCAGTAAATCGACCAAGGGTGGGCGGAAGGTCATTGCCCG 

100322910|F|0-24:T>G-24:T>G lmxll 113 Contig8 TGCAGTACCAGAAGTTGTTTCTGTGGAAGGTCCTTGACCCG 

100464595|F|0-57:A>G-57:A>G lmxll 117 Contig8 TGCAGTGACACAAAAAGGGCCAAACATATGCATGTTTCCTTCACGTCTGAACCGAATGACTCAACCACG 

100395607|F|0-53:G>C-53:G>C lmxll 124 Contig8 TGCAGCTTGATGCTGGCGATGGCCTTGAGCAGCACCTGCGGCGAGTATGTGTCCGCATCGACGGACAGC 

100441945|F|0-31:G>A-31:G>A lmxll 127 Contig8 TGCAGCATCAAGGGAGACATGCATATGCACAATGTAATAATGGCCGTGGCAGCGAACGTACGGTTCACG 

100488982|F|0-57:C>G-57:C>G lmxll 128 Contig8 TGCAGCGTTGAATAATGATGGGAGCATCAGATTCCTCGGCGACGCTAGCTTAGGTGCGAGCAGCATCCC 

100502825|F|0-8:C>G-8:C>G lmxll 129 Contig8 TGCAGGTAGGCCGTCTCCCTCGCGTTGGGCCTCGGCAACAAGCCG 

100395287|F|0-65:C>A-65:C>A lmxll 133 Contig94 TGCAGCTGGCGCCACGCAATGTCCCTCCACAGGACGCACACTTTTTCGCCCTCGAGCGGCTTCTTAAGG 

100434248|F|0-38:C>G-38:C>G lmxll 136 Contig8 TGCAGTGGTGAAACGAAATCTGGCGAGGCGGTTCATGGGCACCACTTTTTTTCGAGTTGATCCAATCCG 

100443309|F|0-8:G>A-8:G>A lmxll 143 Contig8 TGCAGCTTATGGCCAGACATGCTGCCGCTGACGTCGAGCACCGTGACGATGTCGAGCGGCGCGCGCGCC 

100333475|F|0-29:G>A-29:G>A lmxll 153 Contig8 TGCAGCAACTTGAGGCACAATGACTGGTGACTTTTGCTTTCAGAGAAAAAAAAGACTGCTAAATTTAGT 

100283928|F|0-65:G>T-65:G>T lmxll 166 Contig8 TGCAGAACACAGTAATCTATCATTATGTCCAAAACACAGCTACTGTACGTGGTTACTGATATTTCTTTT 

100499535|F|0-35:T>A-35:T>A lmxll 175 Contig8 TGCAGATGCTGACACCACTCGTGCCCACGAGGGAGATCTGCTTCCTTCGGTACTGCAAGAAGCTTGGTG 

100494073|F|0-9:T>G-9:T>G lmxll 180 Contig8 TGCAGATAGGCCAAGGGGAGGAGGCAAACAGCGGTGAAGATACGCCGTCAACGGACAAAACACGTCTGT 

100492458|F|0-29:T>A-29:T>A lmxll 184 Contig8 TGCAGTAAAACACGCTAACACTAGTAAAAATTGAAACCAGGGCCTGCAACGGACAACCACACGACCACA 

100466227|F|0-5:G>A-5:G>A lmxll 189 Contig415 TGCAGAGAATGCTGCGACATGGTAACGTTGGACAGGTCGAGATTCTTGAGAACCG 

100480207|F|0-28:C>T-28:C>T lmxll 196 Contig785 TGCAGATCGTCCGCTGTGGGCACGCGGTTGCGAGGGCCGAACGCGTCGATCTCCCTCAGCAGCTTCTCC 

100437601|F|0-16:C>G-16:C>G lmxll 199 Contig8 TGCAGGACATGGCGAGGCTCGACGGCAGCAGCGGCTTCGCCTCCG 

100492123|F|0-16:G>C-16:G>C lmxll 205 Contig8 TGCAGCTGCGGGCTGACCTGGTCGCTGAAGGCGGCAAGGGAGGCCGAGGCGGCGGCCGCCACGGACTG
C 

100463267|F|0-37:T>C-37:T>C lmxll 210 Contig5 TGCAGGCCTTGCCGTCTATATATATGCGTGCGGGTCACAAGAACGTGTTAGTACAGAATTGCAATGAAG 

100457041|F|0-40:T>C-40:T>C lmxll 216 Contig8 TGCAGTTGGGAGAGAGGGGAAAGGCGTCATGGTGAGAAGGCTGGAGGAGGCGTGCACTGCTGGAGATG
A 

100422367|F|0-27:T>C-27:T>C lmxll 220 Contig6 TGCAGCACGCGCGCGGATACGAAGCGACCTATTAGACGATTCGACCG 

100442701|F|0-31:C>A-31:C>A lmxll 221 Contig956 TGCAGCTACAAAAAATAGCGTGTAGTAGAGCACCATGCGTGCTTTGAAAAGCAGCCTCACCACGGGGTC 

100486501|F|0-33:C>T-33:C>T lmxll 226 Contig8 TGCAGTTGTAAGTGAGAGATCTTGCTGATCGATTGAGAGCGCGAGCGCGCAGCGAGCCATGCTAGGGAG 

100490282|F|0-56:C>T-56:C>T lmxll 229 Contig8 TGCAGTTCTCATCTACTGGCATTCTAGCAACAGTGATGGCCATGGCGTCTCTCCAGTCATCCCCAATCC 

100289806|F|0-22:C>T-22:C>T lmxll 234 Contig8 TGCAGCAGCTGGTTGTGCTTCTTGGAGAAGTTGTTGTACCAGACGAGGCAGCCGTTGGCGTCGTAGTCT 

100441981|F|0-46:C>A-46:C>A lmxll 243 Contig8 TGCAGCATCCGAAGCAGACGTGAAGACAAAAGGAGACGTCCGCGGTACGCATGCTGTCGCAGGCCGTAT 

100462351|F|0-13:A>G-13:A>G nnxnp 50 Contig25 TGCAGCCTTGGCTGGTCGCGTGCGTTGAGCGAGGTGGGCTCAACCATTGGCTGAAGGAGGACGTATCTG 

100285326|F|0-38:C>G-38:C>G nnxnp 73 Contig8 TGCAGACCCCGCGCATTTGATGAGTACTTCTTCTTCCCGACGTTCATTGGAGGCGTTCGGTGAATGCGA 

100444325|F|0-42:T>C-42:T>C nnxnp 91 Contig8 TGCAGGCTTTTTTCTTATTCGGCTTTTGGATGCCAGAAAGAACGGAGGGGCTCAAGCTCTCTTGATCTC 

100366183|F|0-26:G>A-26:G>A nnxnp 104 Contig8 TGCAGATTTTACAATGTGTATGTATTAGATGGGCGGGCATGGCCTGAGCACAACTCCTACTCGAGATTT 

100444587|F|0-33:C>T-33:C>T nnxnp 111 Contig8 TGCAGGTATTTGTGACCAAGCGCGGGGTGATGGTCAAGCAGAAGAAAGCTATTGCAGACAAAGATCTAC 

100474005|F|0-21:G>C-21:G>C nnxnp 115 Contig8 TGCAGTTTAATGGACCGTACTCCCTGAATGTCTTGAAAAACTTGTTGATTGCACCG 

100424811|F|0-19:A>G-19:A>G nnxnp 117 Contig8 TGCAGGTGGGCGGCGGAGTGTCGATCCCTCTGGACCG 

100459570|F|0-8:A>G-8:A>G nnxnp 120 Contig8 TGCAGTATGAAACAATTAGTAGCTTAATTCGTTGTGACTTTTCCACTTGTTGCCG 

100470589|F|0-12:A>C-12:A>C nnxnp 124 Contig8 TGCAGGTAAGGCCCGCGTGCGCGTTCGATGGGGCTGTGCATCCTGCGGCCACGCTGGAATACGTGTCGA 

100342007|F|0-32:G>C-32:G>C nnxnp 126 Contig8 TGCAGGTAATCCCTTTTTCTTTGGGGGGGAAGCTACCGAGCACGGGCGCCAATTACAAGCCGAGATCGG 

100413033|F|0-38:C>T-38:C>T nnxnp 130 Contig8 TGCAGCCAAAACCATGTATGCCTTGAGGCCCAAAAAAATTGCCATGAGACCTCACCGTCGCCGCTGGGT 

100456189|F|0-53:C>A-53:C>A nnxnp 134 Contig8 TGCAGTCTGGTGTTTGATTTGCGTTGCGCCCCACCGTGAGCGCGCCCCCTCAAAGTCGAAGCCCGAGAT 

100487788|F|0-29:T>C-29:T>C nnxnp 138 Contig8 TGCAGTCCTCGCTCTGCAAGATGATCTTGCCGCGCAGCTCCG 

100456104|F|0-64:G>A-64:G>A nnxnp 141 Contig6 TGCAGTCGCGCGCCACATAGCCCCAGCCACCCCTCCCAGTTGCTTCATGGAAGGATGCATCGACATTCA 

100411834|F|0-10:C>G-10:C>G nnxnp 145 Contig8 TGCAGATGCAGTTCATTCTAAGATGTATTTCTTCGACCTGGATGCGAACGTGCATGTGAAGCAAAACAC 

100302236|F|0-35:C>T-35:C>T nnxnp 151 Contig8 TGCAGTGACAAGCGGGGGCTAGCTTGTGGGGCGAGTTTATCTAGGGTTTAGTCTTTCGTGCCGTTCCGT 

100488461|F|0-19:G>A-19:G>A nnxnp 158 Contig577 TGCAGATCATAACTGAGGAATACCTAGCATGCCAGAATGTGCCACCCCCCTACCGAGCATCACGATAGG 

100428444|F|0-26:T>C-26:T>C nnxnp 164 Contig8 TGCAGATTATCATGTTTCGTTTCAGACGATGGGTTCATGGACAGTTTTACGAACCAGTAATACAAGTTA 

100411428|F|0-35:A>G-35:A>G nnxnp 170 Contig8 TGCAGATAATTATTAGTGCGTGACAGAATCCATCTGAAAACAACCTGCAAAAGAACAATATTTCTAGTG 

100466743|F|0-54:C>G-54:C>G nnxnp 171 Contig8 TGCAGCTCACTTGTGCTAGTGCTCTGGCTGCTGCTTGTGTCACCTCCCACGACAGAAGCCG 

100323574|F|0-23:C>A-23:C>A nnxnp 180 Contig415 TGCAGTGCTACATCGCCATAGGTAGGTTGGCACCG 

100355140|F|0-9:T>C-9:T>C nnxnp 180 Contig6 TGCAGCCAGCGCACCGAGGTGTCCACCACGTCGCCG 

100439790|F|0-5:A>G-5:A>G nnxnp 192 Contig8 TGCAGGAAAAAAAACAGTTTTCGATGGGCATACTCCCCATTCCTGGCCCAGCCCAGGAAGCGGTTCACA 

100385095|F|0-10:G>A-10:G>A nnxnp 199 Contig8 TGCAGGCAGCAGCGAGGTGATGGAGCCTCATTTCGACCG 

100355470|F|0-26:A>G-26:A>G nnxnp 211 Contig8 TGCAGTCTCCTCGTGGCCGCGGCGAGGCGGAGCAGCTGCCG 
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100428270|F|0-19:A>G-19:A>G nnxnp 223 Contig8 TGCAGATGAGAGTAAGAGGGACCTGTCCTTGGAGAATGTTAAGATTTCCATCGTGTCCCGCGATGATGA 

100498822|F|0-63:A>T-63:A>T nnxnp 233 Contig8 TGCAGTTCTGAATGTTCTTTTGCCCGTACTTGCGCCATTGGTAACCATCCTTGCTGTGGGGCGTGGGTG 

100354321|F|0-26:A>T-26:A>T nnxnp 237 Contig8 TGCAGCAAGTGCCGCACGCCCATCCGTGGTACGCGTTCCG 

100442770|F|0-46:G>T-46:G>T nnxnp 242 Contig8 TGCAGCTAGCGATGGCCCAGCTGAGCAGGACGGGCGTGGTGGCGCTTTTGGTCGTTGCCCTGGTGGTGG 

100400853|F|0-10:T>C-10:T>C nnxnp 246 Contig8 TGCAGTTCAGCGCATTGGCGGTATCTCTGCTTTTCGGTCAGGAATATAATGAGAGGAGCCTGAAAGCTA 

100466242|F|0-10:T>C-10:T>C nnxnp 255 Contig8 TGCAGAGCTTCGTACTGTTTAATTACGTGGTTCTCCCACGTGAGACACGCCGCTCCG 

100445947|F|0-53:C>T-53:C>T nnxnp 264 Contig8 TGCAGTCTGCAAAGCACTGAAGCAGAGTTTACATGTTTGTCAACGGTGCGGTATGTGGAGCCGCCAGTC 
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Tabla S12. GL12 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100400262|F|0-57:T>G-57:T>G hkxhk 0 Contig10 TGCAGTGCTGGAGTAGTACTATGCAAAATGAAAAAAATATTGCGTTGCGTGTCTATGGAGATAGATCTG 

100491750|F|0-53:G>A-53:G>A lmxll 23 Contig10 TGCAGATTAAAAGAGTTGACATGATTACATATGTTACTATGAATTGTACTCTAAGACAGGCCGAGATCG 

100399347|F|0-63:C>G-63:C>G nnxnp 23 Contig10 TGCAGTCCAAGACTTTTCAGCAAAACAAGGGACAAAAAGGAAATCTTGTGAAGAAGAAGAAGGGGATCA 

100418510|F|0-31:G>A-31:G>A nnxnp 25 Contig10 TGCAGTGAAGAAGTTGAAGACTGAGTGCGGCATCAAACCATACACTCCACAGAATCAAAGCCACACAAG 

100428277|F|0-16:A>C-16:A>C nnxnp 26 Contig10 TGCAGATGATGCTTTGCGATTAGTCTTAGCCACGTGTCGGCAATAGGATAAGGTCTTTTTAGATGCATG 

100458110|F|0-10:G>A-10:G>A nnxnp 28 Contig12 TGCAGATGAAAAAGAACTTGCCACGGCGGTTCAGCGTGATGCGGTCATTGCCG 

100427502|F|0-19:A>C-19:A>C lmxll 29 Contig10 TGCAGACTAGCTGCCACAGCGACGCTGTCAACTGCGACGACGTGATCCTGATCCTTAATGGTCGGAGCG 

100138885|F|0-13:T>C-13:T>C nnxnp 30 #N/A TGCAGTGTGGGGCCGTGTGCGCCTGGACCAGCACGGCGGCGGCCTCATGCGGCTAGAGCTATTCTTGCG 

100502184|F|0-8:T>C-8:T>C lmxll 35 Contig10 TGCAGCTTCGCCGTGTACCTGGGCGGCCTGTTCGTCGTCCTCGCCGCGCGCTGGCTGAGCACGTACGGC 

100323050|F|0-23:A>G-23:A>G nnxnp 35 #N/A TGCAGTCAAACATAGGGAGGGATGATAAAATAACCG 

100415179|F|0-48:C>A-48:C>A nnxnp 35 Contig10 TGCAGCTTTCTCTCCCCACTCGCAAGGTATATCGTCTCTAGATCACCAATGCTCTCAGTAGTATAGTAC 

100367484|F|0-6:A>G-6:A>G lmxll 41 Contig10 TGCAGCGTGGACAAAAGATCGCATCTTTTAGAGAACAAGAAGCACGCCGCGCTTACCACGGGATTTTTA 

100386444|F|0-37:G>A-37:G>A lmxll 47 Contig10 TGCAGTCCAGCAGACCGAGTGTGCGGGCACGGCGGCGACCG 

100191061|F|0-11:A>C-11:A>C nnxnp 49 #N/A TGCAGCGGTCCCGCCACCAGCGCGCCTCCG 

100490769|F|0-30:G>A-30:G>A lmxll 52 Contig8 TGCAGCACAACACCTGCAAATTTATTTCATAGAGACAAGCTCCG 

100381554|F|0-5:C>A-5:C>A lmxll 56 Contig10 TGCAGAGCCGCGTACGCGGCGCGGAGGCGCGGGTTCGGGAAGGACCAGGACGCCG 

100496502|F|0-19:C>G-19:C>G lmxll 56 Contig10 TGCAGGCGTGGAAGCGCACGGCCATCTTCTCCGACCCGTCCAACTTCACGGCCAACTGGTCCGAGATCG 

100494533|F|0-43:T>C-43:T>C lmxll 59 Contig10 TGCAGGCTCGATCAATCAATTGAACGACTGCGGGATATATCGTCGACCTTGCAGGGGTCTCGATCAATC 

100471360|F|0-13:A>T-13:A>T nnxnp 61 Contig10 TGCAGTCCAGTGCTCGTCAAGTTTTGACATGGCCTTAGCTCGCCTGTGCCTCAACAAGGCCTTCGCCGA 

100407880|F|0-32:C>T-32:C>T nnxnp 63 Contig10 TGCAGTCAAATCTGTCTTTGGGGATCATGCAATGTCCG 

100410264|F|0-29:A>G-29:A>G lmxll 64 Contig10 TGCAGAAGACGTACGGTACGGAGATGATGGAGAGAAGAATGTGGCGGAGCTGGAGAGATGGCCAGCTG
C 

100481889|F|0-51:A>C-51:A>C nnxnp 64 Contig10 TGCAGTCTCGCCTCCGTCAGTAGTTGGTCTGAAAACCAGCGAGAGGTGAAACACTACCGACCGAGTCTC 

100272889|F|0-40:C>T-40:C>T nnxnp 70 #N/A TGCAGTAGTAAACAAGTTAGCTACACTTGCTGCGTGGCCTTCCG 

100399493|F|0-46:A>C-46:A>C nnxnp 75 #N/A TGCAGTCCTTTGTATTTTTGTATGTCCTATTTCGCCCATCTCCTCCCCTTACCCCGCCTCCCACCGAGA 

100462205|F|0-65:A>G-65:A>G lmxll 76 Contig10 TGCAGCCCCGTGCCAGTTGAGTACTTGGATGATGTGAAGAAGAGCAGCTGCGTAAGCCCCGCGCCGAAG 

100433754|F|0-44:T>A-44:T>A nnxnp 77 Contig10 TGCAGTCTTCTATCTTCCAGTTGCAAGGTGACCTGCGTAAAAAAATACACGCGCCACATCCTCGGAAGG 

100472850|F|0-21:C>T-21:C>T nnxnp 77 #N/A TGCAGATCAAAGTATAGGTTGTAGGTGGCATACAACCCG 

100316896|F|0-13:C>T-13:C>T nnxnp 81 #N/A TGCAGATGCGGCCTTTTTTGTTCCTCATCTGGCCG 

100459347|F|0-6:T>C-6:T>C lmxll 81 Contig10 TGCAGGCGGGCTTTGCGGCAGCTGAGGAAGAAGACGAGCCCCG 

100374336|F|0-14:G>T-14:G>T nnxnp 88 Contig10 TGCAGTAACACAGATCTCCTTCCATTCCTTTCAGGGAAAGAAAACGCCTGGCTTCACTTTAGCTATGGA 

100462796|F|0-65:A>C-65:A>C nnxnp 97 Contig10 TGCAGCTGTGGTTGTGGCTGCGCACTGTAGCAACCAAGACTTGGTTGCTTTACATTGCTACAGCCCCAG 

100408240|F|0-18:A>G-18:A>G nnxnp 109 Contig10 TGCAGTGCCACGTCCTGTGCTTGCAAGCACAGAACATAGTGGTGCCG 

100243570|F|0-31:C>T-31:C>T nnxnp 121 Contig10 TGCAGTTTCTTCTCCGTTCTCTTGACTTCCCTTTCTCGAGCAACCAACCAAGAAACCAAGCAAGCTCTT 

100428109|F|0-51:A>C-51:A>C nnxnp 122 Contig375 TGCAGATCAGTAGGCACGCAGACAGAGGGAAAAGAGCGGTCGAAGGCACGCCCGTCCCACAGGCGCAA
A 

100443627|F|0-11:T>C-11:T>C nnxnp 124 Contig10 TGCAGGAGAAGCAGCCACCCGTCTCGCACCGTCCATCCCTAAAACAGCGCCACGTCCCGCCACCCCCAA 

100194800|F|0-7:C>T-7:C>T nnxnp 128 #N/A TGCAGTCTGTATTCGTCACGACCG 

100482089|F|0-45:G>C-45:G>C nnxnp 132 Contig10 TGCAGTGGCGGTTCGCCAACGCGCGCATGGAGAAGGCCATGGCCCCCGCCGCCTCCGCCGCCGAGGTGA 

100363651|F|0-60:G>C-60:G>C nnxnp 136 Contig10 TGCAGAAGTGCTTCTTGCGCTAGAATACCTGCACATGCTTGGAGTGGTCTACAGAGACCTCAAGCCGAG 

100490164|F|0-16:A>G-16:A>G nnxnp 138 Contig10 TGCAGTGGAATGCGTCGCCAGGAAGGCGCCACGGCAATTGAATCCAGCCCAGAGAATTAGCGTGAAACC 

100411887|F|0-42:T>G-42:T>G nnxnp 141 Contig10 TGCAGATGGAAGGATTCGATCGACGGCTGCGTCGCAGTAGTTGCAGTAGTTGCAGAGACTTGCAGTAAA 

100481928|F|0-47:C>A-47:C>A nnxnp 142 Contig10 TGCAGTCTTTAGAAAATGATTCACCCCTCTTGGTTTCAGTAGTCTTCAAGGTTACAACCAATCGAACCC 

100374443|F|0-28:C>T-28:C>T nnxnp 144 Contig10 TGCAGTACAGCATATGACTATAACTGAATTCTTGTTTCATGCAGTCAATCAGGGGATGAGGTACTGTAA 

100481982|F|0-11:T>C-11:T>C nnxnp 146 Contig10 TGCAGTGCACGCACGTACGTACCAGCTCGACAGAGATCTCGGCAGCGAGGGCGAGGATGTCGGCGCAGG 

100404452|F|0-12:C>T-12:C>T nnxnp 148 Contig10 TGCAGATCTGCGTGGACAGGCTCTGCGGCGACCTGGAGAGGCGTGTTTCCG 

100464745|F|0-16:G>T-16:G>T nnxnp 150 Contig10 TGCAGTGCGTCGTTACTCTTGTCGCGGTACACATAACGGCCGCATCGATGCTCGCAGCTCTACGTACGT 

100483485|F|0-10:G>C-10:G>C nnxnp 152 Contig10 TGCAGGTGCCCACGCTCAAGAGCTGCGACTTCACGCGGCTCTACTCCG 

100479246|F|0-33:C>A-33:C>A nnxnp 153 Contig10 TGCAGTCCATTATATTGACATGATTGATCAGACAACACTTGGTCACCG 

100464177|F|0-61:T>C-61:T>C nnxnp 154 Contig10 TGCAGTCGCCTGAACGCTTGGCCGCGTAGTCCTGCGCGTACCTGGCGACCCTCTGGTCCCACGTAACCG 

100400075|F|0-21:G>A-21:G>A nnxnp 166 Contig10 TGCAGTGCACGTTATACCGCAAGCCTCGTCTTCTCCACTTCCCTCCCTCGACGCGCCTGGCGCTTCCCT 
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Tabla S13. GL13 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100455676|F|0-17:G>A-17:G>A hkxhk 0 Contig1121 TGCAGTACGATCCCGTCACGCAACGCTACATTGCTGAGCTCTGCATACTCCGCGTTGGCAGCCGAGATC 

100424996|F|0-16:C>T-16:C>T hkxhk 1 #N/A TGCAGTAGAGGCGAGCTCCAACAAGATCCG 

100467567|F|0-57:T>C-57:T>C lmxll 11 Contig12 TGCAGTGAAGGAATGTTCAGGCCCTGACCTCAACATGGCCATGTTCCTCAGCTGCGACCCG 

100467566|F|0-46:A>C-46:A>C lmxll 11 Contig12 TGCAGTGAAGGAATGTTCAGGCCCTGACCTCAACATGGCCATGTTCCTCAGCTGCGACCCG 

100398440|F|0-22:A>C-22:A>C nnxnp 29 Contig12 TGCAGGTTGATGCATCTTCTCCCGCGCCGCGGCCATGGTCAGTGGTTGGTCACCTGCGCCTCCGAGATC 

100341253|F|0-45:G>A-45:G>A lmxll 35 Contig12 TGCAGGCTGCTTCGTTCGGGTCAGAGTTTAATGCAGGATCGACGCACCAGATGCAGGCGGCCAACTTGC 

100495310|F|0-52:C>T-52:C>T nnxnp 39 Contig12 TGCAGTTTGCCAGTGACAAGCAAACTCGCTTGCAACTACAGGCCACTGATCGTGGCGTTCCGAGATCGG 

100473794|F|0-39:C>G-39:C>G nnxnp 43 Contig12 TGCAGTCCCGTGCGTTCGTGGTTCATGCCTTGGAGTCTGGCCAGCTGCCCG 

100473793|F|0-12:A>C-12:A>C nnxnp 43 Contig12 TGCAGTCCCGTGCGTTCGTGGTTCATGCCTTGGAGTCTGGCCAGCTGCCCG 

100504954|F|0-25:C>T-25:C>T lmxll 43 Contig540 TGCAGTACAAGGATTTTGCAATCATTAGAAGGATCAACATGCATTGCTGACCTTTCGATTTTCCACAAC 

100331663|F|0-35:G>A-35:G>A lmxll 47 Contig12 TGCAGAGGACCCCGATCCGTCGACCATCGCCATTCACATTTCCAATTAAGTCACCAGTTGTTGTACACA 

100365567|F|0-47:C>T-47:C>T lmxll 51 #N/A TGCAGATCTAAACCGTCCATAATGCAGATGAAAGGGCCAGATAAAACTTTCATGTGCTCCACGCCGCTT 

100419390|F|0-13:G>A-13:G>A lmxll 55 Contig12 TGCAGTTCGAGGTAAACGGGCACATGCCGACGCTGCAACACGAACTTGAAGTTGAGGTCCTTCCTCCCC 

100459165|F|0-20:G>C-20:G>C lmxll 56 #N/A TGCAGGCTCTGCGCGGCTGCCTTGATGCGGCCG 

100418936|F|0-10:G>A-10:G>A nnxnp 57 Contig713 TGCAGTGGGCAGGCATCGTTAGCATTGACTTCTCGCTAGCACAGCTGATTCAGGTGATCATCTTGCTTA 

100474356|F|0-21:G>C-21:G>C lmxll 61 Contig12 TGCAGAAAAATGCCATCACCTCGAGCAACCCCAATAACAGCTCTGTCAAGCAAGAGCTAAAGAGGAACA 

100481858|F|0-25:G>C-25:G>C nnxnp 62 #N/A TGCAGTCGGAGTAAGCCACGGCGTGCCTCTTTATCAACCCGCCCAGGACGCTCACCCGCCCGAGATCGG 

100450580|F|0-13:A>G-13:A>G lmxll 66 #N/A TGCAGTGAAGGCGGGCGCACCACTCGACAGCCCG 

100374751|F|0-51:A>C-51:A>C lmxll 70 Contig12 TGCAGTAGCTTCCAAAGCTGCAACGGGTTTGGCGGCGACGGTAGATCCAGCCGCACATGCGACGCGCTG 

100507159|F|0-38:G>A-38:G>A nnxnp 70 Contig12 TGCAGTGGAGAGTTGAGGTGCAGGAGGACTCAGGGAGGAACTCCG 

100365576|F|0-68:T>C-68:T>C lmxll 74 Contig12 TGCAGATCTATACGCTTCTAACATCAATTTGGTGAACCTGCTCTCCAATGAATCAGAGCCTTTTAGAAC 

100437282|F|0-14:C>A-14:C>A nnxnp 76 Contig12 TGCAGCTCCCACCCACGTCGCGGCTGCTCCTCCCGTTCCG 

100447961|F|0-22:A>G-22:A>G lmxll 78 #N/A TGCAGAACAGAGCAAAAAAGTCGAAGCTGCGGGCGGTGGTGGTCCACCCCGCGCGGATCCG 

100510145|F|0-20:G>A-20:G>A lmxll 87 Contig12 TGCAGCATGTGCCACGCCGTAACGTCGCTCCTGAGCGACATGGGCGTGAACGCCGCCGTCCACGAGCTA 

100487640|F|0-26:G>T-26:G>T lmxll 88 Contig3 TGCAGGTCTCCACGATCCAGCAAATATGTCTTCCCTCCTCACCG 

100381220|F|0-5:G>A-5:G>A lmxll 92 Contig30 TGCAGACATCCTACTTCACAATGAGACGGAGATATTTTCTAGAGCAGGGAACAATCTCCCG 

100265522|F|0-7:T>C-7:T>C lmxll 97 #N/A TGCAGAGCGCCGCCAGCAACCCG 

100438998|F|0-11:C>T-11:C>T lmxll 102 Contig12 TGCAGTTAGGATGCATGGAGACTACCACCACGAAGTGCGCACCCTATGAGTTCCG 

100472070|F|0-17:T>C-17:T>C lmxll 106 Contig12 TGCAGTTCTGCACATCACTCTGAAGAAACACGGTTAGTACTTTGCATTGGAGCTCTGAAGAATTGACGC 

100390897|F|0-31:G>A-31:G>A lmxll 107 Contig12 TGCAGATATTTTCGCTCGCAGCGGAGGCGGGATAATTTCACGGGGAGTCGGGGACGCCCAACGCGACCA 

100435988|F|0-16:C>T-16:C>T lmxll 110 #N/A TGCAGAAGCTCGCCGCTGCGGCGGGGATCCCG 

100406030|F|0-28:A>T-28:A>T lmxll 113 Contig12 TGCAGCTAGCGGTAATAATAAGCATACATTCAATGTCGGCGGCGGCGCTCCG 

100475960|F|0-60:A>T-60:A>T lmxll 117 Contig943 TGCAGCTTCTTGTCTCTCATGTTGACCTCTATCATCCAGTAATCACTGTGGTTCTCCAACTCCTCCAAC 

100502521|F|0-10:T>C-10:T>C lmxll 119 Contig12 TGCAGTGTCGCGTTGGCAATTCTCCAGGCGGAGGAAGACGGCGTTGGCGTGGAGGTCGAAGGTGACGC
G 

100287260|F|0-54:C>G-54:C>G nnxnp 183 Contig12 TGCAGATCAAGTATCGCTTCTGCCGTCACGCCACAAGGTCACATCACTTTTCGAGTAGGATGTCTTGTT 

100497447|F|0-17:G>C-17:G>C nnxnp 186 Contig12 TGCAGACATGACGCAAACCGCTGTCGAGGACGCCG 

100441125|F|0-10:G>A-10:G>A nnxnp 194 Contig12 TGCAGATCTCAAAGCCGAGGAAGACGGCGTTGGCGTCGAGGTCGAAGGTGAAGCGCGTGTCGACCTGCG 

100473761|F|0-19:C>T-19:C>T lmxll 197 #N/A TGCAGTATTGGGGGCGCCCTGCATGTTCGACGGAATGTCGCTCCG 

100386917|F|0-27:G>A-27:G>A nnxnp 200 Contig12 TGCAGTGTTGCGTTTTGTCCGTGCTGGAAAGAATGGAACCG 

100476431|F|0-49:C>T-49:C>T lmxll 200 Contig12 TGCAGGTACGCGAACATGTCGTTGAGCAAGGCGGCGTCGCGGGCAGCGCTGTACATGACGGCCGAGATC 

100371830|F|0-13:C>T-13:C>T lmxll 205 #N/A TGCAGGCAATGCATGGCGCATGCGTCACTTCGTTACATAATCAAGACTACTTGCAGGCAATGCAATGCA 

100445016|F|0-50:T>C-50:T>C lmxll 210 Contig655 TGCAGGTTATATACGGGACTACTAGTTGTTCTTTTTGGTACGTGGACGTGCGTGGTCCAACTAGCCGAG 

100456243|F|0-61:T>C-61:T>C nnxnp 210 Contig66 TGCAGTGAACTCTCGATCTGAGTCTGACAGAAGCCGTACGTCTCGATTTGAGGTTTGGGCGCGCGCCAT 

100473128|F|0-5:T>C-5:T>C lmxll 221 Contig12 TGCAGCCCCAATGCATATATCGACAGCGCTACGTCCGCCG 

100319991|F|0-19:A>C-19:A>C nnxnp 227 #N/A TGCAGCTCCGCAAGAACGCCTTCTCCG 

100415262|F|0-62:A>G-62:A>G lmxll 229 Contig12 TGCAGGACACGGCCGACGTGTCCGAGCATTCGGGCGCCGTCGTCTGCTGCCAAGGTGCTTCCGTGGTTG 

100497193|F|0-51:A>T-51:A>T lmxll 236 Contig12 TGCAGTTTTCCGCCGTTTGCATTGTGTTTACATCACTAATCGTTTGTATTATGCATCATGTCAACTGCC 

100386291|F|0-16:G>C-16:G>C nnxnp 237 #N/A TGCAGTACTGCACGGCCAAAGCATGGCCG 

100490353|F|0-17:C>T-17:C>T nnxnp 243 Contig12 TGCAGTTGAGTTGGGGATACATGGGTTCTTGACACCATATGCCCGCACCATATAATGAGTTCCGAGATC 

100192846|F|0-20:T>A-20:T>A lmxll 243 #N/A TGCAGGATTATCCCCGTTTTACAACCG 

100407909|F|0-36:T>C-36:T>C nnxnp 245 Contig12 TGCAGTCATCCGCAGTGAACCCACACGGCTGGACGTCTCTCTCCATCCG 

100388974|F|0-26:G>A-26:G>A lmxll 252 #N/A TGCAGAAAGATTTTTGCCTTGCTCTTACAATGAAATTGATGGAAGTGCTTATGATCAGAGAGAACTAAT 

100467510|F|0-26:C>A-26:C>A lmxll 258 Contig12 TGCAGTCCTGCACTAACCTTTGATGGACTTCGAGCTGATCTTGCCG 

100441333|F|0-35:G>A-35:G>A lmxll 262 Contig12 TGCAGATGTGATACATCATCAATGAATCACTAGATATGAATCTCTCCTCTCGTTTGTGCTGGCAATGGC 

100494938|F|0-68:T>C-68:T>C lmxll 267 Contig19 TGCAGTCAGCTGGGGCAAATGACAGCATCTCGTTCTCAACGTCGTAGAGAATGTGCATGTTCTGCTGCC 

100474356|F|0-59:A>T-59:A>T lmxll 270 Contig12 TGCAGAAAAATGCCATCACCTCGAGCAACCCCAATAACAGCTCTGTCAAGCAAGAGCTATAGAGGAACA 

100509631|F|0-50:A>G-50:A>G lmxll 270 Contig12 TGCAGTCGCTGGGGTCGGCCGTTTGTTGTCATTAATCGCGCTGATCAATCGGGGGGCAGTCTGCCACGT 

100404539|F|0-17:T>A-17:T>A lmxll 275 Contig12 TGCAGATGGATGGCACAATTGTTCAGGTGATGATGAGAGAGCCCTTTGACCG 

100376191|F|0-7:G>A-7:G>A lmxll 278 Contig21 TGCAGTGACCCCATGACGGTGTCGTCGTTCAAAGCGCCCTTGCCACAGCGTACTGCTGTCACCGCACAC 

100438506|F|0-23:T>C-23:T>C hkxhk 287 #N/A TGCAGTACAAGAAGAGCCTGGACCAAGTAGGGCCGTCCG 

100390023|F|0-68:C>T-68:C>T lmxll 304 Contig1119 TGCAGACGGGCCTGCCGAAGAAAATTGCATCTCTCATAAAAGAGCTCGAGTGTGCGCACGCCGCCCTCT 
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Tabla S14. GL14 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100332173|F|0-68:T>G-68:T>G lmxll 0 Contig3 TGCAGATAGGCCAAGCGGGGTAGTGGCCTGGTGGGGGGATAAGGTAAGGTAGAGTAGCTGGCAGCTGG
G 

100354786|F|0-17:G>A-17:G>A lmxll 5 #N/A TGCAGCAGGCGGACACGAACCTTGTGCGCCG 

100471639|F|0-26:G>A-26:G>A lmxll 14 Contig3 TGCAGTGATTAGCTGCTGCATGCATCAGCTCAGATCACTTGTCCACGCATCAGCCGCTTGTGCACGGGC 

100434946|F|0-11:C>T-11:C>T lmxll 23 Contig3 TGCAGTTTCTTTTTGACACCGAAACACAGTTCATTTGCATGCACACATGCATCCCTCCACATAAGAACC 

100389268|F|0-36:C>A-36:C>A lmxll 31 Contig3 TGCAGAAGCAGAACGAAGTGAAGTTGACGCTGCCGCAGCCGCAGCAGATCGTCCGCGCGGTGCGGTAGC 

100404490|F|0-16:G>A-16:G>A lmxll 34 #N/A TGCAGATGCGGCCGCTAGGAGCACCGTGCCG 

100451993|F|0-40:G>A-40:G>A lmxll 41 Contig842 TGCAGACGCTGAGGCATCTGTCAGCAGATGAACAATGGATAAGCAAAAGCTGACATCCTTTCTCGTGCA 

100471317|F|0-67:A>G-67:A>G lmxll 56 Contig3 TGCAGTCAGTTTGGAGTTCATGACCGAGCAACACATGCCAAGGCATGGACATGGTGACGAATGAGCCGC 

100457703|F|0-13:C>T-13:C>T lmxll 64 Contig230 TGCAGAAATGCTATTAGAAGCAAAGGAATAGGAGTAGAAAGGAACACGCCACTTACCG 

100435894|F|0-38:A>C-38:A>C lmxll 66 Contig3 TGCAGAACACGGACGGGAAATGCAGATGGATTCCTACTCCTACTCCG 

100489606|F|0-10:G>A-10:G>A lmxll 67 Contig3 TGCAGGTGCAACCGTTTGTCCGCGTCGACATGGACGAACGGGACCGTGGACGAGAACGCGCGAGAGGCG 

100482469|F|0-60:A>G-60:A>G lmxll 74 Contig6 TGCAGTTTTTGTTGAATGAACATCAACCGCCAGAGTTGAGGTTGATGAACGCCATGCATTGTATGTGGT 

100388797|F|0-31:G>A-31:G>A lmxll 83 Contig3 TGCAGTCATCGTGATCCTGTTCTGAACGGCTATTACAAAATTTTGCAGGGACAAGGTGGCGGCCTGCGC 

100374205|F|0-35:C>A-35:C>A lmxll 88 Contig3 TGCAGGTTTATCGTGACGAAATTTGTCCATTCTGTAATCTCCCTCGTTGCCGTTTGGACGTACGCAAGT 

100450614|F|0-55:G>A-55:G>A lmxll 91 Contig267 TGCAGTGCACAGGCTGTGGCCGAGACAGGCATCTTCTTCCACGAGGCCCAGCTGCATCCG 

100451580|F|0-8:C>A-8:C>A lmxll 93 Contig1 TGCAGAACAAATGCCTGCTACTAAAACTCCTCCACCGTATCTACATGCCTGGAGATTCAGCTTGGGCCA 

100353256|F|0-23:A>T-23:A>T lmxll 95 Contig267 TGCAGACCTGAATTTCATACAAATGCCATGAAGTGGGTGCCG 

100451936|F|0-56:C>T-56:C>T lmxll 102 Contig1 TGCAGACGCAATCAAAGTAATTTGTATCAGAGTCCTTGTTACTTTACCGAATCGGTTTCTCACCTAAAA 

100441577|F|0-10:A>G-10:A>G lmxll 109 Contig1 TGCAGCACACGCTCAAACAGCTGAAAACCTATACGTGGAGCACCCTACTAATAGCAAGTTGTAAAATGC 

100404353|F|0-7:A>G-7:A>G lmxll 112 Contig8 TGCAGATGTCGATTTGGCGCCATGCCATGGATCGGCGGCCGCCG 

100418143|F|0-10:C>T-10:C>T lmxll 112 #N/A TGCAGTCCTATTATCTTCTTCTCATGGTAGGTGAGCAGTGTTTCACCGATGATCCAATTCATCAATCAC 

100478551|F|0-5:A>G-5:A>G lmxll 146 Contig1 TGCAGGTTCATGTCGCCTTTCCCGCCTCAGGCTTAATCCG 

100478349|F|0-6:C>G-6:C>G lmxll 149 Contig53 TGCAGAGAGCGAGAGGACACAGGAGTAGGTATTTCACCCG 

100458461|F|0-32:C>T-32:C>T lmxll 176 Contig44 TGCAGCATGAGGAGGCACGGGTCGTCGCAGGGTTCCG 

100451412|F|0-5:C>G-5:C>G lmxll 178 Contig1 TGCAGGTGCGGCTACATTGGGCATGCTACGCCACAAAATGGCCGCAACAAACTATCTTGTCTGCACGCT 

100358788|F|0-37:G>A-37:G>A lmxll 183 #N/A TGCAGGTGGAATATTTATTCGCAACAAGGGGAAAGGTAATTTTTGTCCCG 

100432613|F|0-37:G>T-37:G>T lmxll 190 Contig1 TGCAGGTGTACATGCATGACTGTCTAGATCACTTCAGTGTTAAACAAACCTTCTCGTGTTTAGCAGCAG 

100423231|F|0-15:G>T-15:G>T lmxll 197 #N/A TGCAGCTACGGTGGCTTGAAATTCTACCG 

100473764|F|0-6:C>T-6:C>T lmxll 202 #N/A TGCAGTTAAGGCGACGAAACACACCAAACCG 

100187739|F|0-5:C>A-5:C>A nnxnp 205 #N/A TGCAGAGGCGGGGGCGGCGGCGCGGACGCCG 

100364894|F|0-58:C>T-58:C>T lmxll 210 Contig1 TGCAGAGGAGGTCAAGGGCATGGCCTCCCTGCTCAACCTTCTCCGTGTCACAACGTCGTCCGACGAAAA 

100449870|F|0-30:G>A-30:G>A nnxnp 211 Contig1 TGCAGGCTCGAGTACTGGCGGAGCAGGGACAGCACCTGAGCCG 

100373266|F|0-24:A>G-24:A>G nnxnp 214 #N/A TGCAGGTAATTGTTTGTGTTGTCCGTGGCGTTACTTCCCAATCCCATGCCAGTGGCATGGAAGCCGCTC 

100410541|F|0-15:A>G-15:A>G lmxll 217 #N/A TGCAGACACATTCACGAGTCACAAGACTCACAACCGCATACCATTCATTCCAAGGCAGTAACTAGCAAG 

100272961|F|0-31:G>A-31:G>A nnxnp 220 Contig1 TGCAGTCAAGCTCCACGTTCCGCTGGCACCCACCG 

100496189|F|0-67:G>A-67:G>A nnxnp 232 Contig1 TGCAGATGATGCGCTGCTTGTGAAACTGAGCTTTGTTTGGCGCACTGCCTCCTCAAAGATTGACGTCAT 

100464916|F|0-11:C>A-11:C>A nnxnp 236 Contig1 TGCAGTTAATTATGTCCTTTCGATCCGCGTGAATGGAGACGCGACGGTGACCGAGCAGCGCGCGAAGTT 

100271573|F|0-21:G>A-21:G>A lmxll 239 #N/A TGCAGGCTTAGTGTGATGATGATTTCCG 

100498646|F|0-15:C>G-15:C>G nnxnp 241 Contig1 TGCAGTCCATATCCTGTGCTATCAAATTTTATCTATCCGATGCCTTTTTATCGTGTAATGGTCAATGCT 

100391438|F|0-45:G>A-45:G>A nnxnp 241 Contig1 TGCAGATGGAGTGAATCATACTACTTGCAGCCTCCACATGCTTCAAGACTTCTTCCTCTTTCAGGGACT 

100322496|F|0-36:A>G-36:A>G lmxll 242 Contig1 TGCAGGTCGTCCTGGGCAAGCTCCCCTGTCGTGGTCGGCGCGTATGAAGATCGCCCG 

100496625|F|0-59:C>T-59:C>T lmxll 245 Contig1 TGCAGGTGGTGCATGTGGGTACCAGGGCGCCGTCCACGAGGCGCCATTCTCGTCCATGATCACCGCCGA 

100477989|F|0-20:A>G-20:A>G nnxnp 246 Contig50 TGCAGTTTCTTTTGGATTTCGTCGCCGCCAAATGCACGAAGGAAGAAAGCAAAAAAGCCGTTTTTTTCA 

100395672|F|0-58:A>C-58:A>C nnxnp 256 Contig1 TGCAGCTTGTACCTCCCCTCGGGCGTCTTGAAGTAGGCCTTGAGCCCCGCCCCCGCGGCGCCGCCGCCC 

100487075|F|0-35:G>T-35:G>T hkxhk 272 Contig1 TGCAGATTTGGTTCCACGAGGACCATGACCAGTCATGCCGCCG 

100386650|F|0-9:A>T-9:A>T nnxnp 280 #N/A TGCAGTGCATCAATCGCCTTTTGCTGAAGTGAGATAGTTGTTCCG 

100400380|F|0-12:G>T-12:G>T nnxnp 284 Contig1 TGCAGTGGCCCTTCTATGTTCGTGATAGAAGCTCACAGGCAGCTGCATGGTGGTCACTCGTGCCGATTC 

100337177|F|0-27:T>C-27:T>C nnxnp 301 Contig1 TGCAGCGTCTAAGGACGACGAGGCATGCATGTTCGCCCTGAAGCTCCTGGGCGGGTTCAGTGTCCCTAT 
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Tabla S15. GL15 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100504738|F|0-16:G>T-16:G>T hkxhk 0 Contig25 TGCAGATCCTTCTACATAACTCGCAGTTTGTAACAGGATTAATACCTGACATAGAAAGGTCGCCGAGAT 

100334088|F|0-11:C>A-11:C>A nnxnp 3 Contig25 TGCAGCAGAAAATGGGAAGGTGGTGTGCAACTCGGAGAGCCTCTACTCCGACGCCTGCGAGGTGGACGG 

100442074|F|0-43:G>A-43:G>A hkxhk 13 Contig25 TGCAGCATTGTATTCTCGTTGGTCACGGGTCGGCCTCTTAATAAGAAAATCGGCGGTGGTTGGCTCAAT 

100232932|F|0-34:T>C-34:T>C nnxnp 30 Contig25 TGCAGCTTACAAGATGCTTGAAAAGTTTAGCTAACGCCGACCACCCGCAGCAGCCTTGTTGCCCGAGAT 

100450765|F|0-13:T>C-13:T>C nnxnp 38 Contig25 TGCAGTTAATTCACTGATGTTTGGAACCACTGTGACCCTTCCG 

100458167|F|0-27:G>C-27:G>C nnxnp 39 Contig25 TGCAGATGCTACAGAAATTAGCCTTTGCATTGTATTATCGTGTAGAGGAAGGAGGTCACCG 

100477547|F|0-40:A>C-40:A>C lmxll 42 Contig25 TGCAGTGGTGCGCTGCGCTCTCATTTATGACGCGCTCAGTCGCCTCATCTTCCTCCCCTTCCCGTGGGA 

100392722|F|0-17:G>A-17:G>A nnxnp 45 Contig250 TGCAGCATCAAATCGAAAAAACAAACAGGGAGGCCACGAAAGAAATAAGAGCCTGAATTAAACGGTGAT 

100374389|F|0-34:C>A-34:C>A lmxll 47 Contig25 TGCAGTAATCAACATGCAAATAATTAGCACACTCATGTAAAAACTTAAGAGCCACCGTACCTCGGTTGA 

100464305|F|0-28:G>T-28:G>T nnxnp 51 Contig25 TGCAGTCCATCGTGCGGAGCGGCATGGCTCAGGCCGTCCAGAAGGAGCCGCGCATGGGGGCCTCCATCC 

100450577|F|0-15:C>A-15:C>A nnxnp 51 Contig25 TGCAGTGAAAGATCGACGAGCTTCGAGCGAAGCACCCCG 

100272852|F|0-21:A>G-21:A>G lmxll 54 Contig38 TGCAGTAGCACCTTCTGGCTCGGTGGCCCG 

100433586|F|0-23:T>C-23:T>C nnxnp 56 Contig25 TGCAGTCGGTTTTCGATTTTTCTCCGCCTCGATTTGGTTCGAAACACGGGAGCTCGCAGGGGCATTCTC 

100499573|F|0-18:A>G-18:A>G lmxll 57 Contig28 TGCAGCAGACGTACTCCCGCGCTCAGAAAGCTACACGCGTCCCTCCGCCTAACGGCCCTTGCAACGGCG 

100419601|F|0-24:T>C-24:T>C nnxnp 61 Contig67 TGCAGTTGCTCCTGCTGATCTGAGCCAAGCAAGCGGTAGAAGCTGCATCCTCTGCTGAACGGAAACGGC 

100435213|F|0-43:G>A-43:G>A lmxll 62 Contig250 TGCAGGTGCAGGACGGGATCCAGAGCGCCATCGCGCACTGCAAACGCTCGTTCAACGCGTCCAAAGGTA 

100408172|F|0-28:C>A-28:C>A nnxnp 66 Contig25 TGCAGTGAGCGCCGTCCTCCTCTTCCTCATCTGGCAACACCATGGCCCCCGCCG 

100356994|F|0-9:T>C-9:T>C lmxll 68 Contig25 TGCAGCTTCCTGAACCGCCCGAACGATTCCG 

100492825|F|0-16:A>G-16:A>G lmxll 71 Contig25 TGCAGTGCTCACACATGCATACCTCTGTTGCTGCACAAATCTTTCCGACGACTTGAGGCGTGTGAGATC 

100399542|F|0-60:T>C-60:T>C nnxnp 73 Contig25 TGCAGTCGCCAAATCGAACATCCTTCTTGCTTCTCCACGTACCTACCCAAAATAGGTGCTCCCTCCACT 

100390170|F|0-19:C>T-19:C>T lmxll 73 Contig25 TGCAGAGAATGAAGATGGATAAGGCTGCTCGGAAGCATGATTTCAAAGGTTACAAGCTTGTTGTGAGCA 

100503286|F|0-18:C>T-18:C>T lmxll 76 Contig25 TGCAGGTATGCCATACCATGCCGATCCGATTCTCCGCTACATTGTTTTGCACAGAAAACAGTTCGTCTG 

100387043|F|0-35:T>C-35:T>C lmxll 76 Contig25 TGCAGTTGGGAGAGCACTCTGCCTCCCCGTGCACACGACCG 

100410681|F|0-54:C>T-54:C>T lmxll 76 Contig25 TGCAGACCAGTTGGCGACGGCGGCGTCCATGTCGTGGGGGTTGCCGCTGTACCTTTCGTGCGGCTCTGC 

100476877|F|0-43:C>G-43:C>G lmxll 79 Contig458 TGCAGTACAGTACAGCTTTCTTTGAGTTCTTCGTGAGTTACCAGTGGCATTCGTGTCAGACTGTCAGGG 

100376688|F|0-30:T>C-30:T>C nnxnp 81 Contig25 TGCAGTTCCAGAATCCTTCATGGTACGTAGCTACGTGCGCATGTATGGCCACGCCTCACGGCTCTGCGA 

100450133|F|0-34:A>G-34:A>G lmxll 81 Contig25 TGCAGGTGCGGGTTCGTGTGCGGGGAGGGGGGCGGGCTTTATAGTGGGGCTCCG 

100220850|F|0-63:G>A-63:G>A nnxnp 83 Contig25 TGCAGACAACAGCACGTGATCATCAGTCTCTTTCTCTTTCACCAGTCGGTGAAGAATCTGAGAAATCAT 

100499717|F|0-11:C>T-11:C>T lmxll 84 Contig25 TGCAGCTGCGGTGAAAGGAGAAAGCGAGGAATCGGAATGTCGCCTCCAGCAAGGCAACCGCGACTTCCA 

100494829|F|0-29:A>G-29:A>G nnxnp 87 Contig25 TGCAGTAGGTGCACCTGTAGACTGTATTGGCTCGTGTCTATGGGCCGTCTACATGTAGCATGCGCATAC 

100494831|F|0-39:C>A-39:C>A nnxnp 87 Contig25 TGCAGTAGGTGCACCTGTAGACTGTATTGGCTCGTGTCTATGGGCCGTCTACATGTAGCATGCGCATAC 

100430678|F|0-29:T>G-29:T>G lmxll 89 Contig25 TGCAGCTTCTTCACTTGTGTAGATCTAAAGCGAGGGTCATGTAGAAGTTATTATACCTGTATTATTATC 

100422028|F|0-5:A>G-5:A>G nnxnp 93 Contig25 TGCAGGTCATGACACGGCAACGGGCGATCCG 

100468773|F|0-58:G>A-58:G>A nnxnp 96 Contig25 TGCAGATCCGAACTGCATCTTCTTATGCCCCTACGTGCTTGTGTGCAGCGGCCATGGTACCCGAGATCG 

100499227|F|0-40:C>T-40:C>T nnxnp 98 Contig25 TGCAGTGAATGGGACAACAACGAAGGCTTCAAATCGCATATGTACAGGACGGCGCCCG 

100433641|F|0-14:T>C-14:T>C lmxll 98 Contig28 TGCAGTCTAAGCTTCTCTCCATCTTTTTCATATCACTTGTCATTCTGTTCTTTAGCTTTGCTCCATCTT 

100338899|F|0-38:G>T-38:G>T nnxnp 103 Contig25 TGCAGCTTGAATACGGCCTTGCCGTCCTCGTAGCTCTGTCCGAAAGCCGTACGGGTGATGGCGTCCTCC 

100439088|F|0-16:G>A-16:G>A lmxll 104 Contig25 TGCAGTTGAGGCTTAGACCCAATTGATGCTATGCGACAAGCTCTGTGGGCCG 

100342938|F|0-13:T>G-13:T>G nnxnp 107 Contig25 TGCAGGTTCCGCTGGGTGCGGGCGGAGGAGGGGTAGGAAGGGGAAAGCGGGGAGGTGGTTTGGTTATA
G 

100496351|F|0-61:C>T-61:C>T lmxll 110 Contig25 TGCAGCTGCGGCACCTTTTGACAGGGGTACGTACGAGAGCTTCGTCGCGCGACGCCTTTTCTGGAAAGC 

100457845|F|0-24:G>C-24:G>C nnxnp 111 Contig25 TGCAGACACAGAATCCAGCGGGTGCCGATCGCCG 

100457844|F|0-12:G>A-12:G>A nnxnp 111 Contig25 TGCAGACACAGAATCCAGCGGGTGCCGATCGCCG 

100191586|F|0-5:T>C-5:T>C nnxnp 117 Contig25 TGCAGCTCTCAAATAGCAACAGCCG 

100472880|F|0-40:C>T-40:C>T lmxll 119 Contig25 TGCAGATCTGGTGCATCGACAGGGGAGGTCCGCTCTTCACTGCCGTCTTCCAGCCG 

100463395|F|0-65:C>T-65:C>T lmxll 120 Contig25 TGCAGGCTGCGGTTCGCAGATGCCGAATGCAGCAGAGAACAGGTGATGAGGACGGAGGAGTCACCTGTG 

100391466|F|0-40:G>C-40:G>C lmxll 120 Contig826 TGCAGATGGCGCGCCTGCACGGATGACGCGCGTATGCTGTCTTTTTAGGTACTTCTACGTGATAAGTAT 

100441048|F|0-38:T>C-38:T>C nnxnp 121 Contig25 TGCAGATCATGTATAAATAGAGGAACCTACAAGTCATGCGGTCACGCAGATTAGCCATGTCTCACATGG 

100471044|F|0-12:C>T-12:C>T lmxll 122 Contig25 TGCAGTACAAGTTGAGTCACTGGCTAGATCCTAGCTGAGCCCGCGCTGCTCCTGCTGCTGCTTCTGCCA 

100492579|F|0-35:G>A-35:G>A lmxll 124 Contig25 TGCAGTATATCATGGCTCCGAGCTTGCTGCTCTTCATTGTCTCCTCTGCCTGGACGGCCTTGTCGTTAC 

100377068|F|0-28:T>C-28:T>C lmxll 125 Contig25 TGCAGTTGGAGGTGGCGGTCACGTACTCCCGCCCGCGGGGCTCCGTGCCGTTGCAGTTGTAGAGGAAGA 

100422145|F|0-15:T>C-15:T>C nnxnp 126 Contig25 TGCAGATGCGAAATGCAGTTTCTTTCTCGTCACCG 

100389600|F|0-68:T>C-68:T>C lmxll 127 Contig25 TGCAGACAACAGCACGTGAAGATTATCATCAGTCTCTCTTCCTTTCTTTCACCAGTCGGTGAAGAATCC 

100482191|F|0-65:T>C-65:T>C lmxll 132 Contig25 TGCAGTTAGCCTTGTCATGATCTTGCGTCGTTCCCGTTCGTTTCGTCATCAGGAGACTGCAAGGACGAG 

100195420|F|0-14:C>T-14:C>T nnxnp 137 Contig25 TGCAGTTAGGAGCATTAGATCTGGCCG 

100304458|F|0-23:T>A-23:T>A lmxll 139 Contig25 TGCAGTTTGGTTGGCGCCGTCTGATTCTCTTTGGGCTAGCTCGCAGCGGGCGATCATGTTGAGTAGTAG 

100499190|F|0-22:G>A-22:G>A lmxll 142 Contig25 TGCAGGCTCAGCTCCGTGACGCAGCCCGCGGCGTCGCACGACACGCCCTTCCACCG 

100424656|F|0-43:T>C-43:T>C nnxnp 144 Contig8 TGCAGGTCGCGCTCGCGCTCGGTGGCTTGCCTCTCGCCTTCAGCGACCAATGCCCCG 

100444857|F|0-17:G>A-17:G>A nnxnp 148 Contig8 TGCAGGTGCCGTCCAGCATGGCGGAGCACTCGCTCTCCCCCAAGACCGTGCTCCAGGGGCCCTACGCCT 

100477112|F|0-56:C>T-56:C>T lmxll 149 Contig25 TGCAGTCAAGAGTGAGCTCACAAAAGTGGGAGATGAGAGGGAGCGCCTCCGCCTTCTGCCAGCACGCCT 

100482993|F|0-12:G>A-12:G>A nnxnp 151 Contig8 TGCAGCATCTTCACTCCGACGCCG 

100403772|F|0-25:G>A-25:G>A lmxll 154 Contig25 TGCAGAAGGCGGCGCAGATGGGATCAACGCTCAGCCG 

100194237|F|0-53:G>C-53:G>C nnxnp 154 Contig8 TGCAGGTGCGGCGCGACGGCGGCGCCGATGGCGATGGAGAATGGGTCGAAGTGCCGCCG 

100417385|F|0-48:C>A-48:C>A lmxll 159 Contig25 TGCAGGTTCCGCTTGGTGCGGGCGGAGGAGGGGGTAGGAAGGGGAAAGAGGGAGGGTGGTTTGGTTAT
A 

100509025|F|0-45:G>A-45:G>A nnxnp 159 Contig8 TGCAGCATCTTCACCCCGACGCCCGTGTTCGCGGACATGGTCATCAACAGGTACAAGCTGCGCGCCGAC 
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100477210|F|0-68:G>T-68:G>T lmxll 161 Contig25 TGCAGTCCCACCGCAGCACAGCACGCATCCTTCCCTCCTCCGCTCCTCTCTCCCTCGACAGCCACCGCT 

100489305|F|0-59:A>G-59:A>G lmxll 161 Contig25 TGCAGGCATGGACGGCACGGGTGGAGGTAAAGAGCTGTGGGTGGATGTACATGGTGCACGTGGATCAGC 

100481804|F|0-54:G>A-54:G>A lmxll 166 Contig25 TGCAGTCCTCTGCGCCCTGGTGGCGGTCCAGGCGGCGGTGCTCCTCGCCTCCGTATCGTCGGCGCAGGC 

100511491|F|0-8:A>C-8:A>C lmxll 169 Contig25 TGCAGGCCCTGCACCTCGTTGACGTGGAGAAGCAGCGTCAGGCCGCAGGCGTCGGTGTGTGGCGACAGG 

100470397|F|0-26:T>C-26:T>C lmxll 172 Contig25 TGCAGGCGGAGCTGCTCGTAGAAGCTCTTGATGAAGTTGGTTGCCTTGGCGTCCACGCGCTCGTCGACG 

100459688|F|0-20:G>C-20:G>C lmxll 180 Contig402 TGCAGTCGGAGGAGGACCACCCGCTCAAGGAGGAGCCCG 

100445317|F|0-7:T>C-7:T>C lmxll 190 Contig25 TGCAGTACGCAGGTCCCCAAACGAGTCATCGCACTTCGCAAAACACGGATAAATATGATTATTGGAGCA 
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Tabla S16. GL16 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100450729|F|0-40:A>T-40:A>T hkxhk 0 Contig25 TGCAGTGGGCCCACGAAGAGCGCGTGAGGGGAAAACGCGGTAGGAACCCG 

100381138|F|0-22:T>A-22:T>A hkxhk 15 #N/A TGCAGAATCAATAGCATTAGCAATGCGCACCG 

100389277|F|0-13:G>T-13:G>T hkxhk 49 Contig25 TGCAGAAGCATATTGTTGTTTTTGTGGTGTGATCTTATCTGACAACTCGTTGCGTAAGGGATTCAACGA 

100359544|F|0-20:C>T-20:C>T nnxnp 82 Contig3 TGCAGTGACCGCGCGCTCCGTTTTGCCGACCCCGCGCTCCG 

100505461|F|0-19:C>T-19:C>T nnxnp 84 Contig3 TGCAGATAAAGAGAGCAGATGTAGTAGTATTCAGTATGGCCACCTCGGTCATCATGCACTGCTATGCTC 

100478566|F|0-40:C>A-40:C>A nnxnp 84 Contig38 TGCAGCACACGAGAGTCCTGCCCCCGCCGCTTACGGGCTGAGCTCCG 

100505463|F|0-67:G>T-67:G>T nnxnp 84 Contig3 TGCAGATAAAGAGAGCAGATGTAGTAGTATTCAGTATGGCCACCTCGGTCATCATGCACTGCTATGCTC 

100376012|F|0-61:C>T-61:C>T nnxnp 88 Contig3 TGCAGTGCGCGCTTGAGCACAGCCCTTCTAGGCGGAAGCTAACATCCAGAGACGCTGTGGATGCGCAGC 

100399498|F|0-52:G>T-52:G>T lmxll 111 Contig285 TGCAGTCGAAGCTGCTCTGCCTCTCCCTGCTCTACCTCCTCACCACGCTCCCTCTCGCCGTCTACGTCT 

100456647|F|0-42:T>C-42:T>C lmxll 112 Contig25 TGCAGTGTTGCTGCTCATGAACTGTGGGTGGATCAGTGTGACCGTCTCGTCACGCTCTCCCGTTTCCGC 

100390170|F|0-55:G>C-55:G>C lmxll 113 Contig25 TGCAGAGAATGAAGATGGACAAGGCTGCTCGGAAGCATGATTTCAAAGGTTACAACCTTGTTGTGAGCA 

100329305|F|0-20:T>C-20:T>C lmxll 119 Contig25 TGCAGAAAACGATTTGACCCCGCTTTTCCGAAACTGCCCAGTTTAATTTAACTACGATGCATTTTTGTT 

100365752|F|0-24:C>T-24:C>T lmxll 126 Contig25 TGCAGATGCCCAATCAGCCGAAACTGAACTGTGCATGCACGTACAACCACAGTACTCTGATTAATTATA 

100480220|F|0-31:A>G-31:A>G lmxll 128 Contig25 TGCAGATCGTGGTCAGGAAGTAGGGACACTTGCACGTCGTTTCGCGTTGAATTCACAGCTCCATCCTTC 

100486048|F|0-61:G>T-61:G>T lmxll 131 Contig25 TGCAGTGCAGCCTTTGCGCACGCGGCTCTTCCGTTCGCCAACCGCCAGTCCGCGCCACCGCTCTCTGGC 

100503162|F|0-11:T>C-11:T>C lmxll 135 Contig25 TGCAGCTCCAACGCGCGGTCGACAGCCGCCATGTCCGCGTCCACCTCCTCTAGCTTCTTCACCACCTCC 

100490102|F|0-52:T>A-52:T>A lmxll 138 #N/A TGCAGTGCACATTTGACAGAGACGAGACGAGTGCTCAAACTGGATGCCCTGCAAGGGCTAGCTGCCTTT 

100506119|F|0-12:C>T-12:C>T lmxll 142 Contig361 TGCAGCTCTGTTTTTTATGCCAGTTGATCGCTGTGGTTGTTAGCAATAACCG 

100382500|F|0-16:G>C-16:G>C lmxll 150 Contig25 TGCAGCAGCATCGCTCCGTTGGCGATCTGCCG 

100495299|F|0-33:A>C-33:A>C lmxll 155 Contig25 TGCAGTTTCCGCGCCTGCACTGCCGTGACGTAGCCGACGAAGCCGACGACAACGGTGATGAGCCCCAGG 

100404623|F|0-37:G>A-37:G>A lmxll 155 Contig25 TGCAGATTGTGTATGTAGCTTTTCTTTATGTAGCCTCATGTCGTTGCACGTACCG 

100404622|F|0-29:C>G-29:C>G lmxll 155 Contig25 TGCAGATTGTGTATGTAGCTTTTCTTTATGTAGCCTCATGTCGTTGCACGTACCG 

100460516|F|0-42:A>T-42:A>T lmxll 160 Contig25 TGCAGAAGATGGTGATGATCCAGATGCGGAAGAGGTCGACGATGGGGAACACTCCCTCCCGCTCCGCCT 

100319893|F|0-20:C>G-20:C>G lmxll 163 #N/A TGCAGCTCAATCGTTGCAGGGTTCTCCAGGGCCG 

100438365|F|0-19:C>T-19:C>T lmxll 169 Contig25 TGCAGGTGGACAGGTTTGCTGAGGGCGTGTGGAACAGCTACTTCGGCCG 

100428645|F|0-33:C>T-33:C>T lmxll 177 Contig25 TGCAGCAAAAGAGGAGCTCCGCGCAACTCTTGGTAACCATGAGAGGCGGAGTCGTTGGCGCCTCAACGT 

100454156|F|0-42:T>G-42:T>G lmxll 190 Contig826 TGCAGCTGGTGCGGAATCTGGAAAGTCGATCGGTGGACAAAAGACGATCTGGTAATCGGTGCCCGACGG 

100496450|F|0-52:T>C-52:T>C lmxll 225 Contig887 TGCAGGCGAACTGAACTTGAGGATTGTTGCGCACGGTTGCATTGCCATCGCCCGACTCCGACCGAGATC 

100496449|F|0-7:A>G-7:A>G lmxll 226 Contig887 TGCAGGCGAACTGAACTTGAGGATTGTTGCGCACGGTTGCATTGCCATCGCCTGACTCCGACCGAGATC 

100399775|F|0-53:C>G-53:C>G lmxll 250 Contig25 TGCAGTCTGCCAGGAGAGGAAACCATGTCCAAGTTGAACTCACGACGTCGGTTGGGTGACGATCTTATG 
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Tabla S17. GL17 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100492182|F|0-68:G>A-68:G>A nnxnp 0 Contig502 TGCAGGCAAATTCATATGGCAAGCAAATATCTCATGTCTAGTACTGGCCGTGCATCTTCATGTTTGGAA 

100425095|F|0-21:G>A-21:G>A nnxnp 4 Contig12 TGCAGTCAGCAGGCAGAAAATACCGAGACATGTATTCAGACCCGCCG 

100374412|F|0-47:G>C-47:G>C nnxnp 8 Contig12 TGCAGTACAACAGTGGAGGAGGAGCAGTGCGGCGGTGGAAGCGGAACCGACGCGTCGTGCTCCCCTGTT 

100357747|F|0-31:C>T-31:C>T nnxnp 12 Contig502 TGCAGGCCAATTCATATGGCAAGCAAATGTCTCATGTGTAGTACCGCCCG 

100436383|F|0-39:G>A-39:G>A nnxnp 18 Contig12 TGCAGATCGCGGCAGAACAATACAGGAACGAGCGGGTTGAGCTCCG 

100486392|F|0-28:G>C-28:G>C nnxnp 23 Contig12 TGCAGTTCTGTTTATGCAATAATTCATACAGTCATTCACTCGTCAATTTATGAGGACCTAAGTTGGATG 

100408308|F|0-8:T>G-8:T>G nnxnp 26 Contig1134 TGCAGTGCGTGTTGTTCCATGTCGGGCAGCAGAAGAAATGGAGATCGAGACCG 

100450813|F|0-34:C>T-34:C>T nnxnp 29 Contig12 TGCAGTTCCTCAGGCCCGACGCCCTCAGGCGGCATGTCGGCGCCATGGACGCCGAGGTCCG 

100496112|F|0-26:A>C-26:A>C nnxnp 30 Contig12 TGCAGATACATGATACTGTATAACCCCAATACATAGCAAAGATCGATTCAGGCGTTCAATTGAGAAACA 

100464895|F|0-46:T>C-46:T>C nnxnp 34 #N/A TGCAGTGTGGGGCTTCAGTGCTGGAACGAAAGATTCGTTCAGGCACCGTTTTCAAGCATAGGTCTCACA 

100463052|F|0-43:A>T-43:A>T nnxnp 41 Contig12 TGCAGGAGGGGATTCATCGGTTCAAGAAAAGAATTCTAGACGGTGGGAGATGTATGCAAGTATGCCGAG 

100461842|F|0-7:C>G-7:C>G nnxnp 44 Contig44 TGCAGCAGACGTACTCCCACGTTTCTCCCGTCGACGCGTGGCGCGGCCATCCACGAGGGAGTGTTTAGT 

100303918|F|0-19:G>A-19:G>A nnxnp 44 Contig139 TGCAGTTCTGTTAGAGTTCACCCGACAACCTGTGACAGCGGCAACACTTGAGCTCTGTGAGGATGTGGT 

100470449|F|0-21:T>G-21:T>G nnxnp 44 Contig765 TGCAGGCTAGCTCATATTTAGGCTAAGTCATTGATACAAATGTTCGGATTGCTATAAAACGGGCTGAAG 

100458892|F|0-16:T>G-16:T>G nnxnp 47 Contig12 TGCAGCTTGGACGGGTGCACGGTGACACGCACGCCG 

100417377|F|0-62:C>T-62:C>T nnxnp 60 Contig12 TGCAGGTTCATTATTTGTCAGGGTTGTTCTGGAAGCTGACATCTTATGTCAGGTCTGGTCTCTATTTTT 

100435042|F|0-52:A>G-52:A>G lmxll 62 Contig12 TGCAGTTTTGGAGCAAGCACTCGTGCAGACAGTACAAAGAGCACAAAATTCGGGGTGAAATAACGAACG 

100487018|F|0-34:G>C-34:G>C lmxll 69 Contig12 TGCAGATGCTGACCATGGACGTGAGGGTACCGTCCAAGCCAACTTCGAGTTTTACCCG 

100468458|F|0-43:G>C-43:G>C lmxll 69 Contig12 TGCAGACATTTCCCTGTTCAAATGCTGTAGCTCGCAGACGGAACTATTACTTGTGTAAACTGTAACTTT 

100317056|F|0-17:T>C-17:T>C nnxnp 69 #N/A TGCAGATTTTATCCAGACAAAGATGAAAATGCCAAACCG 

100487016|F|0-12:C>T-12:C>T lmxll 70 Contig12 TGCAGATGCTGATCATGGACGTGAGGGTACCGTCCAAGCCAACTTCGAGTTTTACCCG 

100479770|F|0-12:A>G-12:A>G nnxnp 72 Contig12 TGCAGTCGGTTAGGCTCATGCTTTCCTACGGCCGAATGGTGACCGTGCAGCGTAGCATGCGAACGAAGA 

100470051|F|0-16:G>A-16:G>A nnxnp 74 Contig12 TGCAGGAAAAGTCAATAACTGAGCTGGAAGTATAAGAGAGAATGAGAGATTGTAGTCGGCGACAGAGAC 

100272376|F|0-5:G>A-5:G>A nnxnp 78 #N/A TGCAGATGACCAAGGATCTAGCTGACAACTGCCG 

100448414|F|0-7:C>T-7:C>T nnxnp 82 Contig12 TGCAGATTACGGCTCCAGAAGCAGTCGTTAATTTGTCATCAGCAGACCG 

100427534|F|0-20:T>C-20:T>C hkxhk 90 #N/A TGCAGACTGCAACCGAGCGCCGTCAGAATCAAACTCAAGGCTCACAAAGCTCTGCTGTGCTGCCACCAC 

100506283|F|0-48:A>C-48:A>C nnxnp 114 Contig943 TGCAGTCGGGGTCGTCGCCGTAGAACCGCACGTGGATGCGCTCGAACACGCCCGTGTCCAGCGCCTGCT 

100506282|F|0-19:A>G-19:A>G nnxnp 114 Contig943 TGCAGTCGGGGTCGTCGCCGTAGAACCGCACGTGGATGCGCTCGAACACGCCCGTGTCCAGCGCCTGCT 

100363637|F|0-8:T>C-8:T>C nnxnp 123 #N/A TGCAGAAGCGATTATATGGCTGAAACTAATTCGTTACCATCCTTAGGATAGAACAACAATTGCAGCTGT 

100438310|F|0-25:A>G-25:A>G nnxnp 125 Contig12 TGCAGGTGACGGTGTTCGAGGGCACGTTCGGGTACGTGCCGCCG 

100506251|F|0-7:G>A-7:G>A nnxnp 128 #N/A TGCAGGTACGTCAGCGACGCCG 

100436347|F|0-16:C>T-16:C>T nnxnp 132 Contig12 TGCAGATCACGCATTTTGAAACTCGTAAAATGGAGGGTATAAAACCCG 

100359963|F|0-36:C>T-36:C>T nnxnp 132 Contig929 TGCAGTTCCGACTTCTAAACATATACTGACTGTTGTTTGATAATTCAGTTTCCG 

100345345|F|0-41:A>G-41:A>G nnxnp 171 Contig573 TGCAGTGGAGCGAGGTGGCTGGACACCAAATTTCAGGAGCGGCGGCCATGGCTTGTGGCTGTGAGGAAA 
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Tabla S18. GL18 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100488312|F|0-62:A>G-62:A>G nnxnp 0 Contig6 TGCAGACAGCGCTGGAGGATGCCACAGATGACCAAGTCGGACCGAGCCTAAAAGATGGGTGTGTAGTAT 

100481514|F|0-31:C>G-31:C>G nnxnp 4 Contig6 TGCAGTAAACGGCCACGATTGCGCTCTAGTTGAAACGACTTGACTTCACCCTGCTCCCCGCCGAGATCG 

100364457|F|0-22:C>T-22:C>T nnxnp 6 Contig912 TGCAGAGAAAGAAGAGCAACGGTGATTCGTGCAAATTTTGCAATGCAGAGAAAGAGAGCCAAGGAAGAC 

100485531|F|0-42:A>G-42:A>G nnxnp 10 Contig6 TGCAGGTTGTTTGTGATAGATAGGATAGAGCACGCCATTTGCGGGCACGTCAATTCCAGCCCAAAGCAA 

100487452|F|0-11:G>A-11:G>A nnxnp 13 Contig8 TGCAGCTTCGTAGACCACAGGGTACGCGCCCAGACGCCGCCGATGCCG 

100376841|F|0-36:A>G-36:A>G nnxnp 16 Contig6 TGCAGTTCTGAAGGAATCAAATATGTAAATGGGGGGGAAGTTGGTGAAGGAGGCAAATGATGGAGTTGT 

100434142|F|0-13:G>A-13:G>A nnxnp 20 Contig6 TGCAGTGGATAGGATGGGCGCGACATACTTCATGAAGGCGAGTAGGGCTTCCAGAGAACGGCAAGCCAT 

100294873|F|0-68:G>C-68:G>C lmxll 20 Contig6 TGCAGCTGCTTCTCTCTGACCGCTTCCGACAGCTGCGCCGCCTCCAGTTTCGCGACATCCATATCGACC 

100444528|F|0-21:G>T-21:G>T nnxnp 29 Contig6 TGCAGGTACTAGGGAGAATCTTAGGGAGATGTTCGGCATGGTAGGGAAGAAGTTCAACGAGGCCGCGCG 

100419143|F|0-40:T>A-40:T>A nnxnp 30 Contig6 TGCAGTTAATGCATCGTGCAAAAGCTTTTGGAGATTCGATACTTTTCTAGGACGAGCAAACAGAACTTC 

100449915|F|0-35:G>T-35:G>T lmxll 32 Contig6 TGCAGGCTTTGCATGAGGATGCCGTACTCGTTGACTGGGAGGATGCCGCCG 

100318804|F|0-45:A>G-45:A>G lmxll 33 #N/A TGCAGCCTTCCCTCGTCATCGATCAAGACGTACGTGTCCATCGACGAACCCG 

100440338|F|0-66:G>C-66:G>C nnxnp 34 Contig6 TGCAGACACGGCGAGGTCCTGGAACGAAGTGGCGACCACGACGAGCAGCAGGAGGACCAGAGTACCCG
A 

100482048|F|0-43:G>A-43:G>A lmxll 34 Contig6 TGCAGTGCTGAACCTTGACCACGCATGTTGCGGCCGATTACCAACTGCTTTCGTTTGCCTAATCAGCCG 

100494501|F|0-63:G>A-63:G>A lmxll 35 Contig1129 TGCAGGCGCAGCACACCCATGCCTGCTGGGGAACTGACAGCTCAATCTTGCTATACGTGACAGAAAGGT 

100485218|F|0-14:T>G-14:T>G nnxnp 39 Contig6 TGCAGGCGTAAAGGGGAACTCCTCCTGGTGTACGACTACATGGCAAACGGCAGCCTCGACAAGTACTTG 

100371737|F|0-43:C>A-43:C>A nnxnp 40 #N/A TGCAGGATCGTCTGCGTGACCGTCACCTTGACACGCTTGGGTGACACGTAACTAACTACGGTGTCAGCA 

100461510|F|0-21:G>A-21:G>A lmxll 41 Contig6 TGCAGATTATATGCTGAACAAACTGAAGATTGAAGAGATCCAGGTTCCCAAGATGTGCCTAGATTTGTA 

100495761|F|0-23:A>G-23:A>G lmxll 44 Contig6 TGCAGTGGCCGAAGGACAGGATAGTAGTCCAAGTGCTGGACGACTCCACCGATCCG 

100404410|F|0-29:C>A-29:C>A nnxnp 47 Contig6 TGCAGATCCTTAGACATGGCAAGTTTTGAATATGAACTAAACCG 

100459443|F|0-8:G>A-8:G>A lmxll 47 #N/A TGCAGGTTAGCCACGGCGAACGCCCCAGAGGCCG 

100471309|F|0-66:T>G-66:T>G lmxll 51 Contig6 TGCAGTCAGTTCAGGTGTTGCCGTCAAGAAACAGAGAATCTTGCATCTGGCTATTCATGTCTGAGCGGC 

100386865|F|0-33:A>G-33:A>G nnxnp 52 Contig6 TGCAGTGTCAGAAACAAAATATTAGACGAGCACGTGGAGGAGGAAGGCCG 

100445739|F|0-17:G>C-17:G>C lmxll 59 Contig6 TGCAGTCCTCGTCGTTACGCGCTTTGCAGCCGAGAACGTGGAGCACCCGACGGCGCGCCTCGCCGTGAA 

100420991|F|0-46:T>C-46:T>C nnxnp 62 Contig6 TGCAGCTTCTGGAGGCTGGCCGTAGTCTGAATCACCGCTTCCTTCTCAGCCTCTACAGATTGCTTCCAT 

100482813|F|0-18:G>A-18:G>A lmxll 64 Contig636 TGCAGATAATGAGACAAAAGACACGCAGAATCAGAGTATGCCCATAATCCCG 

100448520|F|0-12:G>A-12:G>A lmxll 66 Contig6 TGCAGATGTGCAAAGGTTATAAACGCTCTGCCGTGCCGTTCGTCTCCCACCGCCG 

100354121|F|0-25:G>C-25:G>C lmxll 68 #N/A TGCAGATGTCGACGTCGTCGCCGCCCTCCG 

100502201|F|0-14:G>A-14:G>A lmxll 70 Contig6 TGCAGGCAAACGCGAAGCACCTTGTACTCCCCCGTGGACGGGACGTGTCCGAGGAAACATGTCGCGTAG 

100324081|F|0-26:C>A-26:C>A nnxnp 70 Contig6 TGCAGTTTGCCGCAGCCGCCAACACAAGCGACTAGCCG 

100482673|F|0-16:G>A-16:G>A lmxll 71 Contig6 TGCAGTTGAGGTCGCGATGGATGATACACGGGTCATGGGTGTGGAGGTGGTCGAGCCCTTCCAGGATCT 

100433635|F|0-7:G>A-7:G>A lmxll 75 Contig682 TGCAGTCATTTGTGGGCCCGTCCGTGAAGGCGGAGTGGAGGGTGTCCGCCGAGGAGGAGGGCCTCGTCA 

100403901|F|0-5:G>A-5:G>A nnxnp 80 Contig50 TGCAGACCAACGATTGACAGTTGCCTATAAGGTGCTTGCCG 

100432742|F|0-26:T>C-26:T>C lmxll 85 Contig6 TGCAGTAAAAAGCGAATAAAGAGCAGCGAGATTACCGTTTCCATTTGAATGCTCGTGAGATCGAGACAA 

100500347|F|0-6:T>C-6:T>C lmxll 93 Contig6 TGCAGACGCGTCCGAGGTGGGTGTGAGTTATGGGAGGGTGGCGAACGACCTGCCG 

100467639|F|0-10:C>T-10:C>T nnxnp 94 Contig44 TGCAGTGGTCTTGTGAGCAGGTCGTCAATCTCAGAGCAGCGGCCCGCCG 

100438502|F|0-12:A>T-12:A>T nnxnp 96 Contig6 TGCAGTACAAGATAGCTCAAGCATAGCCCAGGCCTTGCGCTCTATTCCCG 

100487067|F|0-5:G>A-5:G>A nnxnp 100 #N/A TGCAGATTCGAGAGGGTTGACCTGAGGTGCCG 

100496178|F|0-9:C>G-9:C>G nnxnp 102 #N/A TGCAGATGAGGCCACCTGGATGGAAGCAGGGCATGGAGGGGCCGTCAAGGAGCAGCAGCTCGTCAATGG 

100456995|F|0-61:C>T-61:C>T nnxnp 106 Contig6 TGCAGTTGCTAAATTTGTGCTGTGGTGTAGTGGCGGCGAGTCATTCAGCATAAGCAAATAGTGCCCATG 

100459676|F|0-33:C>G-33:C>G lmxll 107 Contig6 TGCAGTCGCTGCCGCCGAACCCCGACGAGGACTGGTTGCTCCG 

100474257|F|0-66:G>A-66:G>A nnxnp 110 Contig269 TGCAGATATCATTATTGCGGGCTCGCCGCGGTTCGACGTGTACGGTAATGACTTTGGCTGGGGTAGACC 

100438553|F|0-32:G>C-32:G>C nnxnp 112 Contig6 TGCAGTAGCGTTTGGGCTTGTACAGTTGTACACGCTCCAACAACCCG 

100433184|F|0-28:C>A-28:C>A nnxnp 112 Contig6 TGCAGTCAAAGAAACAAACCACCAGGAGACACACACGCAGTCAAATTGAACAGAACAGAGCATCGCCGC 

100407566|F|0-19:C>G-19:C>G nnxnp 114 Contig6 TGCAGGTGCAAGCTGCTGCGCGTGATCGTTGAGATGGACCG 

100407840|F|0-19:C>T-19:C>T lmxll 114 Contig6 TGCAGTAGTGTAAGCCTACTGAGGAGCCAAGCAGCACCG 

100484278|F|0-31:G>C-31:G>C nnxnp 116 Contig6 TGCAGAGAAGATTGATCATTCATGTATTCTGCGTAGGAGGAGATTGGAGCAGAGCCAGAATCATGCAAC 

100452064|F|0-27:A>G-27:A>G lmxll 120 #N/A TGCAGACTAGGCGGCGTGGCTCGCCTGGCTGTTCTCTGTAGAACAGCTGCCGATCTCGATTTGCAGCAT 

100444550|F|0-21:G>A-21:G>A nnxnp 121 Contig6 TGCAGGTAGGGAGTGTAGACTATAAAGGGGGGCGGGCGCGGCTTGCCTTTACTTGGCTGAGGACGGGGA 

100419419|F|0-56:C>T-56:C>T lmxll 123 Contig6 TGCAGTTCTAGAAAATTACCAACAACGTTATTACCTATAGGTACAAAATTATTTCCTACCGTTATGCTA 

100445512|F|0-56:C>T-56:C>T nnxnp 124 Contig6 TGCAGTATCCATCATCTCCCGCTGCCCCCATTCTCTCCAAGCTCCCGAGCCCACGGTCCCCACGCTCAC 

100432921|F|0-41:C>A-41:C>A lmxll 124 Contig6 TGCAGTACGTATTCATTCAGGATTAGTATGCAGGAGGCACTATAGCTAGTGTTGTCAAATGATATATGC 

100377155|F|0-21:T>C-21:T>C nnxnp 126 Contig6 TGCAGTTGTGCCTTGTAAGGTCGCAAGGTTTTCAGGCTTCCCTTGAGGTCATGAGGGCCTTGAGGTTGC 

100419091|F|0-5:T>G-5:T>G lmxll 131 Contig6 TGCAGGGTTGGTGTCCAACAAATTGTCATCTTTAGAATTTCTCGTGTATGTTTGCAACTGATGGATTGT 

100193858|F|0-20:A>C-20:A>C nnxnp 133 #N/A TGCAGGGGGCAACCGATGGCCGCGCCGCCG 

100192456|F|0-37:G>A-37:G>A nnxnp 142 #N/A TGCAGGACTTCGAACCATATGTGTTCATAAGAAGTGGAGCCGCCG 

100474039|F|0-8:A>C-8:A>C lmxll 143 Contig6 TGCAGCTCCCGCTCCCTCTCCGACGCGCACGCCGAGAGGACGATCCCGATGCCACCGCCG 

100366129|F|0-30:C>A-30:C>A lmxll 146 Contig6 TGCAGATTTCACAGGTCGACATGGCCAAAGACATGCTGGTCGTCGTGGCGGTGGCCGCTCTGGCAGTGC 

100477184|F|0-15:G>A-15:G>A lmxll 147 #N/A TGCAGTCCACGACTAACTACCAACCATGCTGCATGTCGTTGAAGATGCGTGAACAAAAACGTGGTACTA 

100346040|F|0-18:T>G-18:T>G hkxhk 166 #N/A TGCAGTTCCCCAGCAGCCGTTGCACTCCTCGTGCTCCTCCTGCTCGGCTAATTCGCAGTAGGATGTTGC 
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Tabla S19. GL19 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100287704|F|0-41:C>A-41:C>A hkxhk 0 Contig415 TGCAGATGAGTGTTTTGGCAAGTGTCGAATATAATAATTTTATCTGATGCAGAACCCTTCTCCAACTTG 

100359565|F|0-16:C>G-16:C>G nnxnp 19 Contig8 TGCAGTGATCGTCTCGGCATCCTGCTAGTACAAGACCAGCCAGCCAGCCG 

100451132|F|0-10:A>G-10:A>G nnxnp 22 #N/A TGCAGTGGCCGTTCCCAAAGCCG 

100432354|F|0-21:C>T-21:C>T nnxnp 29 Contig8 TGCAGGTCTGCTCCCCGTCTCTCACTCCACTTTCTTGGAGATCTTTTGGGTTTTTCTGGCATGTGGATG 

100509750|F|0-11:G>T-11:G>T lmxll 32 #N/A TGCAGGCTGCGTTGGCTCAACTACCTGAGGCCG 

100398530|F|0-68:T>C-68:T>C lmxll 38 Contig481 TGCAGGTTTCTGGCTGGCGCTCTTTGGGCCACGGCAAGGCAAGGGCATGCAGTCCGCAGAGCATGCAGC 

100419831|F|0-33:C>T-33:C>T nnxnp 42 Contig8 TGCAGTTTGGTGTGCCTAGAGCATACGCACATGTGCATTGATCATCGCTTGGCCCTTTTTGTTGATACC 

100409860|F|0-23:A>C-23:A>C lmxll 46 Contig8 TGCAGCCCAAGGACCAGCGCGCGCCGCGCCTCGACTCCCGTCTCTCGCGTCCAATCCCCGCCCGCGCCG 

100428153|F|0-40:C>T-40:C>T lmxll 49 Contig8 TGCAGATCCGAGATAATGAAAGCATCTACCGAGACCACGCTGAGGATCGGCCGTTCACCCGTGCCGTGC 

100463932|F|0-50:C>G-50:C>G lmxll 57 Contig8 TGCAGTACTCAAAGTAAAGTTTCATTGCAAAATCAAATTAACTGGTCGATGATAGTATATCTGGGACAT 

100439733|F|0-31:A>G-31:A>G lmxll 60 Contig8 TGCAGTTAGCACCCATATATGGACATTTCGCGTCGTACCTGGTGTCTGATTGTACTCCGTGGCATTTGC 

100441632|F|0-51:G>T-51:G>T nnxnp 64 Contig8 TGCAGCACGATCTCCACCACCGAGTTGTACGGGATCTTCCTCACCTTGGTCTTCACCGTCATCGCCGTG 

100461492|F|0-34:G>C-34:G>C lmxll 67 Contig8 TGCAGATTAAAAAAGAACACAACCGAACTACGCGCCACGTTCCAATATTCGGGACAGATATTCTTCCGA 

100488430|F|0-52:T>G-52:T>G lmxll 70 Contig8 TGCAGATAATTGGACCGAGTAATTGGAGCACAAGTTAATTACCAAGAGGCGCGGACGTCACGAAGACCG 

100389966|F|0-6:C>A-6:C>A nnxnp 71 Contig8 TGCAGCAGCCGAATCCAAGGGTGCCTACTACATCAGCCACGCTGCTCTGTCGGCGGACAAGTATCCGTC 

100476233|F|0-63:A>G-63:A>G lmxll 73 Contig8 TGCAGGCGAGGCAGAGGCTTCTTCTTGAGGAGCAGATGGCGTGGCAGCAGTACGGGCAGCAAAGACCGA 

100482866|F|0-43:A>G-43:A>G nnxnp 77 Contig8 TGCAGATGAAGTCCATCGCGTCGGCCGTACTGCTGCGCCACTCGGTGGAGCTCGTCCCG 

100446212|F|0-46:C>A-46:C>A lmxll 77 Contig8 TGCAGTGCCTTTGCTTGATTTATCTCTAAAACACCAAACACATACAATTTCGCAGAAAATGAAAGGCCC 

100471315|F|0-7:A>C-7:A>C nnxnp 79 Contig8 TGCAGTCCGTTGTTAAGTCCCTGTTTGTAATAGTTACCTATACTAGTAGCATGAGTAATCCATTGATCC 

100426863|F|0-23:G>C-23:G>C nnxnp 82 Contig8 TGCAGAACAGGCAATCAGGCGGCCGCAGCCAGCCCCGACACCACCGCCACCGACACGCCTTCCCGCTGC 

100488299|F|0-40:A>G-40:A>G nnxnp 84 Contig8 TGCAGACAATGTTGCACCACCCGTTGAGCACAATGTTGAAGCTCTTGGTCTCGAAAGGGAACTCCTTCT 

100434526|F|0-60:G>T-60:G>T lmxll 85 Contig8 TGCAGTTCCACGCCAAGACGGGCGACCTCTACATCGCCGACGCGTACCACGGGCTCATGCTCGTGGGCC 

100498822|F|0-31:G>C-31:G>C nnxnp 86 Contig8 TGCAGTTCTGAATGTTCTTTTGCCCGTACTTCCGCCATTGGTAACCATCCTTGCTGTGGGGCGAGGATG 

100195149|F|0-27:C>T-27:C>T lmxll 97 Contig8 TGCAGTGCGTGGGGCGGCTAGAGGTCGTCGCGCCGCCGCCG 

100220185|F|0-30:C>T-30:C>T lmxll 106 Contig8 TGCAGAAGATGAATGAATCGAACTAATAACTCAAGAAGACGGAAAGTACCTGAAAGGCTACCACGAGCA 

100337695|F|0-17:G>C-17:G>C lmxll 113 Contig8 TGCAGCTCATTTTTCTCCGTCGTTATGCAGATTGGTCGAGCTCGTGAAGTCGTTGTGAAATCTCATTGA 

100467290|F|0-45:G>C-45:G>C lmxll 117 Contig8 TGCAGGTCGAGCGTGAGTGTTGCTGGTGGCCGTTCAACCCGTTTTCTCACGAGGCCACCG 

100492425|F|0-44:T>G-44:T>G lmxll 124 Contig8 TGCAGGTTCGACGTGTATACGGCGCATTGGGCTGGAGATTATTCGCGACGTGCAGAATCCTTGCTCGCA 

100330872|F|0-37:A>C-37:A>C nnxnp 131 Contig915 TGCAGACGGCCACCAAGATCGTCGGCAGCCTCCTGGCCCCACCAGGAGAGCCGCAAGAGGACCAGCAGC 

100363104|F|0-47:A>G-47:A>G lmxll 133 Contig25 TGCAGAAAGAAATCAGGCCTTCCGTGAGATATAGAATCGAAAAGGACGTCTACTCCCTGTGTTCATCAC 

100454224|F|0-17:C>T-17:C>T lmxll 137 Contig8 TGCAGCTTCGTAAGTTGTTCTGGAATGTCCTTTCAAAAGCATTGCCGCCAGTAGCTTTGCGCAGGTTGT 

100294602|F|0-7:G>C-7:G>C lmxll 140 Contig8 TGCAGCTCCACTGCCTCCTCGCCTCCGACGCCGACGACGCCGCCATGGTCGCCAAGGAGAAGTCTGAGC 

100321792|F|0-6:C>T-6:C>T lmxll 148 Contig8 TGCAGGTGGGTCCCGCTGCTGTCGTCCCCTGAGCCG 

100401627|F|0-17:T>C-17:T>C lmxll 173 Contig8 TGCAGTTTTTACCGCCCCATACGGGGCCCAGCTCGCAAATGTCCCCGTAACGTAACAGCTTTTAATTAG 
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Tabla S20. GL20 del mapa consenso. Se muestra el nombre de cada SNP (Locus), tipo de 

segregación (Segreg.), la posición en cM dentro del GL, el contig del genoma del cv. Victoria donde 

mapea (Sintenia) y la secuencia correspondiente. 

Locus Segreg. Posición Sintenia Secuencia 

100497702|F|0-12:C>G-12:C>G nnxnp 0 Contig912 TGCAGGTAGCGGGCGTGTTTTGCCAGGACAATGTTCGCCTTGAGCACATAGAACGGCCG 

100330564|F|0-62:T>C-62:T>C nnxnp 11 Contig6 TGCAGACATTGATCATGGAGGATAAAGTCACCGTTGTGGCCTAGCCAGTGACGTCCTTGCAACTACTCT 

100353864|F|0-11:A>G-11:A>G nnxnp 14 Contig6 TGCAGATCACGGCCGCGGTCGGAGCAGTCGCTGGTCCG 

100371881|F|0-60:C>G-60:C>G nnxnp 15 Contig6 TGCAGGCACCGTGTGCCGCGTTTCAATGGCAACAGTGGCATGCGAGGACACCTTCAGTACGCCAACCCC 

100355109|F|0-29:C>A-29:C>A nnxnp 16 #N/A TGCAGCCAGCAGCTTGTGGCGCGCGACGTAGTCCG 

100399160|F|0-9:C>T-9:C>T lmxll 19 Contig6 TGCAGTATGTCTTTTTTTTCCAAGTCAGATAATTTTAATATGATTCAGCTTTGTTCGCTTATTGGGCTT 

100508780|F|0-10:T>G-10:T>G lmxll 24 Contig6 TGCAGTTCCTGCCGCCGCCGCCGTTCAACCTCTCCGAGCTCACCGCCAGCTTCGCCGCCAAGGGGCTCG 

100399534|F|0-24:G>C-24:G>C nnxnp 25 Contig6 TGCAGTCGCATAACAGCTTCACAACCTCCACTGTGTGATATGGTTCTCCGTAATTCCTTACTTCGACTT 

100407100|F|0-26:G>A-26:G>A lmxll 28 Contig6 TGCAGGCGGCGCTCCCACTGGCCCTTAGAAGACGACGGCGGGCGGTGCGCCG 

100445169|F|0-59:G>A-59:G>A nnxnp 32 Contig6 TGCAGTAAACAGCACAAACAAATATTGGTAAGACTCAGACATGAGCAGTGAGAAAAGTCAGGCAACGGC 

100456695|F|0-18:A>C-18:A>C lmxll 34 Contig6 TGCAGTTACTGGGCTTGACGATCATCTGTCCTAACAAGTTTAGCCCACCTGCTTCTCGGGCATATAAGC 

100456343|F|0-59:G>T-59:G>T nnxnp 36 Contig6 TGCAGTGCAGTTCAGTAATTTCAGTTTCGCGTACGTGCCCTCGCAAAAAAAAGTTTTGCTTACGTGAAG 

100343999|F|0-14:C>G-14:C>G lmxll 37 Contig6 TGCAGTATTTTTTAGCCCCTAGAAATATGCTTAACTCTGATCCTAATATTTAACAAAATTGCTAGAGGG 

100342598|F|0-57:G>T-57:G>T nnxnp 38 Contig6 TGCAGGTGCCAACAAAGCACTGCCTGCAACTTGCCAAGAGACTGTAACTGTTTACTTTTTTTTCCCTCT 

100445046|F|0-9:T>C-9:T>C lmxll 39 Contig6 TGCAGGTTCCGAGCGACACTGTCACAGCGTTACGTTCCTGTTCACCGAGAAGAAGAGCGAGTTAGCGAC 

100455630|F|0-36:C>T-36:C>T lmxll 41 Contig6 TGCAGTACAAGCGCATAAGGCCGTAGTACTATAGGCTGCACACGAGATTGTACATTACATCAAAGGAAA 

100366349|F|0-5:C>T-5:C>T lmxll 42 Contig829 TGCAGTAAGAAATTGTTACGGGTCCAATCCTGTGGCTCTGCATGGTCGCCTGCACTGGCTACGGACCAT 

100391882|F|0-43:C>T-43:C>T lmxll 43 Contig829 TGCAGCAGCGGCTTCATCTTCGTCGTCCACGCTGCTTAAAAGCTGAGGTTCCGTGGCAGCGGCGGAAAG 

100444539|F|0-23:C>T-23:C>T lmxll 47 Contig6 TGCAGGTAGATCTGGCTAGCTAGTTAGCCCAAAACAAAATCCTTGATGATGTCATAGTACGGGAACTCG 

100485939|F|0-54:C>T-54:C>T nnxnp 47 Contig6 TGCAGTCTGCGCTCTCCTCCTCGTCGCCTTCCTCTGCTTGGCGTTCTCTGTTAGTGCCGAGTTCGACGA 

100440284|F|0-55:C>G-55:C>G nnxnp 50 Contig6 TGCAGACAAGCAGCATCCATTTTTCTTTAACTTTCCACTCATTACAGTTTACAACGTAGTTCAAGCGTC 

100445008|F|0-43:G>A-43:G>A nnxnp 52 Contig499 TGCAGGTTACACTTCCCGCTCAACGAAAATGCTGGAACAACCTACTACTTCCAGATGCCATTACTCAGG 

100481572|F|0-48:A>T-48:A>T lmxll 53 Contig30 TGCAGTACAGTGCAGCCAGTCGTTGACAGCGACAGGTGTGAGCGGAGGTTCAACACAACCGATGATACT 

100429610|F|0-59:C>A-59:C>A nnxnp 55 Contig6 TGCAGCCTCGTCTTGGCGCCTGCTTGGCGAGCAGACAGGATTTGAAATGACGGTGGGATATGCATTCTC 

100398747|F|0-12:T>C-12:T>C nnxnp 57 Contig6 TGCAGTACACTCCCCAGCACGCGCCTCTGCTTTTCTCCCCGTCAGTGAAAGTAAGTTCAAGCCGAGATC 

100484333|F|0-25:A>C-25:A>C lmxll 70 Contig6 TGCAGATAGGAAGTAAACCGCCAACCCGACCCGCCACAAGACCAGCAACCGTTTGTTTACCCATGAGCA 

100359094|F|0-5:T>G-5:T>G nnxnp 71 Contig6 TGCAGGACGCCGACGTTCCACCGCCTGAAGCCG 

100494878|F|0-22:C>T-22:C>T lmxll 76 Contig6 TGCAGTATCTAGTATGGTACGGTGCTCTTGTCATACGACGTTATCGTGTTGGATGTCGCCACCCGAGAT 

100407677|F|0-50:G>A-50:G>A nnxnp 82 Contig858 TGCAGGTTCGCGAGATTCTCCATGCCTTGAGGTGTTTCAATCAGATTTGTACACCG 

100418153|F|0-9:T>C-9:T>C lmxll 82 Contig6 TGCAGTCCTCCTCCCCCACATGTATCATGGTATCACTCAAATGGTGCTCCCTCCATCATCACCTTGCAG 

100381870|F|0-22:C>A-22:C>A nnxnp 84 Contig6 TGCAGATCGAAGCGCGGCTGGAAGAGCAAGCCG 

100440238|F|0-21:T>A-21:T>A lmxll 87 Contig6 TGCAGAATTCTCATTGTCATCATCCTCCACCTTCTCCTTGTCCCTGTCTGCATTCTCCTCAGCCTCCAA 

100487925|F|0-7:T>G-7:T>G nnxnp 90 #N/A TGCAGTTGGTGGTCTGCTCCGCGAACACCG 

100481148|F|0-47:T>G-47:T>G lmxll 91 Contig6 TGCAGGCTACGCCGCGCTAGACGCGACGGAGCACGCGACTTGCGCTGGCGACGGGAGGAGGTGGCCTG
C 

100403858|F|0-12:T>C-12:T>C lmxll 93 Contig6 TGCAGACACGATCACGATAAGGACAGACCAGATTTTGTTGCCTTTGATCTCTCCG 

100135290|F|0-5:G>A-5:G>A nnxnp 95 Contig6 TGCAGATATTCATCAAACCGAGTGTTCCATGCATGGAAGGAAATTCGTTGGCAGTTTAGGAGGTCAATA 

100406209|F|0-27:C>G-27:C>G lmxll 96 Contig6 TGCAGCTCGGTCCATCTCGAACGGGCCGAGGCTGCGGCACGAGGTCGCCGCCCCG 

100433184|F|0-21:C>T-21:C>T nnxnp 99 Contig6 TGCAGTCAAAGAAACAAACCATCAGGAGCCACACACGCAGTCAAATTGAACAGAACAGAGCATCGCCGC 

100475988|F|0-44:A>G-44:A>G nnxnp 100 Contig6 TGCAGCTTTCTGTGCTATGGTGTTAAAAGTGTGTTGGGTTGTGTGGCGGAAGTGGTTGTGGTCCAGAGT 

100464939|F|0-59:C>T-59:C>T nnxnp 101 Contig6 TGCAGTTACGTTGGTAACTTTTGTTTTGTTAACATCTGTGCTTCCTCAGACAAATGGGTTCGTATCATT 

100482673|F|0-51:C>T-51:C>T lmxll 101 Contig125 TGCAGTTGAGGTCGCGATGGATGATACACGGGTCATGGGTGTGGAGGTGGTTGAGCCCTTCCAGGATCT 

100492316|F|0-48:T>C-48:T>C lmxll 105 Contig125 TGCAGGTACAGTGGAAACAGCACGGCAAATCAACTTGACCACCACCAACATCCAAAAGGCATCCGAGAC 

100488525|F|0-47:A>T-47:A>T nnxnp 106 Contig265 TGCAGATCTCTCTCCTTTGATCTGTGGTGAAATGACATGCCATCACATCAAATCACGCACACTGCACGT 

100488524|F|0-67:C>G-67:C>G nnxnp 106 Contig265 TGCAGATCTCTCTCCTTTGATCTGTGGTGAAATGACATGCCATCACATCAAATCACGCACACTGCACGT 

100399377|F|0-34:T>C-34:T>C lmxll 109 Contig6 TGCAGTCCATCACATTCACGGACATCGAGCTTCCCCAGTTGGAGAGGGCTAGCTCCATCACGCTCTTCC 

100332382|F|0-44:A>T-44:A>T nnxnp 110 Contig6 TGCAGATCCCCAAATTCAGTCGCTGCACCTGCACATCGGCAGCCTGCGACCTGCTCCACGCCATGGCTA 

100452337|F|0-8:C>A-8:C>A lmxll 117 Contig6 TGCAGATAAGCGCCCACCGTCAACCGCCTCGTGGTCAACATGTCGGGCAGATACGCGAGCGTCCCGAGA 

100476628|F|0-12:T>C-12:T>C nnxnp 126 Contig6 TGCAGGTGCGGCCGCTCGAATTCCGCGATCTGCTCCAGCTTGGTGAGTATGTCGGTGTGCGAGCGGCAT 

100370639|F|0-57:G>A-57:G>A lmxll 130 Contig6 TGCAGCTGTACTTTTTGTTTTTGTTTTTTCTTGGACCTGTGTCAGCCATGCATGTTCATGAGCTTAGTT 

100132915|F|0-38:G>C-38:G>C nnxnp 157 Contig6 TGCAGGCCCAAGCCATGTTTGTTTTTTTGAAACAGGCCCAAGCCATGTTGAGAGACTTACAGGGGGCCG 

100396003|F|0-10:A>C-10:A>C lmxll 164 Contig101 TGCAGGACCGCCTGGGATACGACCAGCCCAGCAAGGCCATCGAGTGGCTCATCAAGGCCGCCGCCGACG 

100386658|F|0-20:C>T-20:C>T nnxnp 166 #N/A TGCAGTGCACAATATGGCAATGTCCG 

100486106|F|0-43:C>T-43:C>T nnxnp 173 Contig6 TGCAGTGCTCACACATTGGGGTATGTCGTGTGCAACCCTGCTATGGAGCAATTGGTGGCCGTGCCTCTA 

100486899|F|0-24:G>T-24:G>T nnxnp 178 Contig6 TGCAGAAGATTCCAGAATTAAGCTTGGCCTCGCTTGGGGTGCCG 

100478301|F|0-41:T>A-41:T>A nnxnp 181 Contig6 TGCAGAAAAAAGACTTTTGGTGCCTCACAGCGATCACCTTCATGCAGGCAGCCG 

100471199|F|0-23:C>A-23:C>A lmxll 183 Contig6 TGCAGTAGTCATTATCTAAAAAAATGCACAGCAGTAGTTGTCTTCTAGTGTATAGCAGTTTTATGTCAT 

100366032|F|0-5:A>G-5:A>G hkxhk 198 Contig6 TGCAGGTTCCAGGCTCCAGCAGTAACGGAAACCTTTAGCCGCGTCCCTTTTCGGCAAATCATTTTCCAT 

 

  



144 

 

 

Tabla S21. Lecturas obtendidas de la secuenciación de ADN para los contextos CG, CHG, 

CHH y 6mA de las 6 librerias de MCSeEd. 

Contexto Condición Muestra Lecturas 

CG control aci_p7 4.538.818 

control aci_p8 4.560.725 

control aci_p9 4270546 

estrés aci_p25 3300918 

estrés aci_p26 2723856 

estrés aci_p27 1425258 

CHG control pstI_P1 11976190 

control pstI_P2 11491359 

control pstI_P3 13713767 

estrés pstI_P7 9274007 

estrés pstI_P8 11804537 

estrés pstI_P9 4486793 

CHH control eco_P10 7209734 

control eco_P11 9304062 

control eco_P12 9464417 

estrés eco_P33 8140379 

estrés eco_P34 9836931 

estrés eco_P36 4748160 

6MA control dpnII_P22 5867138 

control dpnII_P23 7736523 

control dpnII_P24 5048083 

estrés dpnII_P37 3338573 

estrés dpnII_P45 3451370 

estrés dpnII_P46 676922 
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Tabla S22. Genes de interés deferencialmente metilados relacionados a la via reproductiva, 

tomados de los 368 genes anotados. a) BabyBoom, b) Ubiquitinas, c) Fbox, d) SBT subtilisina 

  gen anotado 
seleccionado 

nombre 
preferido 

Anotación estado metilación 

a maker-
ScA7Agc_718-
augustus-gene-
54.34 

BBM AP2-like ethylene-responsive transcription factor 
BBM; Transcription factor that promotes cell 
proliferation, differentiation and morphogenesis, 
especially during embryogenesis 

metilado CHH en 2kb 
aguas arriba 

b snap_masked-
ScA7Agc_718-
processed-gene-
40.291 

BPM2 BTB/POZ and MATH domain-containing protein 
2; May act as a substrate-specific adapter of an 
E3 ubiquitin-protein ligase complex (CUL3-RBX1-
BTB) which mediates the ubiquitination and 
subsequent proteasomal degradation of target 
proteins 

desmetilado CG 2kb 
aguas arriba y cuerpo 
de gen 

b snap_masked-
ScA7Agc_73-
processed-gene-
0.20 

ARI2 Probable E3 ubiquitin-protein ligase ARI2; Might 
act as an E3 ubiquitin-protein ligase, or as part of 
E3 complex, which accepts ubiquitin from 
specific E2 ubiquitin- conjugating enzymes and 
then transfers it to substrates; Belongs to the 
RBR family. Ariadne subfamily 

metilado CG en 
cuerpo de gen 

b maker-
ScA7Agc_1967-
snap-gene-43.511 

BPM2 BTB/POZ and MATH domain-containing protein 
2; May act as a substrate-specific adapter of an 
E3 ubiquitin-protein ligase complex (CUL3-RBX1-
BTB) which mediates the ubiquitination and 
subsequent proteasomal degradation of target 
proteins 

metilado CG en 2kb 
aguas arriba y cuerpo 
de gen 

b augustus_masked-
ScA7Agc_1967-
processed-gene-
43.156 

BPM2 BTB/POZ and MATH domain-containing protein 
2; May act as a substrate-specific adapter of an 
E3 ubiquitin-protein ligase complex (CUL3-RBX1-
BTB) which mediates the ubiquitination and 
subsequent proteasomal degradation of target 
proteins 

desmetialdo CG en 
2kb aguas arriba 

b maker-
ScA7Agc_1869-
augustus-gene-
0.131 

AT5G66560 BTB/POZ domain-containing protein At5g66560; 
May act as a substrate-specific adapter of an E3 
ubiquitin-protein ligase complex (CUL3-RBX1-
BTB) which mediates the ubiquitination and 
subsequent proteasomal degradation of target 
proteins 

metilad CG en cuerpo 
de gen y 2kb aguas 
abajo 

b augustus_masked-
ScA7Agc_718-
processed-gene-
93.423 

RHC1A E3 ubiquitin-protein ligase RNF115/126; 
Probable E3 ubiquitin-protein ligase that may 
possess E3 ubiquitin ligase activity in vitro 

metilado CG en 2kb 
aguas abajo 

b maker-
ScA7Agc_65-
augustus-gene-
37.208 

AT3G50780 BTB/POZ domain-containing protein At3g50780; 
May act as a substrate-specific adapter of an E3 
ubiquitin-protein ligase complex (CUL3-RBX1-
BTB) which mediates the ubiquitination and 
subsequent proteasomal degradation of target 
proteins 

metilado CG en 2kb 
aguas arriba 

b maker-
ScA7Agc_1967-
snap-gene-37.281 

ARI8 Probable E3 ubiquitin-protein ligase ARI8; Might 
act as an E3 ubiquitin-protein ligase, or as part of 
E3 complex, which accepts ubiquitin from 
specific E2 ubiquitin- conjugating enzymes and 
then transfers it to substrates; Belongs to the 
RBR family. Ariadne subfamily 

desmetilado CG en 
2kb aguas arriba y 
cuerpo de gen 
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b maker-
ScA7Agc_253-
augustus-gene-0.5 

AT1G49230 E3 ubiquitin-protein ligase ATL10/75/76/77/78; 
RING/U-box superfamily protein; Its function is 
described as zinc ion binding; Expressed in 17 
plant structures; Expressed during 11 growth 
stages; Contains the following InterPro domains: 
Zinc finger, RING-type (InterPro:IPR001841), Zinc 
finger, C3HC4 RING-type (InterPro:IPR018957); 
BEST Arabidopsis thaliana protein match is: 
RING/U-box superfamily protein 
(TAIR:AT1G49200.1); Has 9168 Blast hits to 9144 
proteins in 279 species: Archae - 0; Bacteria - 0; 
Metazoa - 2452; Fungi - 610; Plants - 4926; 
Viruses - 41; Other Eukaryotes - 1139 (sou [...]  

desmetilado CHH en 
cuerpo de gen 

b maker-
ScA7Agc_718-
snap-gene-22.565 

SCE1 Ubiquitin-conjugating enzyme e2 i; SUMO-
conjugating enzyme SCE1; Encodes a SUMO 
liagse that directs the attachment of the small 
protein SUMO to target proteins via an 
isopeptide bond. This enzyme is localized to the 
nucleus and plants with reduced levels of this 
protein show higher sensitivity to ABA in root 
growth inhibition assays. It has high similarity to 
the yeast UBC9 SUMO ligase and is sometimes 
referred to by that name 

desmetilado CHH en 
2kb aguas arriba 

b maker-
ScA7Agc_1012-
snap-gene-47.12 

AT5G37910 Putative E3 ubiquitin-protein ligase SINA-like 9; 
E3 ubiquitin-protein ligase that mediates 
ubiquitination and subsequent proteasomal 
degradation of target proteins. E3 ubiquitin 
ligases accept ubiquitin from an E2 ubiquitin- 
conjugating enzyme in the form of a thioester 
and then directly transfers the ubiquitin to 
targeted substrates. It probably triggers the 
ubiquitin-mediated degradation of different 
substrates 

desmetilado CHG en 
cuerpo de gen 

b maker-
ScA7Agc_718-
snap-gene-114.496 

NPR3 Regulatory protein npr1; Regulatory protein 
NPR3; May act as a substrate-specific adapter of 
an E3 ubiquitin-protein ligase complex (CUL3-
RBX1-BTB) which mediates the ubiquitination 
and subsequent proteasomal degradation of 
target proteins (By similarity). Involved in the 
regulation of basal defense responses against 
pathogens 

desmetilado CHG en 
2kb aguas arriba 

b maker-
ScA7Agc_1012-
snap-gene-7.90 

DDB1A Damaged DNA binding protein 1A; Component of 
light signal transduction machinery. Involved in 
repression of photomorphogenesis in darkness 
by participating in the CDD complex, a complex 
probably required to regulate the activity of 
ubiquitin conjugating enzymes (E2s). Repression 
of photomorphogenesis is probably mediated by 
ubiquitination and subsequent degradation of 
photomorphogenesis- promoting factors such as 
HY5, HYH and LAF1. Plays a role in DNA repair by 
forming with DDB2 the UV-damaged DNA-
binding protein complex (UV-DDB). Component 
of the CUL4-RBX1-DDB1-PRL1 E3 ubiquitin-prote 
[...]  

desmetilado CHG en 
cuerpo de gen 

b snap_masked-
ScA7Agc_73-
processed-gene-
0.19 

ARI2 Probable E3 ubiquitin-protein ligase ARI2; Might 
act as an E3 ubiquitin-protein ligase, or as part of 
E3 complex, which accepts ubiquitin from 
specific E2 ubiquitin- conjugating enzymes and 
then transfers it to substrates; Belongs to the 
RBR family. Ariadne subfamily 

metilado CG en 2kb 
aguas arriba 
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b maker-
ScA7Agc_718-
augustus-gene-
49.433 

AT3G26730 RING/U-box superfamily protein; Its function is 
described as zinc ion binding; Involved in 
biological_process unknown; Located in 
chloroplast; Expressed in 25 plant structures; 
Expressed during 15 growth stages; Contains the 
following InterPro domains: Zinc finger, RING-
type, conserved site (InterPro:IPR017907), Zinc 
finger, RING-type (InterPro:IPR001841); Has 5292 
Blast hits to 2238 proteins in 281 species: Archae 
- 3; Bacteria - 121; Metazoa - 1602; Fungi - 487; 
Plants - 437; Viruses - 6; Other Eukaryotes - 2636 
(source: NCBI BLink) 

metilado CHG en 
cuerpo de gen 

b maker-
ScA7Agc_815-
augustus-gene-
61.571 

PRT6 Proteolysis 6; Ubiquitin protein ligase which is a 
component of the N-end rule pathway with 
arginine specificity, and functions with the 
arginyltransferases ATE1 and ATE2. Recognizes 
and binds to proteins bearing specific N-terminal 
residues that are destabilizing according to the 
N-end rule, leading to their ubiquitination and 
subsequent degradation Does not participate in 
degradation of proteins with N-terminal Phe or 
Leu. The N-end rule pathway regulates seed 
after-ripening, seedling sugar sensitivity, seedling 
lipid breakdown, and abscisic acid (ABA) 
sensitivity of germination. T [...]  

metilado CG en 2kb 
aguas abajo 

b snap_masked-
ScA7Agc_1967-
processed-gene-
43.327 

BPM2 BTB/POZ and MATH domain-containing protein 
2; May act as a substrate-specific adapter of an 
E3 ubiquitin-protein ligase complex (CUL3-RBX1-
BTB) which mediates the ubiquitination and 
subsequent proteasomal degradation of target 
proteins 

metilado CG 2kb 
aguas arriba 

b maker-
ScA7Agc_718-
snap-gene-80.150 

AT5G67385 Phototropic-responsive nph3 family protein; Acts 
as a substrate-specific adapter of an E3 ubiquitin- 
protein ligase complex (CUL3-RBX1-BTB) which 
mediates the ubiquitination and subsequent 
proteasomal degradation of target proteins 
(Probable). Involved in disease resistance. Acts as 
a substrate adapter that recruits CAMTA3/SR1 
for ubiquitination and degradation during 
pathogen infection. Acts as positive regulator of 
plant defense by removing the defense 
suppressor CAMTA3/SR1  

desmetilado CG 
cuerpo de gen y 2kb 
aguas abajo 

b maker-
ScA7Agc_815-
augustus-gene-
76.630 

UBC25 Probable ubiquitin-conjugating enzyme E2 25; 
Accepts the ubiquitin from the E1 complex and 
catalyzes its covalent attachment to other 
proteins; Belongs to the ubiquitin-conjugating 
enzyme family 

desmetilado CG en 
2kb aguas arriba 

b maker-
ScA7Agc_1267-
augustus-gene-
0.34 

AT4G13010 Oxidoreductase, zinc-binding dehydrogenase 
family protein; NADPH-dependent alpha, beta-
unsaturated oxoene reductase reducing the 
double bond of medium-chain (C9) to long-chain 
(C18) reactive electrophile species deriving from 
poly-unsaturated fatty acid peroxides. The best 
substrates are 13-lipoxygenase-derived gamma-
ketols, but is unable to reduce the double bond 
of short- chain alkenals and alkenones such as 
acrolein, crotonaldehyde, 3- buten-2-one, 4-
hexen-3-one and trans-2-hexenal, or quinones 
such as duroquinone, decylubiquinone, 
coenzyme Q0, menadione, menaquinone and 
phylloquinon [...]  

desmetilado CG 
cuerpo de gen 
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c maker-
ScA7Agc_65-snap-
gene-27.191 

AT1G67390 F-box family protein; Contains the following 
InterPro domains: F-box domain, cyclin-like 
(InterPro:IPR001810), F-box domain, Skp2-like 
(InterPro:IPR022364); BEST Arabidopsis thaliana 
protein match is: F-box family protein 
(TAIR:AT3G60790.1); Has 1872 Blast hits to 1854 
proteins in 24 species: Archae - 0; Bacteria - 0; 
Metazoa - 0; Fungi - 0; Plants - 1872; Viruses - 0; 
Other Eukaryotes - 0 (source: NCBI BLink) 

desmetilado CHH en 
2kb aguas arriba 

c augustus_masked-
ScA7Agc_189-
processed-gene-
58.496 

AT5G26960 Galactose oxidase/kelch repeat superfamily 
protein; Contains the following InterPro 
domains: F-box domain, cyclin-like 
(InterPro:IPR001810), Galactose oxidase/kelch, 
beta-propeller (InterPro:IPR011043), Kelch 
repeat type 1 (InterPro:IPR006652), Kelch-type 
beta propeller (InterPro:IPR015915); BEST 
Arabidopsis thaliana protein match is: Galactose 
oxidase/kelch repeat superfamily protein 
(TAIR:AT1G67480.2); Has 1807 Blast hits to 1807 
proteins in 277 species: Archae - 0; Bacteria - 0; 
Metazoa - 736; Fungi - 347; Plants - 385; Viruses - 
0; Other Eukaryotes - 339 (source: NCBI BLink) 

desmetilado CG en 
2kb aguas abajo 

c maker-
ScA7Agc_33-snap-
gene-21.285 

AT5G22660 FBD, F-box, Skp2-like and Leucine Rich Repeat 
domains containing protein; Its function is 
described as molecular_function unknown; 
Involved in biological_process unknown; Located 
in cellular_component unknown; Contains the 
following InterPro domains: FBD 
(InterPro:IPR013596), F-box domain, cyclin-like 
(InterPro:IPR001810), F-box domain, Skp2-like 
(InterPro:IPR022364), FBD-like 
(InterPro:IPR006566), Leucine-rich repeat 2 
(InterPro:IPR013101); BEST Arabidopsis thaliana 
protein match is: F-box/RNI-like/FBD-like 
domains-containing protein (TAIR:AT5G22700.1); 
Has 2291 Blast hits to 2253 pro [...]  

metilado CHG en 2kb 
aguas abajo 

 maker-
ScA7Agc_815-
augustus-gene-
149.445 

SBT1.6 Subtilisin-like serine protease 2; Serine protease 
similar to subtilisin; Belongs to the peptidase S8 
family 

desmetilado CHH en 
2kb aguas arriba 

d maker-
ScA7Agc_718-
snap-gene-67.134 

CHR4 Chromatin-remodeling protein that binds DNA 
through histones and regulates gene 
transcription. May specifically recognize and bind 
trimethylated 'Lys-27' (H3K27me3) and non-
methylated 'Lys-4' of histone H3 (By similarity). 
Probable chromatin remodeling factor 

metilado CG cuerpo 
de gen y 6mA en 
cuerpo de gen y 2kb 
aguas abajo 

d maker-
ScA7Agc_815-
augustus-gene-
127.449 

SHH2 Protein sawadee homeodomain homolog 2; 
Sequence-specific DNA binding transcription 
factors;sequence-specific DNA binding; May play 
a role in the recruitment of Pol IV to genomic 
regions associated with K9 methylated histone 
H3 that are targets for RdDM 

desmetilado CG en 
2kb aguas arriba 

d maker-
ScA7Agc_718-
augustus-gene-
132.292 

AT5G13830 FtsJ-like methyltransferase family protein; Its 
function is described as methyltransferase 
activity, nucleic acid binding, RNA 
methyltransferase activity; Involved in 
methylation, rRNA processing, rRNA 
methylation; Located in cellular_component 
unknown; Expressed in shoot apex, embryo, 
root, flower, seed; Expressed during petal 
differentiation and expansion stage, E expanded 
cotyledon stage, D bilateral stage; Contains the 
following InterPro domains: 23S ribosomal RNA 
methyltransferase (InterPro:IPR016448), 
Ribosomal RNA methyltransferase J 
(InterPro:IPR015507), Ribosomal RNA methyltra 
[...]  

desmetilado CG en 
2kb aguas arriba y 
cuerpo de gen 
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d maker-
ScA7Agc_815-
augustus-gene-
100.147 

DRM2 DNA (cytosine-5)-methyltransferase DRM2; 
Involved in de novo DNA methylation. Controls 
asymmetric and CpNpG methylation. Required 
for FWA gene silencing but not for the 
maintenance of SUP gene silencing. Functionally 
redundant to CMT3 to maintain non-CpG 
methylation. Involved in RNA-directed DNA 
methylation (RdDM). Acts as major DNA 
methyltransferase in the RdDM pathway, and is 
essential for RNA-directed de novo DNA 
methylation of cytosines in all sequence 
contexts. Associates with long non-coding RNA 
(lncRNA) produced by RNA polymerase V (Pol V). 
This association is dependent on AGO4  [...]  

mentilado CG 2kb 
aguas arriba y cuerpo 
de gen 

d maker-
ScA7Agc_815-
augustus-gene-
61.515 

FDM1 Involved in de novo 2 (idn2) - like 1; Forms a 
complex with IDN2 and FDM2/IDNL2 that is 
required for RNA-directed DNA methylation 
(RdDM) and that functions at a downstream step 
of the RdDM pathway Required for de novo DNA 
methylation and 24 nucleotide small interfering 
RNA (siRNA) accumulation. Binds unmethylated 
but not methylated DNAs through its coiled-coil 
domain. May bind double-stranded RNAs 
(dsRNAs) with 5'-overhangs through its XS 
domain However, according to , FMD1 does not 
bind dsRNAs 

desmetilado CG en 
2kb aguas arriba 

 


