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Discusion

V.- DISCUSION

V.1.- Variabilidad encontrada en los caracteres sometidos a estudio

Para la realizacion de este estudio cuantitativo de la morfogénesis foliar en
Arabidopsis thaliana hemos analizado morfométricamente las hojas del tercer nudo en
125 lineas recombinantes endégamas (RIL) derivadas del cruzamiento Ler x Cvi. Dichas
hojas se recolectaron 25 dias después de la siembra, y se cuantificaron los parametros
del area y del perimetro del limbo, la longitud y la anchura del limbo, y la longitud y la
anchura del peciolo, en 15 hojas de cada genotipo. Los valores medios para estos
pardmetros en la poblacién de RIL analizadas no difirieron significativamente de los
obtenidos en un estudio realizado previamente con la poblacion de RIL del cruzamiento
Ler-0 x Col-4 (Pérez-Pérez et al., 2002). Es de destacar, sin embargo, que aunque los
valores maximos de los distintos parametros analizados en ambas poblaciones de RIL
fueron muy similares, en la poblacion de RIL derivada del cruzamiento Ler x Cvi, los
valores minimos fueron inferiores. Hemos estimado en este estudio que la heredabilidad
en sentido estricto de los caracteres analizados fue elevada, lo que nos indica que la
mayor parte de la varianza fenotipica observada se debe a causas genéticas. Estos
valores de heredabilidad fueron similares para las dos poblaciones estudiadas. Hemos
calculado también las correlaciones existentes entre las variables estudiadas que en la
mayoria de los casos fueron altamente significativas (véase el apartado 1V.3.1.9 de
Resultados, en la pagina 53), por lo que los mecanismos genéticos que las controlan

deberian ser similares.

V.2.- Caracteristicas de los QTL identificados en este trabajo

Para la localizacién en el genoma de Arabidopsis thaliana de los QTL implicados
en la morfologia foliar hemos utilizado 111 marcadores genéticos (véase el apartado 111.9
de Materiales y Métodos, en la pagina 23), que nos han permitido identificar un total de
12 QTL. Tres de ellos modifican a todos los parametros de la morfologia foliar (ju-LSI1,
ju-LSI2 y ju-LSI3), otros tres lo hacen con el limbo pero no con el peciolo (ju-LaSI1,
ju-LaSI2 y ju-LaWIl) mientras que cinco modulan exclusivamente al peciolo (ju-PSI1,
ju-PSI2, ju-PLE1, ju-PLE2 y ju-PLE3). El ultimo de los QTL encontrados, ju-LLEL,
moadifica la longitud de toda la hoja sin tener efecto sobre su anchura (véase el apartado
IV.4.1 de Resultados, en la pagina 55). En la cartografia de QTL realizada previamente
(Pérez-Pérez et al., 2002) se habian identificado 16 QTL implicados en la determinacion

de la arquitectura de las hojas juveniles del tercer nudo, cinco de los cuales afectaban a
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la totalidad de la hoja, seis eran especificos del limbo, cuatro del peciolo, y uno de la
longitud total de la hoja (Pérez-Pérez et al., 2002).

Para comparar los resultados obtenidos en este estudio con los de la poblacién de
RIL derivada del cruzamiento Ler-0 x Col-4, hemos cotejado las posiciones de mapa y el
intervalo de confianza de los QTL identificados en ambos trabajos. Hemos identificado
tres QTL en el analisis de la poblacién Ler x Cvi (ju-PSI1, ju-PLEl y ju-LaSI2) que
podrian corresponder a otros tantos encontrados en el estudio de la poblacion Ler-0 x
Col-4 (ju-LSI2, ju-PLE2 y ju-LSI3, respectivamente). Tanto ju-PSI1 como ju-LSI2
(Pérez-Pérez et al., 2002) radican en el cromosoma 2, ambos ligados al marcador erecta.
Dado que la estirpe parental Ler es portadora de la mutacion erecta (er) que produce
organos cortos (Torii et al., 1996), no podemos descartar que dicho QTL sea en realidad
el gen ERECTA. Es curioso que este QTL modifiqgue solamente al tamafio del peciolo en
la poblacion Ler x Cvi y a toda la hoja en la poblacion Ler-0 x Col-4, en esta Ultima
poblacion, sin embargo, afecta exclusivamente al peciolo de las hojas adultas del séptimo
nudo. ju-PLE1, que radica en el cromosoma 3, y ju-LaSI2 en el cromosoma 4, se
corresponden con ju-PLE2 y ju-LSI3, respectivamente, de la poblacion de RIL de Ler-0 x
Col-4, y, en ambos casos el efecto aditivo positivo lo produce el alelo de Ler.

Hemos identificado en este estudio tres QTL cuya posicion de mapa es similar a la
de otros tantos identificados en el estudio de la poblaciéon Ler-0 x Col-4 (Pérez-Pérez et
al., 2002), cuyo efecto aditivo presentaba signos opuestos. ju-LSI2, cuyo efecto aditivo se
debe al alelo de Ler, se encuentra en el cromosoma 1, en donde se habia ubicado
previamente a ju-LSI1, cuyo efecto aditivo se debe al alelo de Col-4 (Pérez-Pérez et al.,
2002). Este resultado puede sugerir la existencia de una serie de alelos de este QTL,
siendo Cvi el de menor efecto, a continuacion el de Ler y finalmente el de Col-4. El QTL
identificado en este trabajo y que hemos denominado ju-LSI1 radica en la misma regién
del cromosoma 5 en la que se identificé a ju-LSI5 (Pérez-Pérez et al., 2002). De la misma
manera, podemos sugerir la existencia de una serie creciente de alelos para este QTL
(Col-4 < Ler < Cvi).

También hemos identificado en este trabajo cuatro QTL cuyo efecto aditivo se
debe al alelo del parental Ler y que no se habian detectado previamente (Pérez-Pérez et
al., 2002), los que hemos denominado ju-LaW!I1, ju-PSI2, ju-LLE1 y ju-PLE2. Es probable
gue estos QTL no se identificaran en el estudio de las RIL derivadas del cruzamiento
Ler-0 x Col-4 debido a que no existian diferencias en el efecto de los alelos de Ler y
Col-4 para estos QTL. En nuestro estudio, sin embargo, ha sido posible su deteccion

debido a que el efecto del alelo de Cvi es menor que el de Ler. Por dltimo, cabe destacar
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en este estudio la identificacion de tres QTL (ju-LSI3, ju-PLE3 y ju-LaSI1) que no habian
sido encontrados en el estudio de la poblacion de Ler-0 x Col-4, dado que su efecto

aditivo se debe al alelo de Cuvi.

V.3.- Posible identidad de los QTL identificados en este trabajo

Hemos consultado las bases de datos en las que se encuentra depositada la
informacion derivada de la secuenciacion del genoma de Arabidopsis thaliana,
comprobando que cada una de las regiones correspondientes a los QTL identificados en
este trabajo contiene varios cientos de presuntos genes. Si se excluye a los que parecen
ser pseudogenes, casi todos los restantes deben considerarse candidatos a corresponder
a los QTL cartografiados segun se recoge en esta memoria. De muchos de ellos es poco
lo que puede afirmarse, dado que estan anotados en las bases de datos como genes
cuyo producto es una “proteina hipotética”. Entre los restantes, sin embargo, algunos
parecen candidatos mas verosimiles, como el gen AINTEGUMENTA (ANT) o el
anteriormente mencionado ER, que aparecen en la Tabla 11, en la pagina 60, cuyas
mutaciones modifican considerablemente al tamafio de sus 6rganos (Mizukami y Fischer,
1999; Torii et al., 1996).

La comprobacion de la correspondencia entre los genes descritos en el parrafo
anterior y los QTL que hemos identificado excede el propésito de este trabajo. No
obstante, la informacion que hemos obtenido permitird avances sustanciales en la
identificacion y posterior manipulacibn de los genes de Arabidopsis thaliana que
contribuyen a la variabilidad natural en la arquitectura foliar. Esta dltima afirmacion es
valida no so6lo para los genes de Arabidopsis thaliana, el sistema que hemos estudiado,
sino también, y muy especialmente, para numerosas especies cultivadas en las que sus
ortélogos podran ser identificados, caracterizados y, eventualmente, manipulados a fin de

obtener nuevas variedades.
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