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1 Resumen de las ideas clave

El desarrollo de poblaciones experimentales, como las lineas de introgresién (IL), es
fundamental para estudiar los caracteres de interés en mejora. Para seleccionar e identificar
eficientemente los caracteres deseables en estas poblaciones, es esencial una correcta
visualizacidon de los datos de genotipado de plantas. Sin embargo, obtener genotipos
graficos de cromosomas con diferentes introgresiones puede ser complejo debido a la gran
cantidad de datos y la necesidad de adaptar estos datos a los formatos requeridos por el
software de analisis. Para resolver este problema, presentamos una guia paso a paso para
generar genotipos graficos de cromosomas con introgresiones usando los programas
Analisis de Caracteres por Asociacion, Evolucidn y Ligamiento (TASSEL) y Genotipos Graficos
(GGT2). Usaremos como caso de estudio el genotipado de un conjunto de
retrocruzamientos avanzados (ABs) con introgresiones de un pariente silvestre de
berenjena en el fondo genético de la berenjena cultivada (Solanum melongena),
visualizando los 12 cromosomas del genoma de la berenjena. En el tutorial, proporcionamos
imagenes de los programas para facilitar su uso y explicamos cémo seleccionar los
parametros adecuados para cada andlisis y visualizacion. Primero, utilizamos TASSEL para
filtrar los datos de genotipado e identificar las introgresiones de interés. Luego, empleamos
GGT2 para generar representaciones graficas de los cromosomas con las introgresiones
destacadas. El tutorial también incluye informacién clave sobre la adaptacién intermedia
necesaria entre los dos programas, ejemplos prdcticos y consejos para superar las
dificultades comunes en el proceso. Esta guia estd disefiada para estudiantes con
conocimientos basicos de genotipado, analisis de datos y herramientas bioinformaticas. La
metodologia presentada puede mejorar la precisién y eficiencia en la generacion de
genotipos graficos de cromosomas para estudios de fitomejoramiento, evolucién del
genoma y diversidad genética

2 Objetivos

Una vez que el alumnado se lea con detenimiento este documento, serd capaz de:
» Analizar datos genotipicos utilizando el programa informatico TASSEL.
=  Filtrar e imputar datos de marcadores SNPs.
= |dentificar agrupaciones mediante analisis de componentes principales (PCA).

» Realizar un estudio de asociacién de genoma completo (GWAS) para detectar
asociaciones gendémicas.

*= Generar visualizaciones cromosdmicas con introgresiones de otras especies
usando GGT2.

3 Introduccion

La mejora genética vegetal es crucial para aumentar el rendimiento de los cultivos,
garantizar la seguridad alimentaria mundial y enfrentar desafios ambientales. Las lineas de
introgresion (IL), como poblaciones experimentales, son recursos valiosos para identificar
genes y loci de caracteres cuantitativos (QTLs) asociados con caracteristicas deseables. Las

Pagina3 de 6



UNIVERSITAT
POLITECNICA
DE VALENCIA

IL se desarrollan para incorporar segmentos gendmicos de un progenitor donante, a
menudo un pariente silvestre, en el fondo genético de un progenitor recurrente cultivado.
Esto introduce nuevos alelos y diversidad genética, permitiendo explorar la base genética
de caracteres complejos y mejorar los cultivos. Para llevar a cabo esta tarea, deberemos ser
capaces de analizar datos de genotipado de poblaciones experimentales, lo que puede ser
desafiante por la complejidad de los datos y la necesidad de una visualizaciéon eficaz. Los
genotipos graficos de cromosomas con diferentes introgresiones permiten analizar e
interpretar la composicién gendmica de las ILs. Estas visualizaciones ayudan a identificar
regiones gendmicas responsables de caracteres especificos, monitorear la introgresion y
disefar estrategias dptimas de cruzamiento entre plantas.

Generar estos genotipos cromosémicos puede ser complejo y llevar tiempo, requiriendo
softwares y formatos de datos adecuados. TASSEL (Anadlisis de Caracteres por Asociacion,
Evoluciéon y Vinculacidn) y GGT2 (Genotipos Graficos) son herramientas utiles para esto.
TASSEL se usa para evaluar asociaciones de caracteres, patrones evolutivos y desequilibrio
de ligamiento, mientras que GGT2 se centra en generar representaciones graficas de
cromosomas con introgresiones. Por todo ello, este tutorial presenta una guia paso a paso
para generar genotipos graficos cromosdmicos con diferentes introgresiones usando
TASSEL y GGT2.

Desarrollo

En este articulo docente se proporciona un método accesible y practico para visualizar la
composicion genética de las ILs y otras poblaciones experimentales, facilitando la
comprension de las bases genéticas de caracteres complejos y promoviendo estrategias
eficientes de mejora vegetal.

4.1 Preparacion del software y uso de TASSEL

El software TASSEL es una herramienta versatil para el analisis de datos genotipicos. Para
comenzar, es necesario cargar los datos en formato VCF (Variant Call Format). Una vez
cargados los datos, se procede al filtrado de SNPs para asegurar la calidad del analisis.

Para realizar el proceso de filtrado, vaya a Filtrar > sitios > Alinear filtros en TASSEL. Aunque
se pueden aplicar diferentes criterios de filtrado en funcidn de la poblacidn especifica y los
objetivos de investigacién, un enfoque estandar sugerido incluye establecer un valor
minimo de recuento del 97 %, una frecuencia alélica minima del 5 % (0,05) y una proporcién
maxima de heterocigosidad del 70 % (0,7). Estos pardmetros permiten el refinamiento
inicial de los marcadores moleculares para obtener un conjunto de datos mas manejable
para su posterior analisis (Imagen 1). Ademas, se puede realizar un filtrado mas estricto
estableciendo una distancia minima en pares de bases (pb) entre sitios adyacentes (Data >
Thin Sites by Position). Especifique el archivo de salida que se generardy, como sugerencia,
establezca la distancia minima entre sitios adyacentes en 2.000 pb. Este paso de filtrado
adicional refina alin mas los marcadores moleculares, lo que garantiza que los marcadores
poco espaciados no influyan de manera desproporcionada en el analisis y la visualizacion
de los datos de genotipado.
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Imagen 1. iComparacién de las posiciones de los SNPs antes (izquierda) y después (derecha) del filtrado.

4.2 Adaptacion de datos entre TASSEL y GGT2

Una vez finalizado el filtrado de marcadores moleculares, debemos obtener los datos de
genotipado en formato ABH (Data > ABH Genotype). Proporcionaremos el nombre del
archivo de salida y especificaremos los nombres de ambas lineas principales en el formato
de texto (.txt). Este proceso generarda un archivo de texto que contiene los datos de
genotipado de cada individuo, utilizando "A" para representar una linea parental, "B" para
la otra linea parental y "H" para los hibridos. Para preparar los datos para su uso en GGT2,
primero abra una hoja de cdlculo de Excel y pegue el contenido del archivo de texto ABH en
ella. Debemos separar los marcadores en columnas a través de la ruta Datos > Texto a
columnas > Delimitado > Coma.

Los datos de los individuos deben estar en columnas y los marcadores en filas. Organice los
datos como se muestra en la Imagen 2, en la primera columna los nombres de los
marcadores, en la segunda el nimero de cromosomas ("Chrom"), y en la tercera se indica
la posicién en Mb ("pos") y las columnas posteriores contienen los nombres deseados para
los individuos tal como apareceran en la imagen, junto con sus datos de genotipado
correspondientes ("alelos").

Siguiendo estos pasos, los datos de genotipado se reformatearan para cumplir con los
requisitos de GGT2, lo que permitird una integracion y visualizacidon adecuada de los datos
utilizando el software GGT2.
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Imagen 2. Formateo en Excel de datos de genotipado para visualizacion de GGT2.
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4.3. Visualizacion cromosdmica con introgresiones usando GGT2

Para importar los datos de Excel preparados a GGT2, los datos de la hoja de cdlculo de Excel
deben copiarse en el portapapeles. A continuacién, en GGT2, vaya a Archivo > Cargar/Pegar
desde Excel > Pegar datos de Excel > Importar en GGT (Imagen 3). Esta accion permite la
visualizacidn grafica de los datos de genotipado dentro del software GGT2.

Para una mayor modificacién de la aparienciay la configuraciéon de la visualizacidn, se puede
navegar a Configuracién > Opciones generales y de alelo y Opciones de dibujo. Al explorar
estas configuraciones, se pueden ajustar varios parametros para personalizar Ia
visualizacidon de los cromosomas con introgresiones de acuerdo con las preferencias
individuales. El manual de usuario de GGT2 esta disponible en linea para obtener una guia
mas detallada:

chrome-
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Imagen 3. Ejemplo de datos de genotipado importados en la interfaz GGT2.

Los resultados obtenidos muestran una representacion grafica de los datos de genotipado,
sirviendo como ejemplo de visualizacién del genoma de retrocruzamientos avanzados de
berenjena (ABs). Al centrarse en un conjunto de AB con introgresiones de un pariente
silvestre de berenjena en el fondo genético de berenjena cultivada (S. melongena), se logra
una visualizacion clara y completa de los 12 cromosomas del genoma de la berenjena
(Imagen 4).
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Imagen 4. Ejemplo de representacion grdfica del genoma de retrocruzamientos avanzados de berenjena
obtenidos mediante el software GGT2.

Los genotipos graficos generados proporcionan informacién valiosa sobre la distribucién de
las introgresiones, ayudando a los usuarios en el andlisis de la diversidad genética, los
esfuerzos de mejora y los estudios de seleccion del genoma.

5 Cierre

A lo largo de este objeto de aprendizaje se ha proporcionado un método accesible y
eficiente para generar genotipos graficos cromosémicos con diferentes introgresiones
utilizando los softwares que tienen numerosas funcionalidades, por lo que seria posible
utilizarlos para otros fines o para el andlisis de muestras de distintos origenes. Ademas, el
uso combinado de TASSEL y GGT2 permite una gestidn eficiente de los datos genotipicos,
facilitando el andlisis y la visualizacién de introgresiones cromosémicas. El enfoque paso a
paso permite a los estudiantes visualizar de manera efectiva datos de genotipado
complejos, lo que facilita la identificacion y seleccion de caracteres deseables en
poblaciones experimentales. En ultima instancia, esta metodologia contribuye al avance de
la mejora vegetal y al estudio de la evolucién del genoma y la diversidad genética y
proporciona un enfoque practico y accesible.
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