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RESUMEN

Contexto: La papaya de montafia (Vasconcellea pubescens), perteneciente a la
familia Caricacea, es un cultivo artesanal en Chile. Su fruto presenta excelentes
caracteristicas organolépticas y nutricionales, ademéas de un alto contenido de
vitaminas y antioxidantes. En estado inmaduro presenta elevadas concentraciones
de papaina, siendo muy utilizado en la industria farmaceéutica. Por lo que se debe
consumir de forma procesada como mermelada, conservas, jugos, etc. Este fruto
seha posicionado en el mercado internacional debido a que es considerado un
producto gourmet con resultados prometedores. Aumentando las exigencias de
calidad delproducto, debiendo producir frutos uniformes, de gran color, sabor y
aroma, las cuales son obtenidas durante la etapa de maduracion frutal. Debido a
que la papaya es un fruto climatérico, su maduracion continla durante su
poscosecha, aumentando la produccion de etileno, principal fitohormona
involucrada en el proceso de ablandamiento del fruto. Esto genera pérdidas
significativas en la etapa de elaboracion del producto final.

Con el objetivo de lograr un mejor entendimiento de estos cambios a nivel
genético y molecular, se han seleccionado tres estadios tempranos del proceso
de maduracion de papaya, los cuales fueron secuenciados mediante la tecnologia
Roche/454,. Resultados: Se realizaron dos medias placas de Roche/454 GS-FLX
para los estadios 0, 1 y 3 dias poscosecha, obteniendo 1.453.964 reads,
ensamblados en 32.161 contigs consensus con un tamafio promedio de 659 pb.
Se realizd el mapeo comparativo utilizando como referencia el genoma de Carica
papaya, obteniendo un 40,6% de regiones con identidad significativa. Del proceso
de anotacion comparativa se determind, por estrategias de identificacion de genes
ortélogos, la proporcién de genes compartidos con V. pubescens. Obteniendo una
anotacion de un 56% de contigs mediante genoma de referencia C. papaya, 28%
de contigs a través de basesde datos NR, UNIPROT y genomas A. thaliana, S.

lycopersicum. A su vez, aquellos contigs no anotados, fueron clasificados
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mediante KOG obteniendo un 2% de contigs y mediante CDD obteniendo un 1%
de contigs. Restando finalmente un 13% de contigs sin anotar.

Segun la descripcion obtenida por la anotaciéon funcional, se realiz6 una
clasificacion segun procesos relevantes en la etapa de maduracion, enfocando
siete categoriasputativamente relacionadas con el proceso de ablandamiento.
Conclusién: Se gener6 una coleccion de ESTs, que permitieron identificar
funciones caracteristicas para el desarrollo frutal. En base al estudio gendémico-
computacional, se identificaron procesos asociados a maduracion frutal como, por
ejemplo, modificaciones post-traduccionales, recambio de proteinas, transduccion
de sefales, metabolismo de fitohormonas, produccion de azucares, pigmentacion
y metabolismo de ésteres volatiles. Confirmando la presencia de genes asociados
a la biosintesis de etileno (ACO, ACS, ETR), constantemente producido durante la
etapa de maduracion. La informacion funcional obtenida mediante este estudio
sera corroborada experimentalmente para proporcionar el rol de cada uno de los
genes identificados en el proceso de ablandamiento, con el fin de establecer
potenciales marcadores moleculares
gue permitan la seleccion de genotipos que presenten bajos niveles de
ablandamiento que permitan implementar estrategias de mejoramiento genético de
esta especie y asi mejorar su calidad comercial de poscosecha. Palabras claves:
Papaya de montafia, Vasconcellea pubescens, 454, EST, maduracion,

ablandamiento.



