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RESUMEN 
La mejora genética de portainjertos tiene por objetivo obtener diferentes híbridos interespecí
ficos y combinar la tolerancia a estreses abióticos. Distintos cruzamientos entre almendro, me
locotonero y ciruelo se están estudiado para su adaptación a un amplio rango de condiciones 
edafoclimáticas. En este estudio analizamos 49 individuos de cuatro progenies de híbridos inte
respccíficos de tres especies y sus parentales (dos ciruelos mirobolanes: 'P.2175' y 'P.2980'; los 
híbridos almendro x melocotonero 'Garnem' y 'Felinem'; el almendro 'Garfi'; y el melocotonero 
'Nemared'). Se analizaron 48 SSRs polimórficos en los parentales a lo largo de los 8 grupos de 
ligamiento a partir de varios mapas de referencia de Prunus. El dendrograma UPGMA generado 
con la variabilidad genética observada, clasificó los genotipos en 5 grupos, permitiéndonos dife
renciar en nuestras progenies las regiones genómicas del almendro entre las regiones del meloco
tonero y el ciruelo. En estas regiones se va a llevar a cabo el estudio de distintos genes implicados 
en la tolerancia a la sequía, puesto que el almendro es más tolerante que las otras dos especies, 
melocotonero y ciruelo. 

INTRODUCCIÓN 
En la actualidad uno de los mayores problemas que amenaza Jos ecosistemas es el cambio climático, 
el cual hace que Ja disponibilidad de agua sea un factor Jimitante para los cultivos en la cuenca me
diterránea, haciendo imprescindible la utilización de portainjertos adaptados a condiciones de estrés 
hídrico. Entre los portainjertos existentes ya en el mercado, se encuentran los híbridos intcrespecíficos 
de almendro x melocotonero , 'Garfi ' x 'Nemared ' (GxN), que presentan resistencia a los nematodos 
agalladores del genero Meloidogyne spp., poseen un buen comportamiento tanto en condiciones de re
plantación, como en suelos calcáreos. Sin embargo. estos patrones todavía muestran limitaciones como 
la sensibilidad a la sequía, sali nidad y asfixia. Ya que e l almendro es una especie tolerante a Ja sequía 
que presenta una buena adaptación a distintos rangos de disponibilidad de agua en el suelo, el objetivo 
de este estudio es la identificación de las regiones genómicas de almendro en distintas progenies de 
híbridos interespecíficos pertenecientes a un programa de mejora . Una vez identificadas estas regiones, 
se continuará con la identificación de genes implicados en Ja tolerancia a la sequía. 

MATERIAL Y MÉTODOS 
Se uti lizaron cuatro progenies de hJbridos interespecíficos de 3 especies obtenidas de cruzamientos 
entre dos ciruelos mirobolanes ( P. cerasifera Ehrh) 'P.2175' y 'P.2980' como parentales femeninos y los 
híbridos almendro x melocotonero IP- amygdalus Batsch, syn P. dulcis (Mil l.) x P. p ersica (L.) Batscb] 
'Garnem' y 'Felincm' como parentales masculinos. Para e l genotipado se uti li zaron 48 marcadores 
SSRs polimórficos en los parentales repartidos a intervalos regulares en los 8 grupos de ligamiento a 
partir de distintos mapas de referencia para Pnuws (Dirlcwanger et al., 2004; Donoso, 2009; Howad et 
al. , 2005). Primeramente, se detectaron mediante PCR, para luego ser visualizados mediante electro
fores is capilar. Se empleó el software NTSYSpc v2. I para calcular las relaciones de similitud genética 
entre las progenies y los parentales mediante e l análisis de agrupamiento UPGMA obteniéndose el 
dendrograma correspondiente. 
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
El análisis mediante SSRs clasi ficó todos los individuos en 5 grupos en función de su similitud genética. 
El grupo A formado por un solo individuo, el almendro 'Garfi ' . El grupo B donde se encontraron 'Ne
marcd ' y los híbtidos 'Felinem' y 'Garnem'. En e l tercer grupo C se diferenciaba el parental femenino 
' P.2175' junto a otro individuo. Dentro del grupo D se encontraron los individuos de las progenies que 
tenían como parental femenino al ci ruelo ' P.21 75', destacando su mayor nivel de diversidad genética 
frente al resto de grupos. Finalmente, en el grupo E se agruparon tanto el parental femenino ' P.2980' 
como sus descendientes. Con la información genotípica obtenida, se identificaron las regiones de al
mendro presentes a lo largo de los 8 grupos de ligamiento dentro de nuestras progenies diferenciándolas 
de las regiones de melocotonero y ciruelo , Igualmente se han podido identificar algunos individuos que 
proceden de polinizac ión abierta así como confirmar la paternidad de ciertos híbridos. 
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