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RESUMEN

La mejora genética de portainjertos tieme por objetivo obtener diferentes hibridos interespeci-
ficos ¥ combinar Ia tolerancia a estreses abidticos. Distintos cruzamientos entre almendro, me-
locotonero y cirnelo se estin estndiado para su adaptacién a un amplio rango de condiciones
edafoclimiticas. En este estudio analizamos 49 individnos de cuatro progenies de hibridos inte-
respecificos de tres especies y sus parentales (dos cirnelos mirobolanes: ‘P.2175° y ‘P.2980°; los
hibridos almendro x melocotonero ‘Garnem’ y ‘Felinem’; el almendro ‘Garfi’; y €l melocotonero
‘Nemared”). Se analizaron 48 SSRs polimérficos en los parentales a lo largo de los 8 gropos de
ligamiento a partir de varios mapas de referencia de Prunus. Fl dendrograma UPGMA generado
con la variabilidad genética observada, clasificé los genotipos en 5 gropos, permitiéndonos dife-
renciar en nuestras progenies las regiones genémicas del almendro entre las regiones del meloco-
tonero y el cirnelo, En estas regiones se va a llevar a cabo el estndio de distintos genes implicados
cn la tolerancia a la sequia, pnesto que ¢l almendro es mas tolerante qne las otras dos especies,
melocotonero y ciruelo.

INTRODUCCION

En la actualidad uno de los mayores problemas que amenaza los ccosisiemas es el cambio climético,
el cual hace que la disponibilidad de agua sca un factor limitante para los cultivos en la cuenca me-
diterrdnea, haciendo imprescindible Ta utilizacién de portainjertos adaptados a condiciones de cstrés
hidrico. Entre los portainjertos cxistentes ya en el mercado, se encuentran los hibridos interespecificos
de almendro x melocotonero, ‘Garfi’ x ‘Nemared® (GxN), que presentan resislencia a los nematodos
agalladeres del genero Meloidogyne spp., poseen un bucn comportamiento tanto en condiciones de re-
plantacidn, como en suelos calcreos. Sin embargo, estos patroncs todavia muestran limilaciones como
la sensibilidad a 1a sequia, salinidad y asfixia. Ya que el almendro ¢s una especie tolerante a la sequfa
que presenta una buena adaptacion a distintos rangos de disponibilidad de agua en el suelo, el objetivo
de este estudio es la identificacién de Jas regiones gendmicas de almendro en distintas progenics de
hibridos interespecificos pertenecicntes a un programa de mejora. Una vez identificadas estas regiones,
se continuard con la identificacion de genes implicados en la tolerancia a la sequia.

MATERIAL Y METODOS

Se utilizaron cuatro progenies de hibridos interespecificos de 3 especies obtenidas de cruzamicntos
entre dos ciruelos mirobolanes {P. cerasifera Ehrh) “P.21757y *P.2980" comno pareniales femeninos y los
hibridos almendro x melocotonero [P. ainygdalus Batsch, syn P, dufcis (Mill.) x P. persica (L.) Batsch]
‘Garnem’ y ‘Felinem” como parentales masculinos. Para el genotipado se utilizaron 48 marcadores
$8Rs polimdrficos en los parentales repartidos a intervalos regulares en Tos 8 grupos de ligamiento a
partir de distintos mapas de referencia para Prigins (Dirlewanger et al., 2004; Donose, 2009; Howad et
al., 2005). Primeramente, se detectaron mediante PCR, para luego ser visualizados mediante electro-
foresis capilar. S¢ empled el software NTSYSpe v2.1 para caleular las relaciones de similitud genérica
entre las progenies y los parentales mediante el andlisis de agrupamicnto UPGMA obteniéndose ¢l
dendrograma correspondicnte.
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RESULTADOS Y DISCUSION

El andlisis mediante SSRs clasificé todos los individuos en 3 grupos en tuncién de su similitud genética.
El grupo A formado por un solo individuo, el almendro “Garfi’. El grupo B donde se encontraron ‘Ne-
mared’ y los hibridos ‘Felinem’ y *Garnem’. En ¢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
tenian como parental femenino al cirnelo “P.2175°, destacando su mayor nivel de diversidad genética
frente al resto de grupos. Finalmente, en el grupo E se agruparon tanio el parental femenino ‘P.2980°
como sus descendientes. Con la informacion genotipica obtenidz, se identificaron las regiones de al-
mendro presentes a lo largo de los 8 grupos de ligamiento dentro de nuestras progenies diferencidndolas
de las regiones de rielocotonero y ciruelo, Igualmente se han podido identificar algunos individuos que
proceden de polinizacidn abierta asi como confirmar la paternidad de ciertos hibridos.
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