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Resumen
El cerezo es una especie nativa en la península ibérica y apreciada para la producción

de madera. En este trabajo, se ha analizado el locus s de los cerezos de los Bancos Clonales
de cerezo forestal existentes en el SERIDA y el IRTA. Este análisis se realizó mediante PCR
y ha permitido identificar el genotipo s de los 140 cerezos analizados. Entre ellos se han
identificado 70 genotipos diferentes del locus s y 33 grupos de incompatibilidad. El trabajo
ha permitido detectar la gran diversidad genética del cerezo silvestre prospectado y la com-
patibilidad genética de este material.

INTRODUCCIÓN
El cerezo, Prunus avium, posee una madera tradicionalmente apreciada para la fabricación

de muebles, es por lo tanto una especie a considerar en la producción de madera de alto valor.
Sin embargo, son todavía pocas las opciones existentes en el mercado a la hora de elegir mate-
riales debidamente catalogados para plantar con este objetivo productivo. Actualmente, fruto de
recolecciones en distintas áreas del norte peninsular (resultados de diferentes proyectos del Plan
Nacional y gracias a la implicación de organismos de investigación de distintas CCAA), se dis-
pone de diversos Bancos Clonales (BCs) establecidos en varias áreas climáticas españolas, desde
el atlántico al mediterráneo, con el objetivo de convertirse en sendos huertos semilleros (HS)
(Cisneros et al., 2013).

El cerezo es una especie autoincompatible. La relación polen-estigma es gametofítica y está
determinada por un locus, S, con múltiples alelos, en el que dos genes, S-RNasa y SFB, deter-
minan la especificidad del pistilo y el polen respectivamente (revisado en Tao y Iezzoni, 2010).
La determinación de los alelos S de cada genotipo puede realizarse mediante PCR utilizando ce-
badores diseñados en las regiones conservadas de los genes S, que amplifican fragmentos de di-
ferentes tamaños para cada alelo. En cerezo hasta el momento se han identificado 24 haplotipos
S diferentes (Schuster, 2012).

En un HS todos los genitores integrantes deben contribuir cada año con una carga genética
proporcionalmente representativa en la semilla producida (MFR); el diseño del campo, la elec-
ción de genitores y su distribución, ha de favorecer la panmixia en el Material de Base. La de-
terminación de los alelos de incompatibilidad presentes entre los genotipos que forman los citados
BCs es una información imprescindible para depurarlos, para eliminar los individuos con nula
o escasa contribución genética. En este trabajo se han analizado el locus de S de los BCs del SE-
RIDA, ubicado en Villaviciosa (Asturias) y del IRTA en Caldes de Montbui (Cataluña).

MATERIALES Y MÉTODOS
Se ha analizado el genotipo S de 140 individuos de cerezo mediante PCR y electroforesis ca-

pilar de los genes del locus S, S-RNasa y SFB. Estos genotipos provienen de 13 Regiones de
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Identificación y Utilización de Material Forestal de Reproducción (RIU’s) del norte peninsular
(García del Barrio, 2001), y tres de ellos son variedades francesas para uso forestal. El análisis
del genotipo S se realizó a partir de la extracción de ADN de hojas y siguiendo el protocolo des-
crito por Cachi y Wünsch (2014).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN
En los individuos analizados se han identificado 18 haplotipos S descritos en cerezo (S1 a S7,

S9, S10, S12 a S14, S16 a S19, S21 y S22). Además se han identificado 4 posibles nuevos haplotipos S
no descritos hasta el momento. Estos 22 haplotipos conformaron 71 genotipos S distintos, que
se distribuyeron en 33 grupos de incompatibilidad formados por hasta 6 individuos. Los restantes
38 individuos presentaron genotipos S únicos y por tanto no conformaron ningún grupo. Dos de
los individuos presentaron tres haplotipos indicando una posible triploidía y el genotipo de un
individuo no pudo ser determinado de forma inequívoca. Algunos haplotipos S detectados no
han sido identificados previamente en variedades de cerezo locales de la península (Cachi y
Wünsch, 2014), poniendo de relieve que la diversidad genética del material silvestre es más am-
plia que la del material cultivado. Este trabajo ha permitido conocer la compatibilidad genética
entre los individuos y la diversidad genética de este locus en el material silvestre de la franja
norte de la península.
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