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Resumen

Los cultivares tipo ‘ciruelo japonés’ proceden de la hibridacién interespecifica de di-
ferentes especies de ciruelos diploides del género Prunus. La determinacion de los haplo-
tipos S de auto-incompatibilidad polen-pistilo mediante PCR ha permitido estudiar la
diversidad genética del material vegetal cultivado, asi como esclarecer las relaciones de pa-
rentesco entre cultivares y el posible origen de algunos de estos haplotipos.

INTRODUCCION

Los cultivares tipo ‘ciruelo japonés’ cultivados en la actualidad forman un grupo heterogé-
neo de hibridos interespecificos de ciruelos. El ciruelo japonés (Prunus salicina) fue introdu-
cido en EEUU desde Japon por Burbank en el siglo XIX. En los procesos iniciales de la mejora
de la especie, P. salicina se cruzd con otros ciruelos diploides como P. americana, P. hortelana,
P. munsoniana, P. simonii o P. cerasifera (Okie y Winberger, 1996). En este trabajo se ha es-
tudiado la diversidad de los alelos S de auto-incompatibilidad y se han analizado las relaciones
de parentesco de algunos de los principales cultivares. o

MATERIAL Y METODOS

ADN genomico de 68 variedades de ciruelo japonés fue utilizado para el andlisis. La
identificacion de los alelos S (locus de autoincompatibilidad) de cada cultivar fue realizada
mediante amplificacion por PCR del gen de la S-RNasa, utilizando los cebadores PruC2,
PruT2 y PCER (Beppu et al., 2002; 2003). Cada alelo S fue determinado mediante la com-
paracién de los tamaiios de los fragmentos amplificados con los tamafios descritos para cada
alelo en variedades de referencia descritas anteriormente.

RESULTADOS Y DISCUSION

En los 68 cultivares analizados en este trabajo se han detectado 14 alelos diferentes, siendo
los mas frecuentes Sk (24%), Sb (21%), Sc (18%) y Se (16%), de forma que el 79% de los cul-
tivares analizados presentan al menos uno de estos 4 alelos, que también son los mas frecuen-
tes en el total de 119 cultivares de genotipo S conocido hasta el momento (Yamane et al., 1999;
Beppu et al., 2002, 2003; Sapir et al., 2004; Halasz et al., 2007 ). El alelo mas frecuente, Sk, se
encuentra en los cultivares mas relevantes de los principales programas de mejora asi como en
los genotipos de P. salicina ‘Kelsey’ (SfSh) y ‘Abundance’ (SfS%), parentales de los primeros
cruzamientos interespecificos de la especie (Faust y Suranyi, 1999). El resto de alelos identifi-
cados se encuentran en un porcentaje inferior al 10%, siendo Sj, Sm, Sn, Sp, Sq, Sr'y Ss los de
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menor presencia. Estos alelos se encuentran en cultivares obtenidos recientemente en distintos
programas de mejora. A pesar de ser un cultivo derivado de la hibridaci6n interespecifica de va-
rias especies de ciruelo, la alta frecuencia de un nimero reducido de alelos confirma el uso rei-
terado de pocos parentales y sus descendientes en la mejora. Por el contrario, la identificacion
de otros alelos en los nuevos cultivares pone de relieve la introduccién mas reciente de nuevos
genotipos, ampliando asi la variabilidad genética del cultivo.

La informacion del pedigri (Byrne, 1989; Brooks y Olmo, 1997) y el genotipado del locus
S de los diferentes cultivares en este trabajo ha permitido también comprobar la genealogia de
los cultivares, inferir el genotipo S algunos cultivares de gran difusion y descifrar el posible ori-
gen de los haplotipos S mas comunes. La presencia e los alelos Sk, Sf'y Sa en los genotipos
de P, salicina originales y en todos sus descendientes sugiere que dichos alelos proceden de P,
salicina, mientras que el alelo Sk presente unicamente en los descendientes de ‘Simon’ (P, si-
monii) sugiere que este haplotipo deriva de esta especie.
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