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INTRODUCCION

La seleccion efectuada por los agricultores en sus huertos familiares durante generaciones,
ha generado una gran diversidad de material vegetal fiutal de calidad, que constituyen un claro
patrimonio genético Sin embargo, durante los afios 50 y 60 tiene lugar un acusado proceso
migratorio que dejé vacias la mayor parte de las localidades, con pérdidas demograficas que
en ocasiones supuso mas del 75% de la poblacién de principios de siglo, siendo la provincia
de Tuesca la que suftié los mayores abandonos de pueblos de toda Espafia (Lasanta, 1990},
La reduccidn del nimero de variedades cultivadas ha originado que un elevado nimero de
variedades autdetonas de manzano seleccionadas durante generaciones hayan desaparecido del
mercado al ser desplazadas por otras de origenes diversos, pero que en general presentan menor
adaptacion a las condiciones medioambientales de muchas zonas productoras (sensibilidad a
enfermedades, plagas, heladas primaverales, falta de produccidn). En Aragdn, la superficie
dedicada al cultivo del manzano es de 3.844 ha con una produccién de 80.736 toneladas,
correspondiendo un 57 % de la produccién a la variedad ‘Gelden Delicious’ (MARM, 2012)
En este trabajo se ha realizado la caracterizacién molecular de accesiones locales de manzano
prospectadas en zonas de montafia de las tres provincias aragonesas con el objetivo de valorar
la diversidad genética ¥ su futura introduccién en el mercado, asf como el enriquecimiento de
la biodiversidad de los actuales bancos de germoplasma para la incorporacién de caracteres
de interés en programas de mejora

MATERIAL Y METODOS

Las extracciones de ADN a parti1 de hojas jévenes se realizaron en las 183 accesiones loca-
Ies prospectadas en las tres provincias de Aragén v en variedades de referencia procedentes
del banco de germoplasma de manzano del CITA de Aragén Se utilizaron un conjunto de 12
marcadores microsatélites (SSRs) ampliamente distribuidos en los 17 grupos de ligamiento
del manzano (28f4, 05g8, CHOIE12, CHO1HO1, CHOLF02, CHO1H10, CHO2BI2, 02bl,
CH(O2D11, COL, CH02D08, CHO4E(S) y previamente descritos para esta especie (Guilford et
al, 1997; Gianfranceschi et al., 1998; Liebhard et al., 2002). Los cebadores ‘forward’ fueron
matcados en el extremo 5°- con fluorocrommos tipo 6-FAM, VIC, PET y NED y se realizaron
cuatro PCR muiltiples Los productos de PCR se visualizaton en un secuenciador ABI PRISM
3130 v se analizaron con el programa Peak Scanner versién 1.0. La variabilidad genética se
determiné mediante el cdlculo del nimero de alelos por marcador, la frecuencia de cada alelo,
la heterocigosidad observada (Ho) y la esperada (He) y el numeto efectivo de alelos (Ne).
Se utilizé el programa informdtico NTSYSpe v 2 10e para calcular las relaciones de simi-
litud genética entre los genotipos de manzano prospectados y de referencia mediante un andli-
sis de agrupamiento utilizando el método UPGMA (“Unweighted Pairwise Group Method’) a
partir de la matriz de similitud obtenida de la proporcién de fragmentos comunes (Nei y Li,
1979)
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RESULTADOS Y DISCUSION

En este trabajo los 12 marcadores utilizados amplificaron un total de 203 alelos en 183
accesiones locales de manzano analizadas. El conjunto de SSRs amplificaron una media dg
17 alelos por locus que oscila entre 11 y 27, en un 1ango de 93 — 259 bp La heterocigosidag
obseivada para cada locus fue calculada como el nimero de individuos heterocigotos de]
nimero total de individuos analizados para cada locus, con un valor medio de 058, y varja
entre 0,24 v 0,97 Asimismo, los valores de heterocigosidad esperada {(He) fueron mayores que
la observada (Ho), detectindose un exceso de homocigotos con algunos SSRs. La mayoria de
10s loci estudiados mostraron al menos un genotipo con tres alelos excepto CHO2B12, de g1
forma que fue posible detectar individuos diploides y triploides. Se han encontrade 16 genoti-
pos de 183 (9%) que presentaron un solo locus con un tercer alelo, comprobando que el tercer
alelo también existia en ofros cultivares diploides y triploides de referencia. Otros 30 geno-
tipos de 183 (16%) presentaron tres alelos en mds de un locus. Los resultados obtenidos en este
trabajo permititdn evaluar la variabilidad genética que aportan estas variedades locales de
manzano prospectados en zonas de montafia de Aragén en relacion 4 la que se conserva en los
principales bancos de germoplasma de manzano espafioles (INIA, UPNA, SERIDA, EEAD,
CIAM, USC)
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