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Capítulo III.

FRUTALES DE HUESO Y PEPITA

1. Introducción general

Las siete especies frutales de zonas templadas consideradas (manzano, peral, me-

locotonero, ciruelo, albaricoquero, cerezo y almendro) pertenecen a la familia Rosa-

ceae, el manzano al género Malus, el peral al Pyrus y las otras cinco al género Prunus.

El manzano, el peral y el melocotonero, han sido tradicionalmente las tres especies 

de fruta dulce más importantes de España. En la última década se ha unido con parti-

cular relevancia el cerezo, seguido por el albaricoquero y el ciruelo. Estas seis especies 

ocupaban en 2017 una superficie de 205.177 ha. La producción media para el periodo 

2015-2017 fue de 2.579.400 t anuales, lo que aportó en el año 2016 el 14,2% a la Pro-

ducción Final Agraria (PFA). Considerando la Producción Final Agrícola, la fruta dulce 

ocupa el segundo lugar tras el sector hortícola con un valor estimado para el 2016 de 

6.400.000 € anuales. La distribución de las superficies ocupadas por las diferentes es-

pecies en el año 2017 y de las producciones medias anuales correspondientes al 2015-

2017 se exponen en la Figura 1, en donde se observa la predominancia del melocoto-

nero, especialmente cuando se analizan las producciones. Le siguen en importancia 

el manzano, el peral, el cerezo, el albaricoquero y el ciruelo. El cerezo es después del 

melocotonero la especie que más ha incrementado superficie en las dos últimas déca-

das, situándose en tercer lugar después del manzano. 

Figura 1. Distribución de las superficies (2017) y de las producciones 

(valores medios del período 2014-2017) de seis especies de fruta dulce cultivadas en España. 

Fuente: elaboración propia a partir MAPAMA y AFRUCAT.
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Además de la actual situación en lo referente a superficies y producciones, se cons-

tata también la evolución de las mismas, la cual se muestra en la Figura 2 para las pro-

ducciones comparando dos períodos de referencia (1985-1987 y 2015-2017). Puede 

observarse como hechos más destacables el fuerte incremento del melocotonero y 

el importante descenso del manzano. El cultivo del peral pierde también importancia 

mientras que el cerezo y el ciruelo aumentan su producción. 

Figura 2. Producciones medias anuales correspondientes a los períodos 1985-1987 

y 2015-2017 de seis especies de fruta dulce producidas en España. 

Fuente: elaboración propia a partir MAPAMA y AFRUCAT. 

La evolución productiva de estos seis frutales se debe a la priorización del sector 

productor hacia aquellas zonas mejor adaptadas a sus requerimientos ecológicos y 

caracterizadas principalmente por climas secos y calurosos. De forma general, las 

cuatro especies de hueso se adaptan mejor a estas zonas que las dos de pepita, en 

concreto el melocotonero, el albaricoquero y el ciruelo. Respecto al ciruelo, se debe 

distinguir entre el europeo, adaptado a zonas atlánticas y el japonés mejor adaptado 

a zonas mediterráneas. El cerezo se adapta mejor a zonas frías mientras que el al-

mendro se adapta mejor a zonas cálidas. Entre las dos especies de pepita, la mayoría 

de variedades de manzano presentan una adaptación deficiente a climas cálidos por 

su efecto negativo en la coloración de los frutos y en su calidad. El peral está en cam-

bio, mejor adaptado a dichas condiciones climáticas. 

España es el tercer productor mundial de almendra después de Estados Unidos 

y Australia, con aproximadamente el 5% de la producción. La producción media de 

los años 2001-2017 ha sido de 41.880 t, con grandes oscilaciones según los años 



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS 8 1

(Figura 3). Sin embargo, España es el país que mayor superficie dedica al cultivo 

del almendro, con 487.700 ha productivas (MAPAMA 2016), lo que supone una 

productividad de unos 86 kg/ha de pepita, muy baja respecto a Estados Unidos y 

Australia, donde se sitúa alrededor de 2300 kg/ha. Estas diferencias en producti-

vidad están causadas en gran medida a que en estos países las condiciones eda-

fo-climáticas son muy favorables al cultivo, las plantaciones son exclusivamente 

en regadío con elevadas dotaciones de agua, muy tecnificadas y con una gestión 

altamente cualificada, mientras que en España, las plantaciones que reúnen estas 

condiciones son todavía muy escasas. 

Figura 3. Producción de almendra en pepita de España durante los últimos 17 años. 

(Cooperativas Agro-Alimentarias).

2. Cambio climático y perspectivas de futuro

El cambio climático afecta en gran medida al crecimiento de las plantas leñosas, 

a su producción y a la calidad del fruto. Con respecto al frío invernal, el efecto más 

observado del cambio climático es su insuficiencia a lo largo de las últimas décadas; 

con una proyección futura pesimista según diversos modelos. Los efectos varían según 

la especie, su origen botánico, sus necesidades ecológicas y su respuesta fisiológica 

frente al estrés ambiental, tanto en la fase de reposo invernal como en las de brota-

ción-floración y desarrollo vegetativo y productivo. El proceso de entrada y salida del 

reposo invernal de los frutales caducifolios es complejo. En estas especies se producen 

eventos que relacionan iniciación floral, antesis, dormancia, requerimientos en frío y 
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brotación. La comprensión de estos procesos es importante y crítica para el desarro-

llo de sistemas productivos en una fruticultura intensiva necesaria para producir más 

fruta en un clima en calentamiento global. 

Los frutales caducifolios tienen un ciclo vegetativo-productivo de dos años 

separados por una parada vegetativa modulada por el frío invernal. En el pasado se ha 

constatado que el aumento de la temperaturas invernales en las zonas productoras de 

melocotonero y en consecuencia la menor disponibilidad de frío, aumenta la deman-

da de variedades con bajas necesidades en frío (Hennessy and Clayton-Green, 1995. 

Topp et al. 2008). Las consecuencias que produce la falta de la satisfacción completa 

de las necesidades de frío en la cantidad y calidad de fruta, tanto a corto como a largo 

plazo, son aspectos poco conocidos. 

Una variedad tiene bajos costes de producción (y potencialmente altas produccio-

nes) si está bien adaptada a las condiciones ecológicas donde se cultiva (Monet y Bassi, 

2008). Por ello, desde el punto de vista de adaptación y comportamiento productivo, 

se considera que la mayor limitación actual en zonas cálidas de los frutales templados 

considerados es satisfacer sus necesidades en frío, y con este objetivo se orientan los 

actuales programas de mejora.

La menor disponibilidad de frío invernal, provoca en algunas variedades de estos 

frutales templados brotaciones irregulares y producciones menores y más variables 

con frutos de menor calidad. Con respecto a la floración-brotación, salida de reposo 

invernal o incluso inviernos con temperaturas anormalmente cálidas inducen una flo-

ración anticipada en muchas variedades de melocotonero de necesidades medias de 

frío. Ello supone una mayor exposición y riesgo frente a las heladas primaverales. La 

mejora realizada para floración tardía en algunas especies, particularmente en almen-

dro, puede considerarse contraria a su adaptación al cambio climático.

Durante el período vegetativo, el efecto de las temperaturas cada vez más elevadas 

y variables es destacado en el manzano. Así en variedades rojas o bicolores, el desa-

rrollo del color depende en gran medida de las temperaturas (Iglesias et al., 2016a). 

Frente a este inconveniente, la mejora de las últimas décadas, asistida por el uso de 

marcadores moleculares ha conducido con éxito a la obtención de nuevas variedades 

de alta coloración (Chagné et al. 2016) y de elevada calidad gustativa, incluso en climas 

cálidos tal y como se observa en la Figura 4. En dichas condiciones climáticas, otros 

componentes de calidad del fruto como son la firmeza, los contenidos de sólidos solu-

bles, de ácidos o de componentes aromáticos y la jugosidad de la pulpa también se ven 

negativamente afectados. 
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Figura 4. Porcentaje de coloración del fruto (>60% de color) a lo largo del período 1985-2015 

correspondiente a diferentes clones de ‘Gala’ en el Valle del Ebro (España), 

de menor a mayor coloración (Iglesias et al., 2016a). 

La adaptación al cambio climático como objetivo en la mejora genética varietal de 

la mayoría de especies frutales de pepita y hueso no ha sido contemplado hasta recien-

temente. Sin embargo, se puede considerar que se ha realizado mejora de forma indi-

recta para adaptar su producción en zonas generalmente de clima templado-cálido. 

Esta situación ha exigido el uso en mejora de los recursos genéticos mejor adaptados 

a estas zonas climáticas. 

El efecto del cambio climático en la producción de frutales caducifolios de zonas 

templadas tiene similitudes con las limitaciones de su cultivo en zonas cálidas y sub-

tropicales (Brasil, Egipto, Turquía, Marruecos, Túnez, Sudáfrica, Israel, etc.). En la Pe-

nínsula Ibérica, dentro de su gran variabilidad climática, hay dos zonas donde la inci-

dencia del calentamiento global está siendo importante como son el sureste y el Valle 

del Guadalquivir. En los frutales de pepita existen dos factores determinantes de la 

adaptación al calentamiento climático (Hauagge y Cummins, 2000): la habilidad de la 

especie/variedad a la brotación, floración, cuajado y crecimiento satisfactorio (natu-

ralmente o bajo adecuadas prácticas culturales) y la capacidad para producir fruta de 

calidad con temperaturas superiores a las óptimas. 

El cambio climático experimentado en las dos últimas décadas ha tenido múltiples 

efectos destacando, además del aumento de las temperaturas estivales, una menor dis-
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ponibilidad de frío invernal que ha originado como resultado el adelanto de la fecha de 

floración y el consecuente incremento de riesgo frente a heladas primaverales. Además 

en zonas del sur de España, ha originado algunos años producciones irregulares y de 

menor calidad. La mejora genética deberá desarrollar nuevas variedades con menores 

exigencias en frío invernal y que a su vez tengan una floración adecuada a la zona cli-

mática de cada cultivo, manteniendo los demás atributos referentes al buen compor-

tamiento agronómico y calidad de los frutos. La mejora genética clásica junto con el 

uso de herramientas genómicas modernas es considerada la mejor combinación para 

avanzar en el desarrollo de nuevas variedades por su adaptación al cambio climático.

Por otra parte, la progresiva eliminación del uso de reguladores de crecimiento 

para compensar la falta de frío invernal obliga a la adaptación de los frutales al cambio 

climático a través de su mejora genética. Aunque se han observado efectos del por-

tainjerto en la época e intensidad de brotación y en el crecimiento de variedades de 

frutales de hueso y pepita no se ha contemplado en este capítulo. 

3. Manzano

3.1.	INTRODUCCIÓN Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

El manzano ocupaba en 2017 en España una superficie de 33.204 ha con una 

producción media para el período 2015-2017 de 483.700 t (Figura 1). El hecho 

más destacable de esta especie es su progresiva regresión en las últimas décadas 

(Figura 2) como lo demuestra la cifra de que en 1985 su superficie alcanzaba las 

58.210 ha. Su cultivo se localiza fundamentalmente en las partes más bajas del Va-

lle del Ebro, también en la Comunidad Valenciana, León y Soria siendo Cataluña y 

Aragón las principales regiones productoras. ‘Golden Delicious’ es la variedad más 

importante con más de la mitad de la producción, seguida por ‘Gala’, ‘Red Delicious’ 

y ‘Fuji’. Más del 80% del cultivo se encuentra en zonas geográficas caracterizadas 

por climas secos y calurosos con temperaturas máximas estivales que superan los 

35ºC y mínimas en torno a los 20ºC. Estas condiciones climáticas no son las ideales 

para el manzano en particular para variedades de maduración estival, dado que 

afectan negativamente al color de los frutos. Además en variedades del grupo ‘Gol-

den’ su firmeza es inferior y en otras variedades rojas como ‘Fuji’, la incidencia de 

golpes de sol son importantes. Esta problemática se ha acentuado a lo largo de las 

dos últimas décadas por la tendencia a veranos más calurosos resultando en una 

continua pérdida de competitividad frente a la manzana de importación (Francia, 
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Italia, etc.), producida en climas más idóneos. Ello ha originado en la última década 

el arranque de plantaciones y su sustitución por especies de hueso, principalmente 

melocotonero. 

Dicha pérdida de competitividad se ha acrecentado por el cambio climático de las 

dos últimas décadas hacia veranos más secos y calurosos. Aún y así, el sector produc-

tor se ha adaptado a dicha situación bajo dos estrategias:

—	 La plantación de nuevas variedades con una mejor aptitud a la coloración in-

cluso en climas cálidos, ya sean clones de más color de los principales grupos 

varietales (‘Gala’, ‘Delicious’, ‘Fuji’, etc.) o nuevas variedades de alta coloración 

como ‘Modí’ o ‘Story’ (Iglesias et al., 2016b). También con la plantación de 

variedades de recolección tardía como ‘Pink Lady’, seleccionada en un clima 

caluroso como el suroeste de Australia, cuya maduración coincide con oscila-

ciones térmicas diarias favorables para la coloración de los frutos. En todos los 

casos la mejora de la calidad gustativa es un factor adicional y básico pensan-

do en el consumidor. 

—	 La reubicación del manzano en zonas con condiciones climáticas favorables a 

dicha especie en particular temperaturas en un rango óptimo que son las que 

se dan en altitud y/o zonas de montaña. Es la opción seguida hace décadas por 

Italia o Francia con la plantación en zonas alpinas y de montaña. 

El manzano en España cuenta con un importante potencial de crecimiento, dado 

que se importan alrededor de 250.000 t de manzana anualmente, principalmente de 

Italia y Francia. Si el sector es capaz de ofrecer la calidad que el mercado y los con-

sumidores demandan, las expectativas son buenas. Ofrecer dicha calidad pasa por la 

introducción a escala comercial de variedades mejor adaptadas a climas calurosos y 

paralelamente su plantación en altitud para aquellas variedades que produzcan mejor 

en esas condiciones. 

3.2.	OBJETIVOS DE MEJORA

El manzano (Malus x domestica Borkh.) es un híbrido interespecífico de origen 

alopoliploide. Existen 25-30 especies en el género Malus, aunque sólo algunas se 

utilizan en su mejora. En los últimos años ha habido un gran impulso en la mejora 

genética de manzano, y sobre todo en el conocimiento para mejorar la eficiencia del 

proceso de selección. Uno de los objetivos más estudiados en los últimos años, es-

pecialmente en Europa, es el control genético de la resistencia a enfermedades y 

plagas comunes en manzano. 
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Relacionados con la climatología, actualmente los esfuerzos de mejora se centran 

en los siguientes objetivos:

—	 Adaptación a las condiciones medioambientales de cada zona de cultivo, parti-

cularmente climas cálidos con falta de frío invernal.

—	 Buen comportamiento agronómico que implica producciones constantes y de 

calidad, con baja sensibilidad a los golpes de sol y a desórdenes fisiológicos del 

fruto.

—	 Alta coloración incluso en zonas de climas extremadamente cálidos, secos y con 

elevadas temperaturas estivales y bajas oscilaciones térmicas entre el día y la 

noche.

—	 Mejora de la calidad organoléptica del fruto: especialmente la textura de la 

manzana se ha convertido en el mayor objetivo para la mejora de la calidad del 

fruto, fundamentalmente en zonas cálidas donde es difícil obtener buenas tex-

turas. Se buscan frutos con firmezas medias pero alta crocanticidad y jugosidad, 

con sabores desde el dulce al equilibrado y a poder ser intensos y especiales. 

También se mejora la intensidad de sabor, buscando sabores especiales, y un 

buen equilibrio entre dulzor y acidez.

—	 Mejora de la calidad postcosecha: se buscan variedades con baja sensibilidad 

a desórdenes poscosecha como el pardeamiento interno, el rajado pistilar, o el 

"bitter pit" o mancha amarga. Además se buscan variedades que permitan una 

larga conservación sin pérdidas en la calidad organoléptica (especialmente pér-

dida de firmeza y aparición de harinosidad). 

—	 Resistencia a plagas principalmente pulgón ceniciento (Dysaphis plantaginea) y 

pulgón lanígero (Eriosoma lanigerum) y enfermedades, fundamentalmente mo-

teado (Venturia inaequalis), oidio (Podosphaera leucotricha), fuego bacteriano 

(Erwinia amylovora) y chancro (Valsa ceratosperma). 

—	 Arquitectura del árbol con el objetivo de facilitar el manejo y disminuir los cos-

tes de producción. 

—	 Reducción de la alergenicidad: el aumento de alergias alimentarias en las socie-

dades modernas, ha impulsado la investigación en este ámbito. En los últimos 

años se han identificado y mapeado cuatro alérgenos principales en el genoma 

del manzano (Mal d 1, Mal d 2, Mal d 3 y Mal d 4) (Gao et al., 2005a; 2005b). Ade-

más, se ha comprobado la implicación de las proteínas transferasas de lípidos 

(LTP) en las alergias a la fruta (Sancho et al., 2008).
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—	 Nuevas tipologías de fruto, como fruta pequeña tipo “snack”.

—	 Aumentar las funciones nutraceúticas, especialmente frutos con pulpa roja que 

poseen mayor contenido en antocianos y por tanto en capacidad antioxidante. 

3.3.	BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA

La publicación de la secuencia completa del genoma del manzano en el 2010 (Ve-

lasco et al., 2010) ha permitido avanzar en el desarrollo de las técnicas biotecnológicas 

aplicadas en este especie. En los últimos años se ha producido un gran avance en la 

construcción de mapas genéticos de esta especie a partir de los primeros mapas publi-

cados. Actualmente existen multitud de mapas con diferente densidad de marcadores. 

En cuanto al desarrollo y uso de marcadores moleculares, actualmente ha decreci-

do el uso y desarrollo de SSRs (“simple sequence repeats”), y ha aumentado la impor-

tancia de los SNPs (“single nucleotide polimorphism”), que son hoy en día los marcado-

res más utilizados y en los que más se está investigando. 

El uso de marcadores moleculares ligados a caracteres de interés en los programas 

de mejora genética de manzana está actualmente en aumento, a pesar de que sigue 

siendo minoritario. La mayor parte de marcadores moleculares utilizados están liga-

dos a resistencia a enfermedades como el moteado, para el que se conocen marcado-

res ligados a diferentes fuentes de resistencia (alelos Vf, Va, Vb, Vbj, Vm y Vr) (Bus et al., 

2005; 2011; Patocchi et al., 2009). En el caso del oidio del manzano, se han descrito 

diferentes fuentes de resistencia (Pl1, Pl2, Plw, Pld) (James et al., 2004, Dunemann et 

al, 1999; 2007). Sin embargo, los marcadores moleculares disponibles actualmente 

siguen bajo estudio dado que su relación con la susceptibilidad fenotípica no es lo su-

ficientemente robusta. 

También se han desarrollado varios marcadores para resistencia al pulgón lanígero 

(Eriosoma lanigerum), pero su robustez es baja. A pesar de que se han dirigido importan-

tes esfuerzos al desarrollo de marcadores para caracteres de calidad, especialmente 

para el control genético de la textura en manzana (Md-ACS, Md-ACO), el uso de estos 

marcadores en los programas de mejora es todavía anecdótico, debido a la escasa efi-

ciencia de dichos marcadores ocasionada fundamentalmente por su control poligénico. 

El reciente desarrollo de un marcador ligado al gen que controla la coloración roja 

de la piel de la manzana (MdMYB10, Chagne et al., 2016) con una buena robustez va-

lidada en distintos fondos genéticos, está permitiendo su uso como herramienta de 

SAM en algunos programas de mejora. 
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3.4.	RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN MEJORA

Solamente hay algunas variedades de manzano con necesidades de frío de 600 CU 

o inferiores desarrolladas para zonas templadas (Hauagge y Cummins, 2000). Existen 

diferentes especies silvestres de Malus y sus híbridos con el manzano cultivado que 

presentan el carácter de bajas necesidades de frío invernal. Todas ellas producen gene-

ralmente frutos de baja calidad y limitan su valor para el desarrollo de variedades a tra-

vés de cruzamientos. También existen diferentes cultivares locales de bajas necesidad 

de frío pero de escasa calidad de fruto en países Mediterráneos como Túnez (región de 

Sfax). Algunos de ellos se han utilizado en programas de mejora del manzano en Israel. 

En el sur de China existen cultivares locales de pequeño fruto y alta coloración pero no 

se han introducido en otros países y utilizado para mejora. La variedad más conocida 

de bajas necesidades de frío es ‘Anna’ (derivada de ‘Golden Delicious’) desarrollada en 

Israel. ‘Anna’ tiene al menos un gen dominante junto con otros genes menores contro-

lando la necesidades de frío (Hauagge y Cummins, 1991). Se han realizado programas 

también en Australia (‘Cripps’ series), Sudáfrica, Brasil, Panamá y en Florida (EEUU). 

En el programa de mejora de variedades de manzano del IRTA-PFR-FruitFutur se han 

utilizado selecciones neozelandesas PFR de alta expresión de la coloración rojiza de 

la piel para la selección en las cálidas condiciones de cultivo del Valle del Ebro obte-

niéndose buenos resultados en una primera generación y mejorando su textura en una 

segunda generación a partir de genotipos adaptados combinándolos con selecciones 

PFR de gran calidad organoléptica.

4. Peral

4.1.	INTRODUCCIÓN Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

El peral ha sido tradicionalmente, junto al manzano, la especie de pepita más im-

portante cultivada en España. En 2017 ocupaba una superficie de tan solo 18.898 ha, 

con una producción media para el período 2015-2017 de 323.000 t (Figura 1). Al igual 

que se ha expuesto para el manzano, esta especie ha experimentado una importante 

recesión en las últimas décadas (Figura 2), dado que en 1985 ocupaba una superfi-

cie de 36.200 ha. Recesión debida principalmente a que se trata de un cultivo que re-

quiere más tecnificación, con producciones más aleatorias que otras especies y por el 

efecto negativo del fuego bacteriano y de la falta de reguladores de crecimiento efec-

tivos. Su cultivo se localiza principalmente en el Valle del Ebro, con Cataluña y Aragón 
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como principales regiones productoras, seguidas por La Rioja-Navarra, Murcia y Cas-

tilla-León. Esta especie se encuentra situada mayoritariamente en zonas con veranos 

secos y calurosos a los que esta especie se adapta bien, excepto algunas variedades 

concretas. De hecho, las temperaturas estivales elevadas, al contrario que en el man-

zano, no afectan negativamente a la calidad fruto más bien al contrario, en algunas 

como ‘Williams’ mejoran la calidad de la epidermis. La producción se basa en varie-

dades tradicionales siendo ‘Conference’ la más importante, seguida por ‘Blanquilla’, 

‘Limonera’ y ‘Williams’. 

La tendencia descrita en las últimas décadas hacia veranos más secos y calurosos 

que afecta negativamente a la calidad en manzana, en pera apenas tiene efectos ne-

gativos excepto en algunas variedades como ‘Conference’ por provocar el secado de 

hojas, más acentuado en climas secos y con baja humedad ambiental. 

La mejora varietal en esta especie, y al contrario que en el manzano, no se ha di-

rigido principalmente a la mejora a la adaptación a condiciones climáticas cambian-

tes con mayores temperaturas y menor pluviometría, sino a la mejora en la calidad 

gustativa/textura y/o presentación de los frutos y a la ampliación del calendario de 

maduración. Diferentes variedades asiáticas han sido la fuente de caracteres inno-

vadores como son el color de la epidermis, la forma, el sabor y la textura (Iglesias et 

al., 2015). Además la introducción de resistencias frente a enfermedades, como el 

moteado o el fuego bacteriano, ha estado muy presente, disponiendo de numerosas 

variedades resistentes. 

El futuro del peral en España, tras años de recesión continuada, cuenta con un po-

tencial de crecimiento considerable por la disminución de la oferta. Sin embargo, su 

potencial está limitado por la innovación varietal dada la dificultad que supone el de-

sarrollo a escala comercial de nuevas variedades. La innovación pasa en gran medida 

por la especialización de su cultivo y por la disponibilidad de plantaciones eficientes y 

con un buen potencial de producción y calidad.

4.2.	OBJETIVOS DE MEJORA

El peral (Pyrus communis L.) posee la estructura varietal más estable de la mayoría 

de las especies frutales. A pesar de que la actividad de mejora varietal en los últimos 

años ha obtenido muchas nuevas variedades, sólo unas pocas variedades se cultivan 

en todo el mundo. El alto nivel de recombinación genética junto con los avances en la 

selección para atributos como tamaño de fruto, apariencia, sabor, aptitud poscose-

cha y resistencia a enfermedades y plagas, han dado como resultado un gran número 
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de cultivares con gran diversidad fenotípica. La globalización en el mercado de la 

fruta obliga a la obtención de cultivares con una excelente calidad del fruto. Para 

ello, y dada la dificultad del cultivo de esta especie, es necesaria la adaptación de la 

variedad a cada zona de cultivo. Esto justifica la existencia de programas de mejora 

en partes del mundo con distintas climatologías.

Uno de los objetivos en los programas de mejora actuales, es la obtención de híbri-

dos entre pera europea y asiática con el fin de obtener nuevas variedades con combi-

naciones novedosas de textura, sabor y presentación, y para mejorar la resistencia a 

enfermedades y plagas. 

Actualmente, existen unos 15 programas de mejora de variedades de pera en Eu-

ropa, y solamente uno en España (IRTA-PFR-FruitFutur). Los objetivos de mejora de 

estos programas son los siguientes: 

—	 Adaptación a factores medioambientales como el frío invernal, heladas prima-

verales y altas temperaturas estivales.

—	 Resistencia a plagas: principalmente la psylla europea (Cacopsylla pyri), vector 

del fitoplasma responsable del decaimiento del peral y a enfermedades: funda-

mentalmente fuego bacteriano (Erwinia amylovora), moteado (Venturia pyrina) y 

mancha negra (Stemphylium vesicarum).

—	 Extensión del calendario de cosecha, obtención especialmente de variedades 

de maduración temprana y tardía.

—	 Nuevas tipologías de fruto, como híbridos entre pera europea y asiática con 

nuevas formas, texturas y sabores, o frutos de piel rojo intenso.

—	 Frutos con apariencia atractiva: dependiendo del tipo de fruto, se buscan frutos 

atractivos con “russeting” completo en el caso de poseerlo, peras con una chapa 

de color rojo, peras verdes/amarillas de piel muy limpia, o peras asiáticas con 

una coloración roja brillante en toda su superficie. Se buscan calibres medios, 

con formas piriformes y homogeneidad entre frutos, aunque cualquier innova-

ción en la presentación de los frutos puede ser interesante.

—	 Excelente calidad organoléptica: se buscan texturas fundentes (mantecosa) en 

el caso de la pera Europea, o texturas crocantes y jugosas en híbridos y en pera 

asiática. Además se exploran nuevos sabores y aromas, y alto contenido en soli-

dos solubles.

—	 Elevada aptitud poscosecha, con baja susceptibilidad a los desórdenes produci-

dos durante la conservación, y con larga vida útil.
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4.3.	BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA

A pesar de la importancia del cultivo a nivel mundial, se han llevado a cabo menos 

estudios de investigación en peral que en otros miembros de la familia de las Rosáceas 

como manzano, melocotonero y fresa. A pesar de ello, recientemente se ha publicado 

la secuencia completa del genoma de la pera asiática (Pyrus x bretschneideri) (Wu et al., 

2012), seguido de la publicación de la variedad de pera europea ‘Barlett’ (Chagné et al., 

2014). Estos mapas abren oportunidades para el desarrollo de plataformas de geno-

tipado de alta densidad como genotipado por secuenciación (“genotyping-by-sequen-

cing GBS”), utilizadas actualmente para la construcción de mapas, selección genómica, 

análisis de asociación en genoma completo (“genome-wide association” (GWA), y es-

tudios de diversidad genética. 

En cuanto a la utilización de marcadores moleculares para aumentar la eficiencia 

de la mejora en pera, todavía son muy escasos los avances en esta especie. Solamente 

hay descritos dos marcadores ligados a caracteres de interés en mejora, para la sus-

ceptibilidad a mancha negra y a moteado, ambos descritos en pera asiática. 

Muy recientemente, se ha realizado un estudio de diversidad genética, filogenia y 

estructura poblacional mediante GBS en pera asiática y europea, en el que se han iden-

tificado más de 15.000 marcadores tipo SNP de alta calidad (Kumar et al., 2017). En este 

estudio también se ha utilizado el GWA con el fin de identificar zonas del genoma que con-

trolan importantes características del fruto. Sin embargo, los marcadores con mayor efec-

to encontrados en este estudio solamente explican menos de un 10% de la variabilidad 

fenotípica, lo que indica el carácter complejo y poligénico de los caracteres de interés. 

4.4.	RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN MEJORA

Comparado con manzano el esfuerzo realizado en mejora de peral para bajas nece-

sidades de frío ha sido menor. Dentro del género Pyrus, P. pashia, P. kawakamii y P. ca-

lleriana son las especies mejor adaptadas a climas cálidos (Bell, 1992). P. bretsscneideri 

presenta unas necesidades en frío entre 300-500 CU (Hauagge y Cummins, 2000). P. 

kawakamii se comporta como perennifolia en el sur de California pero es parcialmente 

caducifolia en zonas más frías. En España, variedades locales como ‘Blanquilla’ (‘Agua 

de Aranjuez’) y ‘Castell’ referidas como de bajas necesidades en frío, producen acep-

tablemente en zonas con un mínimo de 800 CU. La variedad italiana ‘Coscia’ se puede 

cultivar en el norte de África. ‘Carrick’ (derivada de ‘Seckel’) y obtenida en EEUU tiene 

unos requerimientos sobre 500 CU en el sur del Brasil.
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Con el objeto de incorporar resistencia al fuego bacteriano en variedades europeas 

de peral, se han introducido bajas necesidades en frío invernal a través de su cruza-

miento con perales asiáticos. Este germoplasma ha sido la base para el desarrollo de 

perales con bajas necesidades. Se han obtenido avances importantes en tipos euro-

peos de pera en el rango de 200-400 CU en Florida (EEUU) y Brasil. Sin embargo, han 

sido observados algunos problemas en este grupo de cultivares como producción in-

consistente, esterilidad de polen, pardeamiento del fruto tras su maduración, suscep-

tibilidad a la manipulación y corta vida en expositor. En China se ha realizado mejora 

de perales para su adaptación a condiciones subtropicales del sur. 

En el programa de mejora de variedades de peral del IRTA-PFR-FruitFutur para 

realizar cruzamientos controlados, se han utilizado selecciones neozelandesas de PFR, 

con base genética asiática, y se han seleccionado individuos en las cálidas condiciones 

de cultivo del Valle del Ebro obteniéndose buenos resultados de forma, coloración, sa-

bor y textura. Se desconocen sus necesidades de frío, pero por su origen genético, en 

algunas de estas selecciones serán probablemente bajas.

5. Melocotonero

5.1.	INTRODUCCIÓN Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

El melocotonero es la especie de fruta dulce que ha liderado en la última década las 

producciones y exportaciones españolas de fruta dulce. Las elevadas producciones de 

los últimos años constituyen un excedente estructural que unido a la disminución del 

consumo ha provocado crisis reiteradas de precios. España es actualmente el primer 

productor europeo y el primer exportador mundial de melocotón. Esta especie conta-

ba en 2017 con una superficie cultivada de 81.300 ha, frente a las 60.600 ha de 1985, 

y una producción media para el período 2015-2017 de 1.382.000 t anuales (Figuras 

2 y 3). Su cultivo se encuentra más deslocalizado en comparación con las especies de 

pepita. El Valle del Ebro sigue siendo la principal área productora, liderada por Aragón 

y Cataluña, seguidos por Murcia con una importancia relevante, Extremadura, Anda-

lucía y Valencia. La expansión del cultivo se ha producido paralelamente al descenso 

de la superficie de manzano y de peral. La razón del mismo se basa en varios factores. 

En primer lugar, se trata de una especie bien adaptada a climas secos y calurosos que 

es donde el cultivo se sitúa principalmente. En dichas condiciones la incidencia de en-

fermedades es menor y la calidad del fruto no se ve afectada, incluso mejora. En se-

gundo lugar por un menor coste de la mano de obra en España, lo que unido a elevadas 
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producciones confiere una mayor competitividad frente a otros países productores. 

Finalmente, por contar el sector con una infraestructura de poscosecha moderna y 

adaptada a los mercados de exportación. 

La mejora varietal en esta especie ha sido extraordinaria con más de 300 varieda-

des registradas en España en tan solo 10 años y más de 100 introducidas a escala co-

mercial que cubren un amplio período de recolección (Iglesias, 2017). El grupo varietal 

con mayor innovación ha sido la nectarina amarilla (‘Big Top’ es la referencia indiscuti-

ble), seguido por el melocotón rojo y el melocotón plano con un importante desarrollo 

en tan solo 10 años. La mejora realizada tanto por programas de mejora nacionales 

como extranjeros, se ha dirigido a múltiples aspectos como son la ampliación de los 

calendarios de recolección, la mejora de la presentación de los frutos (color, calibre y 

forma), la mejora de la calidad y de la producción, y en un lugar no menos importante 

la adaptación a las menores disponibilidades en frio invernal. La introducción de resis-

tencias frente a enfermedades ha sido hasta ahora poco importante, dado que no se 

dispone todavía de variedades para ser introducidas a escala comercial. 

El futuro del melocotonero en España, y tras años de crecimiento continuado, se 

encuentra en un periodo difícil por el excedente productivo estructural, el bajo consu-

mo y las crisis de precios recurrentes. Superar esta situación requiere un mejor ajuste 

entre oferta y demanda, una ordenación de la oferta y de la recuperación del consumo. 

Las excelentes condiciones edafo-climáticas y el menor coste de la mano de obra res-

pecto a Europa continuaran siendo factores muy favorables para el buen posiciona-

miento nacional e internacional del melocotón español frente a otros países produc-

tores. Desde el punto de vista de innovación varietal, la mejora deberá centrarse en 

la obtención de variedades más plásticas y con mayor adaptabilidad frente al cambio 

climático, sin olvidar la introducción de resistencias, su buen comportamiento agronó-

mico y la calidad del fruto. 

5.2.	OBJETIVOS DE MEJORA

El melocotonero (Prunus persica) es una especie con una base genética estrecha 

pero gran diversidad fenotípica, utilizada tanto para fines ornamentales como para ali-

mentación. La comercialización del melocotón en los últimos años impulsa el desarro-

llo de nuevas tipologías de frutos para diversificar las opciones de mercado. De hecho, 

el melocotonero es la especie frutal en la que en las últimas décadas se ha producido 

la mayor innovación varietal como resultado de los más de 45 programas de mejora 

genética en curso, entre los cuales, más de 10 se encuentran en España. Durante el 
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año 2015, se introdujeron en todo el mundo 330 nuevas variedades de melocotón de 

consumo en fresco (carne fundente), 260 de nectarina y 48 de melocotón de conserva 

(carne no fundente). El deseado aumento del consumo de melocotón depende del mar-

keting, de la consistencia en la calidad y de su coste. El mercado actual implica globa-

lización y necesidad de producto durante todo el año, y subraya la importancia de fac-

tores como los beneficios del consumo de fruta en la salud y la seguridad alimentaria. 

Todos estos factores han modificado los objetivos de mejora actuales. Actualmente 

relacionados con la climatología, los esfuerzos se centran en los siguientes objetivos:

—	 Adaptación a las condiciones medioambientales de cada zona de cultivo (parti-

cularmente al clima con falta de frío invernal)

—	 Floración tardía para evitar el riesgo de heladas primaverales

—	 Adaptación a condiciones de ambientes tropicales y subtropicales, especial-

mente al estrés hídrico y altas temperaturas

—	 Por su relación con las condiciones agroclimáticas, también se trabaja en la re-

sistencia – tolerancia a plagas (pulgón Myzuz persicae, trips Frankiniella sp, mos-

ca de la fruta Ceratitis capitata principalmente), enfermedades fúngicas Monilinia 

sp., Oidio Sphaerotheca pañosa, Abolladura Taphrina deformans) y bacterianas 

(Xanthomonas sp.), que permitan reducir o eliminar la aplicación de productos 

fitosanitarios para su control.

Otros objetivos 

—	 Extensión de la temporada de cosecha con variedades muy tempranas y muy 

tardías

—	 Arquitectura del árbol, búsqueda de portes adecuados que faciliten las labores 

culturales y reduzcan el coste del cultivo

—	 Nuevas tipologías de fruto, que permitan diversificar el producto en el mercado 

(frutos albinos, frutos planos tipología sanguina, frutos con hueso comestible, 

etc.)

—	 Mejor aptitud para la poscosecha (menor susceptibilidad a desórdenes fisioló-

gicos durante conservación y mayor vida útil)

—	 Mayor calidad organoléptica (mayor dulzor, texturas crujientes), nuevos sa-

bores, etc.)

—	 Mayor valor nutricional, con mayores niveles de fitoquímicos beneficiosos (fru-

tos con pulpa roja con mayor contenido de antioxidantes, mayores contenidos 

de vitamina C, etc.)
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5.3.	BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA

La disponibilidad pública de la secuencia genómica del melocotonero (Verde et al., 

2013), y la utilización de las nuevas tecnologías de secuenciación masiva (Badenes et 

al., 2016), han dotado a los programas de mejora tradicional de abundantes bases de 

datos genómicos y de nuevas y potentes herramientas biotecnológicas.

Estas metodologías, en combinación con estudios de genética clásica, análisis de 

mutantes y caracterización de caracteres cuantitativos (QTL) han sido empleadas con 

éxito en la identificación de factores implicados en la regulación de los cambios feno-

lógicos y la tolerancia a los estreses abióticos, ambos importantes determinantes de la 

capacidad de adaptación a climas cambiantes de árboles de climas templados como el 

melocotonero.

El melocotonero ha sido ampliamente utilizado en el estudio de la latencia estacional 

de la yema, considerándose un modelo para otras plantas arbóreas de climas templados. 

La salida de latencia ocurre después de la percepción cuantitativa de una determinada 

acumulación de frío dependiente del genotipo, y de este modo facilita la adaptación de 

cada genotipo a unas condiciones climáticas específicas. La variación de las condiciones 

climáticas afectará consecuentemente a la adaptación y productividad de melocotone-

ros y demás frutales por razones fenológicas, y no sólo ambientales (Ríos et al., 2016).

El análisis genético del mutante de melocotonero “evergrowing – Evergreen” (Rodrí-

guez et al. 1994), que no deja de crecer por completo durante el invierno, ha facilitado 

la identificación de los genes “Dormancy-Associated Mads-box” (DAM) 1-6, una familia 

génica de 6 factores de transcripción muy similares, cuya inactivación por deleción 

causa la mutación “evergrowing” (Bielenberg et al., 2008). La expresión de los genes 

DAM correlaciona con el estado de latencia de las yemas (Jiménez et al., 2010; Leida 

et al., 2012a). En particular, DAM6 reduce su expresión en yemas que han salido de 

latencia y relacionadas con una serie de modificaciones epigenéticas similares a las 

observadas en el proceso de vernalización en Arabidopsis thaliana (Leida et al., 2012b; 

Ríos et al., 2014).

El análisis de caracteres cuantitativos o QTLs ha confirmado la presencia de un fac-

tor genético determinante de la fecha de floración y las necesidades en frío para la 

brotación en un locus cercano a la posición de los genes DAM, además de otros presen-

tes en otros cromosomas (Fan et al., 2010; Romeu et al., 2014; Zhebentyayeva et al., 

2014; Hernández Mora et al., 2017). 

Del mismo modo que los estudios fenológicos y los factores de la latencia citados 

anteriormente, los estudios de tolerancia al estrés hídrico y por temperatura también 
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se han beneficiado del ensamblaje del genoma del melocotonero. La disponibilidad 

de la secuencia del genoma ha permitido la identificación y descripción completa de 

la familia de las dehidrinas de melocotonero (Bassett et al., 2015). Además de las de-

hidrinas, otros genes que codifican proteínas “Late Embryogeneis Abundant” (LEA) y 

posibles reguladores de la señal de respuesta al estrés hídrico han sido evaluados me-

diante PCR cuantitativo como posibles biomarcadores de tolerancia a la falta de agua 

en patrones (Bielsa et al., 2016).

Los genes identificados mediante técnicas transcriptómicas como la hibrida-

ción de micromatrices y el RNA-seq pueden ser considerados como candidatos 

para la mejora de la tolerancia al estrés hídrico mediante aproximaciones biotec-

nológicas. La técnica RNA-Seq se ha empleado con éxito para el análisis de expre-

sión génica diferencial a escala genómica en hojas y raíces de plantas del patrón 

GF677 sometidas a estrés hídrico, ofreciendo nuevas claves sobre la regulación de 

la respuesta al estrés (Ksouri et al., 2016). Por otro lado, el análisis transcriptómico 

de yemas latentes de melocotonero también ha dado lugar a la identificación de 

posibles genes de tolerancia al estrés ambiental (Leida et al 2012b; Lloret et al., 

2017). En particular, el gen PpSAP1 que codifica una “Stress-Associated Protein” 

(SAP) expresada en yema latente disminuye la pérdida de agua en condiciones de 

desecación mediante sobreexpresión en ciruelo transgénico (Lloret et al., 2017b). 

Así mismo, la secuenciación masiva de las especies de miRNA presentes en hoja y 

raíz de melocotonero sometido a estrés hídrico ha mejorado nuestro conocimiento 

sobre la regulación de los procesos de tolerancia mediante RNA no codificante en 

esta especie (Eldem et al., 2012). Un estudio posterior ha confirmado la síntesis 

diferencial de miRNAs bajo estrés hídrico, a través de la comparación de genoti-

pos de melocotonero, almendro y el cruce interespecífico entre melocotonero y 

almendro ‘GN 15’ (Esmaeili et al., 2017).

5.4.	RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN MEJORA

En relación a las necesidades en frío invernal, el melocotonero sea posiblemente 

el frutal que mayor diversidad fenotípica presenta, lo que le permite a diferencia de 

otras especies ser cultivado en amplias zonas del planeta con notables diferencias 

climáticas situadas entre las latitudes 30º y 45º norte y sur, siendo los fríos inverna-

les y primaverales el factor limitante en otras latitudes (Scorza and Sherman, 1996). 

Existe un mutante ‘Evergreen’, controlado por un único gen ‘evg’ homocigótico y re-
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cesivo, encontrado en genotipos de México, cuyas yemas vegetativas terminales no 

cesan su crecimiento, salvo cuando mueren por efecto de las bajas temperaturas. 

(Rodríguez et al. 1994). 

Por otra parte, la salida del letargo invernal es un proceso complementario mediante 

la acción del frío y el calor (Dennis Jr. 2003), el melocotonero presenta el interés de tener 

variedades con similar exigencia en frío y diferentes necesidades en calor, lo que les per-

mite ser cultivadas en zonas con poco frío invernal y alto riesgo de heladas primaverales.

Para mejorar la utilidad de estas ventajas adaptativa y facilitar el conocimiento so-

bre el uso de los recursos genéticos disponibles, en la Tabla 1 se muestra la agrupación 

del germoplasma de melocotonero por necesidades en frío invernal según el modelo 

‘Utah’ (C.U., ‘chill units’, Richardson et al, 1974). En la actualidad, en las condiciones 

climáticas del sur de España, se necesitan aproximadamente entre 15 y 20 días para 

pasar de un grupo varietal a otro.

Tabla1. Agrupación de las variedades de melocotonero según sus exigencias en frío invernal.

 (C.U. unidades frío, modelo ‘Utah’, Richardson et al., 1974).

Grupo de exigencia Necesidades frío (C.U.) Denominación

GE1 Menores de 250 Muy Bajas. (VLC)

GE2 250 - 500 Bajas (LC)

GE3 500 - 750 Medio Bajas (ML)

GE4 750 - 1.000 Medias (M)

GE5 1000 – 1250 Medio Altas (MH)

GE6 1250 – 1500 Altas (H)

GE7 Superiores a 1.500 Muy alta (VH)

Liu et al. (2012) consideran a la zona de China comprendida por el Este del Tíbet, 

oeste de la provincia de Sichuan y el noroeste de la de Yunnan, como el principal cen-

tro del origen del melocotonero. En el siglo II fue introducido en Persia desde Gansu, 

provincia de Xinjiang a lo largo de la ruta de la seda y posteriormente extendido por el 

área mediterránea. Desde España y Portugal en el siglo XVI, los exploradores españo-

les y portugueses llevaron el material vegetal a América central y Sudamérica que ha 

servido de fuente para el desarrollo en aquellas zonas de variedades de melocotonero 

de bajas exigencias en frío (Topp et al. 2008). La mayoría de las zonas de origen del me-

locotonero en China son frías, por lo que las necesidades en frío de sus variedades son 

elevadas. Así en un estudio con 304 cultivares de origen chino de diferentes bancos de 

germoplasma, muchas de ellos presentaron elevadas necesidades de frío, entre 750 y 

950 horas frío (< 7C) (Liu et al. 2012). 
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Los recursos genéticos chinos poco exigentes en frío invernal encuadrados en los 

grupos 1 a 3 de la Tabla 1, conocidos en las áreas del sur de China como tipo ‘miel’ 

(honey) y ‘chatos’ (pentao), donde están bien adaptados a condiciones climáticas 

subtropicales, sirvieron de base genética para las primeras obtenciones “low chill” 

(“LC”) en el sur de California (Cullinan, 1937). En los inicios del siglo XX en la zona fría 

transicional de California: USDA, Palo Alto, Armstrong Chaffey junior College y en la 

Universidad de California en Riverside se iniciaron los primeros programas de mejo-

ra “LC” (Byrne, 2005), con materiales originales de Yunnan (China) (Liu et al. 2012). 

A finales de los años cuarenta e inicios de los cincuenta, comenzó la mejora “LC” en 

la universidad de Florida (EEUU) y en Brasil en Sao Paulo y Pelotas. Los programas 

brasileños usaron mayoritariamente sus materiales autóctonos seleccionados a lo 

largo del tiempo desde la introducción del melocotonero por los portugueses (Topp 

et al. 2008). Posteriormente y hasta fechas recientes, las variedades ‘LC’ de Estados 

Unidos de América, se obtuvieron en programas públicos de Florida (Universidad), 

Georgia (USDA) y California (además de programas privados), basados en germo-

plasma de otros programas de materiales autóctonos de Sudamérica, principalmen-

te Brasil (Raseira et al. 1992) y México (Pérez, et al. 1993), que además de aportar 

bajas exigencias en frío invernal, se beneficiaron con la elevada calidad organolépti-

ca de los frutos autóctonos mexicanos y brasileños (Byrne, 2005). 

Actualmente, la mayoría de los recursos genéticos “LC” disponibles son varieda-

des comerciales, procedentes de programas de mejora situados en las principales 

áreas cálidas productoras mundiales o algunas variedades libres de áreas cálidas de 

Brasil (Raseira et al. 1992), México (Pérez, et al. 1993) o las Islas Canarias (Rodrí-

guez, J., p.c. 2012), zonas donde todavía se pueden encontrar en cultivo comercial 

melocotoneros sin injertar o “seedlings”. En las condiciones ambientales del sureste 

español, las variedades libres “LC” de México, Brasil o Islas Canarias, cultivadas jun-

to a las variedades comerciales o chinas “LC” presentan mayor tolerancia (en algún 

caso muy alta) a enfermedades.

La mayoría de especies silvestres potencialmente interesantes en la mejora gené-

tica del melocotonero (con quien son interfértiles) están presentes en las regiones del 

norte, oeste, centro y este de China, áreas con abudante frío invernal, por lo que estas 

especies no pueden ser usadas de forma inmediata en la obtención de descendencia 

de medias y bajas necesidades. Prunus mira Koehne, está ampliamente extendida en 

el Tíbet, principalmente en las llanuras situadas a 3000 m de altitud, donde es muy 

tolerante a la sequía. Prunus kansuensis Rehd, se distribuye entre las latitudes norte 
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32º 40’ y 36º 50’, desde los 600 a 2000 m de altitud, tiene raíz roja muy resistente a 

los nemátodos, así como al frío y a la sequía (Liu et al. 2012), Prunus davidiana Franch, 

es resistente al frío, sequía, salinidad- alcalinidad y pulgón verde, pero no al encharca-

miento, y se cruza fácilmente con el melocotonero, pero da una descendencia de fruta 

de muy baja calidad (Liu et al. 2012). Prunus potaninii Batal (Liu et al., 2012, Xiong-wei 

et al. 2013) y Prunus ferganensis (Wang, 1985) son usados como patrones por su re-

sistencia a la sequía. Fuera de estas regiones, otras especies silvestres con las que el 

melocotonero se puede hibridar aportando menores exigencias en frío invernal, como 

Prunus cerasifera Ehrh, o Prunus salicina Lindl, etc., presentan la limitación al producir 

híbridos estériles (Scorza and Okie, 1991).

6. Ciruelo 

6.1.	INTRODUCCIÓN Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

Dentro del género Prunus, los ciruelos son los más diversos taxonómicamente, 

comprendiendo alrededor de 40 especies que engloban más de 6.000 variedades, 

adaptadas a un amplio rango de condiciones climáticas y edáficas (Ramming y Cociu, 

1991; Blazek, 2007). Dentro de esta gran diversidad, las principales variedades cul-

tivadas de ciruelos pertenecen a dos especies principales, el ciruelo Europeo (Prunus 

domestica L.) (hexaploide) y el ciruelo Japonés y sus híbridos (Prunus salicina Lindl.) en 

su mayoría diploides.

La producción de ciruelas a nivel mundial se concentra principalmente en Asia 

(67%), Europa (22%) y América (8%). Los principales países productores son Chi-

na, (unas 6.660.000 t, más de la mitad de la producción mundial), Rumanía, Ser-

bia, Estados Unidos, Turquía, Chile, Irán, India, España, Italia y Francia (FAOSTAT, 

2018). En 2016, en España se produjeron 222.000 t de ciruelas en una superficie 

de 16.300 ha, situándose como segundo país productor de la Unión Europea con 

cerca del 15 % de la producción. Los principales países exportadores de ciruela 

fresca son Chile, España, Sudáfrica, Estados Unidos e Italia. En los últimos años, 

España ha exportado más de 90.000 t de media por un valor de más de 120 mi-

llones de dólares, principalmente a países de la Unión Europea (>50.000 t) como 

Reino Unido, Alemania, Portugal, Francia e Italia aunque también destacan las ex-

portaciones a Brasil con más de 11.000 t (FAOSTAT, 2018). Estos datos se refieren 

a ciruelo europeo y ciruelo japonés conjuntamente, ya que no existen estadísticas 

oficiales de cada especie de ciruelo por separado. El cultivo del ciruelo está aumen-
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tando a nivel mundial, con un incremento de su superficie de un 15% en los últimos 

10 años (de 2.304.118 a 2.651.122 ha), aunque existen diferencias entre conti-

nentes; aumenta la superficie cultivada en Asia y África, se mantiene en Europa y 

Sudamérica, y disminuye en Norteamérica.

En España se estima que el ciruelo japonés ocupa más del 65 % de la superficie 

destinada al ciruelo, siendo el resto ciruelo europeo, principalmente del grupo de 

las ‘Reina Claudia’ (Rodrigo y Guerra, 2014). La importancia de la producción espa-

ñola de ciruela se debe principalmente a la buena adaptación de las variedades de 

ciruelo japonés a nuestras condiciones climáticas. Un aspecto muy destacable es la 

posibilidad del cultivo de variedades precoces, que permiten producciones en mayo 

y junio, evitando en gran medida la competencia en los mercados europeos, con las 

consiguientes ventajas económicas que ello conlleva. Aproximadamente la mitad de 

la producción (48%) se concentra en Extremadura con 92.700 t en 2016 en 6.508 ha, 

principalmente ciruelas de tipo japonés. Otras CCAA productoras de ciruelas son 

Andalucía (39.876 t (21%) en 2.382 ha) y Región de Murcia (21.227 t (11%) en 928 

ha), donde también se cultivan principalmente variedades de tipo japonés, Aragón 

(9.337 t (5%) en 1.094 ha), y Galicia (8.849 t (5%) en 623 ha), donde también se culti-

van ciruelas de tipo europeo. El destino principal de la producción nacional es el con-

sumo en fresco, destinándose entre el 5 y el 10% para la elaboración de mermeladas 

y ciruelas de secado (MAPAMA, 2018). 

El futuro del ciruelo en España presenta diferentes perspectivas dependiendo de 

CCAA. La tendencia en los últimos 10 años es un descenso de superficie cultivada 

a nivel nacional, (de 21.000 a 16.344 ha), pero con importantes diferencias entre 

CCAA. Mientras Extremadura aumenta en producción y área cultivada, en Andalu-

cía, Aragón, Región de Murcia y Comunidad Valenciana la superficie está disminu-

yendo (MAPAMA, 2018). 

La estructura varietal también difiere entre las dos especies. En ciruelo europeo, la 

estructura varietal se mantiene sin cambios significativos, centrándose en variedades 

tradicionales, principalmente en el grupo de las ‘Reina Claudia’, destacando la varie-

dad ‘Reina Claudia Verde’, que por su calidad alcanza precios más altos que el resto 

de variedades. En Ciruelo japonés se está produciendo una importante renovación 

varietal por la intensa actividad de los programas de mejora. Se introducen nuevas 

variedades de diferentes países, muchas de las cuales presentan características inte-

resantes y pueden ampliar el calendario actual de maduración en España (Guerra y 

Rodrigo, 2017). También destaca la creciente presencia de híbridos de ciruelo japonés 
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y albaricoquero, que han dado como resultado nuevas frutas muy interesantes para el 

mercado nacional e internacional como plumcots, pluots o apriums. A pesar de que los 

primeros híbridos se obtuvieron hace décadas, es ahora cuando están empezando a 

tener importancia comercial. 

6.2.	OBJETIVOS DE MEJORA

Los objetivos de los diferentes programas de mejora del ciruelo que se desa-

rrollan a nivel mundial están condicionados por factores tales como el uso final de 

la ciruela, las condiciones climáticas y las necesidades específicas de las áreas de 

cultivo. Las ciruelas de tipo japonés se utilizan principalmente para el consumo en 

fresco, siendo cada vez más estudiadas y consideradas su características nutraceúti-

cas por el carácter antioxidante de determinadas variedades (Fanning et al., 2014). 

Las ciruelas europeas presentan distintos usos para industria además del consumo 

en fresco, como enlatadas, deshidratadas, procesadas para cocinar o destiladas en 

brandy (Ramming y Cociu, 1991). Ello condiciona los objetivos de mejora y los crite-

rios de selección de cada especie.

La adaptación a las condiciones climáticas donde se van a cultivar las nuevas varieda-

des es uno de los objetivos prioritarios de su mejora. La baja acumulación de frío en áreas 

cálidas y el riesgo de heladas en áreas frías determinan los objetivos de mejora. En gene-

ral, las variedades de ciruelo Europeo se caracterizan por elevadas necesidades de frío y 

están adaptadas a climas templados fríos, mientras que las especies de ciruelo Japonés 

se cultivan principalmente en regiones más cálidas debido a sus menores requerimien-

tos de frío. La mayoría de los programas de mejora de ciruelo europeo desarrollados en 

Europa Central y Oriental (Alemania, Serbia, Rumania, Bulgaria, Bosnia y Herzegovina y 

Polonia), Federación Rusa, Ucrania, Canadá y Norte de Estados Unidos consideran la re-

sistencia a las heladas y la floración tardía como objetivos prioritarios (Topp et al., 2012; 

Rodrigo y Guerra, 2014). En el caso del ciruelo japonés, la satisfacción de las necesidades 

de frío es un factor clave para garantizar un comportamiento vegetativo y productivo 

adecuado en áreas cálidas donde la acumulación de frío es escasa. En estas condiciones, 

las bajas necesidades de frío de las variedades es uno de los principales objetivos de los 

programas de mejora, como el caso de los desarrollados en Sudáfrica, Australia, Brasil, 

Chile y Florida y California en EEUU (Sherman et al., 1992; Topp et al., 2012; Rodrigo y 

Guerra, 2014), así como el reciente programa de mejora desarrollado en Murcia, España 

(Ruiz et al., 2015). En este contexto, los nuevos escenarios climáticos previstos por efec-

to del cambio climático deben ser considerados a corto, medio y largo plazo.
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Otros objetivos considerados en los programas de mejora del ciruelo son los si-

guientes: 

—	 Productividad. Una producción elevada y regular depende de factores tales 

como la adaptación climática, factores genéticos y ambientales, factores de bio-

logía floral y manejo agronómico. La mayoría de ciruelas japonesas y algunas 

europeas son autoincompatibles (Guerra et al., 2009). La autocompatibilidad 

floral es un factor clave para garantizar un nivel adecuado de productividad, y 

por tanto debe ser un objetivo básico.

—	 Ampliación del calendario productivo. Es un objetivo importante, especial-

mente para la ciruela japonesa en áreas cálidas de países como Sudáfrica, 

Australia, España y Estados Unidos, donde algunas variedades podrían ser 

recolectadas entre mayo y junio. También la obtención de variedades extra-

tardías (septiembre, octubre) tiene un gran valor para ampliar la oferta en el 

calendario.

—	 Calidad del fruto. Los objetivos de mejora dependen del uso final (consumo en 

fresco, secado o procesado). Para ciruelas a consumir en fresco, el calibre, fir-

meza, el color atractivo y la calidad organoléptica (sabor, aroma, jugosidad) son 

los factores más importantes a considerar en los programas de mejora. Ciruelas 

con una elevada coloración son cada vez más demandadas, de piel roja, violácea 

o negra, y pulpa rojo intenso, que además está asociado a un elevado contenido 

de compuestos antioxidantes, beneficiosos para la salud.

—	 Buena aptitud poscosecha, fundamental para la exportación a mercados inter-

nacionales.

—	 Resistencia a plagas y enfermedades. Los esfuerzos de mejora se centran en 

las cinco principales enfermedades que afectan al ciruelo: la enfermedad de la 

sharka causada por plum pox virus (PPV); podredumbre marrón, causada por 

el hongo Monilinia spp.; chancro bacteriano causado por Pseudomonas syringae 

van Hall; mancha bacteriana causada por Xanthomonas campestris pv. Pruni; y 

escaldadura de la hoja del ciruelo, causada por la bacteria Xylella fastidiosa.

6.3.	BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA

La secuenciación y ensamblaje del genoma de Prunus domestica está en curso y 

en Prunus salicina están disponibles los primeros datos del transcriptoma (Jo et al., 

2015). Muy recientemente, la tecnología de genotipado por secuenciación (“genoty-
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ping by sequencing”, GBS) ha permitido generar 2 mapas genéticos de ciruelo Japonés 

saturados con 981 SNPs, y el análisis de QTLs ha permitido identificar algunas re-

giones del genoma ligadas a caracteres de interés tales como fecha de maduración, 

color de piel de fruto, índice de degradación de la clorofila y peso del fruto (Salazar et 

al., 2017). Este es el paso previo al desarrollo de marcadores moleculares específicos 

para su utilización en mejora asistida en los programas de mejora.

En ciruelo europeo todavía no se dispone de marcadores moleculares para se-

lección asistida, por ejemplo para resistencia a sharka, que puedan aplicarse en pro-

gramas de mejora genética, debido a la hexaploidía de esta especie. Únicamente los 

marcadores tipo microsatélites (SSRs) se han aplicado con éxito para la identificación 

molecular (“fingerprinting”) de genotipos de ciruelo Europeo (Decroocq et al., 2004). 

Sin embargo, Prunus domestica se ha propuesto como un sistema modelo para la genó-

mica funcional en Rosaceae (Petri et al., 2008).

En el caso de ciruelo Japonés, se utiliza de forma rutinaria marcadores moleculares 

para la identificación de alelos-S de compatibilidad, que ha permitido describir 42 ale-

los de S-RNasa y 15 alelos de SFB, y establecer 26 grupos de incompatibilidad en este 

cultivo (Guerra y Rodrigo, 2015). 

6.4.	RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN MEJORA

Los ciruelos japoneses originales y de línea pura se agrupan dentro de la denomi-

nación P. salicina Lindl., de los que se conservan algunas variedades como ‘Kelsey’ o 

‘Abundance’, que fueron utilizadas en los primeros cruzamientos de mejora realiza-

dos por L. Burbank a finales del siglo XIX. Sin embargo, las variedades actuales son 

híbridos complejos de P. salicina con distintas especies de ciruelos diploides como P. 

simoni Carriere, P. americana Marshall, P. nigra Aiton, P. besseyi Bailey P. angustifolia 

Marshall, P. munsoniana W. Wight and Hedrick, P. hortulana L.H. Bailey, P. mexicana, 

P. spinosa, P. ussuriensis, P. gymnodonta, P. umbelata Elliott, P. maritima Marshall o P. 

geniculata (Burbank, 1914; Hedrick, 1911; Okie y Handcock, 2008).

En ciruelo japonés se está produciendo una incesante renovación varietal en los 

últimos años. En el periodo 1995-2016 se inscribieron en la CPVO (Community Plant 

Variety Office) 113 nuevas variedades de ciruelo japonés y 49 variedades de ciruelo 

europeo, si bien un estudio realizado por Fideguelli y Della Strada (2009) registra 

509 nuevas variedades de ciruelo japonés y 273 variedades de ciruelo europeo en el 

periodo 1980–2008. En los listados Brooks and Olmo de la última década y recogidos 
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en HortScience (2006-2016) se han descrito 16 variedades europeas, 1 ciruelo or-

namental, 72 híbridos y 44 ciruelos japoneses. 

Las nuevas variedades presentan características interesantes en diferentes aspec-

tos y pueden suponer una ampliación del calendario actual de maduración a nivel na-

cional, lo cual puede permitir la diversificación del cultivo y la apertura de nuevas vías 

de comercialización (Rodrigo y Guerra, 2014). Sin embargo, se desconoce el compor-

tamiento agronómico de muchas de ellas fuera de sus países de origen, por lo que es 

necesario realizar ensayos en cada zona de cultivo para determinar su grado de adap-

tación y su comportamiento en las nuevas condiciones. Las nuevas variedades intro-

ducidas en los últimos años, dependiendo del programa de mejora, presentan caracte-

res de adaptabilidad concretos en relación a la climatología de su zona de obtención. 

Así, por ejemplo en relación a las necesidades de frío para la salida del letargo, existe 

un abanico amplio de necesidades que oscilan desde 200 horas frío (‘Red Beaut’) hasta 

1000 horas frío (‘Bella Zee’) (Guerra y Rodrigo, 2015), lo cual genera un amplio rango 

de áreas potenciales para su cultivo a nivel nacional.

La especie ciruelo japonés aglutina gran diversidad genética resultado de cruza-

mientos entre distintas especies de ciruelos diploides, que ponen a disposición del 

mercado un elevado número de variedades de ciruelo con distintas tipologías y ca-

racterísticas. En los últimos años, también se está realizado esfuerzos en la obtención 

de híbridos interespecíficos, que aportan nuevas tipologías de frutas, procedentes de 

cruzamientos con otras especies próximas, especialmente albaricoquero (plumcots), 

pero también con cerezo o melocotonero.

Los plumcots ya se mencionaban en 1911 en el libro de Hedrick “The plums of New 

York” donde hacía referencia a híbridos entre P. triflora y P. armeniaca obtenidos por 

Burbank en 1909 que él mismo describía como “una fruta completamente nueva que 

promete grandes cosas para las localidades donde se pueda cultivar”. En la actualidad 

varios programas de mejora utilizan diferentes frutales del género Prunus para obte-

ner lo que se registra como “plum hybrids.” 

7. Albaricoquero

7.1.	INTRODUCCIÓN Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

La mayoría de los albaricoqueros cultivados pertenecen a la especie Prunus armenia-

ca, que se cultiva comercialmente en todo el mundo (Mehlenbacher et al. 1991; Faust 

y col. 1998). El albaricoquero es el tercer frutal de hueso en importancia tras melo-
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cotonero y ciruelo, con una producción mundial de 3.881.204 toneladas (FAOSTAT, 

2016). La especie albaricoquero se cultiva en todo el mundo, pero la mayor parte de la 

producción se concentra en el área mediterránea. Los principales productores de al-

baricoques son Turquía, Uzbekistán, Irán y Argelia, si bien esta producción está desti-

nada casi en su totalidad al mercado de albaricoque seco. La segunda zona importante 

productora incluye los países europeos que bordean el mar Mediterráneo, principal-

mente Italia, España, Francia y Grecia, donde la producción se destina al mercado en 

fresco (FAOSTAT, 2016). En España la superficie cultivada de albaricoquero se sitúa en 

torno a las 25.000 hectáreas, con una producción de 154.000 toneladas (MAPAMA, 

2016), siendo el primer exportador mundial de albaricoque en fresco. La producción 

nacional se concentra principalmente en la Región de Murcia, que aglutina el 60% de la 

producción (93.000 toneladas), Aragón, Comunidad Valenciana y Castilla La Mancha, 

y en menor medida Cataluña, Extremadura y Andalucía.

Una parte importante del cultivo en Murcia y Comunidad Valenciana está situado 

en áreas cálidas de inviernos muy suaves, donde frecuentemente la acumulación de 

frío invernal es insuficiente incluso para satisfacer las necesidades de las variedades 

de floración más precoz. El cambio climático tiende al calentamiento atmosférico 

por el aumento de las temperaturas. En estas condiciones, las variedades que resul-

tan más afectadas por el cambio climático son las localizadas en áreas límite para la 

satisfacción de sus necesidades de frío invernal, cultivadas en esas zonas buscando 

una maduración más precoz. Al aumentar las temperaturas será más frecuente que 

no satisfagan sus necesidades, con el consiguiente perjuicio para su adaptación, pro-

ductividad e incluso para su precocidad. Si se quiere seguir cultivando estas varieda-

des, será preciso establecerlas en zonas más frías, zonas que según avance el cambio 

climático adquirirán características similares a las que hoy albergan este cultivo. Por 

otra parte, para seguir cultivando esta especie en las áreas tradicionalmente preco-

ces, cuyos agricultores ya tienen experiencia en el manejo del cultivo, será necesa-

rio obtener mediante mejora genética, nuevas variedades de calidad, con menores 

necesidades de frío invernal que las actualmente cultivadas, tarea difícil en albari-

coquero, debido a la escasez de recursos genéticos de bajas necesidades de frío in-

vernal. El desarrollo de bioestimulantes eficientes y autorizados para la ruptura del 

letargo invernal, es una segunda vía de interés para abordar el problema. 

Las perspectivas de futuro en España parecen favorables ya que la demanda y las 

exportaciones han ido creciendo consistentemente en los últimos años. Los precios 

han sido remuneradores en prácticamente todas las fechas de recolección, aunque 

especialmente en las de más precoces ya que en esa época es mínima la competencia 
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de otros países. Como contrapartida a los buenos resultados económicos de las varie-

dades de maduración temprana, existe el riesgo de la excesiva concentración de esta 

producción, ya que habría que acompasar el ritmo de crecimiento de la oferta al de la 

demanda. Los efectos beneficiosos para la salud del consumo de frutas, particularmen-

te del albaricoque, la creciente demanda de albaricoque troceado para industria en 

alimentos tales como yogures, y las posibilidades de aumento del consumo nacional, 

son factores positivos para su cultivo. 

Una parte muy importante de la producción de albaricoque en España es de ma-

duración precoz o muy precoz. Ello permite llegar a los mercados en una época en que 

países competidores, por razones climáticas, no pueden acceder, propiciando la ob-

tención de mejores precios de venta. Esta producción precoz requiere inviernos muy 

suaves y variedades de muy bajas necesidades de frío invernal. El cambio climático va 

a determinar un incremento de las temperaturas que conllevará una menor acumu-

lación de frío invernal, lo que dificultará la satisfacción de las necesidades de frío de 

las variedades precoces hoy cultivadas, que se han situado en áreas límite buscando 

precocidad. En estos nuevos escenarios climáticos, las actuales variedades precoces 

será preciso implantarlas en áreas más frías que con el cambio climático pasarán a ser 

adecuadas para obtener precocidad. 

Por su parte, en las áreas cálidas donde se ha desarrollado tradicionalmente el cul-

tivo del albaricoquero, con una larga experiencia de manejo del mismo y que ha sido 

un componente importante de su economía, es pertinente tratar de propiciar su con-

tinuidad, aunque para ello es imprescindible obtener nuevas variedades con menores 

necesidades de frío y también optimizar la utilización de bioestimulantes para activar 

la salida del reposo y ayudar a la satisfacción de las necesidades de frío invernal.

7.2.	OBJETIVOS DE MEJORA 

El albaricoquero es la segunda especie de frutales de hueso con un mayor grado de 

innovación varietal, tras el melocotonero. Durante el periodo 1995-2016 la Oficina 

Comunitaria de Variedades Vegetales (OCVV) recibió 272 solicitudes de registro de 

nuevas variedades. España, Francia, Italia, EEUU, China y República Checa son los paí-

ses que más han contribuido a la introducción de nuevas variedades. 

Los objetivos de mejora del albaricoquero son múltiples. Sin embargo, en el actual 

contexto de cambio climático el objetivo más importante es el relativo a la obtención 

de variedades de calidad y de menores necesidades de frío que las actualmente culti-

vadas. Esto es un reto debido a la notable escasez de material vegetal de la especie con 
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muy bajas necesidades de frío invernal. Sin embargo, para avanzar en esa dirección, se 

pueden seguir diferentes estrategias de mejora: 

—	 Cruzamientos entre variedades élite de muy bajas necesidades de frío. Las re-

combinaciones dan lugar frecuentemente a un pequeño porcentaje de descen-

dientes con menores necesidades de frío que el parental más precoz. Como los 

parentales aúnan ya numerosos caracteres valiosos, la probabilidad de que al-

guno de esos descendientes sea interesante es elevada.

—	 La búsqueda y localización de mutantes en las áreas de producción de albarico-

quero con inviernos suaves. Pueden ser valiosos para utilizar como parentales.

—	 Prospección en centros primarios o secundarios de origen de la especie de ma-

teriales con la máxima precocidad de floración, y por tanto bajas necesidades 

de frío, que serían de gran utilidad a pesar de que en general tendrían menos 

caracteres de interés acumulados.

Otros objetivos prioritarios contemplados en los diferentes programas de mejora 

de la especie son los siguientes:

—	 Resistencia al virus de la sharka (PPV). Actualmente una proporción muy escasa 

de las variedades cultivadas posee este carácter, a pesar de que en muchas de 

las áreas tradicionales del cultivo sigue habiendo una presión importante del 

virus que da lugar a importantes pérdidas de árboles.

—	 Autocompatibilidad floral. La autoincompatibilidad de muchas variedades, es-

pecialmente las precoces, sigue ocasionando grandes problemas productivos. 

Es preciso resolver esta carencia y para ello hay suficiente material de base para 

enfrentarla con éxito.

—	 Ampliación del calendario productivo. Además de la obtención de variedades 

de bajas necesidades de frío y maduración temprana, ampliar el calendario de 

maduración con variedades de maduración tardía y extratardía que aúnen ca-

lidad del fruto, la resistencia a sharka y la autocompatibilidad, es también un 

objetivo de interés.

—	 Elevada calidad del fruto, en lo relativo a calibre, firmeza, calidad gustativa y as-

pecto atractivo con mucha coloración. Existe una creciente demanda de frutos 

de piel y pulpa naranja y chapa roja.

—	 Buen comportamiento poscosecha, que garantice la manipulación y la conser-

vación, especialmente considerando que gran parte de la producción es desti-

nada a la exportación a mercados internacionales.
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7.3.	BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA

La Genome Database for Rosaceae (GDR, www.rosaceae.org) tiene disponibles 13 

mapas de ligamiento para Prunus armeniaca. Además, se enumeran las secuencias de 

166 genes de albaricoquero. Hasta la fecha, en estos mapas genéticos han sido iden-

tificados diferentes genes y QTLs que controlan caracteres tales como autocompa-

tibilidad floral, androesterilidad, resistencia a sharka, necesidades de frío invernal o 

caracteres de la calidad del fruto (Vilanova et al., 2005; Olukolu et al., 2009; Ruiz et al., 

2010; Campoy et al., 2011a, 2011b; Salazar et al., 2013. Los esfuerzos más recientes 

se están orientando a la elaboración de mapas físicos que pueden ser el comienzo para 

la secuenciación completa de su genoma.

En los últimos años, varios grupos de investigación están trabajando en el desa-

rrollo de marcadores moleculares ligados a caracteres agronómicos de interés, para 

su utilización en selección asistida (“Marker assisted selection”, MAS) en los diferen-

tes programas de mejora de la especie. En albaricoquero, los mayores logros se han 

conseguido para resistencia a sharka y compatibilidad floral. En el caso de resisten-

cia a sharka, una vez identificada la región del genoma asociada a la resistencia (locus 

PPVres), se saturó dicha región con marcadores tipo SSRsco-dominantes y se iden-

tificaron aquellos que co-segregaban con la resistencia a PPV, encontrándose una 

estrecha relación entre los SSR PGS1.21 y PGS1.24, y la resistencia al PPV (Soriano 

et al., 2012), aunque en algunos genotipos no se observó esta relación. Sin embargo, 

en todos los casos los genotipos susceptibles no mostraron los alelos de resistencia. 

Por lo tanto, MAS podría usarse como estrategia para eliminar aquellos genotipos 

que son susceptibles (Rubio et al., 2014).

Otra aplicación importante de marcadores moleculares para selección asistida en 

albaricoquero es la identificación de los alelos de compatibilidad. Se dispone de ceba-

dores de PCR específicos de los alelos-S de compatibilidad (Vilanova et al., 2005). Esta 

técnica de PCR se utiliza de forma rutinaria en los programas de mejora para la identi-

ficación de alelos de compatibilidad en las variedades actuales y para la selección asis-

tida de genotipos autocompatibles en nuevas progenies de albaricoquero.

7.4.	RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN MEJORA

La sección Armeniaca incluye ocho especies diferentes, incluidas P. ansu y P. holoste-

rica (de las zonas del norte de China y caracterizadas por su resistencia a las heladas), 

P. mume (de las zonas húmedas de China y caracterizada por su resistencia a enferme-
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dades fúngicas), y P. sibirica y P. manshurica (del norte de China y caracterizadas por su 

resistencia a las bajas temperaturas), como las especies más relacionadas con el alba-

ricoquero (Bailey y Hough, 1975; Mehlenbacher et al. 1991; Lichou y Audubert, 1989). 

Estas especies cercanas al albaricoquero son escasamente cultivadas, y su utilización 

en los programas de mejora es muy limitada.

En la especie albaricoquero, la obtención de nuevas variedades de bajas necesi-

dades de frío, si bien es un objetivo fundamental en los programas de mejora, tiene 

una gran dificultad al ser muy escasos los recursos genéticos de bajas necesida-

des de frio en esta especie para ser utilizados como parentales. El rango de nece-

sidades de frío de la mayoría de las variedades cultivadas oscila entre 700-1200 

chill units (CU), con algunos casos extremos de 500 CU y superiores a 1300 CU 

(Guerriero et al., 2002; Ruiz et al., 2007). Esta situación difiere de otras especies 

de Prunus, especialmente el caso del melocotonero, donde los procesos de mejora 

han conseguido variedades de extra-bajas necesidades de frío, inferiores a 100 CU 

(Byrne et al., 2000), que pueden adaptarse perfectamente a zonas de muy escasa 

acumulación de frío. Así pues, en el caso del albaricoquero, deben continuarse los 

esfuerzos en la prospección de nuevos materiales silvestres y también mutaciones, 

caracterizados por muy bajas necesidades de frío para introducirlos como paren-

tales en los programas de mejora.

8. Cerezo

8.1.	INTRODUCCIÓN Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

La producción mundial de cerezas está aumentando en los últimos años, supe-

rando 2.300.000 t en 2016. Se distribuye principalmente entre Asia (48%), Europa 

(31%), Norteamérica (13%) y Sudamérica (6%). Los principales países producto-

res son Turquía (599.000 t), Estados Unidos (288.000 t), Irán (220.000 t), Chile 

(123.000 t), Uzbekistán (95.000 t), Italia (94.000 t) y España (94.000 t) (FAOSTAT, 

2018). En España se cultivan 25.000 ha de cerezos, siendo el primer país productor 

de la Unión Europea junto a Italia, con cerca del 18% de la producción. Los princi-

pales países exportadores de cerezas son Estados Unidos, Turquía, Chile y España 

(FAOSTAT, 2018). En los últimos años, España ha exportado más de 24.000 t de 

media por un valor de más de 70 millones de dólares, principalmente a países de 

la Unión Europea como Reino Unido (21%), Alemania (14%), Italia (13%), Francia 

(12%) y Holanda (10%) (FAOSTAT, 2018).
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En España, la superficie cultivada se ha estabilizado en los últimos 10 años en unas 

25.000 ha, después de sufrir un importante descenso en los años anteriores. En 2016, 

más de la mitad de la producción nacional se concentró en Aragón (38.700 t (39 %) en 

7.900 ha) y Extremadura (25.900 t (26%) en 7.400 ha) (MAPAMA, 2018). Otras CCAA 

productoras de cerezas son Cataluña (8.000 t (8%) en 2.700 ha), Andalucía (6.200 t 

(6%) en 2.200 ha) y Comunidad Valenciana (5.900 t (6%) en 2.900 ha). La producción 

en España se destina principalmente al consumo en fresco, con cerca del 10 % dedi-

cada a industria, principalmente en zonas de Zaragoza y Jaén. Más de la mitad de la 

superficie (unas 15.000 ha) se cultivan en secano (MAPAMA, 2018). Aunque la mayor 

parte de la producción se destina al mercado interior, las exportaciones están aumen-

tando en los últimos años hasta alcanzar aproximadamente el 25 %. También están au-

mentando las importaciones de países del hemisferio Sur, principalmente Chile (500 t) 

y Argentina (190 t) (FAOSTAT, 2018).

Para el consumo en fresco el consumidor prefiere cerezas de buen sabor, gran ta-

maño y aspecto atractivo, en el que el color rojo oscuro, granate o púrpura se valora 

especialmente. Las variedades de fruto firme son muy apreciadas, y además resisten 

mejor el transporte y la manipulación tras la cosecha. Para exportación se destinan 

preferentemente variedades de fruto de gran calibre y muy firme. El consumidor na-

cional también aprecia las variedades tipo picota, en las que el pedúnculo se despren-

de sin provocar heridas en el fruto, con la ventaja adicional de estas variedades de re-

ducir considerablemente los gastos de recolección (Rodrigo y Guerra, 2014). 

Las perspectivas de futuro del cerezo a nivel nacional son buenas. Por un lado, es 

de las pocas frutas cuyo consumo nacional se mantiene o aumenta, lo que hace que su 

cultivo no sea tan dependiente del mercado exterior. Por otro lado, se alcanzan buenos 

precios y hay margen para aumentar la cantidad de cerezas destinadas a la exportación. 

En los últimos años también se está incrementando notablemente la introducción de 

nuevas variedades, lo que está ampliando considerablemente la oferta de variedades 

de calidad en todas las épocas de maduración (Iglesias et al., 2016c) y la introducción 

de un número creciente de variedades autocompatibles que no necesitan polinización 

cruzada (Fadón et al., 2017). Esto está provocando un alargamiento del periodo de reco-

lección y por tanto la presencia de cerezas durante más tiempo en el mercado. Destaca 

la expansión a nuevas zonas de producción; se están introduciendo nuevas variedades 

de cerezo de bajas necesidades de frío en zonas más cálidas que las tradicionales para 

la recolección en abril, y variedades de maduración tardía en zonas de montaña para la 

producción de cerezas a finales de julio o principios de agosto (Rodrigo et al., 2016). 
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8.2.	OBJETIVOS DE MEJORA

El cerezo (Prunus avium L.) es una especie con una base genética muy reducida (Choi 

y kappel, 2004). La historia de la mejora genética es muy reciente, remontándose a no 

más de doscientos años (Hedrick et al., 1915). Una característica de este proceso ha 

sido que se han utilizado un número muy reducido de progenitores, muy especialmen-

te para la autocompatiblidad (Choi y Kappel, 2004) y en consecuencia, actualmente 

la endogamia media entre las variedades autocompatibles de cerezo es comparable a 

una relación entre ellas de medio – hermanos (Choi y Kappel, 2004).

Existen programas de mejora genética en varios países de Europa, Rusia, Canadá, 

USA, China, Japón y Australia, que han aportado en los últimos años más de 140 nuevas 

variedades, aunque su comportamiento en España no está lo suficientemente contrasta-

do. El total mundial asciende a más de 580 variedades, 450 de cerezo dulce en 26 países, 

y 130 de cerezo ácido en 17 países. La mayoría de ellas proceden de centros públicos que 

mantienen un total de 262 variedades, siendo los más importantes La Estación Experi-

mental de Summerland, Canada, el Instituto de Investigación de Holovousy en la Repu-

blica Checa, el Instituto de Investigación Frutícola de Ucrania en Metitopol, el Instituto 

de Investigación de Dresden en Alemania, el Policultural Instituo de Karski Nuia en Esto-

nia, el Instituto de Investigación en Fruticultura de Budapest en Hungría, las dos institu-

ciones de Italia, Instituto Experimental de Fruticultura de Verona y el departamento de 

Cultivos Arbóreos de la Universidad de Bolonia y el INRA de Francia. La situación actual 

en España es de total dependencia de variedades foráneas de las que no se conocía con 

exactitud el comportamiento en nuestras condiciones climáticas. 

Nuestro país es un reservorio de variabilidad genética (Cabrera et al., 2012; Cachi y 

Wünsch, 2009, 2014; Wúnsch y Hormaza, 2004 b,c; Wünsch et al., 2008) y es posible 

la utilización de este material local como fuente de variabilidad para la introducción de 

caracteres de interés en la mejora genética. Todo esto, unido al clima tan diferente de 

España respecto del resto de países, ha impulsado a la creación de dos programas de 

mejora genética de cerezo, el del Centro de Investigaciones Científicas y Tecnológicas 

de Extremadura (CICYTEX-La Orden) y el del Instituto Murciano de Investigación y 

Desarrollo Agrario y Alimentario (IMIDA), con unos objetivos definidos y distintos al 

tratarse de dos regiones con condiciones ambientales diferentes. Así,  los objetivos del 

programa de mejora genética del IMIDA de Murcia van encaminados a la obtención 

de nuevas variedades que se puedan adaptar a climas cálidos de bajo reposo invernal 

y precocidad en la maduración, autocompatibles para evitar la utilización de poliniza-

dores, regularidad en la producción, mejor adaptación a los climas desfavorables, que 
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tengan calidad de fruto con calibres superiores a 30 mm, firmeza de la pulpa, aroma y 

sabor, color rojo oscuro de la epidermis y con formas cordiformes y reniformes, con 

ausencia de frutos dobles (objetivo muy importante en Murcia con clima cálido y con 

elevadas temperaturas en verano durante la diferenciación floral), y que presenten re-

sistencia al rajado del fruto (“cracking”). Por otra parte, los objetivos del programa de 

mejora del CICYTEX-La Orden en Extremadura se dividen en dos grandes líneas: una 

cuyo objetivo principal es la obtención de nuevas variedades tipo Picotas que manten-

gan las características propias de estos cultivares y que, además, mejoren las propie-

dades agronómicas, tales como el calibre, la entrada en producción, el rendimiento y 

una buena relación pulpa/hueso. Otra línea es la obtención de nuevas variedades que 

amplíen el calendario de recolección (principalmente tempranas y muy tardías) con 

buen comportamiento agronómico y frutos de calidad. Ambas líneas se abordan en 

colaboración con otros grupos de investigación de “CAMIA-LI” e ICTAN-CSIC se inclu-

yen diferentes estudios como la calidad microbiológica de las cerezas o la aptitud a la 

conservación frigorífica de los cultivares seleccionados, tolerancia a los gases activos 

y a las concentraciones óptimas para mejorar su vida útil y resistencia al desarrollo de 

las principales enfermedades fúngicas durante la poscosecha.

8.3.	BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA

La evaluación de nuevas variedades es un factor limitante de cualquier programa 

de mejora de cerezo, debido principalmente al largo periodo de juvenilidad y que se 

requiere una gran superficie de cultivo para la evaluación de los descendientes. Por 

ello, es muy importante utilizar estrategias que permitan acortar y hacer más eficiente 

este proceso. En este sentido, la mejora del cerezo puede beneficiarse de la selección 

asistida por marcadores (“Marker Assisted selection” (MAS), siendo los isoenzimas los 

primeros marcadores moleculares utilizados. Posteriormente, fueron los marcadores 

basados en ADN que no necesitaban PCR como RFLPs, si bien la mayoría de los traba-

jos se han basado en marcadores que requieren PCR como RAPDs, AFLPs y SSRs (Ba-

las, F.; 2016). Estos estudios se han centrado básicamente en determinar la diversidad 

genética y la estructura de las poblaciones de esta especie y algunos trabajos en ca-

racteres como el gen S-Locus de auto-incompatibilidad o resistencia a enfermedades 

(Wünsch y Hormaza 2004 b,c; Dirlewanger et al. 2009). A partir de estos marcadores 

se han desarrollado varios mapas genéticos, muy útiles para la localización de genes 

interesantes que controlan caracteres cuantitativos y cualitativos (Wang et al., 1998; 

Stockinger et al., 1996; Dirlewanger et al, 2004). 
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Otros marcadores moleculares introducidos recientemente en estudios de cerezo 

son los SNPs o polimorfismos en un único nucleótido, que han sido aplicados en traba-

jos de germoplasma y diversidad (Cabrera et al., 2012), en fitopatología (Jomantiene 

et al., 2011) y en estudios de ligamiento genético (Wang et al., 2015). El consorcio in-

ternacional de Rosáceas RosBREED, desarrolló el primer chip 6K SNP array v1 basado 

en la tecnología Illumina y que ha sido especialmente útil en estudios de ligamiento 

genético (Klagges et al., 2016). Estos marcadores SNP han permitido una mayor reso-

lución de los mapas de ligamiento (Klagges et al., 2016; Castède et al., 2014; Campoy 

et al., 2015) y una mejor detección de loci de caracteres cuantitativos (QTL) (Zhang et 

al., 2010; Rosyara et al., 2015). En relación a los caracteres de calidad estudiados en 

cerezo, los trabajos se han centrado principalmente en QTLs de floración y tamaño 

de fruto, peso y firmeza (Zhang et al., 2010; Cabrera et al., 2012; Castède et al., 2014; 

Campoy et al., 2015; Rosyara et al., 2013; De Franceschi et al, 2013). En España, des-

taca el estudio realizado de forma coordinada entre el CITA de Aragón, el CICYTEX 

de Extremadura y la Universidad de Michigan (USA) en la variedad ‘Ambrunés’, que ha 

dado como resultado el primer mapa genético con más de 600 marcadores molecula-

res de esta variedad y que han permitido identificar para firmeza un QTL mayor que no 

había sido previamente en el LG1 y confirmó la presencia de otro el QTL en el LG6 que 

había sido descrito previamente (Balas, 2016).

8.4.	RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN MEJORA

En relación a los recursos fitogenéticos, el cultivo generalizado de las nuevas varie-

dades obtenidas en los programas de mejora principalmente de EEUU, Francia y Ca-

nadá con mejores características productivas y de calidad, ha supuesto el abandono 

de las variedades locales españolas, con la consiguiente reducción de su diversidad 

genética. En España, gran parte de estas variedades tradicionales se conservan en el 

CITA de Aragón, que incluye 110 accesiones entre cultivares locales de diferentes 

áreas españolas y variedades comerciales. Por otro lado, CICYTEX dispone del Ban-

co de Germoplasma de variedades autóctonas de cerezo del Valle del Jerte con 42 

accesiones incluyendo especies de cerezo dulce y ácido, cuya caracterización ha pues-

to de manifiesto la gran variabilidad existente en este Banco para caracteres de gran 

interés agronómico como la fecha de maduración, el color de la epidermis y la firmeza 

de los frutos (Bañuls et al., 2012). Así, alguna de estas variedades como ‘Ambrunés’, 

‘Pico negro’ o ‘Pico colorado’ han sido utilizadas en el programa de mejora genética de 

CICYTEX por su sabor dulce, aptitud al desrabe y fecha de maduración tardía y, otras 
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como ‘Temprana negra’ por su resistencia al rajado (López-Corrales, 2014). También, 

se han establecido las relaciones de similitud e incompatibilidad polen-estilo de estas 

variedades locales de cerezo, lo que facilita su uso en los programas de mejora (Wünsh 

et al., 2008; Wünsch y Hormaza, 2004 b,c).

9. Almendro

9.1.	INTRODUCCIÓN Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

Las regiones españolas principales productoras son Aragón, Andalucía, Castilla-La 

Mancha, Valencia, Murcia y Cataluña. Actualmente, se está produciendo una expan-

sión del cultivo desde las zonas costeras y el Valle del Ebro, donde su cultivo era tra-

dicional, hacia zonas interiores y con mayor riesgo de heladas de Andalucía, Extre-

madura, Murcia, Cataluña, Aragón, La Rioja, Castilla-La Mancha y Castilla y León. La 

expansión del cultivo se está produciendo principalmente por el atractivo de los pre-

cios de la almendra en estos últimos años y la disponibilidad de nuevas variedades au-

tocompatibles de floración tardía y muy productivas obtenidas por los programas de 

mejora genética españoles, así como por la posibilidad de cultivo en zonas con mayor 

incidencia de heladas utilizando las recientes variedades de floración extra-tardía. El 

previsible incremento de la producción española en los próximos años, no va a supo-

ner un problema para la industria, sino todo lo contrario, mejorará su competitividad. 

Hay que tener en cuenta que España es el mayor importador de almendra californiana, 

95.700 toneladas el año 2017, casi el doble de la producción española, y un aumento 

de la producción ayudaría a disminuir esta dependencia. Por otra parte, destaca la im-

portante industria transformadora de almendra en nuestro país..

9.2.	OBJETIVOS DE MEJORA

La mejora varietal del almendro es importante en España, con tres programas acti-

vos que han suministrado a los agricultores nuevas variedades, algunas de indudable 

éxito comercial y extensamente plantadas en distintas regiones, e incluso en el extran-

jero. El primero de estos programas se inició en 1974 en el actual CITA de Aragón por 

A.J. Felipe, el segundo en 1975 en el actual Centro de Mas Bover del IRTA por F.J. Var-

gas, y el tercero en 1985 en el CEBAS-CSIC de Murcia por E. García. Otros programas 

activos se desarrollan en California (tanto por la Universidad de California en Davis 

como por obtentores privados), en Australia (por la Universidad de Adelaide) y en Is-

rael (por los centros de Bet Dagan y Newe Ya’ar).
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Actualmente los objetivos prioritarios en la mejora genética del almendro en la ma-

yoría de los programas son:

—	 Autocompatibilidad, con el fin de asegurar la polinización, incluso en condicio-

nes climatológicas adversas, así como permitir las plantaciones monovarietales 

por su mayor facilidad de manejo, especialmente para las nuevas plantaciones 

intensivas, en las que el movimiento de los insectos polinizadores puede verse 

muy reducida.

—	 Floración tardía y extra-tardía, especialmente para la extensión del cultivo a zo-

nas con mayor riesgo de heladas.

—	 Calidad de la pepita, no sólo por la propia calidad organoléptica, sino también 

para la utilización de cada variedad para productos especializados.

—	 En relación con la calidad, un valor nutricional más elevado, por la presencia 

de antioxidantes y otros compuestos que no sólo aportan valores nutricionales, 

sino también saludables y permitan una mejor conservación de la pepita.

—	 Maduración escalonada de las variedades, para facilitar la recolección en grandes 

plantaciones y un mejor aprovechamiento de la maquinaria. Especialmente es in-

teresante la maduración temprana, que permite una rápida comercialización.

—	 Arquitectura del árbol (vigor, ramificación, y hábito de fructificación), localización 

de los brotes productivos (ramilletes de mayo) y flexibilidad de los ramos, especial-

mente para la adaptación a los nuevos sistemas intensivos y a su mecanización.

—	 Resistencia a plagas y enfermedades para reducir la aplicación de productos fi-

tosanitarios para su control.

Respecto a los objetivos de mejora para el cambio climático, cabe señalar que hasta 

ahora no se ha considerado la floración temprana para su cultivo en zonas con me-

nos frío invernal, habiéndose observado, problemas de adaptación de variedades de 

floración tardía en zonas cálidas o semi-tropicales, como en Marruecos (Alonso et al., 

2017). Sin embargo, en el pasado la floración temprana se consideró un carácter inte-

resante en zonas áridas, ya que podría estar relacionada en algunos casos con madura-

ción temprana, previa a las condiciones de sequía y temperaturas extremas del verano. 

9.3.	BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA

El primer mapa genético del almendro se construyó a partir de una población F1 

‘Ferragnès’ x ‘Tuono’ obtenida en el IRTA (Viruel et al., 1995). Posteriormente, se ela-

boró un mapa saturado usando una descendencia F2 proveniente de un cruzamiento 
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interespecífico almendro (`Texas’) x melocotonero (‘Earlygold’) mediante autofecun-

dación de un híbrido F1 (MB 1-37) y se detectaron los ocho cromosomas del género 

Prunus (Joobeur et al., 1998). Recientemente, se han realizado diversos esfuerzos para 

desarrollar el conocimiento y las herramientas genómicas para aplicar la selección 

asistida por marcadores a la mejora del almendro y aumentar así la eficacia de los pro-

gramas de mejora (Socias i Company, 1998; Arús, 2010; Font i Forcada et al., 2017), 

Sin embargo, todavía la SAM no se ha aplicado extensivamente, excepto para la de-

tección del alelo Sf de la autocompatibilidad. La floración en almendro es un carácter 

generalmente cuantitativo pero en ‘Tardy Nonpareil’ se ha identificado un gen mayor 

que le hace florecer 10-15 días después de ‘Nonpareil’ (Kester 1965; Grasselly, 1978; 

Batlle et., al. 2017; Dicenta et al., 2017) y se están desarrollando marcadores para 

uso en selección precoz (Ballester et al., 2001; Sánchez-Pérez et al., 2007a). Por otra 

parte, existe información sobre el mapeado de algunos caracteres cuantitativos tales 

como producción, fecha de maduración o pepitas dobles (Sánchez-Pérez et al., 2007b), 

composición de la almendra (Font i Forcada et al., 2012) y características físicas de la 

almendra (Fernández i Martí et al., 2013). Campalans et al., 2001 mostraron que dife-

rentes niveles de expresión génica relacionada con la sequía pueden utilizarse en me-

jora. Actualmente, existe una iniciativa para la publicación del genoma del almendro 

‘Texas’ y de re-secuenciación de 50 cultivares de origen diverso. Los datos genómicos 

del melocotonero (Verde et al., 2013) y del 9K IPSC peach SNP array v1 (Verde et al., 

2012) pueden ser aplicables en el almendro, debido a la proximidad genética entre am-

bas especies, aunque la disponibilidad de la secuencia del almendro puede acelerar el 

desarrollo de técnicas para incrementar la selección de caracteres cuantitativos, como 

los estudios de cartografía de asociación (Mackay y Powell, 2007; Font i Forcada et al., 

2015a, b) o la selección genómica (Heffner et al., 2009).

9.4.	RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN MEJORA

Varias especies de almendro silvestres están distribuidas por el oeste y centro de 

Asia y el este de Europa (Grasselly, 1976; Socias i Company., 2017a). Entre las especies 

que han contribuido al origen del almendro cultivado a través de hibridizaciones des-

tacan P. fenzliana Fritsch, P. bucharica (Korsh.), Fedstscg, P. kuramica (Korsh.) Kitam. y P. 

trilobata Lindl (Zeinalabedini et al. 2010). En la región Mediterránea P. webbii (Spach) 

Vierh. parece haber transmitido su autocompatibilidad al almendro. Así ‘Tuono’ ha sido 

el cultivar autocompatible, originario de Puglia, Italia, más utilizado como donante del 
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alelo Sf en los programas de mejora europeos. En EEUU, en cambio, se ha utilizado me-

locotonero para transferir autocompatibilidad al almendro (Socias i Company, 2017b). 

Por otra parte, la mayoría de especies silvestres muestran un período de fructificación 

corto, su utilización en programas de mejora se sugirió por Grasselly (1976), aunque su 

utilización ha sido limitada y no para este objetivo (Gradziel, 2003). 

La colección de almendro del CITA de Aragón es la colección nacional de refe-

rencia de la Red Española de Bancos de Germoplasma del INIA y de las oficinas 

de registro de variedades de España y de la Unión Europea (Espiau et al., 2002), y 

conserva una muestra de la gran diversidad del germoplasma del almendro espa-

ñol, estando representadas las principales comunidades productoras de almendra 

de España (Aragón, Cataluña, Murcia, Andalucía, Comunidad Valenciana, Baleares 

y Canarias). Las colecciones del IRTA en Cataluña y del CEBAS en Murcia también 

conservan un gran número de variedades. Algunos otros organismos también han 

llevado a cabo actividades de recolección y mantenimiento de las variedades, es-

pecialmente las locales, no sólo en regiones con tradición e importancia en el culti-

vo del almendro, como Mallorca (J. Fornés, comunicación personal) y Canarias (Pa-

dilla et al., 2014), con variedades propias de características muy singulares, sino 

también en regiones de menor importancia en la producción del almendro como 

Castilla y León (M.C. Asensio, comunicación personal). Los programas de mejora 

españoles han utilizado algunos de estos recursos, aunque la utilización de las va-

riedades locales ha sido escasa (Socias i Company et al., 2016), debido a que no 

presentan las características deseables indicadas en los objetivos actuales de la 

mejora. La base de datos de Centro de Recursos Fitogenéticos del INIA (http://

wwwx.inia.es/inventarionacional, así como http://wwwx.inia.es/coleccionescrf/

PasaporteCRF.asp) alberga el inventario de las variedades conservadas en las dis-

tintas colecciones, así como sus datos de pasaporte. El CITA también conserva una 

colección de especies silvestres próximas al almendro (Felipe, 1984), aunque no se 

han utilizado hasta ahora en los programas de mejora españoles.
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