
INFLUENCIA DEL CAMBIO 
CLIMÁTICO EN LA MEJORA 

GENÉTICA DE PLANTAS

Jesús García Brunton
Olaya Pérez Tornero

José E. Cos Terrer
Leonor Ruiz García

Elena Sánchez López

Sociedad Española de Ciencias Hortícolas
Sociedad Española de Genética

Murcia, 2018

Instituto Murciano de Investigación

y Desarrollo Agrario y Alimentario



Edición:

Tirada:

©:

Edita:

Diseño:

Impresión:

ISBN: XXX_XXXXX

D.L.:



Agradecimientos





5

Estimado lector.

Tiene en sus manos el resultado del trabajo conjunto de un gran número de 

expertos de diferentes ámbitos de la mejora genética de plantas. Todos ellos han 

aportado sus experiencias, conocimientos y opiniones sobre los diferentes aspec-

tos que relacionan la mejora genética de plantas y el reto al que nuestra sociedad 

se enfrenta: el cambio climático.

Actualmente el sector agrario español es un referente mundial en la producción 

de muchas de las especies agrícolas y forestales cultivadas. Parte de esta pujanza 

se fundamenta en los esfuerzos realizados por investigadores de instituciones pú-

blicas y privadas españolas en los diversos campos implicados en la mejora vegetal.

Esperamos que disfrute de su lectura y que los conocimientos que de ella se 

deriven, sirvan para conservar e incrementar la investigación en la mejora genética 

de plantas.

El Comité Organizador del 

IX Congreso de Mejora Genética de Plantas.

Murcia, septiembre de 2018.
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Prólogo

Este es el décimo libro sobre temas relacionados con la mejora genética de plan-

tas editados conjuntamente por la Sociedad Española de Ciencias Hortícolas (SECH) 

y la Sociedad Española de Genética (SEG), aunque hay numerosos antecedentes de 

los mismos. El Grupo de Trabajo de Mejora Genética de la SECH tuvo durante mu-

chos años como principal actividad la realización, en años alternos, de unas Jornadas 

de Selección y Mejora de Plantas Hortícolas y la publicación de las Actas correspon-

dientes. Asimismo, la Sección de Mejora de Plantas de la SEG organizó en Lugo en 

el año 2000 el Primer Seminario de Mejora Genética Vegetal. Las dos Sociedades 

se pusieron de acuerdo para publicar un primer libro, “Los marcadores moleculares 

en la mejora vegetal”, cuyo éxito condujo a la decisión de organizar conjuntamente, 

cada dos años, unos “Congresos de Mejora Genética de Plantas”, el primero de los 

cuales se celebró en Almería en el año 2002.

La mayor originalidad de los Congresos de Mejora Genética de Plantas es que, 

junto a las Actas del Congreso, se entrega a los participantes un libro como el que es-

tamos presentando, cuyo contenido trata de reunir todos los conocimientos que los 

mejoradores de plantas tienen en ese momento sobre el tema elegido. En el Apéndi-

ce puede verse la relación de los 9 libros publicados antes de éste. No puedo dejar de 

señalar que el primer promotor de estas publicaciones fue mi estimado compañero 

y amigo el Dr. Fernando Nuez Viñals, Catedrático de Genética y Mejora Vegetal de 

la Universidad Politécnica de Valencia, miembro destacado de las dos Sociedades, 

ahora jubilado. 

El tema elegido este año, la influencia del cambio climático en la mejora genética 

de plantas, se podría decir que plantea un reto superior al de todos los libros ante-

riores. Es indudable que el cambio climático va a tener, está teniendo ya, un gran 

impacto en la actividad agrícola y en la productividad de los ecosistemas agrarios. En 

el primer capítulo del libro, que es un resumen del contenido total del mismo, se revi-

san en primer lugar los efectos del cambio climático sobre la agricultura en general, 

aunque señalando que los impactos sobre la productividad agrícola van a variar am-

pliamente entre las distintas regiones del planeta. Se presentan a continuación los 
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caracteres que deberán ser objetivos de mejora para la adaptación al cambio climá-

tico, entre los que destacan la resistencia a factores abióticos, con la dificultad que 

ello representa al estar estos factores casi siempre controlados por un gran número 

de genes con efecto cuantitativo. Para la adaptación al cambio climático será nece-

sario por tanto recurrir a las especies silvestres emparentadas o a variedades locales 

para aumentar la base genética disponible. Teniendo en cuenta lo anterior, una de las 

peores consecuencias del cambio climático puede ser la erosión genética tanto de 

variedades locales como de especies silvestres todavía no conservadas ex situ. 

En el capítulo se revisan después los métodos de mejora para adaptación al 

cambio climático. Una nueva propuesta para la incorporación de la diversidad 

presente en las especies silvestres relacionadas es la denominada “mejora preven-

tiva”, también llamada “introgresiómica”. Se examinan asimismo los proyectos de 

mejora participativa y evolutiva, basados en la cultura agrícola tradicional de los 

países en vías de desarrollo, proyectos que tendrán que ser potenciados por los 

nuevos avances de la genómica, la secuenciación, los marcadores moleculares, los 

mapas genéticos y la anotación de genes. Se analizan por último las posibilidades 

de la transformación genética, de la cisgénesis y de la edición genética basada en 

el sistema CRISPR/Cas9. 

Después de un segundo capítulo íntegramente dedicado a revisar los retos que de-

ben afrontar los bancos de germoplasma como recurso para hacer frente al cambio 

climático, los demás capítulos del libro son específicos de la problemática que repre-

senta dicho cambio en cada uno de los principales cultivos. 

Como conclusión podemos acabar afirmando que el cambio climático supone un 

desafío sin precedentes para los mejoradores de plantas, que exigirá la integración 

de multitud de esfuerzos y conocimientos antiguos y modernos. Diversos modelos 

indican que la Península Ibérica va a ser una de las regiones europeas en las que 

va a decrecer más la productividad agrícola debido al cambio climático. Dentro de 

España, las comarcas del sureste van a estar muy probablemente entre las que más 

sufran. No es casualidad que sea Murcia la sede del Congreso en donde este libro 

será presentado. Ya en enero de 2016 el Grupo de Fruticultura de la SECH organi-

zó en esa ciudad unas Jornadas sobre “Las necesidades en frío y calor, clave para la 

adaptación de los frutales al cambio climático”, lo que revela la preocupación que ya 

existía entonces sobre este tema. El Presidente del Comité Organizador de aquellas 

Jornadas, el Dr. Jesús García Brunton, es también quién preside el Comité Organiza-

dor del IX Congreso de Mejora Genética de Plantas.
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Sólo me resta agradecer a la Dra. María José Díez su valiosa colaboración para la 

redacción de este prólogo.

Gerardo Llácer, Dr. Ingeniero Agrónomo

Profesor de Investigación del Instituto Valenciano de Investigaciones Agrarias 

(IVIA), jubilado. Moncada (Valencia)
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Capítulo I. 

MEJORA GENÉTICA FRENTE AL 
CAMBIO CLIMÁTICO

1. Cambio climático: evidencias y efectos sobre la agricultura

El clima de nuestro planeta ha sufrido cambios importantes desde su formación, 

con épocas más cálidas y más frías a las actuales y con variaciones considerables en las 

precipitaciones y concentraciones de gases en la atmósfera (Zalasiewicz y Williams, 

2016). Dichos cambios no han tenido lugar solo a escala geológica, si no que a lo lar-

go de los últimos miles de años han tenido lugar cambios importantes en el clima del 

planeta debidos, entre otros, a cambios en los ciclos solares, en la composición atmos-

férica, o en las corrientes marinas, a variaciones en la órbita terrestre, o a erupciones 

volcánicas (Wanner et al., 2008). A este respecto, se ha sugerido que la aparición de la 

agricultura fue en gran medida favorecida por el cambio climático que marca el cambio 

del Pleistoceno al Holoceno (Richerson et al., 2001), al menos en determinadas regio-

nes como el Oriente Próximo (Wright y Thorpe, 2003). También durante la época his-

tórica han tenido lugar cambios climáticos, con épocas más cálidas tales como las que 

tuvieron lugar entre los siglos IX y XII, que permitieron el establecimiento de colonias 

vikingas en Groenlandia o más frías como la Pequeña Edad de Hielo entre el siglo XIV 

y mitad del XIX (Broecker, 2001; Wanner et al., 2008).

En los últimos 150 años la emisión masiva de CO
2
, un gas de efecto invernadero, 

a la atmósfera resultante de la utilización de combustibles fósiles como el carbón, 

petróleo y gas natural ha traído como consecuencia un aumento de las concentracio-

nes de CO
2
 de unas 280 ppm a más de 400 ppm en la actualidad (Betts et al., 2016). 

Además del CO
2
, la actividad industrial, agrícola y ganadera libera también canti-

dades crecientes de otros gases de efecto invernadero como el metano o el óxido 

nitroso. El incremento de las concentraciones de estos gases en la atmósfera está 

inequívocamente ligado a un incremento de la temperatura global (IPCC, 2014). Así, 

la temperatura media global ha aumentado cerca de 1 ºC desde 1880. Dado que las 

emisiones de gases de efecto invernadero no solo no se reducen, sino que están cre-

ciendo, esperándose que esa tendencia siga al menos en próximos años, las proyec-
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ciones son que para 2100 la temperatura va a aumentar, dependiendo de los distin-

tos escenarios, entre 1 ºC y 3.7 ºC adicionales (IPCC, 2014). 

El cambio climático va a tener un gran impacto en la actividad agrícola y en la pro-

ductividad de los ecosistemas agrarios (Rosenzweig et al., 2014). Aunque los incre-

mentos de concentraciones de CO
2
van a contribuir a una mejora en la productividad 

agrícola debido a la mejora en la eficiencia de la fotosíntesis, a nivel global los efectos 

del cambio climático como el incremento de la temperatura media, del estrés por altas 

temperaturas, la variación en los patrones de pluviometría, el aumento de los eventos 

extremos y el incremento de las concentraciones de ozono van a causar una reduc-

ción en la productividad agrícola (Anwar et al., 2013). Por otra parte, el incremento del 

nivel del mar como consecuencia del aumento de la temperatura global provocará la 

pérdida de tierras cultivables y la intrusión marina en acuíferos (Nicholls y Tol, 2006). 

También el desarrollo y aparición de determinadas plagas y enfermedades de los cul-

tivos va a intensificarse con el aumento de las temperaturas (Bebber et al., 2013). Así, 

diferentes modelos indican que por cada grado centígrado de incremento de tempe-

ratura a nivel global la reducción de la productividad agrícola puede rondar entre un 

6 y un 10% (Guarino y Lobell, 2011). No obstante, los impactos en la productividad 

agrícola van a variar ampliamente dependiendo de las regiones del planeta y las previ-

sibles reducciones en la productividad en regiones tropicales pueden verse compen-

sadas por mayores productividades en latitudes altas, donde las bajas temperaturas 

son un factor limitante en la producción agrícola (Rosenzweig et al., 2014). Por lo que 

respecta a la Península Ibérica, diversos modelos indican que va a ser una de las regio-

nes europeas en las que la productividad agrícola va a decrecer más debido al cambio 

climático, con descensos de alrededor del 30% de la productividad en la mayor parte 

del territorio (Císcar, 2009).

2. Caracteres objetivo para adaptación al cambio climático

En un programa de mejora genética la elección de los objetivos es fundamental para 

poder desarrollar variedades superiores a las ya existentes y que estén bien adaptadas 

al área agroecológica donde se vayan a cultivar. En general, éstos se pueden agrupar 

en cuatro grandes bloques: rendimiento, adaptación, resistencia a estreses y calidad.

El aumento paulatino del CO
2
 en la atmósfera puede desencadenar un efecto direc-

to en la fisiología de los vegetales, como incrementar la actividad fotosintética en plan-

tas C3 (trigo, cebada) o un aumento en la eficiencia del uso del agua, tanto en éstas, 
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como en plantas C4. Pero también produce efectos indirectos como la elevación de la 

temperatura (2-3ºC) y el cambio de regímenes de precipitación, dando lugar a sequias 

o inundaciones (Ceccarelli et al, 2010). Todo ello afectará a las plantas, ya que se verán 

sometidas a un determinado estrés abiótico, siendo éste el mayor factor limitante de 

la productividad. 

Un programa de mejora genética para adaptación implica una búsqueda de la resis-

tencia a factores abióticos, lo cual obliga a buscar una mayor concreción en los objeti-

vos y caracteres a seleccionar, teniendo en cuenta que éstos suelenestar controlados 

por un alto número de genes con efecto cuantitativo. Los principales estreses asocia-

dos al cambio climático son los siguientes:

a. Tolerancia a la sequía: el objetivo es buscar el mantenimiento de las funciones de 

la planta sometida a alteraciones del estado hídrico. En general, dicho déficit afecta 

a cada aspecto del crecimiento de la planta, involucrando la anatomía, morfología, fi-

siología y bioquímica (Dobra et al., 2010). Entre los efectos más obvios son los fallos 

en la germinación, la reducción de la altura, área foliar y rendimiento. La tolerancia al 

estrés hídrico involucra el desarrollo de bajos potenciales osmóticos y acumulación de 

solutos, que es una característica presente en muchas especies de plantas en ambien-

tes áridos. Se están empleando diferentes estrategias de mejora como conseguir una 

re-hidratación y restauración de las funciones de la planta tras un periodo de estrés. 

Otras, están relacionadas con aumentar la eficiencia del uso del agua, entendida como 

la relación entre el rendimiento y la tasa de transpiración. 

La respuesta molecular de las plantas al estrés es la modificación de la expresión 

génica. Durante el déficit hídrico, diferentes tipos celulares responden incrementando 

o disminuyendo la transcripción de determinados genes. Se han incorporado herra-

mientas moleculares como el mapeo de asociación para identificar genes candidatos 

relacionados con el estrés (Schönhals et., 2017), obteniéndose también plantas trans-

génicas tolerantes a la sequía (Pandey et al., 2011). Asimismo, se ha demostrado que 

proteínas de origen bacteriano pueden ser útiles para conferir tolerancia al estrés hí-

drico como las chaperoninas de RNA, que han servido para desarrollar el híbrido de 

maíz DroughtGard de Monsanto.

b. Resistencia a altas temperaturas: existen una serie de caracteres que están aso-

ciados al uso eficiente de la radiación solar como la cobertura temprana del suelo, el 

mantenimiento del verdor en las hojas o una elevada tasa fotosintética, lo que con-

tribuye de forma positiva a la tolerancia a las altas temperaturas (Saint-Pierre et al., 

2008). La baja temperatura del dosel y la alta conductancia estomática son también 
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indicadores de tolerancia. Otra estrategia empleada es la selección de genotipos pre-

coces como método de escape al estrés terminal. 

c. Tolerancia a la salinidad: un incremento en la concentración salina dificulta la 

captación de agua desde un medio más hipertónico e inhibe la entrada de nutrientes 

esenciales,diluidos en una combinación de sales heterogéneas que incluyen otros 

minerales tóxicos. La respuesta adaptativa de la planta se relaciona con la homeos-

tasis iónica, fundamentalmente del sodio, que es nocivo a altas concentraciones, así 

como del potasio, un nutriente esencial cuya captación se ve afectada por los iones 

sodio. La mejora genética mediante la explotación de la variabilidad natural asistida 

por marcadores moleculares de alta densidad, ha permitido la selección de trigos 

más tolerantes a la salinidad (Munns et al., 2012). El mecanismo subyacente es una 

mayor retirada del sodio en el flujo xilemático mediada por proteínas de tipo HKT 

que actúan como canales de sodio. Se han identificado procesos similares en arroz y 

tomate, y anticipan un margen razonable de mejora, aunque la variabilidad natural 

disponible en especies cultivadas es claramente insuficiente para satisfacer la de-

manda tecnológica. Por otro lado, a pesar de la identificación de genes implicados en 

la respuesta a la salinidad, el éxito en la traslación de los resultados de laboratorio 

al campo ha sido muy limitado, por ser un carácter poligénico. La activación ectó-

pica de rutas enteras o de procesos metabólicos relacionados con el estrés celular 

mediante la expresión de proteínas reguladoras, como TFs, han producido fenotipos 

más tolerantes pero con reducción en el crecimiento. Aquellos casos, en los que se 

han obtenido fenotipos interesantes, se han visto obstaculizados por el exceso re-

gulatorio que dificulta la comercialización de un cultivo transgénico. No obstante, 

el desarrollo que están suponiendo las nuevas técnicas de edición génica (nucleasas 

TALEN y el sistema CRISP/Cas) anticipan una oleada de nuevos productos biotecno-

lógicos con distintas modificaciones poligénicas diseñadas adhoc. Entre los avances 

recientes se puede destacar la demostración práctica de la edición génica dirigida di-

rectamente por un complejo ribonucleico de RNA guía y nucleasa Cas9, sin la trans-

ferencia de DNA recombinante a la planta (Woo et al., 2015).

d. Tolerancia a nuevos patógenos: a temperaturas elevadas y alta concentración de 

CO
2 

pueden evolucionar nuevas razas de patógenos debido a un aumento de los ciclos 

de fecundidad y de la infección en virtud de un microclima más favorable (Chakrabor-

ty, 2013). Asimismo, la distribución geográfica de los patógenos puede también modi-

ficarse (Bebber et al., 2013). No obstante, todavía hay un pequeño número de casos 

comprobados de cambio en la incidencia de enfermedades debido al cambio climático. 
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La ausencia de series históricas de los problemas fitosanitarios es otra de las razones 

para la baja incidencia de casos confirmados. Una de las evidencias es Dothistroma sep-

tosporum, que provoca la quema de Pinus contorta var. latifolia, en los bosques de la 

Columbia Británica en Canadá (Woods et al., 2010). Utilizando datos de 69 años de 

incidencia de Phytophthora infestan en patata en Finlandia, Hannukkala et al. (2007) 

concluyeron que la severidad de esta enfermedad se asocia con el cambio climático y 

la falta de rotación de cultivos. En cuanto a plagas, son las invasoras las más favoreci-

das en condiciones de sequía tales como los chinches y trips, ya que el aumento en la 

temperatura favorece su tasa reproductiva (Hamada, 2011). 

e. Resiliencia: entendida como un indicador de la capacidad de los cultivos de ab-

sorber perturbaciones, sin alterar significativamente sus características productivas 

(Darnhofer, 2014). El uso de la diversidad es fundamental para optimizar el rendi-

miento y la resiliencia de los mismos. Ésta, en los sistemas agropecuarios se compone 

de tres aspectos: capacidad de amortiguamiento (buffer), capacidad de adaptación, y 

capacidad transformacional (Cuevas-Reyes, 2010). Muchas investigaciones plantean 

que el conocimiento tradicional y las prácticas indígenas de manejo de los recursos son 

la base de la resiliencia de los agroecosistemas campesinos. Estrategias como man-

tener la diversidad genética, utilizar policultivos y la conservación de suelos minimi-

zan los riesgos frente a climas inciertos. El uso diversificado del paisaje y el acceso a 

recursos múltiples, incrementa la capacidad de los campesinos de responder a la va-

riabilidad y al cambio ambiental (Altieri y Nicholls, 2013). Asimismo, el empleo de los 

sistemas tradicionales de manejo, en combinación con el uso de estrategias basadas 

en la agroecología, puede representar una vía para incrementar la sostenibilidad y re-

siliencia de los cultivos. En el caso del tomate un programa gestionado de plagas con 

depredadores polífagos ha reducido el uso de plaguicidas y aumentado la resiliencia 

de este cultivo debido al incremento de la capacidad de inducir respuestas de defensa 

de la planta por su comportamiento fitófago (Perez-Hedo y Urbaneja, 2015). 

La mitigación, entendida como las políticas, tecnologías y medidas tendentes a li-

mitar y reducir las emisiones de gases de efecto invernadero y mejorar los sumideros 

de los mismos, es un aspecto que hay que considerar. Con el Protocolo de Kyoto en 

1998 se validó el potencial de los bosques y de las plantas para secuestrar carbono 

mediante la fotosíntesis. Estos procesos naturales están dentro de un conjunto de 

medidas sectoriales y ambientalmente efectivas propuestas por el IPCC, en el año 

2007 (Solomon, 2007). Los cultivos y comunidades vegetales pueden actuar como 

reservas de carbono, ya que a través de la asimilación de CO
2 

ayudan a compensar 
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las emisiones. Por otro lado, si se lograra reducir la deforestación y aumentar la 

protección de hábitats naturales, se estimularía este efecto sumidero (Parry et al., 

2007). Los estudios de especies involucradas en la recuperación de áreas degrada-

das donde actúan como biorremediadoras y la biotransformación de residuos vege-

tales en energía y productos de interés comercial son ejemplos de investigaciones 

desarrolladas en el contexto de la mitigación de estos desordenes climáticos.

3. Erosión genética como consecuencia del cambio climático

La erosión genética es la pérdida de diversidad genética de una especie (Carrillo, 

2016). En la mejora de plantas, la erosión genética de las variedades tradicionales y 

de las especies silvestres relacionadas produce una pérdida irreversible de diversidad 

genética, la cual deja de ser aprovechable para el mejorador. La erosión genética de 

las variedades tradicionales, al ser reemplazadas por variedades mejoradas, es un fe-

nómeno bien conocido que ha provocado la desaparición de muchas variedades tradi-

cionales (van de Wouw et al., 2010). Afortunadamente, en la mayoría de los cultivos 

importantes, las labores de recolección y conservación de variedades tradicionales 

realizadas por investigadores y bancos de germoplasma ha permitido conservar una 

parte importante de la diversidad antes de que esta desapareciese de los campos de 

cultivo. También en especies silvestres emparentadas con los cultivos se ha hecho un 

esfuerzo de recolección y conservación de las mismas. Así, a nivel global, los bancos 

de germoplasma conservan más de 7 millones de accesiones de especies cultivadas y 

silvestres relacionadas (FAO, 2010). Sin embargo, en muchos cultivos menores y mar-

ginados y en las especies silvestres relacionadas con los cultivos, la proporción de di-

versidad genética potencialmente útil para los mejoradores conservada en los bancos 

de germoplasma es mucho menor (FAO, 2010).

Una de las consecuencias del cambio climático puede ser la erosión genética, 

tanto de variedades locales como de especies silvestres no conservadas todavía ex 

situ (Burke et al., 2009; Dempewolf et al., 2014). En el caso de las variedades locales, 

éstas son el resultado de la evolución y selección natural y artificial de éstas para 

adaptación a condiciones locales (Cubero, 2016). El rápido cambio climático va a 

provocar variaciones ambientales importantes en los agroecosistemas, de forma 

que muchas variedades tradicionales actualmente cultivadas, a pesar de ser bio-

diversas, no van a ser capaces de adaptarse a las nuevas condiciones, lo que puede 

abocarlas a su desaparición (Bellon y van Etten, 2014). En algunos casos, la diversi-
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dad puede mantenerse por migración a nuevas áreas donde se den las condiciones 

ambientales adecuadas, pero muchas variedades pueden quedar excluidas del pro-

ceso o perder una parte importante de la diversidad durante la migración. En el caso 

de las especies silvestres, a lo largo de su evolución, han sufrido episodios de cam-

bio climático adaptándose a los mismos mediante variación en las frecuencias alé-

licas y/o migración (Pauls et al., 2013). Sin embargo, la reducción y fragmentación 

de los hábitats de muchas especies, junto con las discontinuidades importantes de 

los ambientes causadas por la actividad humana (agricultura, ciudades, etc.) puede 

dificultar o impedir dicha migración causando la extinción de poblaciones genética-

mente diferenciadas o incluso de especies completas (Jarvis et al., 2008). También, 

y de forma muy significativa, el cambio climático dificulta las iniciativas de conser-

vación de los recursos in situ, muy comúnmente utilizadas en especies forrajeras y 

forestales, ya que se puede producir una pérdida de adaptación a las condiciones de 

las zonas en que se están conservando actualmente. En estos casos se ha propuesto 

la delimitación de zonas refugio, especialmente en especies silvestres relacionadas 

con los cultivos vulnerables (Araújo et al., 2004).

Con el fin de evitar la pérdida de la diversidad de especies silvestres emparentadas 

con los cultivos se puede utilizar técnicas de análisis de deficiencias (‘gap analysis’) en 

las colecciones de germoplasma (Maxted et al., 2008). En una de las aplicaciones de 

esta estrategia, a partir de los datos georeferenciados de accesiones de especies sil-

vestres relacionadas presentes en los bancos de germoplasma y de especímenes de 

herbario de estos materiales, se puede realizar una comparación de las zonas de dis-

tribución conocidas de la especie con las presentes en las colecciones de germoplas-

ma, siendo posible identificar zonas prioritarias de recolección de especies silvestres 

emparentadas con los cultivos (Ramírez-Villegas et al., 2010; Syfert et al., 2016). Tam-

bién mediante la combinación de los registros de herbarios, bancos de germoplasma 

u otras fuentes de la presencia de especies silvestres es posible, en combinación con 

bases de datos climáticas definir los nichos ambientales de especies silvestres concre-

tas e identificar zonas donde potencialmente se pueden encontrar poblaciones de una 

especie silvestre concreta (Ramírez-Villegas et al., 2010; Parra-Quijano et al., 2011).

En definitiva, el cambio climático puede tener implicaciones importantes en la ero-

sión genética de los cultivos y de las especies silvestres relacionadas con los mismos 

y es necesario el desarrollo de estrategias para evitar la erosión genética de los mis-

mos. Además de las estrategias para la conservación in situ, como el establecimiento 

de reservas y zonas refugio, y la recolección de materiales prioritarios y en riesgo de 

extinción para la conservación ex situ (Araújo et al., 2004; Jarvis et al., 2008; Maxted et 
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al., 2008), una de las iniciativas globales para asegurar la conservación de los recursos 

fitogenéticos, es la “Bóveda Global de Semillas de Svalbard” (Ford-Lloyd et al., 2014). 

Estas instalaciones se encuentran en la isla de Spitsbergen (Noruega), situada en el 

Círculo Polar Ártico, y consiste en una excavación realizada en el permafrost bajo una 

montaña donde se encuentran salas en las que se almacenan semillas de alrededor de 

1,5 millones de duplicados de accesiones de bancos de germoplasma a temperaturas 

de -18ºC, que aseguran una larga longevidad de las mismas (Fowler, 2016). Aún en el 

caso de que los sistemas de refrigeración artificial no actuasen, las bajas temperaturas 

dentro de la bóveda asegurarían una larga longevidad de los materiales depositados 

allí. Por otra parte, las instalaciones de la “Bóveda Global de Semillas de Svalbard” es-

tán a 130 m de altura sobre el nivel del mar, lo que garantiza que no se inunde aún en 

los peores escenarios de deshielo como consecuencia del cambio climático (Ford-Llo-

yd et al., 2014; Fowler, 2016).

4. Fuentes de variación para adaptación al cambio climático

La domesticación de las plantas sobre las que depende actualmente la base alimen-

taria se realizó desde la prehistoria y con procesos, en general, muy largos. Las prime-

ras formas domesticadas se cultivaban junto con formas silvestres, lo que aseguraría 

un flujo genético suficiente para mantener polimorfismos. Harlan (1975) ya definió el 

síndrome de domesticación, como una selección automática para las alternativas gé-

nicas más favorables. 

La selección posterior realizada por los agricultores dirigida a una mayor produc-

tividad, tuvo como consecuencia una reducción de la variabilidad intrínseca en cada 

especie (Carrillo et al., 2010). Ya durante los últimos siglos, los métodos de mejora di-

rigidos a obtener un elevado rendimiento han puesto en peligro la base genética de 

los cultivos, aumentando de esa forma la vulnerabilidad de los mismos frente a nuevas 

razas de patógenos o situaciones ambientales específicas.

Teniendo en cuenta los caracteres a seleccionar para la adaptación al cambio climá-

tico, es necesario recurrir a las especies silvestres emparentadas o variedades locales 

para aumentar la base genética y detectar así genes favorables que permitan cierta 

tolerancia de la planta frente a condiciones adversas. 

En trigo se han empleado fuentes de variación en Aegilops spp mediante cruzamien-

tos interespecíficos, para buscar tolerancia a altas temperaturas y sequía (Reynolds et 

al., 2007). También se ha utilizado la transformación genética con genes provenientes 
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de Arabidopsis (gen DREB2) (Qin, et al., 2007) o genes relacionados con la síntesis del 

almidón soluble, provenientes de plantas de arroz. En tomate se han utilizado espe-

cies silvestres para resistencia a sequia como Solanum pennellii, S. chilense, S. pimpine-

llifollium y S. cheesmanii (Foolad et al., 2007). Sin embargo, los progresos logrados en 

este campo han sido escasos, debido a la complejidad de los caracteres vinculados a 

este estrés y a los mecanismos fisiológicos, la presencia de numerosos genes, la gran 

influencia ambiental y la respuesta diferencial durante cada fase de desarrollo de la 

planta. En patata, Bedogni et al. (2009) identificaron genotipos tolerantes a estrés hí-

drico en variedades nativas como Sipancachi o Natin Suito. Asimismo, en judía-grano 

las diferentes variedades locales de origen mesoamericano como Common Red Mexi-

can, Flor de Mayo o Apetito han supuesto una fuente muy importante de genes de 

resistencia a la sequía (Singh, 2007).

Para la tolerancia a la salinidad se ha demostrado la existencia de una amplia varia-

bilidad intraespecífica en especies como Sorghum bicolor L. (Igartua y Gracia, 1999) o 

algodón (Ashraf, 2002) y variabilidad interespecífica en especies cercanas a las cultiva-

das como tomate o trigo duro (Munns, 2005). La salinidad afecta a todos los procesos 

fisiológicos de la planta, siendo uno de los más estudiados el ajuste osmótico, el cual 

está también relacionado con el estrés hídrico. Para este carácter se ha identificado 

variabilidad en cultivos como trigo, cebada, arroz, sorgo y maíz. Cuartero et al. (2002) 

también demostraron la existencia de variación en tomate.

Otras fuentes de variación utilizadas en cruzamientos para introgresión de genes 

procedentes de variedades locales para resistencia a enfermedades fúngicas e insen-

sibilidad al fotoperiodo lo podemos encontrar en maíz con el cultivar local ‘Zapalote 

Chico’ de Méjico. En trigo, la variedad japonesa Oria 10 introducida en América en 

1946, tuvo un papel primordial en la denominada Revolución Verde, ya que fue utili-

zada como donante de los genes responsables del enanismo. En ray-grass italiano, un 

conjunto de variedades locales fueron las fuentes de resistencia para la roya, lo que 

tuvo como consecuencia el establecimiento de céspedes en lugares de clima templado 

y subtropical. En alfalfa un ecotipo local iraní se utilizó como donante de la resistencia 

al nematodo del talo. En brásicas, también se han empleado variedades locales como 

fuentes de resistencia a la enfermedad denominada pierna negra (Lema et al., 2010). 

En patata, se ha incorporado germoplasma exótico proveniente de especies silves-

tres y variedades nativas en varios programas de mejora genética para resistencia a 

estreses abióticos. Así, las variedades nativas Imilla lunku, Pintaboca y Waychu qoyllu, 

se han empleado en Bolivia para conferir resistencia a la sequía. También se han utili-
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zado especies silvestres como S. etuberosum, S. hougasii o S. polytrichum, tolerantes a 

sequía o S. vernei, con resistencia a las heladas.

Una estrategia paralela es el desarrollo de nuevos cultivos a futuro para el man-

tenimiento y aumento de la producción agrícola sometida al cambio climático. La do-

mesticación comenzó hace solo 5,000 a 12,000 años para los cultivos más antiguos 

como el maíz, el trigo, la patata y el sorgo, mientras que, los arándanos y el arroz 

silvestre por ejemplo, fueron domesticados más recientemente. Hoy en día, hay cen-

tros de investigación que han iniciado programas de cruzamientos entre formas pe-

rennes de especies como maíz, mijo, arroz, sorgo, girasol y trigo con sus homólogos 

anuales y domesticados para el desarrollo de cultivos de granos perennes. Por otra 

parte, el creciente interés en la bioenergía, también ha alentado la domesticación de 

gramíneas C4, como pasto varilla (Panicum virgatum) y Miscanthus. 

Asimismo, se están dando incitativas sobre la introducción de nuevos cultivos como 

alternativa a algunos existentes y que puedan adaptarse a las nuevas situaciones ambien-

tales. En España, y concretamente en la Región de Murcia, se están probando frutas sub-

tropicales en un claro intento de hacer frente al cambio climático al ser cultivos más resis-

tentes al estrés hídrico, como el mango, la papaya, el aguacate, la chirimoya y la pitahaya.

5. Métodos de mejora para adaptación al cambio climático

Para definir los métodos a utilizar en programas de mejora frente al cambio climáti-

co, hay que tener en cuenta que existen caracteres implicados muy complejos, relacio-

nados con la tolerancia a estreses abióticos, y otros más simples, como a resistencias 

frente a plagas y enfermedades. No obstante, el término adaptación incluye paráme-

tros como vigor temprano, maduración adecuada, respuesta a niveles de fertilización, 

resistencia a altas temperaturas y a sequía o tolerancia al frío. 

Si nos centramos en la resistencia a sequía, hay que identificar los mecanismos im-

plicados, como el escape o la tolerancia. El escape a la sequía tiende a minimizar la 

interacción de ésta con el crecimiento del cultivo y su rendimiento, mientras que la 

tolerancia proporciona una capacidad productiva a pesar de la pérdida de humedad de 

la planta. Los métodos de mejora tienen que estar adecuados a la selección de este tipo 

de caracteres, de base genética muy compleja e influenciados por el medio, es decir, 

con una gran interacción genotipo por ambiente (gxe). Este factor es importante no 

sólo en los caracteres poligénicos, sino también en monogénicos y ambos tipos están 

involucrados en las consecuencias del cambio climático.
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En la tolerancia a la salinidad, si el objetivo de mejora es la obtención de genotipos 

altamente resistentes, cercana a la del agua marina, una estrategia puede ser la domes-

ticación de especies halófitas mediante cruzamientos con especies silvestres, aunque es 

un proceso muy largo. Si se persigue una tolerancia moderada, se partiría de donantes 

sin resistencia extrema, pero genéticamente más próximos (Cuartero et al., 2002).

Básicamente, los métodos de mejora se dividen atendiendo al tipo de reproducción 

de la planta, según sean especies autógamas (reproducción por autofecundación), es-

pecies alógamas (reproducción por polinización cruzada) o especies de multiplicación 

vegetativa. 

En especies autógamas, como el trigo que son homocigóticas, el método más sen-

cillo es la selección masal, mediante eliminación de los genotipos no deseados o por 

selección de los que cumplen los objetivos de mejora. Tiene la ventaja de ser rápido y 

simple, pero con la desventaja de tener que seleccionar para caracteres con alta here-

dabilidad. Otro método es la selección de líneas puras, eligiendo los mejores genotipos 

y evaluando sus descendencias al año siguiente, formando así la nueva variedad con 

las líneas seleccionadas. Este método se aplica a cultivos que necesitan una gran uni-

formidad para operaciones de mecanización o de tipo industrial.

Cuando hay que generar variabilidad es necesario la realización de cruzamientos 

y selección en las generaciones segregantes, bien por el método genealógico o masal. 

También se ha utilizado la técnica denominada ‘bulk selection’, la cual se basa en estra-

tificar cruces para la selección de padres basados en el rendimiento.

En especies alógamas como el maíz, el método más empleado es la obtención de 

híbridos, a partir de líneas puras desarrolladas por autofecundación o la obtención de 

haploides dobles y su duplicación posterior. La ganancia genética inicial que se obtiene 

con los híbridos es muy elevada, pero en los siguientes ciclos decrece paulatinamente. 

Por ello, otro método que se emplea es la selección recurrente cuyo objetivo es acu-

mular alelos favorables en el material de partida y mantener la variabilidad genética. 

Comprende tres fases: desarrollo de progenies, evaluación y recombinación, existien-

do diferentes variantes en el método (Weyhrich et al., 1998).

En la tolerancia a sequía, al tratarse de caracteres poligénicos involucrados, un as-

pecto muy importante es incidir en los aspectos fisiológicos relacionados con la mejora 

del rendimiento. Asimismo, es crucial la determinación de las asociaciones genotipo/

fenotipo para aumentar la eficiencia de los métodos bien tradicionales o bien molecu-

lares (Tollenaar y Lee, 2006). Otra técnica que se emplea tras los cruzamientos para 

generar variabilidad es el retrocruzamiento, muy utilizado para la introducción de ca-
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racteres monógenicos a una variedad ya establecida y asociados generalmente con 

resistencia a determinadas enfermedades.

Las plantas de multiplicación vegetativa son en realidad un clon dentro del cual 

no existe más variación que la no hereditaria, por lo que, la selección intraclonal 

es totalmente ineficaz. Por ello, un método de mejora es producir una población 

heterogénea mediante la reproducción por semilla. El método más empleado y 

apropiado para caracteres de tipo poligénico como los relacionados con el cambio 

climático es mediante la generación de variabilidad por cruzamientos y selección 

en la F1 y generaciones sucesivas (Ruiz de Galarreta et al., 2006). No obstante, es 

preciso realizar una evaluación previa de los genotipos frente a los determinados 

estreses considerados como objetivos de mejora, para realizar una buena elección 

de los parentales. La descendencia obtenida se someterá a las presiones de selec-

ción del estrés ejercidas en las parcelas de los genitores evaluados e involucrados 

en los cruzamientos realizados. En la mejora genética con frutales habrá, además, 

que tener en cuenta la respuesta a la selección del patrón, del injerto y de la inte-

racción de ambos en términos de compatibilidad.

En cualquier caso, en los métodos de mejora genética para caracteres poligénicos 

relacionados con el cambio climático, el reto es poder logra una correcta identificación 

de las plantas tolerantes a estreses en forma eficiente y confiable. El problema a la 

hora de su elección es el gran número de caracteres y parámetros fisiológicos invo-

lucrados en la respuesta de la planta, cuando está sometida a un estrés determinado. 

Asimismo, la eficiencia de un método de selección basado únicamente en el rendimien-

to se ve limitada por la baja heredabilidad de este carácter y la alta interacción entre 

los genotipos y el ambiente. La idea es poder combinar en la descendencia de un cruza-

miento los caracteres fisiológicos relacionados con una alta productividad y tolerancia 

a determinados estreses.

Un aspecto a tener en cuenta para la evaluación de la respuesta fenotípica de los 

materiales a seleccionar a un amplio rango de condiciones agroecológicas es la ne-

cesidad de llevar a cabo ensayos en múltiples localidades y/o años, es decir multiam-

bientes (EMA). El objetivo final de los EMA, y sobre todo cuando nuestros objetivos 

están relacionados con el cambio climático, puede consistir en identificar una serie 

de variedades que muestren un rendimiento superior en un amplio rango de ambien-

tes relacionados con el estrés que estamos evaluando, es decir, de adaptación am-

plia (baja interacción gxe), Otro concepto, es la elección de determinados genotipos 

adaptados a un ambiente muy específico. Este tipo de ensayos son fundamentales 
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para poder evaluar la respuesta de los nuevos materiales que vamos seleccionado y 

consumen una parte muy importante de los recursos disponibles en un programa de 

mejora (Romagosa et al., 2008).

6. Mejora preventiva frente a cambio climático: introgresiómica

La aplicación de los métodos de mejora genética ha permitido que los programas 

de mejora puedan responder con una cierta rapidez a la aparición de nuevos retos y 

necesidades, particularmente cuando se dispone de materiales de élite en un fondo 

genético adaptado (Cubero, 2013). Sin embargo, cuando se debe recurrir a especies 

silvestres o materiales no adaptados como fuentes de variación y el carácter o carac-

teres a introducir son complejos, como muchos de los relacionados con tolerancia a 

cambio climático, el proceso se puede dilatar a lo largo del tiempo, requiriendo varios 

años, si no décadas (Dwivedi et al., 2008). Así, es común que cuando no se encuen-

tran fuentes de variación dentro de la especie cultivada, se deba recurrir a especies 

silvestres relacionadas o formas semidomesticadas (Hajjar y Hodgkin, 2007; Dem-

pewolf et al., 2017). Sin embargo, éstas presentan caracteres desfavorables (Meyer 

y Purugganan, 2013) muchas veces dominantes y poligénicos, que requieren de va-

rias generaciones para su eliminación. Además, en los cruzamientos interespecíficos 

es común el fenómeno del arrastre de ligamiento (“linkage drag”) por el cual puede 

ser difícil eliminar genes desfavorables ligados al gen o región génica de interés de 

la especie silvestre, como en el caso del gen Ty-1que confiere resistencia al virus de 

la cuchara (Tomato Yellow Leaf Curl Virus) introgresado de la especie silvestre Sola-

num chilense en tomate (Verlaan et al., 2011). Así, cuando se debe recurrir a especies 

silvestres como fuentes de variación en programas de mejora, la incorporación efec-

tiva del gen o genes de interés en variedades comerciales puede demorarse muchos 

años (Dempewolf et al., 2014, 2017). De esta forma, en ocasiones se dispone de una 

fuente de variación para un carácter de interés en una especie silvestre, pero su in-

corporación en variedades comerciales se retrasa debido a las dificultades inheren-

tes de la utilización de especies silvestres en programas de mejora (Hajjar y Hodgkin, 

2007; Dwivedi et al., 2008; Meyer y Purugganan, 2013). Para facilitar la utilización 

de especies silvestres en mejora se han realizado multitud de trabajos de pre-mejo-

ra, incluyendo el desarrollo de poblaciones avanzadas de retrocruzamiento, y el de-

sarrollo de colecciones de líneas de introgresión, que facilitan la utilización de genes 

de interés de especies silvestres en la mejora de plantas cultivadas (Valkoun et al., 

2001; Zamir, 2001; Gur y Zamir, 2004; Guerrero et al., 2016).
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Una nueva propuesta para facilitar la incorporación de la diversidad presente 

en las especies silvestres relacionadas con los cultivos desde una perspectiva am-

biciosa y holística, fundamentalmente dirigida a adaptación de los cultivos frente 

a cambio climático,es la denominada “introgresiómica” (Prohens et al., 2017).La 

introgresiómica se ha definido como “el desarrollo sistemático a escala masiva de ma-

teriales y poblaciones portadores de introgresiones de fragmentos genómicos proceden-

tes de especies relacionadas (principalmente silvestres) en un fondo genético de cultivos, 

de forma que se puedan desarrolar nuevas generaciones de cultivares con propiedades 

mejoradas” (Prohens et al., 2017). A este respecto, se propone el desarrollo de múl-

tiples materiales de la especie cultivada con introgresiones de especies silvestres 

o materiales primitivos, de forma que se generen colecciones de materiales que 

amplíen considerablemente la base genética del cultivo. Se trata pues de un tipo 

de mejora preventiva, en un sentido similar al propuesto por McIntosh (1992) para 

abordar el problema de la superación de resistencias a la roya en trigo. Este autor 

sugirió el desarrollo de distintas poblaciones preventivas de mejora que introgre-

sasen genes de resistencia a la roya del trigo, de forma que se dispusiese de mate-

riales de élite con el gen o genes adecuados para la rápida generación de cultivares 

resistentes una vez aparezcan nuevas razas predominantes que superen los genes 

de resistencia de los cultivares comúnmente utilizados. De esta forma la aproxi-

mación introgresiómica se dirige a la generación masiva de materiales para hacer 

frente a los retos y necesidades presentes y futuras en mejora, ya sean predeci-

bles, como la adaptación al cambio climático, o no (Prohens et al., 2017). A este 

respecto, existen dos variantes de la introgresiómica, la denominada “dirigida”, 

cuyo objetivo son determinados objetivos ya sean específicos o generales (como 

adaptación al cambio climático), o “no dirigida”, en que el objetivo es la generación 

de materiales que contengan la mayor diversidad posible procedente de especies 

silvestres, sin buscar deliberadamente un objetivo concreto.

En definitiva, el objetivo fundamental de la introgresiómica consiste en desarro-

llar materiales de mejora que, presentando un fondo genético de la especie culti-

vada, contengan en su conjunto introgresiones de especies silvestres que amplíen 

sustancialmente el fondo genético de la especie cultivada y puedan ser rápidamente 

incorporados en los programas de mejora. Esos materiales pueden acortar conside-

rablemente el tiempo necesario para desarrollar nuevos cultivares con característi-

cas mejoradas, gracias a introgresiones de especies silvestres, especialmente en lo 

que respecta a caracteres complejos como los derivados de adaptación al cambio 

climático (Dempewolf et al., 2014).
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El desarrollo de la introgresiómica típicamente sigue varios pasos (Prohens et al., 

2017). En un primer paso, es necesario identificar los materiales silvestres a utilizar 

para el desarrollo de materiales con introgresiones silvestres, lo cual dependerá del 

tipo de aproximación (“dirigida” o “no dirigida”) y de la disponibilidad de materiales 

de especies silvestres relacionadas, los cuales a menudo se encuentran infrarepre-

sentados en las colecciones de germoplasma (Castañeda-Álvarez et al., 2016). En el 

caso de una aproximación “dirigida” los materiales de silvestres relacionadas debe-

rían seleccionarse por presentar una probabilidad elevada de contener el carácter o 

caracteres de interés, ya sea mediante datos de fenotipado o a partir de información 

sobre los ambientes en los que crece la especie. En este último caso, la utilización 

de estrategias como la FIGS (Focused Identification of Germplasm Strategy), que se 

basa en la asunción de que las especies y accesiones que crecen en un ambiente de-

terminando llevan genes para adaptación a esas condiciones ambientales (Street et 

al., 2016), puede permitir la selección de materiales que puedan ser útiles en la me-

jora del carácter o caracteres de interés. Aunque esta estrategia se ha aplicado efi-

cazmente para identificar variedades locales con tolerancia a estreses abióticos que 

sirvan como fuentes de variación en programas de mejora (Bari et al., 2012; Khazaei 

et al., 2013), su uso en especies silvestres todavía ha sido poco explotado (Street et 

al., 2016). También en la elección de las especies silvestres a utilizar en un proceso 

de introgresiómica es conveniente tener en cuenta el grupo de germoplasma (gene-

pool) al que pertenecen y evaluar los riesgos de obtener materiales de introgresión 

(Prohens et al., 2017). Así, según el concepto de Harlan y de Wet (1971), las especies 

del germoplasma primario son fácilmente cruzables, las del secundario pueden ser 

cruzadas pero el grado de éxito puede ser bajo y la descendencia puede ser parcial-

mente estéril, mientras que las del germoplasma terciario pueden ser difíciles de 

cruzar y requerir técnicas especiales, como el rescate de embriones, para obtener 

descendencias, las cuales a menudo presentan un alto grado de esterilidad.

Una vez identificadas las accesiones de especies silvestres a utilizar un siguiente 

paso es la hibridación y derivación de materiales con introgresiones (Prohens et al., 

2017). A este respecto, la hibridación entre la especie cultivada y sus silvestres rela-

cionadas suele ser más complicada que el cruzamiento entre materiales de la especie 

cultivada (Harlan y de Wet, 1971; Jones, 2003). Aún en el caso de cruzamientos con 

especies del germoplasma primario en ocasiones la dificultad de cultivar plantas sil-

vestres, debido a requerimientos específicos de fotoperiodo, y otros caracteres típicos 

de especies silvestres puede dificultar la obtención de híbridos (Prohens et al., 2017). 

Cuando los cruzamientos son con especies del germoplasma secundario o terciario 
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pueden aparecer barreras reproductivas precigóticas y postcigóticas (Tabla 1) que di-

ficulten la obtención de híbridos interespecíficos (Khush y Brar, 1992). A este respecto 

existen distintas técnicas que, en determinados casos, pueden permitir la superación 

de dichas barreras (Tabla 1). Una alternativa a la hibridación sexual en cruzamientos 

alejados es la hibridación somática (Johnson y Veilleux, 2000), aunque el resultado, 

en caso de obtenerse, es un híbrido poliploide con el que puede ser difícil o imposible 

obtener descendencias.

Tabla 1. Barreras precigóticas y postcigóticas que pueden dificultar la hibridación interespecífica 

entre especies cultivadas y silvestres relacionadas y principales estrategias para superarlas

(basado en Prohens et al., 2017).

Barrera Estrategias para superarlas

Precigóticas
Germinación del polen Tratamientos químicos del estigma

Excisión del estigma 
Utilización de la especie autocompatible como parental 
femenino cuando la incompatibilidad es unilateral

Desarrollo del tubo polínico Mezcla de polen con polen compatible

Fertilización Fertilización in vitro

Postcigóticas
Desarrollo del embrión Rescate de embriones y cultivo in vitro

Cultivo de semillas inmaduras
Modificación del nivel de ploidía

Cuando ya se dispone de híbridos interespecíficos es común recurrir a retrocruza-

mientos para desarrollar materiales con introgresiones de especies silvestres (Zamir, 

2001; Gur y Zamir, 2004). La obtención de híbridos interespecíficos no es garantía de 

obtención de generaciones de retrocruzamiento, ya que éstos pueden ser total o par-

cialmente estériles (De Storme y Mason, 2004). Cuando la esterilidad no es total se 

puede recurrir a utilizar el híbrido interespecífico como parental femenino, ya que el 

polen debe tener alto vigor para germinar y alcanzar el óvulo, algo que no es necesario 

en el gameto femenino (Prohens et al., 2017). También la duplicación del genoma del 

híbrido en ocasiones permite restaurar la fertilidad del mismo (Khush y Brar, 1992; 

Shivanna y Bahadur, 2015) aunque se obtiene un poliploide. Cuando el número de cro-

mosomas de la especie cultivada y la silvestre es el mismo y se duplica el cromosoma 

del híbrido interespecífico se obtiene un tetraploide, que en caso de ser fértil se pue-

de retrocruzar con el parental silvestre al cual se le ha duplicado el genoma. Una vez 

obtenidas una o dos generaciones de retrocruzamiento mediante cultivo de anteras 

o microsporas se puede volver al estado diploide (Prohens et al., 2017). Un aspecto 
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importante en la obtención de retrocruzamientos es que a medida que se avanzan ge-

neraciones de retrocruzamiento, la fertilidad se recupera (Wall, 1970), facilitando la 

obtención de materiales con introgresiones.

El paso final en la introgresiómica para adaptación al cambio climático es la ob-

tención de materiales que puedan ser fácilmente utilizados por el mejorador y que 

contengan en su conjunto una amplia diversidad procedente de especies silvestres 

(Prohens et al., 2017). Básicamente, mediante la selección asistida por marcadores 

en generaciones segregantes se pueden obtener distintos tipos de poblaciones, 

como colecciones de líneas de sustitución cromosómica (CSLs; “chromosome subs-

titution lines”), cada una de las cuales contiene el genoma de la especie silvestre 

excepto para una pareja de cromosomas introducida desde la especie silvestre y 

entre todas representan el genoma de la especies silvestre (Cavanagh et al., 2008), 

líneas de introgresión (ILs; “introgression lines”) que contienen el fondo genéti-

co de la especie cultivada y una parte de un cromosoma de la especie silvestre, 

de forma que al igual que con las CSLs está representado todo, o la mayor parte, 

del genoma silvestre en la colección (Zamir, 2001), o poblaciones multiparentales 

avanzadas de entrecruzamientos (MAGIC; multi-parental advanced generation 

inter-cross) en que entre un conjunto de varios parentales, típicamente 8 o 16, 

se incluya una especie silvestre (Prohens et al., 2017). Cuando se utilizan varias 

especies silvestres para obtener estos tipos de poblaciones, este tipo de coleccio-

nes aumentan considerablemente la base genética del cultivo, al representar en el 

mismo el genoma completo de varias especies silvestres y pueden ser rápidamente 

incorporados en los programas de mejora para adaptación al cambio climático u 

otros caracteres de interés (Prohens et al., 2017).

7. Mejora participativa y evolutiva frente al cambio climático

La biodiversidad agrícola debe estar ligada con las estructuras y relaciones sociales. 

Los agricultores no suelen participar en los procesos de mejora y selección de los culti-

vos, adquiriendo la semilla certificada cada año que posteriormente van a sembrar. Las 

decisiones basadas en la rentabilidad y el beneficio económico han reemplazado a la 

cultura tradicional a la hora de elegir la variedad a cultivar (Hammer et al., 2003). Esto 

ha traído como consecuencia la desaparición progresiva de un conocimiento acumu-

lado a lo largo de los años, así como de la mayoría de las variedades locales empleadas 

en la agricultura convencional.
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En países en vías de desarrollo la situación no es tan crítica, existiendo, además pro-

yectos de mejora participativa. Este tipo de iniciativas se están extendiendo de forma 

progresiva, impulsadas de alguna manera a partir de las variaciones provocadas por el 

cambio climático. Una de las ventajas de este tipo de mejora es la adopción inmediata 

por parte de los agricultores de las variedades obtenidas. Es el caso del CIMMYT con 

maíz en la región de Oxaca (Mejico) o él del arroz en el Nepal (Joshi et al., 2001).

En Colombia, en la zona de Cundinamarca, se lleva a cabo lo que han denominado 

IAP (Investigación Acción Participante) como estrategia comunitaria frente al cam-

bio climático. Esto se ha centrado en acciones como el desarrollo de huertas biodi-

námicas para producción de hortalizas y plantas medicinales, cultivos asociado de 

judía con maíz para mejorar el suelo y aumentar la productividad, elaboración de pa-

nadería por las mujeres de la región, instalación de mercados ecológicos o creación 

de asociación de productores (Mendoza et al., 2015). En otros países como Nicara-

gua se desarrolló la variedad de café Marsellesa en 2013 proveniente de una mejora 

participativa entre pequeños productores y con buenos resultados de producción. 

Asimismo, en Camerún se realizaron experiencias similares con la obtención de nue-

vas variedades de cacao. En la región del Sahel en África, las variedades locales de 

mijo y de sorgo utilizadas por los agricultores familiares poseen una gran capacidad 

de adaptación a las variaciones climáticas en el tiempo y en el espacio, gracias es-

pecialmente a su fotoperiodismo. Se han obtenido variedades de sorgo resistentes 

a la sequía como Soumba y Gnossiconi en Burkina Faso y Mali mediante selección 

participativa junto con los mejoradores (Sourisseau, 2014).

Desde el año 2008 el Centro Internacional de la Papa (CIP), junto con la Red La-

tinpapa, desarrolla programas de selección participativa en Perú para el desarrollo 

y transferencia de variedades de patata, mediante la metodología denominada MyB 

(Mamá y Bebé). Dicha técnica se basa fundamentalmente, en la participación activa 

de los agricultores y actores de la cadena en la selección de variedades, junto con los 

investigadores para la aplicación de los métodos de selección. De esta forma, se han 

liberado las variedades Unica, con tolerancia a las heladas y Serranita. En batata o ca-

mote se obtuvo la variedad INIA100 (de Haan et al., 2017).

Desde otro punto de vista, es necesario resaltar que la evolución es un cambio 

de la estructura genética de una población. Esta puede, o no, mejorar el grado de 

adaptación, entendida aquella como la capacidad para responder genéticamente o 

fenotipicamente al cambio de condiciones ambientales. También se relaciona con el 

concepto de eficacia o aptitud de un individuo para transferir sus genes a la próxi-
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ma generación. Las causas de la evolución son la selección natural, las mutaciones 

y la deriva genética, siendo sólo la primera la que contribuye a mejorar el grado de 

adaptación. La mejora evolutiva basada en la creación de poblaciones variables que 

co-evolucionan de forma gradual en condiciones climáticas desfavorables es otra 

estrategia de adaptación al cambio climático. Los sistemas agrícolas diversificados 

como sistemas agroforestales, sistemas silvopastorales y policultivos, constituyen 

ejemplos de cómo los agroecosistemas complejos son capaces de adaptarse y evolu-

cionar para resistir los efectos del cambio climático.

8. Aplicaciones de la genómica y nuevas técnicas de mejora para 
adaptación al cambio climático

Los nuevos desarrollos de la genómica y nuevas técnicas de mejora genética pue-

den contribuir efectivamente al desarrollo de nuevas variedades adaptadas a cam-

bio climático (Jacobsen y Schouten, 2007; Hartung y Schiemann, 2014; Abberton et 

al., 2016; Prohens et al., 2017). En los últimos años gracias a los avances en nuevas 

técnicas de secuenciación ha tenido lugar un desarrollo espectacular en el desarro-

llo y disponibilidad de marcadores moleculares, mapas genéticos, secuencias de ge-

nomas y transcriptomas y anotaciones de genes (Pérez-de-Castro et al., 2012; Baute 

et al., 2015; Brozynska et al., 2016), que facilita la mejora genética para adaptación 

al cambio climático.

La disponibilidad de plataformas de alto rendimiento que permiten el genotipado 

de marcadores distribuidos a lo largo del genoma es de gran utilidad en el desarrollo 

de CSLs y de ILs (Zamir, 2001; Gur y Zamir, 2004; Pérez-de-Castro et al., 2012). De 

esta forma, se han conseguido este tipo de poblaciones en un amplio número de cul-

tivos (Gur y Zamir, 2004; Dwidevi et al., 2008; Khlestkina et al., 2014). En algunos ca-

sos la obtención de estas colecciones de introgresión se ha realizado dirigida especí-

ficamente al análisis genético e introgresión de genes relacionados con adaptación al 

cambio climático. Por ejemplo, recientemente, Gramazio et al. (2017) han obtenido 

líneas de berenjena con introgresiones de Solanum incanum, una especie silvestres 

emparentada que crece en zonas desérticas y han identificado en las mismas 68 ge-

nes candidatos relacionados con tolerancia a la sequía. También la disponibilidad de 

un amplio número de marcadores permite el mapeo fino y delimitación de los frag-

mentos introgresados, así como la obtención de sublíneas de introgresión (subILs) 

mediante la detección de recombinantes (Wendler et al., 2015; King et al., 2016). 
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Así mismo, la disponibilidad de secuencias de genomas y transcriptomas, permite la 

identificación y búsqueda de variantes alélicas para genes de interés (Ramkumar et 

al., 2016). Además de éstas, existen otras muchas posibilidades de utilización de los 

marcadores genéticos y secuencias genómicas y transcriptómicas en mejora genéti-

ca, las cuales se revisan en trabajos específicos dedicados a ello (Pérez-de-Castro et 

al., 2012; Baute et al., 2015; Kole et al., 2015; Brozynska et al., 2016).

Además de las técnicas derivadas de la genómica, que permiten mejorar la eficien-

cia de los programas de mejora, existen otras técnicas que pueden permitir ampliar 

la variación disponible para el mejorador (Tester y Langridge, 2010; Hartung y Schie-

mann, 2014). Una de ellas es la transformación genética, en la que mediante la inser-

ción de genes y secuencias reguladoras de otros organismos es posible obtener feno-

tipos que no serían posibles mediante hibridación o mutación. Así, se han obtenido 

plantas transgénicas en distintos cultivos con mayor tolerancia a sequía y a salinidad 

(Bita y Gerats, 2013; Lawlor, 2013; Fita et al., 2015), estreses abióticos que serán más 

frecuentes con el cambio climático (Rosenzweig et al., 2014). Así, recientemente se 

han liberado las primeras variedades de maíz transgénico con tolerancia a la sequía 

(Nemali et al., 2015). También, la obtención de plantas transgénicas para otros carac-

teres, como resistencia a plagas y enfermedades ha probado ser de gran utilidad, con 

nuevos fenotipos e importantes mejoras, siendo cultivadas en más de 185 millones de 

hectáreas en 2016 (ISAAA, 2016). Sin embargo, en muchos países, y particularmente 

en Europa, existe un rechazo social a los cultivos transgénicos y la legislación es muy 

estricta para la autorización de nuevas variedades y cultivos transgénicos (Lutz, 2015).

Una alternativa a las plantas transgénicas para aumentar la variación disponible 

para el mejorador son las denominadas “nuevas técnicas de mejora genética” (NPBT; 

new plant breeding techniques) (Lusser et al., 2011; Hartung y Schiemman, 2014). 

Entre estas se encuentra la cisgénesis (Jacobsen y Schouten, 2007), que consiste en 

la transformación genética utilizando genes procedentes de especies sexualmente 

compatibles con el cultivo sin que en el resultado final existan genes marcadores o 

seleccionables procedentes de otros organismos (Cardi, 2016). A pesar de su po-

tencial, la cisgénesis ha sido poco utilizada para tolerancia a estreses abióticos; en 

cambio, ha demostrado su utilidad en conferir resistencia a estreses bióticos (Park 

et al., 2009). Sin embargo, a pesar de que las plantas cisgénicas son similares a las 

obtenidas por técnicas convencionales, como aquellas obtenidas por translocación 

inducida (Jacobsen y Schouten, 2007), en determinados países, la incertidumbre le-

gal dificulta su uso (Hartung y Schiemann, 2014).
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Otra de las nuevas técnicas muy prometedoras entre las NPBT es la edición gené-

tica basada en el sistema CRISPR/Cas9 (Belhaj et al., 2013; Kole et al., 2015; Cardi, 

2016). Mediante este sistema es posible la modificación de la secuencia de genes y 

reguladores, siendo la secuencia final obtenida indistinguible de una mutación es-

pontánea (Cardi, 2016). Es por ello, que la edición genética mediante CRISPR/Cas9 

ofrece un amplio potencial en la mejora genética de plantas, incluyendo el desarrollo 

de plantas adaptadas a cambio climático. Por ejemplo, en maíz, mediante la modi-

ficación mediada por CRISPR/Cas9 de un gen regulador de la respuesta a etileno, 

se han creado variantes alélicas que confieren una mayor tolerancia a la sequía (Shi 

et al., 2017), demostrando el potencial de esta tecnología para obtener plantas con 

mayor adaptación al cambio climático. No obstante, al igual que el resto de NPBT, 

entre las que se incluyen mutagénesis dirigida, la metilación de ADN dependiente de 

ARN, o la mejora reversa (reverse breeding) (Hartung y Schiemann, 2014), la legis-

lación aplicable a la edición genética está en discusión en muchos países, existiendo 

también un alto grado de escepticismo entre los consumidores sobre su seguridad 

(Lusser et al., 2011; Hartung y Schiemann, 2014). 

9. Conclusiones

El cambio climático supone un reto sin precedentes para los mejoradores, los cua-

les debemos obtener variedades que permitan seguir aumentando la producción y la 

calidad de los cultivos en un escenario de cambio climático. Ello va a requerir realizar 

un énfasis en la tolerancia a estreses abióticos y bióticos, que se verán intensificados 

por el cambio climático, y en la resiliencia de los cultivos. Especial atención requiere 

la erosión genética causada por el cambio climático, tanto en las especies cultivadas 

como en las silvestres relacionadas, por lo que es necesario adoptar medidas para su 

conservación. La mejora para adaptación al cambio climático puede beneficiarse de la 

variación disponible en las especies silvestres relacionadas y en las razas locales adap-

tadas a ambientes extremos. A este respecto, la aplicación de nuevas aproximaciones 

como la introgresiómica, puede permitir ampliar considerablemente la base genética 

de los cultivos. Esas nuevas aproximaciones, utilizando las herramientas disponibles 

para el mejorador, en combinación con programas de mejora participativa y evolutiva, 

son necesarias para el desarrollo de una nueva generación de variedades que permi-

tan hacer frente al escenario de cambio climático. Confiamos que, al igual que ha ocu-

rrido en el último siglo, los desarrollos actuales y futuros en genética y mejora vegetal 

permitan afrontar exitosamente este importante reto.
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Capítulo II. 

RETOS QUE DEBEN AFRONTAR 
LOS BANCOS DE GERMOPLASMA 
COMO RECURSO PARA HACER 
FRENTE AL CAMBIO CLIMÁTICO

1. Introducción

Los bancos de germoplasma conservan una amplia diversidad de materiales 

incluyendo cultivares modernos, cultivares obsoletos, variedades locales o tradi-

cionales, líneas de mejora, colecciones de mutantes y especies silvestres emparen-

tadas con los cultivos (denominadas parientes silvestres de los cultivos -PSC- en 

castellano y crop wild relatives -CWR- en inglés), que alimentan directamente los 

programas de mejora, proporcionando los materiales base, a partir de los cuales 

se desarrollarán las nuevas variedades. Los mejoradores conservan sus recursos 

vegetales y disponen de sus propias colecciones de germoplasma, pero sólo los 

bancos debidamente organizados, tienen la capacidad de conservar a corto y largo 

plazo una gran diversidad de materiales, atendiendo las necesidades de los diver-

sos actores implicados y para distintos propósitos, tanto actuales como futuros. 

Los bancos de germoplasma pueden también contribuir a la investigación que lleva 

al desarrollo de nuevos cultivares, proporcionar directamente semilla a los agricul-

tores y, en el caso de bancos que conservan plantas de multiplicación vegetativa in 

vitro, distribuir material libre de virus, contribuyendo así al saneamiento de los cul-

tivos. También, los bancos deben ser una reserva de semillas de utilización directa 

en caso de desastres, como ya ha ocurrido con las guerras de Angola o Ruanda, o 

de tipo ambiental como el huracán Mitch en América Central (FAO, 2015a), en es-

tos casos, las semillas proporcionadas por determinados bancos de germoplasma 

supusieron la recuperación de algunos cultivos en una agricultura devastada por 

estos motivos. Finalmente, citar el uso de semillas enviadas por el International 

Center for Agricultural Research in the Dry Areas (ICARDA) a la Bóveda global de 

semillas de Svalbard, estas semillas han sido enviadas a las nuevas instalaciones de 
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esta organización en Líbano y Marruecos que han sustituido al banco originalmen-

te situado en Alepo, Siria (Bhattacharya, 2016). 

La mayoría de bancos de germoplasma de pequeño tamaño proporcionan semillas 

a nivel nacional y local. Sin embargo, los centros pertenecientes al Consultative Group 

for International Agricultural Research (CGIAR) y otros grandes bancos nacionales 

como los de Australia, Brasil, Canadá, China, Alemania, Holanda, Federación Rusa, Es-

tados Unidos y el Banco Nórdico o el Centro Agronómico Tropical de Investigación 

y Enseñanza (CATIE) distribuyen muestras a nivel internacional. El World Vegetable 

Center de Taiwán es también uno de los bancos más importantes a nivel mundial, so-

lamente entre este centro y los del CGIAR se distribuyeron más de un millón de mues-

tras en un periodo de 12 años hasta 2010 (Lusty et al., 2014), poniendo de manifiesto 

el papel de los bancos de germoplasma en la seguridad alimentaria mundial.

Es de vital importancia que la variabilidad genética necesaria para adaptar la agri-

cultura a futuros cambios, conservada actualmente en los bancos de germoplasma, no 

se pierda por negligencia del presente. Aunque en muchos aspectos el cambio climáti-

co no tiene por qué suponer un cambio drástico en el uso de los bancos de germoplas-

ma, la aceleración de este cambio supondrá una urgencia mayor en la utilización de los 

materiales conservados, lo cual generará nuevos retos para poder atender una deman-

da presumiblemente creciente. Será necesario ampliar las colecciones con materiales 

de los principales cultivos aún no recolectados, pero también con cultivos minorita-

rios e infrautilizados y especies silvestres emparentadas, materiales estratégicos para 

proporcionar adaptación a condiciones extremas de cultivo. Será también necesario 

optimizar la información disponible del germoplasma conservado para facilitar su uso, 

acelerar los trabajos de caracterización y de evaluación implementando nuevas cola-

boraciones y facilitar su distribución a corto y largo plazo. Todo ello porque el reto es 

poder responder con rapidez y con el material más apropiado a peticiones de mejo-

radores y agricultores que demandan variedades o especies silvestres con potencial 

adaptación a determinados estreses bióticos o abióticos. 

2. Sabiendo qué está conservado, dónde está y cómo está 

Antes de intentar dar respuesta a unas cuestiones tan amplias en un espacio tan 

reducido hay que mencionar que la información se va a centrar en la conservación ex 

situ en bancos de germoplasma públicos, sin desarrollar, por falta de información glo-

bal, ni la conservación in situ u on farm, la situación en bancos privados, locales o en 
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los bancos comunitarios de semillas, aun sabiendo que tienen un papel esencial en la 

seguridad alimentaria en muchos lugares del mundo (Vernooy et al, 2016).

La información más actualizada respecto a colecciones de germoplasma de recur-

sos fitogenéticos para la alimentación y la agricultura (RFGAA) se sintetiza en el Se-

gundo Informe de la FAO sobre el Estado Mundial de los Recursos Fitogenéticos para 

la Alimentación y la Agricultura, publicado por la Organización de las Naciones Unidas 

para Alimentación y la Agricultura (FAO, 2010). Según este informe, en el momento 

de su redacción, se conservaban aproximadamente 7,4 millones de entradas en 1.750 

bancos de germoplasma, de las que aproximadamente el 30% son entradas únicas, ha-

biendo por lo tanto un alto estado de duplicación de muestras debido a los intercam-

bios entre bancos.

Considerando el estatus biológico de los materiales conservados, la mayor parte 

corresponde a variedades tradicionales (De la Rosa y Martín, 2016), también llamadas 

variedades locales o criollas en castellano o “landraces” en inglés, así como a especies 

silvestres. La distribución de materiales entre estos dos grupos no es homogénea ya 

que, mientras que de los cultivos de amplia distribución mundial, como son trigo, arroz, 

maíz y judías, se conservan miles de muestras, en algunos casos duplicadas en diferen-

tes instituciones, hay un claro déficit en cuanto a la disponibilidad de cultivos minori-

tarios o infrautilizados y de especies silvestres emparentadas con las cultivadas (Agui-

rre- Gutierrez et al, 2017) y en algunos casos los bancos han centrado sus actividades 

en el mantenimiento de líneas avanzadas de mejora. Finalmente, se debe mencionar 

que hay un número importante de materiales de los que no se dispone de información 

en cuanto a su estatus biológico, lo que sin lugar a dudas es una situación que dificulta 

enormemente su utilización. 

Los gestores de bancos de germoplasma han buscado siempre sistemas de orga-

nización de los materiales que faciliten su trabajo. Puesto que el número de taxones 

conservados es muy grande, la clasificación por grupos taxonómicos como podría ser 

familias o géneros botánicos, generalmente no se ha considerado, siendo sustituida 

por una agrupación de taxones por grandes grupos de uso, que están integrados por 

diferentes familias botánicas. Así, es frecuente agrupar cereales, leguminosas grano, 

hortícolas, forrajeras, plantas aromáticas y medicinales, frutales…. Evidentemente, 

hay especies que según la fuente consultada se pueden localizar en diferentes grupos. 

Este sistema de trabajo es el empleado en el mencionado Segundo informe sobre el 

estado de los recursos fitogenéticos de la FAO, donde se indica que el grupo más re-

presentado es el de los cereales (35% de las entradas), seguido de leguminosas grano 
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(17%), plantas forrajeras (15%) y hortícolas (12%) y en menor cuantía frutales, oleagi-

nosas, especies aromático-medicinales, raíces y tubérculos y otros cultivos. Un análi-

sis más detallado de estos datos permite asegurar que se conservan principalmente 

muestras o accesiones pertenecientes a las especies más comunes en alimentación 

animal y humana, y mayoritariamente de aquellas que se reproducen por semillas or-

todoxas en cuanto a su conservación, frente a las especies de reproducción vegetativa 

o de semillas recalcitrantes o intermedias.

Evidentemente, y habiendo pasado casi diez años desde que se iniciaron los traba-

jos que dieron lugar al informe de la FAO, estos datos han cambiado y se puede asegu-

rar, sin temor a equivocarse, que estos números han aumentado para todos los grupos 

y especies y que se están haciendo esfuerzos por resolver las carencias detectadas, 

tratando de fomentar la conservación in situ en espacios protegidos de las especies 

silvestres y la recuperación para utilización directa de variedades tradicionales en sis-

temas agrícolas sostenibles. 

En el ámbito mundial, una parte muy importante de las colecciones se conservan 

en los once bancos de la red del CGIAR. Cada una de estas colecciones se estableció 

en centros internacionales expertos en cultivos concretos, en los que la conservación 

de los materiales básicos para sus programas de mejora es una actividad de trabajo 

prioritaria. A nivel nacional un número muy importante de países ha desarrollado en 

mayor o menor medida sistemas de recursos fitogenéticos. Según datos disponibles en 

la base de datos mundial de RFGAA Genesys, destacan en cuanto a número de mues-

tras conservadas, además de los del CGIAR, los bancos Nottingham en el Reino Unido 

por su colección de más de 600.000 entradas de Arabidopsis, el de la Federación Rusa, 

por las colecciones de cereales iniciadas por NI Vavilov a principios del siglo XX, el aus-

traliano de granos con más de 138.000 entradas de cereales y leguminosas entre otros 

o los bancos estadounidenses del USDA. 

En España, el interés formal por la conservación de los RFGAA se materializó por 

primera vez en una Orden Ministerial de 1981, que plasmó la importancia que habían 

adquirido estas actividades en los años 70 del siglo XX, aunque antes ya se habían de-

sarrollado actividades de recolección y conservación de colecciones de vid, cereales 

de invierno, manzano, maíz y especies silvestres. En la actualidad la red de bancos de 

germoplasma vegetal del Programa Nacional de RFGAA está formada por más de 30 

bancos, dependientes de diferentes entes públicos y que han sido financiados por el 

INIA a través de los proyectos de acciones complementarias de conservación o de 

investigación; un segundo rasgo común a estas colecciones es que su información de 
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pasaporte está incluida en el Inventario Nacional, que se puede consultar a través de la 

dirección http://wwwx.inia.es/inventarionacional/. Estas instituciones conservan ma-

yoritariamente colecciones de semillas, principalmente especies hortícolas, cereales, 

leguminosas, especies forrajeras y silvestres y en menor cuantía, pero con una gran im-

portancia para el sector agrícola del país, especies de multiplicación vegetativa como 

vid, olivo y diversas especies frutales.

Tabla 1. Colecciones financiadas a perpetuidad por el Global Crop Diversity Trust 

(fuente: Global Crop Diversity Trust: https://www.croptrust.org/our-work/

supporting-crop-conservation/global-genebank-partnership/)

Cultivo Institución País

Almorta ICARDA Siria

Aroideas comestibles SPC Fiji

Arroz IRRI Filipinas

Banana y Plátano Bioversity International Bélgica

Batata CIP Perú

Casava CIAT Colombia

Casava IITA Nigeria

Cebada ICARDA Siria

Forrajes ILRI Etiopia

Forrajes ICARDA Siria

Garbanzo ICRISAT India

Haba ICARDA Siria

Judía CIAT Colombia

Lenteja ICARDA Siria

Maíz CIMMYT México

Mijo perla ICRISAT India

Ñame SPC Fiji

Ñame IITA Nigeria

Sorgo ICRISAT India

Trigo CIMMYT México

A pesar de las críticas recibidas, hay un consenso amplio en que el sistema de conser-

vación en bancos de germoplasma ex situ es el más eficaz y rentable a gran escala, aun-

que ya desde los años 90 los organismos internacionales avisaron sobre los problemas 

a los que se enfrentaba este sistema, incluyendo a) las deficiencias en el mantenimiento 
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de estructuras de conservación a largo plazo, b) la falta de duplicados de seguridad y c) 

los problemas asociados a la regeneración de la gran cantidad de muestras. Más de 20 

años después los problemas siguen siendo los mismos. Fu (2017) indica que persisten los 

problemas de financiación, instalaciones y personal para conservar todas las coleccio-

nes de los bancos y que, además, se han incrementado de manera notable en los últimos 

años. Entre las posibles soluciones para solventar estos problemas se puede citar el con-

venio entre bancos del CGIAR y otras organizaciones internacionales con interés en la 

conservación de germoplasma, como la Secretaria de la Comunidad del Pacífico (SCP) y 

el Global Crop Diversity Trust, por el que esta organización se compromete a financiar 

de forma estable las colecciones de los 17 cultivos más importantes para la alimentación 

mundial que se detallan en la Tabla 1. En este punto también es obligatorio mencionar el 

esfuerzo que se está realizando por conservar duplicados de seguridad en las instalacio-

nes de la Bóveda Global de Semillas de Svalbard, en Noruega, que en la actualidad man-

tiene casi 900.000 entradas procedentes de prácticamente todos los países del mundo. 

3.	Asegurando	el	mantenimiento	de	los	recursos	fitogenéticos:	
racionalizando colecciones y estableciendo duplicados de se-
guridad

Como se ha visto en el punto anterior, el gran esfuerzo y recursos dedicados a la 

recolección de germoplasma han dado fruto y en el momento actual existe una ingente 

cantidad de materiales conservados. Sin embargo, además de otras actividades, como 

la regeneración, caracterización y evaluación, que sin duda facilitan y promueven su 

uso, hay un aspecto fundamental que debemos considerar: asegurar la conservación 

del germoplasma existente en la actualidad. En este sentido, es esencial la existencia de 

sistemas nacionales que aseguren la protección de las colecciones frente a desastres 

provocados por el cambio climático o cualquier otro imprevisto. Las políticas naciona-

les a este respecto no están exentas de sufrir variaciones en cuanto a las prioridades. 

Desastres de diversa índole provocados por el cambio climático pueden repercutir en 

cambios en los presupuestos y ello redundar en desviar las prioridades hacia otros as-

pectos distintos de la conservación de germoplasma. La visión a largo plazo debería 

primar en estas circunstancias, no dejando sin recursos suficientes a lo que sin duda 

es la solución a problemas de un futuro ya a corto plazo. Esta falta de financiación oca-

siona, en la mayoría de los casos, una escasez de mano de obra especializada que se 

suele paliar con contratos temporales o participación de personal en formación, lo que 
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repercute negativamente, tanto en la eficiencia en el trabajo, como en la correcta apli-

cación de las normas básicas de manejo del material vegetal.

El cambio climático supondrá, muy probablemente, el aumento de situaciones 

imprevisibles que pueden provocar desastres naturales con mayor frecuencia, los 

cuales pueden afectar también al germoplasma conservado en los bancos. Ejemplos 

de esta situación son las inundaciones sufridas por el banco nacional de Filipinas 

en 2011, donde una parte de las 20.000 entradas de arroz se perdieron irremedia-

blemente (Snook et al., 2011). Las tormentas tropicales, de creciente frecuencia y 

virulencia, son una importante preocupación a lo largo del Pacífico, especialmente 

para bancos que conservan plantas de multiplicación vegetativa, como es el caso del 

Centro para Cultivos y Árboles del Pacífico (Center for Pacific Crops and Trees, Ce-

PaCT), en Suva, Fiji. Las colecciones de coco están también expuestas a amenazas 

ocasionadas por patógenos y degradación ambiental, muchas veces ocasionados por 

el cambio climático. Una estrategia en estudio es la descentralización de la colec-

ción, repartiendo el germoplasma en pequeñas “islas” con una o dos variedades. Esta 

técnica de aislamiento geográfico, también llamada “polymotu” (poly: muchos, motu: 

isla) reduce la expansión de los patógenos, aísla reproductivamente las variedades y 

minimiza el riesgo de perder la colección (Bourdeix et al., 2011). Otros ejemplos del 

peligro al que están expuestas las colecciones de germoplasma debido a los desas-

tres naturales han sido el huracán Mitch de 1998, que dañó de forma severa la co-

lección de germoplasma de banano en América Central y las inundaciones causadas 

por el fenómeno de “El Niño” en Ecuador (FAO, 2015a). Frente a estos desastres que 

afectan a las colecciones mantenidas en el campo se plantea el establecimiento de 

colecciones in vitro como duplicados de seguridad.

El reto al que se enfrentan los bancos de germoplasma para asegurar los materia-

les conservados es redoblar los esfuerzos en establecer duplicados de seguridad de 

las colecciones. Como se ha comentado anteriormente, sólo el 30% de las entradas 

conservadas en los bancos son muestras originales (FAO, 2010). Lejos de resolver el 

problema de perder el germoplasma conservado, esta enorme cantidad de duplicados, 

que no están correctamente identificados en cada banco, lleva a una redundancia en 

los trabajos de mantenimiento de las mismas entradas en diversas instituciones. Es 

urgente, pues, la supervisión de las colecciones existentes y su racionalización para 

alcanzar el objetivo del establecimiento de los duplicados de seguridad de forma or-

ganizada. Ésta ha sido una de las prioridades del ECPGR. Todos los grupos de trabajo 

han contribuido activamente en el establecimiento de cajas negras conservadas en 
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bancos de germoplasma del mismo o de diferentes países, que ayuden a paliar la pér-

dida de germoplasma debido a los previsibles desastres naturales que puedan surgir 

como consecuencia del cambio climático. El Grupo de Documentación e Información 

del ECPGR ha desarrollado la herramienta informática PGR Duplicate Finder (http://

ecpgr.cgn.wur.nl/aegis/AEGISDF/), basada en los datos de pasaporte, que facilita la 

identificación de duplicados entre bancos. Estas actividades de racionalización son un 

primer paso imprescindible para preparar los bancos de germoplasma frente al reto de 

una mayor utilización de los mismos. Nuestro país lleva años trabajando a este respec-

to y una gran parte de los recursos fitogenéticos conservados en los distintos bancos 

dispone de una copia de seguridad en el Centro Nacional de Recursos Fitogenéticos, a 

la vez que se avanza en la identificación de duplicados entre distintos bancos estable-

cidos por intercambio de materiales a lo largo del tiempo.

4. Mejorando la documentación

El interés en la conservación de los RFGAA tiene una doble vertiente, en primer lu-

gar la conservación per se, para conocer la diversidad del mundo que nos rodea y para 

preservarla, en la medida de lo posible, de la erosión genética, y en segundo lugar para 

su utilización como una herramienta imprescindible para dar respuesta a la demanda 

creciente de producción de alimentos, más acuciante si cabe, en los nuevos escenarios 

de cambio climático. Uno de los puntos clave que favorece la utilización de RFGAA es 

dar a conocer estos recursos de la forma más amplia posible, estableciendo y mante-

niendo sistemas de documentación amplios. La documentación de las colecciones de 

germoplasma incluye varios grupos de datos: datos de pasaporte, caracterización y 

evaluación y de gestión de las colecciones. Los dos primeros grupos facilitan la selec-

ción y utilización de muestras por parte de los usuarios mientras que los últimos se 

manejan a nivel interno en los bancos.

El establecimiento de los sistemas de documentación debe empezar en cada ins-

titución que conserva una colección, donde los materiales deben estar identificados, 

al menos, con datos de pasaporte. Con el fin de poder comparar materiales conserva-

dos en distintas instituciones es recomendable que se utilicen variables identificado-

ras comunes, recomendándose en el ámbito internacional el uso, al menos parcial, de 

los descriptores incluidos en los datos de pasaporte multicultivo (MCPD) publicados 

por FAO/Bioversity International (Alercia et al, 2015). En el caso de la mayoría de los 

países europeos, las bases de datos de las diferentes instituciones se unifican y publi-
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can conjuntamente en forma de inventarios nacionales, que a través de las personas 

focales nacionales se incluyen en la base de datos europea EURISCO, gestionada por 

el ECPGR desde la sede del IPK en Gatersleben en Alemania, accesible a través del en-

lace https://eurisco.ipk-gatersleben.de, que en enero de 2018 incluía información de 

casi dos millones de entradas conservadas en 43 países pertenecientes a casi 43.000 

especies de 6.000 géneros botánicos. Además, EURISCO pretende ser una plataforma 

que informe y guie a sus participantes a cumplir con las obligaciones y los compro-

misos internacionales contraídos por sus países (Weise et al, 2017). Históricamente, 

en el ECPGR se han mantenido bases de datos por cultivos, en las que además de la 

información de pasaporte, cada responsable de la red tenía el cometido de ampliar la 

información con datos de caracterización y evaluación; después de unos años de fun-

cionamiento el sistema no ha sido todo lo eficaz que se esperaba, por eso en estos mo-

mentos se barajan dos opciones a) el diseño de portales con información por cultivos y 

b) la incorporación de datos C&E en EURISCO. 

En un intento de crear un sistema de documentación que dé cobertura mundial a 

las colecciones de los 17 cultivos más importantes para facilitar su uso, en 2011 se es-

tableció la base de datos on line denominada Genesys (https://www.genesys-pgr.org/

es/welcome) que, en enero de 2018, incluía datos de pasaporte de más de 3,5 millones 

de entradas conservadas en 435 instituciones, entre las que se encuentran los bancos 

europeos que aportan su información a través de EURISCO, los bancos del CGIAR, el 

sistema de recursos genéticos de Estados Unidos (USDA, ARS, NPGS) y los datos de 

SINGER (System-wide Information Network for Genetic Resources), que en ese mo-

mento era la red de información de los bancos del CGIAR. El sistema permite hacer 

búsquedas por datos de pasaporte, de caracterización y variables ambientales.

A nivel internacional hay otras iniciativas que pretenden reunificar información y 

hacerla accesible de forma fácil y amigable, entre las que se pueden citar la Plataforma 

GRIN Global, promovida por el Global Crop Diversity Trust, Bioversity International y 

el Servicio de Investigación Agraria de Estados Unidos, cuya primera versión se lanzó 

en 2011 y que se ha puesto a disposición de todos los bancos del mundo. Esta plata-

forma está diseñada para incluir datos de pasaporte, de gestión, de caracterización 

fenotípica y genotípica y sobre el estado sanitario de la muestra y los requerimien-

tos para su intercambio. Con unos objetivos semejantes, pero tratando de simplificar 

el funcionamiento del sistema, se está desarrollando y poniendo a disposición de los 

usuarios el sistema de bases de datos de germoplasma del CATIE, en Costa Rica (ht-

tps://bancodegermoplasma.catie.ac.cr/sbdg/?view=bancos) que está siendo evaluado 
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por diferentes países del entorno. Otro ejemplo reciente es el desarrollo del sistema 

de documentación del Centro Nacional de Recursos Genéticos (CNRG) de México, 

que incorpora información de recursos fitogenéticos de distintos subsistemas (agrí-

cola, forestal, acuático, pecuario y microbiano) mantenidos como diferentes tipos de 

muestras como son hojas, semillas o ADN (Yamasaki et al, 2016). Entre los casos de sis-

temas ya establecidos que incorporan diferentes tipos de datos, se podrían citar casos 

de éxito que ya son funcionales como el sistema del CGN (banco de germoplasma de 

la Universidad de Wageningen) que se puede consultar en https://cgngenis.wur.nl/ o 

el del USDA de estados unidos (https://npgsweb.ars-grin.gov/gringlobal/search.aspx).

Los ejemplos mencionados ilustran el interés mundial por hacer accesible la informa-

ción de las colecciones de germoplasma, que ha llevado al desarrollo de diferentes inicia-

tivas, a la vez que ponen de manifiesto la complicación que ha tenido hasta el momento 

la incorporación de datos de distinta naturaleza en el mismo sistema de documentación. 

A pesar de la ingente labor de captación de información y construcción de bases datos, la 

utilidad de las mismas para una búsqueda inmediata de información acerca de variedades 

adaptadas al cambio climático aún no es posible. Hace falta, no sólo completar la informa-

ción de pasaporte de las entradas aún no incluidas en las bases, sino mejorar la información 

disponible de las que ya lo están. Entre las vías que se estudian, y que pueden paliar la falta 

de datos, se encuentra la utilización de datos ecogeográficos asociados a los lugares de 

origen de las muestras de germoplasma, disponibles en diferentes sistemas de informa-

ción geográfica, y que pueden ser incorporados como datos de adaptación a determinadas 

condiciones ambientales, siempre y cuando se disponga de coordenadas de alta calidad 

del lugar de origen de la entrada. Partiendo del principio de que las plantas se adaptan al 

entorno en el que se han desarrollado a lo largo del tiempo, las características del entorno 

pueden informar sobre las características de estas plantas y la información de estas varia-

bles ecogeográficas puede ser empleada como elemento informativo de alto valor a la hora 

de manejar colecciones de germoplasma para actividades tales como el establecimiento 

de colecciones nucleares basadas en características de adaptación (Parra-Quijano et al, 

2011). Valiosas colecciones históricas carentes de una buena información de pasaporte 

pueden verse beneficiadas de estas posibilidades, facilitando así su utilización.

Además, la información histórica y cultural que aportan los agricultores, botánicos, 

horticultores o campesinos durante las expediciones de recolección, así como el cono-

cimiento de la población local con respecto al origen de una accesión o su resistencia a 

plagas y enfermedades, resulta de interés para la utilización del germoplasma conservado 

en los bancos. Estos conocimientos son consecuencia de siglos de adaptación dinámica al 
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entorno, por lo que concentran un enorme potencial para afrontar un futuro con incer-

tidumbres donde la sostenibilidad es el factor clave. Esta información es el denominado 

conocimiento tradicional, que la Ley 42/2007 de 13 de diciembre, del Patrimonio Natu-

ral y de la Biodiversidad, define en su artículo 3.4. como “el conocimiento, las innovaciones y 

prácticas de las poblaciones locales ligados al patrimonio natural y la biodiversidad, desarrolladas 

desde la experiencia y adaptadas a la cultura y el medio ambiente local”. Sin embargo, en gene-

ral, esta información no está disponible en los bancos de germoplasma. Este vacío de infor-

mación ha impulsado el desarrollo de estrategias para la investigación y la conservación de 

los conocimientos tradicionales, que además de su indudable valor histórico-cultural, su-

ponen una enorme valía en el contexto de cambio global, incluido el cambio climático. Así, 

el Ministerio de Agricultura, Alimentación y Medio Ambiente, consciente del valor y de la 

urgencia que tiene la recopilación de las prácticas tradicionales, ha promovido la puesta 

en marcha del Inventario Español de Conocimientos Tradicionales relativos a la Biodiver-

sidad (Pardo de Santayana et al., 2014) y del Inventario Español de Conocimientos Tradi-

cionales relativos a la Biodiversidad Agrícola. Por su parte, la Red Andaluza de Semillas 

ha publicado la “Guía de conocimiento sobre utilización y manejo tradicional ligadas a las 

variedades autóctonas” (Red Andaluza de Semillas”Cultivando Biodiversidad”, 2011)

A pesar de los datos expuestos, la documentación de colecciones para facilitar su uti-

lización tiene que mejorar porque, según el Segundo Informe FAO, poco más de la mitad 

de los recursos conservados en el mundo tiene alguna información asociada Es preci-

so buscar soluciones trabajando con metodologías sencillas y amigables que apliquen a 

los datos los principios FAIR (Findable, Accessible, Interoperable, and Re-usable), para 

lo que se propone, entre otras medidas, el uso de doi (Digital Object Identifiers) como 

identificadores permanentes únicos propuestos en el sistema de información GLIS de 

FAO, que pretende dar respuesta al Artículo 17 del Tratado Internacional de RFGAA que 

indica “que las Partes Contratantes deben cooperar en la elaboración y fortalecimiento de un 

Sistema Mundial de Información de intercambio de datos sobre todos los aspectos relativos a 

los recursos fitogenéticos”. El sistema permitirá hacer un seguimiento de los movimientos 

de cada recurso fitogenético, así como facilitar el acceso a toda la información que se ha 

generado en los diferentes procedimientos en los que se emplea, todo ello con el objeti-

vo final de facilitar el reparto de beneficios derivado de su uso. 

Con este objetivo, y en nuestro entorno más cercano, se trabaja en iniciativas como 

el Repositorio de datos del INIA o el desarrollo de herramientas bioinformáticas de 

gestión de información de colecciones.
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5. Incrementando las colecciones

5.1. ESPECIES SILVESTRES EMPARENTADAS CON LOS CULTIVOS

Las especies silvestres son, sin duda, un recurso de gran interés para la mejora de los 

cultivos por su adaptación en muchos casos a ambientes naturales de condiciones extre-

mas. Además, en sí mismas suponen una fuente de alimentación, en especial en países en 

vías de desarrollo y son una fuente importante de alimentación para el ganado en países 

cuya economía está basada en su explotación. Según el Segundo Informe de la FAO so-

bre Recursos Fitogenéticos (FAO, 2010), se estima entre 50.00 y 60.000 el número de 

especies pertenecientes a los mismos géneros que las especies cultivadas y de las cuales 

700 han sido descritas como de alta prioridad para su conservación por pertenecer a sus 

“gene pools” primario y secundario. Como prueba del interés en estas especies silvestres 

basta señalar que supusieron un 27% de las muestras cedidas por los centros del CGIAR 

en la década de 1996 a 2006 (Lusty et al., 2014). Estas especies son difíciles de conser-

var y regenerar, por eso en algunos casos no se hace pública su existencia, al no estar 

disponibles porque se conserva poca cantidad de semilla. Salvada esta circunstancia, 

el Segundo Informe sobre RFGAA afirma que sólo el 18% de las entradas conservadas 

en los bancos pertenecen a este tipo de materiales y, aunque está demostrado que los 

peticionarios se dirigen a los bancos para solicitar estas especies, su escasa represen-

tación restringe de forma importante su utilización (FAO, 2010). Adicionalmente, se ha 

estimado que entre el 16% y el 22% de las especies silvestres pueden estar en peligro de 

extinción en los próximos 50 años (Jarvis et al., 2008).

El impacto que el cambio climático puede tener sobre ellas no ha sido estudiado en 

profundidad, dependiendo de distintos factores como el tipo de estrés, el taxa, la ca-

pacidad de adaptación a la nueva situación, las posibilidades de migración y dispersión 

o la capacidad de reproducirse si desaparecen determinados agentes polinizadores, 

aunque sí que hay datos que indican que las especies silvestres son más vulnerables al 

cambio climático que las cultivadas y, consecuentemente, debe priorizarse su recolec-

ción (FAO, 2015a).

El interés en la conservación in situ de especies silvestres ha aumentado conside-

rablemente en los últimos años, así como el desarrollo de metodologías para el ma-

nejo de las poblaciones conservadas (Iriondo et al., 2008; Hunter y Heywood, 2010; 

Maxted et al., 2012). También se ha avanzado en la integración de la conservación 

in situ y ex situ para asegurar la conservación y facilitar su utilización. Sin embargo, 

queda mucho camino por recorrer y en los últimos años se están llevando a cabo 
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distintos proyectos que tratan de dar un fuerte impulso a este tema. Así, reciente-

mente en Europa ha habido varios proyectos centrados en la elaboración de listas de 

parientes silvestres de los cultivos, entre ellos el proyecto PGR-secure “Novel cha-

racterization of crop wild relative and landrace resources as a basis for improved 

crop” coordinado por la Universidad de Birmingham (http://www.pgrsecure.bham.

ac.uk/). Entre otros objetivos, se trata de establecer una estrategia europea para la 

conservación de las especies silvestres y variedades tradicionales más prioritarias. 

En España ha participado en este proyecto la Universidad Rey Juan Carlos, que ha 

elaborado la lista de especies silvestres emparentadas con las cultivadas en nuestro 

país (Rubio-Teso et al., 2018). Diversos trabajos, entre ellos algunos desarrollados 

en España (De la Rosa et al., 2013), indican que estas especies están mal represen-

tadas en las colecciones ex situ. Con el objetivo de mejorar esta situación, se está 

participando en el proyecto “Adapting Agriculture to Climate Change: Collecting, 

Protecting and Preparing Crop Wild Relatives” financiado por el Global Crop Di-

versity Trus, a través de un sub-proyecto centrado en la recolección de 25 especies 

silvestres emparentadas con los cereales de invierno y las leguminosas grano. Otra 

iniciativa europea liderada por la universidad de Birmingham es la recientemente 

iniciada Acción Especial “Farmers Pride”, cuyo objetivo principal es establecer una 

red de mantenedores de germoplasma, incluyendo conservadores ex situ, in situ, me-

joradores y usuarios de diversos tipos para salvaguardar y potenciar el uso del ger-

moplasma conservado en Europa, integrando a la comunidad de usuarios con el fin 

de maximizar su sostenibilidad. 

El reto de los bancos de germoplasma a este respecto es completar las colecciones 

con nuevas expediciones de colectas, lo que conlleva un detallado estudio de las áreas 

de distribución de las especies, y la participación activa en este tipo de proyectos que 

tratan de establecer redes que coordinen los esfuerzos realizados hasta ahora de for-

ma muchas veces inconexa.

5.2. AUMENTANDO EL RANGO DE ESPECIES PARA LA ALIMENTACIÓN: INCREMEN-
TAR Y POTENCIAR EL USO DE ESPECIES MINORITARIAS E INFRAUTILIZADAS

La especialización en cultivos y sistemas de producción que son altamente eficien-

tes en ciertos rangos de temperatura o aportes hídricos puede no ser efectiva a largo 

plazo en todas las áreas de producción. Hay una necesidad urgente de investigar for-

mas alternativas de manejo de la agricultura en las cuales las especies infrautilizadas 

pueden jugar un papel clave. Por especies infrautilizadas (en inglés, Neglected and Un-
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derutilized Plants, NUS) se entiende aquellas cuyo potencial para mejorar el sustento 

de la humanidad no está completamente explotado, debido a su limitada competiti-

vidad con productos agrícolas de la agricultura convencional (Padulosi et al. 2011). A 

pesar de ello, pueden tener una significativa importancia a nivel local, estando alta-

mente adaptadas a condiciones marginales, de ambientes extremos y que pueden por 

tanto contribuir a la diversificación y resiliencia de los agroecosistemas (Padulosi et 

al., 2002). Existe, además, una gran cantidad de especies, que en sí representan una 

amplia oportunidad de encontrar cultivos adaptados a diferentes condiciones y de sa-

tisfacer diferentes propósitos y necesidades. Las ventajas que estos cultivos ofrecen 

incluyen su pre-adaptación a condiciones marginales o extremas de temperatura, hu-

medad, sequía, etc. y su resistencia a plagas y enfermedades. Muchos de estos culti-

vos poseen una amplia variabilidad intraespecífica que puede ser explotada en mejora 

(Williams, 2013).

Ejemplos de especies infrautilizadas son Vigna subterranea, una nutritiva legumino-

sa originaria del oeste de África y cultivada en África Subsahariana. Es muy conocida y 

apreciada por su tolerancia a la sequía y adaptación a crecer en suelos duros y margi-

nales (Andika et al, 2008). Otros cultivos infrautilizados y conocidos por su adaptación 

a la sequía son las especies de mijos menores, empleados particularmente en el Sur 

de Asia. Estos mijos, que combinan caracteres de adaptación a la sequía con unas ex-

celentes cualidades nutricionales, constituyen una oportunidad para el desarrollo de 

áreas frecuentemente afectadas por graves sequías (Padulosi et al., 2009). En España 

existe una gran diversidad de cultivos infrautilizados descrita con detalle en Hernán-

dez (2013). Un ejemplo de éxito en este sentido es la gran extensión y utilización de 

quinoa, que en pocos años ha pasado de ser una especie localizada sólo en el Altiplano 

de los Andes a tener una amplísima distribución y uso mundial.

A pesar del creciente interés por este tipo de cultivos, las especies infrautilizadas 

están muy poco representadas en los bancos de germoplasma (FAO, 2010). Los esfuer-

zos por fomentar la conservación in situ han sido fructíferos en los últimos años, pero la 

conservación ex situ, que asegura con mayores garantías su conservación y disponibili-

dad, es casi inexistente (Heywood y Dulloo, 2005). Esto supone una severa barrera para 

el acceso al germoplasma, su mejora, utilización y promoción. El reto para los bancos de 

germoplasma es potenciar la recolección de este tipo de cultivos antes de que desapa-

rezcan por el uso generalizado de los cultivos mayoritarios, prácticas de monocultivo y 

estandarización del mercado. La información y concienciación sobre su utilización son 

aspectos que también pueden ser asumidos por los bancos de germoplasma. 
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6. Colaborando en la caracterización y evaluación

Como se ha indicado en el apartado correspondiente a la Documentación, el es-

fuerzo dedicado a optimizar la información de pasaporte sobre el germoplasma con-

servado ha sido muy grande y, a pesar de la indudable mejora que debe realizarse, 

se puede decir que en la actualidad hay bases de datos que facilitan el uso del ger-

moplasma principalmente en lo referente a los datos de pasaporte. La situación es 

distinta para datos de caracterización. Como se ha indicado, pocos bancos de germo-

plasma ofrecen información de caracterización on line. Los más importantes a este 

respecto son el World Vegetable Center (AVRDC) (http://seed.worldveg.org/about), 

el National Plant Germplasm System en Estados Unidos (NPGS) (www.ars-grin.gov/

npgs), o en Países Bajos, el Center for Genetic Resources (CGN) (https://www.wur.

nl). En España, también existen datos de caracterización accesibles. Así el CRF tiene 

disponible on line datos de caracterización primaria de las colecciones de cereales de 

invierno y leguminosas grano; el COMAV y el CITA ofrecen datos de caracterización 

de parte de la colección; el IMIDRA ha creado una página web con información de las 

colecciones españolas de vid; el IVIA ha puesto a disposición de los usuarios fichas 

con los datos de sus colecciones de cítricos y la Universidad de Lleida ha publicado 

on line los datos de caracterización de sus colecciones de manzano y peral. Sin em-

bargo, estos datos son totalmente insuficientes para ofrecer posibilidades reales de 

utilización del germoplasma conservado, tal y como se ha indicado en los informes 

publicados sobre el estado de los RFGAA en el mundo (FAO, 1996 y 2010). Desde 

entonces, a pesar de que se han realizado muchas actividades de caracterización, la 

información producida está infrautilizada debido, en gran medida, a la falta de nor-

malización y a las restricciones de accesibilidad. En 1996, el Plan de Acción Mun-

dial resaltó la importancia de la caracterización, tanto como una manera de ayudar 

a vincular la conservación de los RFGAA con su utilización, como para facilitar la 

identificación de deficiencias en las colecciones y el desarrollo de colecciones de re-

ferencia. Actualmente, este problema continúa siendo un obstáculo sustancial para 

su uso en la investigación de cultivos, en general, y en la mejora. En este sentido, el 

reto de los bancos de germoplasma para hacer frente al cambio climático es doble, 

a) hacer accesible a los potenciales usuarios la información ya disponible y b) obte-

ner la máxima información acerca de las características de los materiales conserva-

dos. Este reto requiere ir más allá de las actividades que habitualmente realizan los 

conservadores de germoplasma, y que generalmente se limita a la caracterización 

primaria. Para hacerlo posible hay que cambiar el enfoque hacia uno más integrado 
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que involucre a múltiples actores especializados en el manejo y la utilización de los 

recursos genéticos, como son los mejoradores, los agricultores y los investigadores. 

Este nuevo enfoque puede ayudar a cambiar el panorama respecto a la insuficiente 

información de caracterización y evaluación, contribuyendo a garantizar el suminis-

tro de germoplasma necesario para abordar la mejora frente a estreses bióticos y 

abióticos (Dwivedi et al., 2017). De otro modo, los bancos se asemejarán a una bi-

blioteca con muchos libros que no han sido todavía abiertos, y mucho menos leídos, 

como afirman Naylor et al. (2007).

El reto de hacer accesible para los usuarios la información ya disponible no es una 

tarea trivial, ya que es necesaria una labor de estandarización muy complicada puesto 

que los ensayos de evaluación se han realizado con diferentes criterios, variables y 

materiales de referencia. Aunque se está trabajando a este respecto, el progreso se 

adivina lento. 

Por otro lado, la obtención de la máxima información sobre el material pasa por 

una caracterización y evaluación según características específicas de interés en pro-

gramas de mejora orientados al desarrollo de materiales adaptados al cambio climá-

tico. Estos caracteres incluyen el rendimiento en ambientes concretos, la resistencia 

a plagas y enfermedades, la tolerancia a estreses abióticos (sequía, temperaturas ex-

tremas, salinidad), procesos relacionados con la floración, el cuajado del grano o de 

los frutos, eficiencia fotosintética y en el uso del agua, etc. El grado de implicación de 

los bancos de germoplasma en esta evaluación es una cuestión controvertida, no ha-

biendo acuerdo sobre en qué medida los bancos deben implicarse. Lusty et al. (2014) 

proponen que no sería necesaria la intervención de los bancos en los cultivos más 

importantes como por ejemplo el arroz o el trigo, en los que hay programas de mejo-

ra bien desarrollados y una ingente cantidad de información generada. Sin embargo, 

para otros cultivos de menor importancia y con menos recursos, los bancos de ger-

moplasma pueden ser el lugar óptimo, y en algunos casos el único, para realizar estas 

actividades. No hay que olvidar, sin embargo, que la evaluación requiere un elevado 

aporte financiero, además de competencia técnica, instalaciones especiales y un co-

nocimiento detallado de las necesidades de los usuarios. En consecuencia, son po-

cos los bancos de germoplasma que pueden llevar a cabo programas importantes de 

evaluación bajo su propia dirección y empleando los fondos para las actividades de 

manejo básico del banco. Con objeto de aportar soluciones a la falta de instalaciones 

se están desarrollando plataformas de fenotipado y de simulación de condiciones 

ambientales futuras entre las que se pueden citar la Center for Plant Science de la 

University College of Dublin o Pheno3C del INRA.
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Existen, además, varias opciones viables de manejo de la evaluación cuya eficacia ha 

sido demostrada, especialmente cuando cuentan con la participación colaborativa de 

otros bancos de germoplasma (Engels y Visser, 2007), que puede realizarse a muchos ni-

veles, por ejemplo, germoplasma conservado en un banco puede trasladarse a otro con 

instalaciones más adecuadas para ser evaluado para ciertas características. Esto es espe-

cialmente ventajoso en el caso de cribado por patógenos que no están presentes en el país 

donde se ubica el banco que conserva el germoplasma. También posibilita la realización 

de evaluaciones en diferentes ambientes, permitiendo el estudio de interacciones genoti-

po-ambiente y de adaptación a condiciones específicas, tan importante para el desarrollo 

de materiales adaptados al cambio climático. En el momento actual existe una gran canti-

dad de convenios a distintos niveles, bilaterales entre bancos (Ej.: convenio entre el ban-

co de germoplasma del COMAV de la Universitat Politécnica de València y el Centro de 

Recursos Genéticos de Holanda para regeneración y caracterización de germoplasma de 

pimiento), entre países (como el existente entre Holanda y Alemania para el mantenimien-

to de las colecciones de remolacha azucarera, patata y achicoria), subregionales (colabora-

ción entre las colecciones de los países nórdicos Dinamarca, Finlandia, Islandia, Noruega y 

Suecia) y regionales como el ECPGR que ha supuesto el marco legal para el establecimien-

to de múltiples colaboraciones nacionales e internacionales (Engels y Visser, 2007). 

Además de la colaboración entre bancos de germoplasma, la participación de agri-

cultores puede ser muy valiosa. Por ejemplo, Etiopía dispone de un avanzado progra-

ma de conservación y evaluación on farm que se apoya en la cooperación entre agricul-

tores e investigadores para reintroducir variedades locales que se perdieron durante 

la sequía de los años 80 del pasado siglo. El banco suministra variedades locales de los 

cultivos más importantes (teff, cebada, garbanzo, sorgo y judías) a agricultores, quie-

nes las cultivan aportando datos sobre su capacidad de adaptación a los diferentes 

ambientes. El programa está diseñado con una aproximación descentralizada. En Fi-

lipinas colaboraciones similares se están llevando a cabo entre distintas instituciones 

con el cultivo del arroz con objetivos similares (FAO, 2015). 

En conclusión, los retos de los bancos de germoplasma para hacer frente al cambio 

climático, respecto a la caracterización y evaluación del material que conservan, son, 

por un lado, organizar y difundir la información de la que ya disponen, para que los 

usuarios puedan hacer un uso más racional y eficiente del germoplasma; y por otro 

lado, implementar actividades, con un enfoque multidisciplinar, para la caracterización 

y evaluación del germoplasma, que debe de ir más allá de la caracterización primaria. 

Ambas tareas requieren mucho trabajo y no es previsible ver sus frutos de una forma 

apreciable en un futuro inmediato.
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7. Integrando los datos de secuenciación para facilitar el manejo 
de las colecciones de germoplasma 

Las nuevas tecnologías de secuenciación han propiciado una extraordinaria reduc-

ción de los costes de genotipado, lo que ha dado lugar a una revolución que afecta a 

todas las áreas relacionadas con la genética y en la que se incluyen los bancos de ger-

moplasma. Esta capacidad de genotipado puede ser utilizada con distintos fines en los 

bancos, por ejemplo, para determinar la estructura de la variación en las colecciones. 

Por otro lado, estas tecnologías están facilitando el estudio de los procesos que han 

creado la variación actual de una forma precisa y este conocimiento puede ser utiliza-

do para racionalizar las colecciones.

Una aplicación inmediata es la localización de duplicados mediante métodos mo-

leculares. Estudiando los datos de pasaporte y caracterización se pueden encontrar 

numerosos duplicados, pero un genotipado barato de alta densidad puede ser inclu-

so más eficiente. Los datos de pasaporte pueden presentar grandes lagunas y pueden 

contener errores debidos al manejo de los materiales y a la transferencia de informa-

ción entre distintas colecciones. Los datos de caracterización pueden presentar, a su 

vez, importantes ambigüedades, dado que una mera similitud morfológica no es una 

garantía de una similitud genética. Por ello, el genotipado es hoy en día una intere-

sante alternativa, además de ser más barato que la caracterización morfológica y más 

fácilmente estandarizable.

Por otro lado, la determinación de la estructura poblacional de las especies sil-

vestres y la caracterización de la diversidad de las mismas, pueden ser utilizadas para 

tomar decisiones respecto a qué poblaciones merece la pena representar más o me-

nos abundantemente en las colecciones. Existen especies con una muy baja diversi-

dad molecular y morfológica que pueden ser representadas por unas pocas entradas, 

mientras que de otras más diversas deberían guardarse muchos más materiales. Una 

estrategia muy similar puede ser aplicada a las variedades tradicionales, aunque en 

este caso la variabilidad morfológica y funcional puede ser mucho más relevante y un 

mero análisis molecular podría subestimar esta valiosa diversidad. En estas varieda-

des puede haberse seleccionado por parte de los agricultores una variabilidad morfo-

lógica o funcional muy relevante que puede ser debida a muy pocos loci que podrían 

pasar desapercibidos en un análisis molecular.

Finalmente, si consideramos a un genotipo como un haplotipo particular de los loci 

que componen su genoma, podemos diseñar nuevas estrategias de conservación y ra-
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cionalización de las colecciones. La búsqueda de todos los alelos presentes en un gen 

concreto suele denominarse ecotilling y la aproximación basada en bloques haplotípi-

cos trataría de hacer lo mismo, pero intentando conservar todos los alelos existentes 

de todos los bloques haplotípicos. Una vez tenemos una buena representación de la 

variabilidad molecular de una especie, se puede determinar la magnitud del desequi-

librio de ligamiento así como los bloques haplotípicos (bloques que presentan un muy 

alto desequilibrio de ligamiento), que constituyen el acervo genético. Estos bloques 

son conjuntos de loci cercanos que no han sufrido prácticamente recombinaciones en 

la población durante un largo tiempo. Esta es una estrategia análoga a la utilizada por 

el proyecto Hapmap, el predecesor del proyecto de los 1000 genomas humanos. Una 

vez determinados estos bloques, se puede determinar cuáles son los alelos de cada 

uno de ellos presentes en la especie y podríamos diseñar una colección de germoplas-

ma en la que todos los haplotipos de cada bloque/loci estuviesen representados.

El ligamiento puede ser utilizado también para determinar de un modo muy senci-

llo las introgresiones que están siendo utilizadas comercialmente en una especie con-

creta. Esto nos permite averiguar la historia de estas variedades mejoradas, incluyen-

do qué materiales fueron utilizados para crearlas.

Obviamente, el genotipado de las colecciones permite el acceso a los materiales 

mediante selección alélica o haplotípica, pero además podría posibilitar la realización 

de estudios de asociación. Para llevarlos a cabo se requiere un genotipado de muy alta 

densidad, siendo lo ideal una secuenciación completa del genoma, y un fenotipado de 

los caracteres de interés. Este último punto puede ser una de las limitaciones princi-

pales del uso directo de los datos caracterización, dado que en muchas ocasiones han 

sido recogidos en distintos experimentos de caracterización que difícilmente serán 

comparables para caracteres con una alta influencia ambiental.

En cualquier caso, los bancos de germoplasma deberían jugar un papel relevante 

en esta nueva era genómica dado que, además de albergar las colecciones de materia-

les biológicos, podrían encargarse de organizar y poner a disposición de la comunidad 

los datos ya mencionados de pasaporte, caracterización y evaluación, que se deberían 

completar con los de genotipado de un modo integrado. Sin un repositorio que integre 

esta información, la investigación y el uso de la misma, tanto en investigación como 

en mejora se dificulta enormemente, puesto que cualquier proyecto requiere un gran 

esfuerzo previo de búsqueda de información en distintos artículos y bases de datos, 

así como una difícil tarea de integración, que se ve dificultada por el uso de numerosos 

códigos incompatibles. Esto podría constituir una muy valiosa aportación, dado que 
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estos datos, en la mayor parte de las ocasiones, están dispersos y su integración resul-

ta muy costosa. Los bancos son un candidato ideal para realizar esta tarea dado que 

son ellos la fuente última de la mayor parte de los materiales vegetales utilizados en 

investigación y cualquier dato de caracterización o genotipado que integren estaría 

ligada a los materiales biológicos que posibilitan, en última instancia, tanto las investi-

gaciones como los desarrollos industriales.

8.	Facilitando	el	acceso	a	los	recursos	fitogenéticos	

La humanidad depende de la disponibilidad continua de un amplio conjunto de re-

cursos fitogenéticos para la alimentación y la agricultura, que le permita mantener la 

seguridad alimentaria y económica. Sin embargo, a pesar de la gran cantidad de recur-

sos que existen, nos enfrentamos a obstáculos importantes para su movilización y uso 

sostenible (Kell et al., 2017).

Hay que considerar que el cambio climático es un proceso en curso, por lo que los 

recursos genéticos tendrán que conservarse y movilizarse continuamente para hacer 

frente a los nuevos retos conforme cambien las condiciones en las próximas décadas 

(FAO, 2015b). Esto provoca una mayor interdependencia entre países y regiones, de 

forma que la producción a nivel mundial recae en los recursos fitogenéticos proceden-

tes de todo el mundo, lo que implica que su movimiento resulte esencial. El Segundo 

Plan de acción mundial para RFGAA, aprobado por el Consejo de la FAO en noviembre 

de 2011, reconoce este mayor grado de interdependencia de los países como conse-

cuencia de las nuevas condiciones ambientales y propone, entre los elementos para 

hacer frente al cambio climático, dar más apoyo a su acceso y movilización (FAO, 2011).

Las nuevas condiciones climáticas provocarán que los cultivares locales y variedades 

comerciales ya no estén adaptadas a las condiciones ambientales en los lugares donde 

tradicionalmente se han cultivado, por lo que se necesitarán cultivos de otras regiones 

que presenten mejor adaptación al nuevo entorno. Por ejemplo, las expectativas climáti-

cas para África indican que para 2050 muchos países de este continente experimentarán 

nuevos entornos climáticos que actualmente no existen. De estos países se estima que 

el 75% presentarán climas análogos con el clima actual de al menos otros cinco países, lo 

que sugiere que el movimiento internacional del germoplasma será fundamental para la 

adaptación de la agricultura a estos nuevos climas (Burke et al., 2009).

Los bancos de germoplasma, además de conservar los recursos genéticos, tienen 

como objetivo promover su utilización, que se materializa en la actividad de suminis-
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tro a los usuarios de material y la información asociada. Esta trasferencia se realiza 

según las limitaciones normativas o acuerdos vigentes en cada país, lo que provoca 

que en muchos países el acceso a los recursos genéticos esté limitado por un entorno 

político demasiado complejo. 

El Convenio sobre la Diversidad Biológica (CDB), establecido en la Conferencia de 

Naciones Unidas celebrada en Rio de Janeiro en 1992 y ratificado inicialmente por 

168 países, supuso un importante avance en la regulación del intercambio de recursos 

genéticos. En él se reconoce la soberanía de los países sobre su germoplasma original, 

si bien este Convenio no es aplicable a las colecciones ex situ establecidas con anterio-

ridad a su entrada en vigor. Esto significa que los recursos genéticos pasan de ser “pa-

trimonio de la humanidad de libre acceso” a estar sujetos a la jurisdicción de los países 

donde se encuentran (Art. 15). Actualmente lo han ratificado 196 países y es el único 

instrumento internacional que se ocupa de la biodiversidad en su conjunto. El CDB 

establece un acceso a los recursos de forma bilateral, con las dificultades que supone, 

para cada caso, tener que negociar términos específicos de acceso a los recursos gené-

ticos y el reparto de beneficios (ABS, Access to genetic resources and Benefit Sharing).

Sin embargo, dadas las características especiales y diferenciadas de los RFGAA, 

y la gran interdependencia de los países respecto a su uso (Flores–Palacios et al., 

1997; Khoury et al., 2015), la aplicación del CDB generaba una situación de incerti-

dumbre respecto a la seguridad alimentaria. Para solucionar estos problemas la FAO 

abrió un proceso negociador que culminó en 2001 con la firma en Roma del Tratado 

Internacional sobre los Recursos Fitogenéticos para la Alimentación y la Agricultu-

ra, en adelante el Tratado. España, junto a la mayoría de países de la UE, lo ratificó 

en 2004, año en el que entró en vigor. El Tratado establece un Sistema Multilateral 

de Acceso, frente al sistema bilateral del CDB, mediante el cual los países firman-

tes acuerdan poner sus recursos genéticos para usos agrícolas a disposición de los 

otros países firmantes y aceptan, a la vez, hacer un reparto común de los beneficios 

derivados de unos determinados usos del material genético (investigación, mejora y 

capacitación). Las colecciones ex situ bajo el control y la administración de los países 

firmantes están obligadas a incluir en el Sistema Multilateral del Tratado el material 

del Anexo 1, en el que se listan los 64 cultivos para los que aplica el Tratado, siempre 

que no esté sujeto a derechos de propiedad intelectual. Una característica de este 

tratado es que las transferencias de cualquier material incluido en el mismo se deben 

realizar bajo los mismos términos y condiciones, utilizando un único Acuerdo Nor-

malizado de Transferencia de Material (ANTM).
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A pesar de la existencia de legislación internacional, en una encuesta a nivel mun-

dial realizada por la Secretaría del Tratado se constata, entre otros “cuellos de botella” 

del uso de los RFGAA, la necesidad crítica de abordar el acceso al material vegetal e 

información asociada (Kell et al., 2017). 

Entre las limitaciones del Tratado se podría destacar el número de países y de cul-

tivos en los que se aplica. Actualmente, el tratado incluye 143 países firmantes más la 

Unión Europea: todos los países de la Unión Europea, Estados Unidos, muchos países 

latinoamericanos, y la gran mayoría de los países de África, Asia y Oceanía. Importan-

tes ausencias son China, Rusia, México y Sudáfrica. El Sistema Multilateral da cober-

tura a 35 de los aproximadamente 150 cultivos alimentarios que se comercializan en 

el mercado a nivel mundial. Considerando que además existen otros cultivos que se 

comercializan exclusivamente a nivel local y que, a medida que avance el cambio cli-

mático, es probable que sea necesario intercambiar una mayor variedad de especies 

entre países y regiones, resulta necesario poder garantizar que estos recursos tam-

bién tengan un acceso justo y equitativo para quienes lo necesitan (Jarvis et al., 2015).

Estos aspectos se trataron en la Séptima reunión del Órgano Rector del Tratado, ce-

lebrada en octubre de 2017 en Kigali (Rwanda), donde se puso de manifiesto además, 

la necesidad de mejorar el funcionamiento del Sistema Multilateral, revisar el ANTM, 

ampliar la cobertura del Sistema Multilateral, aumentando el número de especies que 

se incluyen en el Anexo I, y preparar una evaluación adecuada sobre el funcionamiento 

del sistema y los mecanismos de su puesta en marcha.

A nivel nacional, en cuanto a la aplicación del Tratado, es importante destacar que 

todas las colecciones públicas españolas con material que cumpla los requisitos del 

Sistema Multilateral están obligadas a facilitarlo mediante el ANTM, cuando el solici-

tante se encuentre bajo la jurisdicción de un país firmante del Tratado. 

La Ley 30/2006 “de semillas y plantas de vivero y de recursos fitogenéticos”, trata 

por primera vez el acceso a los recursos fitogenéticos para la agricultura y la alimenta-

ción, pero no establece un sistema de acceso, únicamente indica algunas pautas para 

el desarrollo reglamentario. El Real Decreto que desarrolla el capítulo de acceso del 

Título IV de la citada Ley está actualmente en proceso de desarrollo (MAPAMA, 2017). 

Este desarrollo reglamentario tendrá como ámbito de aplicación todos los recursos 

fitogenéticos bajo la administración y el dominio público en España, que no estén bajo 

la jurisdicción del Tratado, independientemente de la administración que sea (estatal, 

autonómica o local). Además, establecerá el procedimiento para el acceso a los RFGAA 

españoles cuando su utilización sea con fines de investigación comercial, y establecerá 
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medidas simplificadas cuando el acceso sea exclusivamente con fines de investigación 

no comercial. El acceso a los recursos fitogenéticos in situ, se regula por el Real Decre-

to 124/2017 en el que se indica que la autoridad competente es el órgano que designe 

la Comunidad Autónoma en cuyo territorio se encuentre el recurso. Respecto a los 

recursos fitogenéticos ex situ (bancos de germoplasma), el órgano gestor de la institu-

ción de conservación ex situ de carácter o titularidad pública, es quién actúa como au-

toridad competente. Finalmente, cabe destacar que en la Ley se aborda, en su Artículo 

48, el Programa Nacional de conservación y utilización sostenible de los RFGAA, que 

se ha desarrollado mediante el Real Decreto 199/2017, que trata fundamentalmente 

sobre la conservación de los RFGAA, y tiene entre sus objetivos establecer la adecua-

da estructura de la Red de Bancos de Recursos Fitogenéticos que encauce la necesaria 

cooperación nacional e internacional en el tema.

Otro paso adelante en la regulación del acceso a los recursos genéticos y reparto 

justo y equitativo de los beneficios que se deriven de su utilización fue la entrada en 

vigor el 12 de octubre de 2014 del Protocolo de Nagoya (PN). El PN regula, para los 

países firmantes del mismo, el acceso a los recursos fitogenéticos no incluidos en el 

Anexo I del Tratado, o para países no firmantes del Tratado o para otros usos distintos 

de la agricultura y la alimentación. El Reglamento UE 511/2014, relativo a las medi-

das de cumplimiento de los usuarios del PN sobre el acceso a los recursos genéticos 

y participación justa y equitativa en los beneficios que se deriven de su utilización en 

la Unión, establece como principal obligación de los usuarios de recursos genéticos 

y/o conocimientos tradicionales asociados a los recursos genéticos la de actuar con 

Diligencia Debida, que es la obligación de los usuarios para que busquen, conserven 

y transfieran a los usuarios posteriores la documentación de acceso, que en la mayor 

parte de los casos, tras la entrada en vigor del PN, es el certificado internacional de 

cumplimiento. También permite acceder a los recursos fitogenéticos que no se en-

cuentran incluidos en el Anexo I del Tratado utilizando el ANTM, entendiéndose que 

se cumple la Diligencia Debida.

España, a través del artículo 71 de la Ley 42/2007 de Patrimonio Natural y de la 

Biodiversidad, tras su modificación por la Ley 33/2015 (entrada en vigor el 7 de octu-

bre de 2015), pasa a regular el acceso a los recursos genéticos españoles, requiriendo 

la obtención de la preceptiva autorización de acceso. La Ley establece las autoridades 

competentes de acceso y las oportunas infracciones y sanciones. Igualmente a través 

de los artículos 72, 74, 80 y 81 de la Ley 42/2007, se establecen las infracciones y san-

ciones relativas al incumplimiento de las obligaciones y procedimientos previstos en 



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS7 2

el Reglamento 511/2014 en relación con las medidas de cumplimiento del Protocolo 

de Nagoya. Todos estos procedimientos se han concretado a través del Real Decreto 

124/2017, de 24 de febrero, relativo al acceso a los recursos genéticos procedentes 

de taxones silvestres y al control de la utilización. En este Real Decreto se introduce, 

en la legislación española, las obligaciones derivadas de los reglamentos europeos en 

materia de utilización de recursos genéticos y conocimientos tradicionales asociados, 

y regula el acceso a los recursos genéticos españoles. Esta legislación deriva del Con-

venio sobre Diversidad Biológica, que recoge entre sus objetivos la participación justa 

y equitativa en los beneficios derivados de la utilización de recursos genéticos (tercer 

objetivo), y del Protocolo de Nagoya, que desarrolla una serie de principios y obliga-

ciones para el efectivo cumplimiento de dicho objetivo.

En definitiva, resulta evidente que la necesidad de adaptación de los cultivos para 

hacer frente al cambio climático está creando un mayor grado de interdependencia de 

los recursos fitogenéticos entre los diferentes países y regiones que requiere agilizar 

el proceso de movilización de estos recursos. Los bancos de germoplasma, que tienen 

entre sus responsabilidades suministrar el material, deben en consecuencia conocer y 

aplicar las normativas y acuerdos vigentes que correspondan, con el fin de facilitar la 

movilización y uso sostenible de los recursos fitogenéticos que conservan.
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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 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 las superficies en las dos últimas 

décadas 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 
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(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 el hecho de que en 1985 su superficie alcanzaba las 58.210 

ha. Su cultivo se localiza fundamentalmente en las partes más bajas del Valle del 

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

son las principales regiones productoras. ‘Golden Delicious’ es la variedad más im-

portante 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 productor 

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, especialmente en zonas cálidas donde es difícil obtener buenas texturas. 

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. Tam-

bién 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 bi-

tter pit o mancha amarga. Además se buscan variedades que permitan una larga 

conservación sin pérdidas en la calidad organoléptica (especialmente pérdida 

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 son aquellos 

ligados a resistencia a enfermedades como el moteado, para el que se conocen marca-

dores 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 consistencia es baja. A pesar de que se han dirigido impor-

tantes 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 de in-

novación 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 posco-

secha y resistencia a enfermedades y plagas, han resultado en un gran número de 
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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 varie-

dad 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 buscan 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 

genotipado de alta densidad como genotipado por secuenciación (genotyping-by-se-

quencing GBS), utilizadas actualmente para la construcción de mapas, selección genó-

mica, análisis de asociación en genoma completo (genome-wide association (GWA), y 

estudios 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 gé-

nica 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 corre-

laciona 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 rela-

cionadas 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 

se han beneficiado del ensamblaje del genoma del melocotonero. La disponibilidad de 
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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 dehi-

drinas, otros genes que codifican proteínas Late Embryogeneis Abundant (LEA) y posi-

bles reguladores de la señal de respuesta al estrés hídrico han sido evaluados median-

te 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 hibridación de 

micromatrices y el RNA-seq pueden ser considerados como candidatos para la mejora 

de la tolerancia al estrés hídrico mediante aproximaciones biotecnológicas. La técnica 

RNA-Seq se ha empleado con éxito para el análisis de expresión génica diferencial a es-

cala genómica en hojas y raíces de plantas del patrón GF677 sometidas a estrés hídri-

co, 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 am-

biental (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 transgéni-

co (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 nues-

tro 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 

genotipos 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 invernales y primave-

rales el factor limitante a otras latitudes (Scorza and Sherman, 1996). Existe un mutante 

‘Evergreen’, controlado por un único gen ‘evg’ homocigótico y recesivo, encontrado en 

genotipos de México, cuyas yemas vegetativas terminales no cesan su crecimiento, sal-

vo cuando mueren por efecto de las bajas temperaturas. (Rodríguez et al. 1994). 
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Por otra parte, la salida del letargo invernal es un proceso complementario median-

te 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 permite 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). 

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’ (ho-
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ney) y ‘chatos’ (pantao), donde están bien adaptados a condiciones climáticas subtro-

picales, 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 mejora ‘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 des-

de la introducción del melocotonero por los portugueses (Topp et al. 2008). Posterior-

mente y hasta fechas recientes, las variedades ‘LC’ de Estados Unidos de América, se 

obtuvieron en programas públicos de Florida (Universidad), Georgia (USDA) y Cali-

fornia (además de programas privados), basados en germoplasma de otros programas 

de materiales autóctonos de Sudamérica, principalmente Brasil (Raseira et al. 1992) 

y México (Pérez, et al. 1993), que además de aportar bajas exigencias en frío invernal, 

los beneficiaron con la elevada calidad organoléptica de los frutos autóctonos mexica-

nos y brasileños (Byrne, 2005). 

Actualmente, la mayoría de los recursos genéticos ‘LC’ disponibles son variedades 

comerciales, procedentes de programas de mejora situados en las principales áreas cáli-

das productoras mundiales o algunas variedades libres de áreas cálidas de Brasil (Rasei-

ra et al. 1992), México (Pérez, et al. 1993) o las Islas Canarias (Rodríguez, J., p.c. 2012), 

zonas donde todavía se pueden encontrar en cultivo comercial melocotoneros sin injer-

tar o ‘seedlings’. En las condiciones ambientales del sureste español, las variedades libres 

‘LC’ de México, Brasil o Islas Canarias, cultivadas junto 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 genéti-

ca del melocotonero (con quien son interfértiles) y 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 

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-
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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 China, 

(unas 6.660.000 t, más de la mitad de la producción mundial), Rumanía, Serbia, 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, situán-

dose como segundo país productor de la Unión Europea con cerca del 15 % de la pro-

ducción. Los principales países exportadores de ciruela fresca son Chile, España, Sudá-

frica, 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 millones de dólares, principalmente a países de 

la Unión Europea (>50.000 t) como Reino Unido, Alemania, Portugal, Francia e Italia 

aunque también destacan las exportaciones 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 de forma independien-

te. El cultivo del ciruelo está aumentando 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 continentes; aumenta la superficie cultivada en Asia y África, 

se mantiene en Europa y Sudamérica, y disminuye en Norteamérica.



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS1 0 0

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, y 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 

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. 
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6.2. OBJETIVOS DE MEJORA

Los objetivos de los diferentes programas de mejora del ciruelo que se desarrollan 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 nutraceúticas por el carácter antioxi-

dante de determinadas variedades (Fanning et al., 2014). Las ciruelas europeas presen-

tan distintos usos para industria además del consumo en fresco, como enlatadas, deshi-

dratadas, procesadas para cocinar o destiladas en brandy (Ramming y Cociu, 1991). Ello 

condiciona los objetivos de mejora y los criterios de selección de cada especie.

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

dades 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 general, las variedades de ciruelo Europeo se caracterizan por elevadas necesida-

des 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 me-

nores requerimientos de frío. La mayoría de los programas de mejora de ciruelo euro-

peo desarrollados en Europa Central y Oriental (Alemania, Serbia, Rumania, Bulgaria, 

Bosnia y Herzegovina y Polonia), Federación Rusa, Ucrania, Canadá y Norte de Esta-

dos Unidos consideran la resistencia 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 compor-

tamiento 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 desa-

rrollados 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 nue-

vos escenarios climáticos previstos por efecto del cambio climático deben ser conside-

rados a corto, medio y largo plazo.

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 
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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, especialmen-

te 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 extratardías (septiem-

bre, 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 (genotyping by se-

quencing, GBS) ha permitido generar 2 mapas genéticos de ciruelo Japonés saturados 

con 981 SNPs, y el análisis de QTLs ha permitido identificar algunas regiones del ge-

noma 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.
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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 genómica 

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 realizados 

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

dos 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 (Bur-

bank, 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 pe-

riodo 1980–2008. En los listados Brooks and Olmo de la última década y recogidos en 

HortScience (2006-2016) se han descrito 16 variedades europeas, 1 ciruelo ornamen-

tal, 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-
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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-

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-
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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 in-

vernal 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 resultan más afectadas por el 

cambio climático son las localizadas en áreas límite para la satisfacción de sus necesida-

des 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, productividad e incluso para su precocidad. Si 

se quiere seguir cultivando estas variedades, 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 precoces, cuyos agricultores ya tienen experiencia en el manejo del cul-

tivo, será necesario obtener mediante mejora genética, nuevas variedades de calidad, con 

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

ricoquero, debido a la escasez de recursos genéticos de bajas necesidades de frío invernal. 

El desarrollo de bioestimulantes eficientes y autorizados para la ruptura del letargo inver-

nal, 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 

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. 
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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 

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 más bajas necesidades de frío que el parental más precoz. Como 

los parentales aúnan ya numerosos caracteres valiosos, la probabilidad de que 

alguno de esos descendientes sea interesante es elevada.
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- 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.

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 
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caracteres de la calidad del fruto (Vilanova et al., Olukolu et al., 2009; Ruiz et al., 2010; 

Campoy et al., 2011a, 2011b; Salazar et al., 2013. Los esfuerzos más recientes se es-

tán 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 desarrollo 

de marcadores moleculares ligados a caracteres agronómicos de interés, para su utili-

zación en selección asistida (Marker assisted selection, MAS) en los diferentes progra-

mas de mejora de la especie. En albaricoquero, los mayores logros se han conseguido 

para resistencia a sharka y compatibilidad floral. En el caso de resistencia 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 identificaron 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 de observó esta relación. Sin embargo, en todos los casos los genotipos sus-

ceptibles 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-

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 necesida-

des de frío, si bien es un objetivo fundamental en los programas de mejora, tiene una 



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS 1 0 9

gran dificultad al ser muy escasos los recursos genéticos de bajas necesidades de frio 

en esta especie para ser utilizados como parentales. El rango de necesidades 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, debe continuarse los esfuerzos en la prospección de nuevos 

materiales silvestres y también mutaciones, caracterizados por muy bajas necesida-

des de frío para introducirlos como parentales 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, superando 

2.300.000 t en 2016. Se distribuye principalmente entre Asia (48%), Europa (31%), 

Norteamérica (13%) y Sudamérica (6%). Los principales países productores son Tur-

quía (599.000 t), Estados Unidos (288.000 t), Irán (220.000 t), Chile (123.000 t), Uz-

bekistán (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 principales países exportadores 

de cerezas son Estados Unidos, Turquía, Chile y España (FAOSTAT, 2018). En los últi-

mos 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).

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 



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS1 1 0

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). 

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).



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

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 Tecnológi-

cas 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, mientras 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 utili-

zación de polinizadores, regularidad en la producción, mejor adaptación a los climas 

desfavorables, que 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 resistencia al rajado del fruto (cracking), 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 
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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 requie-

re 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 mar-

cadores (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 trabajos se han basado en marca-

dores que requieren PCR como RAPDs, AFLPs y SSRs (Balas, F.; 2016). Estos estudios se 

han centrado básicamente en estudiar la diversidad genética y la estructura de las pobla-

ciones de esta especie y algunos trabajos en caracteres como el gen S-Locus de auto-in-

compatibilidad 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 en la localización de genes interesantes que controlan caracteres cuantitativos 

y cualitativos (Wang et al., 1998; Stockinger et al., 1996; Dirlewanger et al, 2004). 

Otros marcadores moleculares introducidos recientemente en estudios de cerezo son 

los SNPs o polimorfismos en un único nucleótido, que han sido aplicados en trabajos 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 internacional 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 resolución de los mapas de li-

gamiento (Klagges et al., 2016; Castède et al., 2014; Campoy et al., 2015) y una mejor de-

tección 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 
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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, destaca 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 moleculares 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 varieda-

des obtenidas en los programas de mejora principalmente de EEUU, Francia y Canadá con 

mejores características productivas y de calidad, ha supuesto el abandono de las varieda-

des 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 in-

cluye 110 accesiones entre cultivares locales de diferentes áreas españolas y variedades 

comerciales. Por otro lado, CICYTEX dispone del Banco de Germoplasma de variedades 

autóctonas de cerezo del Valle del Jerte con 42 accesiones incluyendo especies de cerezo 

dulce y ácido, cuya caracterización ha puesto 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 pro-

grama de mejora genética de CICYTEX por su sabor dulce, aptitud al desrabe y fecha de 

maduración tardía y, otras como ‘Temprana negra’ por su resistencia al rajado (López-Co-

rrales, 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-
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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 de Bover del IRTA por F.J. 

Vargas, y el tercero en 1985 en el CEBAS-CSIC de Murcia por E. García. Otros pro-

gramas 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 Israel (por los centros de Bet Dagan y Newe Ya’ar).

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.
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— 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 gran-

des plantaciones y un mejor aprovechamiento de la maquinaria. Especialmente 

es interesante la maduración temprana, que permite una rápida comercializa-

ción.

— Arquitectura del árbol (vigor, ramificación, y hábito de fructificación), localiza-

ción de los brotes productivos (ramilletes de mayo) y flexibilidad de los ramos, 

especialmente para la adaptación a los nuevos sistemas intensivos y a su meca-

nización.

— 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 

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; 
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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 donan-

te del alelo Sf en los programas de mejora europeos. En EEUU, en cambio, se han utili-

zado melocotonero para transferir autocompatibilidad al almendro (Socias i Company, 

2017b). Por otra parte, la mayoría de especies silvestres muestran un período de fruc-

tificación 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 referencia 

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 español, estando repre-

sentadas las principales comunidades productoras de almendra de España (Aragón, 
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Cataluña, Murcia, Andalucía, Comunidad Valenciana, Baleares y Canarias). Las colec-

ciones del IRTA en Cataluña y del CEBAS en Murcia también conservan un gran núme-

ro de variedades. Algunos otros organismos también han llevado a cabo actividades 

de recolección y mantenimiento de las variedades, especialmente las locales, no sólo 

en regiones con tradición e importancia en el cultivo del almendro, como Mallorca (J. 

Fornés, comunicación personal) y Canarias (Padilla et al., 2014), con variedades pro-

pias de características muy singulares, sino también en regiones de menor importan-

cia 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 variedades locales ha sido escasa (Socias i Company et al., 

2016), debido a que no presentan las características deseables indicadas en los obje-

tivos 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/coleccio-

nescrf/PasaporteCRF.asp) alberga el inventario de las variedades conservadas en las 

distintas 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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Capítulo IV. 

INFLUENCIA DEL CAMBIO 
CLIMÁTICO EN LA MEJORA 
DE CEREALES

1. Introducción

Los cereales son el mayor grupo de especies cultivadas. Se siembran en más de 721 

millones de ha en el mundo y producen unos 2.600 millones de t (FAO, 2017). Los ce-

reales son un componente fundamental en la alimentación humana ya que a escala 

mundial aportan alrededor del 50% de las calorías y el 40% de las proteínas. En España 

los cereales proporcionan el 25% y el 23% de las calorías y proteínas para consumo 

humano, respectivamente, pero son además componentes básicos en la alimentación 

animal. En la actualidad alrededor del 40% de la producción de cereales se dedica a la 

alimentación del ganado, que a su vez aporta el 18% y el 40% del consumo de calorías 

y proteínas a escala global y el 60% y el 25%, respectivamente, en España (FAO, 2017).

Los grandes incrementos en la producción de cereales experimentados a lo largo 

del siglo XX fueron consecuencia en gran parte de la mejora genética gracias al desa-

rrollo e introducción de variedades semienanas de trigo y arroz y a la producción de 

híbridos en maíz. Las nuevas variedades mejoradas permitieron la intensificación de 

los sistemas de cultivo (mayor uso de fertilizantes minerales, agua de riego, productos 

fitosanitarios, mecanización, etc.). De la gran biodiversidad aportada anteriormente 

por las rotaciones de cultivos y las variedades tradicionales de cereales se pasó pau-

latinamente al monocultivo cerealista de variedades genéticamente homogéneas y 

prácticas agronómicas mucho más intensivas, lo que dio lugar a una enorme pérdida 

de biodiversidad (Royo et al., 2017) y un incremento muy significativo del impacto am-

biental causado por la producción de grandes cultivos.

2. Cambio climático: efectos actuales y perspectivas de futuro

Actualmente existen claras evidencias de los efectos del cambio climático sobre la 

agricultura y en particular sobre la producción de cereales en España. Ejemplo de es-
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tos efectos son las adversas condiciones meteorológicas de la campaña 2016-17, que 

han provocado, a su vez, un descenso de la producción total de cereales de invierno 

(trigo, trigo duro y cebada) del 37% (MAPAMA, 2017).

Si bien en los modelos de futuros escenarios de cambio climático intervienen nu-

merosas variables, lo que les confiere una elevada incertidumbre (http://www.aemet.

es/), hay crecientes evidencias de que las principales amenazas para el cultivo de ce-

reales serán el estrés térmico, derivado del aumento de las temperaturas medias y ex-

tremas, y la sequía (Reynolds et al., 2016). Las estimaciones del IPCC consideran que 

la temperatura de la tierra aumentará probablemente entre 1,4 y 4,8 °C a lo largo del 

próximo siglo, lo que puede dar lugar a una mayor frecuencia de episodios meteoroló-

gicos extremos y a un cambio en los regímenes de lluvia. Los modelos predictivos indi-

can pérdidas en la producción de los principales cereales (trigo, maíz y arroz) a partir 

de incrementos en la temperatura media local de 2 °C, si no se llevan a cabo medidas 

de adaptación (Challinor et al., 2014). En el caso del trigo, las pérdidas de rendimiento 

debidas al incremento medio de la temperatura han sido cuantificadas en un 6% por 

cada grado centígrado de aumento de la temperatura (Asseng et al., 2014). Aunque la 

predicción de cambios en los regímenes pluviométricos es compleja, es previsible que 

en las regiones áridas y semiáridas, donde se concentra la mayor producción de cerea-

les de invierno, la sequía sea uno de los mayores efectos del cambio climático. Diversos 

modelos climáticos coinciden en que la cuenca mediterránea será una de las regiones 

más vulnerables (http://www.euro-cordex.net/; Trnka et al., 2014), ya que en ella se 

prevé una reducción del 20% en la precipitación anual (http://www.ipcc.ch/; Bates et 

al., 2008). Cabe añadir también otros escenarios que pueden dar lugar a inundaciones, 

heladas (Porter et al., 2014) y cambios en la prevalencia y dispersión de plagas y pató-

genos (Chakraborty y Newton, 2011). 

En el caso de España, las predicciones del cambio climático indican una tendencia 

negativa en el avance del rendimiento del trigo a lo largo del siglo XXI, consecuencia de 

la generalización de las sequías y el aumento en el rango de las temperaturas diurnas 

(Hernández-Barrera et al., 2017). El déficit de precipitaciones influirá sobre el rendi-

miento principalmente durante el otoño y la primavera, mientras que el efecto del in-

cremento del rango de temperaturas diurnas tendrá una mayor influencia durante el 

invierno (Hernández-Barrera et al., 2017).

En este contexto el reto de la cerealicultura frente al cambio climático es doble: por 

un lado reducir su contribución a este fenómeno mediante las acciones de mitigación, 

y por el otro la selección de oportunas acciones de adaptación a los futuros escenarios 
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climáticos previstos. Dichas acciones implican, a su vez, una serie de desafíos debidos, 

no tan sólo a la complejidad inherente de los fenómenos biológicos y químicos implica-

dos, sino también a las consecuencias socioeconómicas involucradas. Desde el punto 

de vista de la mejora de cereales el reto es enorme por la necesidad de incrementar la 

adaptabilidad, pero también la estabilidad de las nuevas variedades, ya que el rendi-

miento de los cereales depende muy directamente de las condiciones medioambienta-

les (Sanchez-Garcia et al., 2012; Subira et al., 2015). La Figura 1 muestra la gran oscila-

ción interanual de los rendimientos de las dos principales especies de trigo en España, 

causadas fundamentalmente por la diferencia de pluviometría entre campañas. 

Figura 1. Rendimientos medios del trigo harinero (Triticum aestivum L., círculos negros) 

y del trigo duro (Triticum turgidum L. var. durum, círculos blancos) en España (1975-2017). 

Los rendimientos de la campaña 2016-2017 son estimaciones obtenidas en agosto 2017. 

Fuente: elaboración propia a partir de datos del MAPAMA.

2.1. CONTRIBUCIÓN A LAS EMISIONES DE GASES DE EFECTO INVERNADERO

La importancia e influencia recíproca entre cambio climático y agricultura se puso 

de manifiesto desde los primeros informes del IPCC (Intergovernmental Panel on Cli-

mate Change), especialmente enfocados a cuantificar efectos del uso del suelo y la de-

forestación (IPCC 2003, 2006, 2013). Sin embargo, es a partir del Acuerdo de París 

COP21 (COP21, 2015) cuando se reconoció explícitamente el doble papel de la agri-
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cultura como vía para asegurar la disponibilidad de alimentos y garantizar a su vez un 

correcto manejo de los recursos naturales, mayoritariamente gestionados por los agri-

cultores. La reciente COP23 (COP23, 2017) destaca la importancia de incluir todos 

aquellos aspectos que puedan tener relación no sólo en la cuantificación de emisiones, 

sino también en la mejora y optimización de los aspectos de mitigación y adaptación 

de la agricultura. En definitiva adquiere fuerza la opción de aprovechar la oportunidad 

de convertir la agricultura en parte de la solución (Lal, 2016).

La agricultura participa en la emisión de los tres principales gases de efecto in-

vernadero: dióxido de carbono (CO2), óxido nitroso (N2O) y metano (CH4). Entre las 

emisiones directas, las de CO2 se deben principalmente a la actividad microbiana 

durante la descomposición de materia orgánica; las de N2O derivan fundamental-

mente de la aplicación de fertilizantes nitrogenados; y las emisiones de CH4 proce-

den de la ganadería (digestión de rumiantes y gestión de purines y estiércoles), así 

como del cultivo de arroz. Entre las emisiones indirectas destaca el uso de insumos, 

sobre todo fertilizantes y gasoil, que generan emisiones de gases de efecto inverna-

dero (principalmente CO2) durante su fabricación y combustión. Finalmente, pero 

con un enorme impacto global, la deforestación libera el CO2 anteriormente reteni-

do por la masa forestal. 

Uno de los aspectos ampliamente debatido en la cuantificación de gases de 

efecto invernadero procede de diferenciar entre CO2 fósil y biogénico. Mientras 

que el primero se genera a través de la combustión de energías fósiles, el segundo 

se origina por la descomposición de materia orgánica, y ha sido previamente fija-

do a través de la fotosíntesis. En este caso el cálculo del CO2 previamente fijado 

por el cultivo debe sustraer del balance el que posteriormente será retornado al 

ambiente, bien como producto comestible, o a través de la descomposición de re-

siduos. En los cultivos de cereales este balance es equilibrado ya que todo el CO2 

retenido vuelve a ser emitido, por lo que la mayoría de protocolos recomiendan 

no considerarlo (PAS 2050-1, 2012). Una excepción ocurre cuando parte de esos 

residuos se incorporan al suelo, con lo que el carbono contenido en la materia or-

gánica pasa a formar parte del mismo. El grado de fijación de este carbono depende 

de la actividad microbiana del suelo y a su vez de las condiciones edafo-climáticas 

del territorio. En el ámbito mediterráneo este valor es relativamente bajo: los tra-

bajos realizados por Yagüe et al. (2017) señalan un aumento de 4 g C por kg de 

suelo después de 11 años con una aplicación de 30 t de estiércol por ha y año, valor 

que queda lejos de un aumento del 0,4% anual propuesto por la iniciativa 4p1000 

(http://www.4p1000.org/) surgida del COP21.
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Las emisiones de N2O se producen principalmente por la actividad microbiana que 

transforma el nitrógeno presente en el suelo. El IPCC da un valor por defecto del 1% de 

volatilización en forma de emisiones de N-N2O debido a la aplicación de fertilizantes ni-

trogenados, con un rango que oscila entre el 0,2% y el 3%. Estos valores se basan principal-

mente en los trabajos de Bowman et al. (2002a y 2002b), quienes estudiaron la influencia 

de diferentes factores en las emisiones directas de N2O y NO debidas a la aplicación de 

fertilizantes minerales y orgánicos. Las condiciones climáticas, el contenido de carbono, el 

pH del suelo, la textura y la propia naturaleza del fertilizante son factores que influyen en 

ese valor. En general las regiones tropicales presentan valores más altos de emisión que las 

templadas. Texturas compactas y un alto contenido de materia orgánica (MO) mayor del 

6% pueden incrementar las emisiones de N2O, mientras que un pH alto disminuye este 

factor. Evidentemente la cantidad, pero también el tipo de fertilizante, influyen en dichas 

emisiones. Los fertilizantes de origen orgánico presentan valores de emisión más bajos, 

mientras que los más elevados se dan en fertilizantes amoniacales; los fertilizantes basa-

dos en nitratos presentan valores más bajos que éstos (Bowman et al., 2002a).

Aunque la estimación de las emisiones depende mucho del criterio utilizado y las 

prácticas agrícolas, valores orientativos basados en estadísticas de producción las si-

túan entre 200-500 g de CO2 eq por kg de producción de cereal, siendo los principales 

contribuyentes a dichas emisiones la fabricación de fertilizantes minerales, las emisio-

nes de N2O en campo y el consumo de diésel en las diferentes operaciones agrícolas. 

El conocimiento de estos valores permitirá evaluar en qué medida las diferentes accio-

nes correctivas pueden influir en la reducción y retención de dichas emisiones.

2.2. ACCIONES DE MITIGACIÓN

El principal objetivo de las acciones de mitigación es reducir las emisiones de CH4, 

CO2 y N2O, así como aumentar el secuestro de carbono en el suelo. Hay que conside-

rar que la mayoría de acciones de mitigación tienen efectos positivos no tan sólo sobre 

el cambio climático, sino también sobre otros aspectos ambientales igualmente impor-

tantes. Por ejemplo incrementar la materia orgánica del suelo mejora sus propiedades, 

el ciclo de nutrientes (C, N, y P) y la capacidad de retención de agua, lo cual redunda en 

una mayor capacidad productiva del suelo y por lo tanto del rendimiento de cultivos, 

influyendo además sobre otros aspectos ambientales, como la eutrofización, erosión, 

disponibilidad hídrica y/o servicios ecosistémicos. 

La aplicación de acciones de mitigación requiere estimar la contribución de las prácti-

cas agrícolas a la emisión de gases de efecto invernadero IPCC (2006; 2013). No existe una 
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lista de acciones de mitigación universalmente aplicable a todos los cultivos de cereales, 

pues cada una de ellas debe ser cuidadosamente valorada en función de las variables co-

yunturales apropiadas. Sin embargo, hay una serie de acciones asociadas a la gestión del 

carbono y el nitrógeno, los dos nutrientes esenciales involucrados, que pueden contribuir 

a dicha mitigación. Las acciones más directas por parte del agricultor se centran en una 

mejor gestión del uso de nitrógeno y asegurar el almacenamiento de carbono en el suelo.

Estas acciones incluirían:

— Aumentar el contenido de materia orgánica del suelo para incrementar la fija-

ción de CO2 procedente de la fotosíntesis.

— Evitar dejar el suelo desnudo para impedir su degradación y erosión.

— Mejorar la capacidad de retención de la humedad del suelo, lo que aumentará la 

disponibilidad de agua, aspecto crítico en nuestras latitudes. 

— Optimizar la aplicación de fertilizantes en cantidad y momento de aplicación, lo 

que reducirá las emisiones de N2O y evitará lixiviados de N y P.

— Utilizar fertilizantes orgánicos, lo cual implica un aprovechamiento de residuos 

orgánicos y un ahorro en fertilizantes químicos.

— Reducir el laboreo del suelo, lo que mejorará su calidad y disminuirá el consumo 

de gasóleo.

— Introducir cultivos intermedios, ya sea temporal (rotaciones) o espacialmente 

(intercropping).

— Introducir márgenes verdes o agroforestales, que junto a un potencial de mayor 

secuestro de carbono incrementan la biodiversidad, otro de los mayores pro-

blemas ambientales identificados.

— Utilizar energías renovables y reducir insumos fósiles. Si bien el uso de energías 

renovables en la fabricación de insumos no depende directamente del agricultor, 

éste puede influir sobre el proveedor demandando incrementar el uso de energías 

renovables en la fabricación de materias primas utilizables en el cultivo de cereales.

— En línea con los factores energéticos cabe señalar la oportunidad de contribuir 

desde la agricultura a la producción de bioenergía (Smith y Olesen, 2010). Este 

es un tema no exento de polémica cuando compite por el uso del suelo con la 

producción de alimentos, pero mucho menos cuando la energía se produce a 

partir de residuos agrícolas y ganaderos (ej. biogás, biomasa), por la conversión 

de terrenos marginales o incorporando ciertos cultivos en las rotaciones (ej. cul-

tivos captadores).
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— Finalmente, pero no menos importante, aumentar la eficiencia productiva sin 

incrementar proporcionalmente las emisiones es una forma de reducir la tasa 

de emisión por unidad de producto. En este sentido, la obtención de variedades 

más productivas y de alta calidad pero con menos necesidades de insumos al 

ser más eficientes en el uso de los mismos (ej. nitrógeno o agua) es uno de los 

principales objetivos de la mejora de cereales en el actual contexto de cambio 

climático.

2.3. ACCIONES DE ADAPTACIÓN 

Las acciones de adaptación deben aplicarse en base a las previsiones de los futuros 

escenarios de cambio climático que se describen al principio de esta sección. La mejo-

ra genética para el desarrollo de variedades resilientes, capaces de mantener eleva-

dos rendimientos en condiciones favorables y de estrés, es una de las principales vías 

para la adaptación de los cereales a las nuevas condiciones climáticas. Los umbrales 

de temperatura para el estrés térmico varían según la especie, su estadío fenológico y 

la duración e intensidad del estrés (Porter y Semenov, 2005). Por otro lado, los cerea-

les responden al déficit hídrico utilizando diversas estrategias que han evolucionado 

a distintos niveles funcionales y que han sido manipuladas por los mejoradores para 

obtener variedades más adaptadas a ambientes de estrés. La mejora genética para 

adaptación al cambio climático se ve dificultada por el hecho de que el estrés por altas 

temperaturas y el déficit hídrico se dan a menudo de manera combinada, y a que la 

tolerancia a cada uno de estos estreses puede ser genéticamente distinta de la tole-

rancia a la combinación de ambos (Cairns et al., 2013).

En los siguientes apartados se abordan aspectos de la mejora de cereales que pue-

den contribuir a limitar los efectos del cambio climático sobre la productividad de los 

grandes cultivos a través de la manipulación genética de diversos caracteres relacio-

nados con la resistencia al calor y/o la sequía.

3. Objetivos de mejora

3.1 RENDIMIENTO POTENCIAL VERSUS MEJORA DE LA ADAPTACIÓN

Tradicionalmente los esfuerzos de la mejora genética de cereales se han dirigido 

principalmente a elevar el rendimiento potencial. Los elevados incrementos produc-

tivos de los cereales registrados a partir de la mitad del pasado siglo obedecieron en 

parte a la mejora genética, pero fueron también consecuencia de una mayor intensifi-
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cación del cultivo. La expresión del potencial productivo de las variedades mejoradas 

requirió modificar las prácticas agronómicas al efecto de proporcionarles un adecua-

do ambiente en cuanto a la disponibilidad hídrica y de nutrientes y la limitación de la 

competencia de las malas hierbas. Sin embargo, tanto las devastadoras consecuencias 

de la emisión de gases de efecto invernadero, como la dramática degradación sufrida 

por los suelos agrícolas en las últimas décadas, han hecho modificar el paradigma de 

la producción de muchos cultivos, entre ellos los cereales. El gran reto actual es el de 

la ‘intensificación sostenible’ que, en esencia, se refiere a incrementar la producción 

utilizando menos insumos y minimizando el impacto ambiental. Siendo ésta la nueva 

orientación de la producción de los grandes cultivos, la mejora genética ha de incluir 

forzosamente objetivos dirigidos a mejorar la adaptación a los estreses abióticos pre-

valentes, de manera que sea posible mantener elevados rendimientos en un amplio 

rango de condiciones ambientales. 

El rendimiento potencial continúa siendo el principal objetivo de muchos progra-

mas de mejora, pero la efectividad de esta estrategia se ve limitada por la interacción 

genotipo por ambiente que se maximiza con las fluctuaciones interanuales en las 

condiciones ambientales, lo que dificulta la identificación de los genotipos con mayor 

potencial productivo. Cuando los estreses ambientales son poco severos y uniformes 

en el tiempo y la interacción genotipo x ambiente es de tipo cuantitativo, es decir, no 

modifica la ordenación de las variedades en función de su rendimiento, es posible el 

avance genético para condiciones de estrés a través de la selección por rendimiento 

en ambientes potenciales (Cattivelli et al., 2008). Sin embargo, cuando la interacción 

genotipo x ambiente es de naturaleza cualitativa (cross-over) la comprensión de los 

mecanismos fisiológicos y genéticos determinantes de la adaptación, ha permitido 

identificar un número de caracteres secundarios a incorporar en los programas de me-

jora para la adaptación a los estreses causados por calor y sequía (Araus et al., 2008).

3.2. CARACTERES RELACIONADOS CON LA ADAPTACIÓN AL ESTRÉS POR CALOR 
Y A LA SEQUÍA

Los rápidos incrementos de temperatura y el déficit hídrico característicos de las 

primaveras en clima mediterráneo hacen que los estreses del calor se combinen a me-

nudo con los de la sequía en los cultivos de cereales, particularmente los de siembra 

otoñal. El momento más crítico para estas especies suele acontecer alrededor de la 

floración y durante las primeras etapas de llenado del grano en las que la demanda 

evapo-transpirativa de la planta es máxima. Existen diversas estrategias agronómi-
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cas para limitar los efectos de los estreses causados por el calor entre las cuales se 

encuentran: i) modificar la fecha de siembra del cultivo para anticipar la floración de 

manera que esta tenga lugar con temperaturas más bajas (Gourdji et al., 2013), lo que 

en algunos ambientes puede conllevar un mayor riesgo de heladas tardías; ii) limitar 

el impacto del estrés térmico mediante un adecuado manejo agronómico que evite la 

deficiencia de nutrientes y una adecuada gestión del riego que impida el déficit hídrico.

El conocimiento de los mecanismos fisiológicos del cultivo permite la mejora de 

su adaptación a través de la manipulación genética. Existe una extensa bibliografía 

que recoge los caracteres de los cereales relacionados con su adaptación al calor y 

la sequía (Araus et al., 2008; Richards et al., 2010; Chapman et al., 2012; Cairns et al., 

2013; Gong et al., 2015). Para que estos puedan ser usados como criterios de selec-

ción deben estar genéticamente correlacionados con el rendimiento, y tener una he-

redabilidad mayor que éste para minimizar la interacción genotipo x ambiente (Royo 

et al., 2005). Además debe existir variabilidad genética para el carácter en cuestión, 

debe conocerse su control genético, así como su relación con otras características del 

cultivo, y debe ser fácil de medir y de manera económica. El nivel de influencia del ca-

rácter sobre el rendimiento dependerá del tiempo en el que es efectivo (ej. un carácter 

que afecte el desarrollo foliar tendrá mayor influencia que otro que influya sobre la 

respuesta estomática frente a un episodio de sequía), y del nivel de organización (ej. 

molécula-célula-órgano-planta-dosel) en el que se expresa. Cuanto más próximo está 

el carácter al nivel del cultivo mayor será su influencia sobre el rendimiento. 

Estos caracteres responden a distintos mecanismos fisiológicos del cultivo que han 

sido clasificados recientemente en tres grupos (Reynolds et al., 2016):

a) Fotosíntesis, biomasa y metabolismo: El rendimiento de los cereales puede expre-

sarse mediante la siguiente ecuación:

Rendimiento= RAD x %RI x RUE x HI

En la que RAD es la radiación incidente recibida a lo largo del ciclo de cultivo; %RI 

es el promedio de la fracción de RAD interceptada por el cultivo a lo largo de su ciclo; 

RUE es la eficiencia en el uso de la radiación o materia seca producida por unidad de 

radiación fotosintéticamente activa interceptada (PAR); HI es el índice de cosecha. 

Los recientes aumentos del rendimiento de los cereales están relacionados con la 

mejora de la eficiencia en el uso de la radiación (Fischer y Edmeades, 2010). Desde 

un punto de vista teórico los aumentos de RUE pueden incrementar el rendimiento 
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hasta un 50% (Reynolds et al., 2012) debido en parte a una mayor tasa de crecimiento 

del cultivo (Fischer y Edmeades, 2010). Sin embargo, en el caso de algunos cereales, 

como el trigo y el arroz, la RUE se encuentra por debajo del límite teórico estimado en 

2,7 g de materia seca MJ-1 (Reynolds et al., 2012), por lo que existe la oportunidad de 

continuar incrementando el rendimiento a través de la mejora de este carácter incluso 

en condiciones de estrés. Entre los mecanismos propuestos para incrementar la RUE 

se incluyen: modificar la especificidad, tasa catalítica y regulación de la RuBisCO, in-

crementar la actividad de los enzimas del Ciclo de Calvin, introducir mecanismos para 

la concentración del CO2 en los cloroplastos, optimizar la distribución de la luz y el 

nitrógeno en el dosel al mismo tiempo que se minimiza la fotoinhibición, e incrementar 

la contribución de la fotosíntesis de la espiga (Reynolds et al., 2012). 

La duración del área foliar es un indicador de la senescencia prematura que puede 

darse en situaciones de estrés térmico e hídrico, durante y después de la floración, re-

sultando en pérdidas de rendimiento y calidad del grano. Tanto un retraso en el inicio 

de la senescencia foliar como una reducción en la tasa de senescencia están asociados 

a mayores rendimientos en condiciones de sequía, ya que la duración del área foliar 

verde parece estar relacionada con la profundidad radicular (Christopher et al., 2008). 

Un correcto control de las enfermedades es un elemento clave para retrasar el inicio 

de la senescencia. Otras características relacionadas son la presencia de ceras y el en-

rollamiento de las hojas (Richards et al., 2010).

Las reservas acumuladas en los tallos antes de la floración juegan un papel crucial 

en el llenado del grano en condiciones de estrés terminal, en las que la fotosíntesis 

se ve disminuida (Blum, 1998; Álvaro et al., 2008; Royo et al., 2018). La contribución 

al llenado del grano y el índice de cosecha de la remobilización de los carbohidratos 

no estructurales acumulados en la planta antes de la floración pueden estimarse me-

diante la modificación del tamaño de la fuente y el sumidero del cultivo (Blum, 1998; 

Álvaro et al., 2008), determinando el peso específico de los tallos, analizando el conte-

nido total de carbohidratos de los mismos, o de forma indirecta, mediante técnicas de 

balance de biomasa (Royo et al., 2018) o de teledetección (Dreccer et al., 2014).

En esta categoría también se incluyen los mecanismos de foto-protección. El estrés 

reduce el intercambio de gases, incrementando la temperatura de la hoja y reduciendo 

la concentración interna de CO2, lo que aumenta el riesgo de daños por foto-inhibi-

ción. En los cereales, existen mecanismos de foto-protección, como la disminución del 

contenido de clorofila, o la aceleración del ciclo de las xantofilas (Chaves et al., 2003). 

También otros mecanismos anatómicos y bioquímicos como el enrollado de las hojas, 
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la pubescencia, la presencia de ceras en la cutícula o la posición de la hoja, permiten re-

ducir la cantidad de radiación absorbida por la superficie foliar minimizando el riesgo 

de foto-inhibición y secado (Richards et al., 2010).

b) Relaciones hídricas. La capacidad de una planta para extraer la humedad del 

suelo es un factor clave para la adaptación a la sequía (Pinto y Reynolds, 2015). Los 

periodos de estrés hídrico varían en el tiempo y en intensidad y la eficiencia con que 

el cultivo utiliza el agua varía a lo largo del ciclo de cultivo, siendo la disponibilidad de 

agua durante el llenado del grano especialmente crítica en el caso de los cereales. La 

investigación de la tolerancia a la sequía utilizando transformaciones de un solo gen 

se ha concentrado típicamente en la supervivencia de las plantas que padecen estrés 

hídrico severo, raramente un rasgo importante en los cultivos (Richards et al., 2010). 

En este sentido, el foco debe ponerse en conseguir un uso eficiente del agua, a través 

de la mejora de la capacidad extractiva del cultivo en combinación con el ajuste de la 

disponibilidad y uso de la misma en los estadios clave del desarrollo (Blum, 2009).

La capacidad de la planta para absorber agua está directamente asociada a las ca-

racterísticas del sistema radicular. Sin embargo, no existe un gran consenso sobre si 

un sistema radicular más profundo contribuye a la adaptación de algunos cereales a 

ambientes con déficit hídrico. Parece que un sistema radicular vigoroso es favorable 

para incrementar el rendimiento del trigo en ambientes como el mediterráneo, en los 

que el cultivo depende en gran medida de la lluvia durante el cultivo (Palta et al., 2011). 

Se ha demostrado que los genes causantes del enanismo en trigo (Rht) tuvieron un im-

portante efecto sobre la reducción del sistema radicular del trigo (Waines y Ehdaie, 

2007; Wojciechowski et al., 2009; Subira et al., 2016). A pesar de ello, la introducción 

del alelo Rht-B1b en trigo duro mejoró la capacidad del cultivo para aprovechar el agua 

disponible durante el llenado del grano en beneficio de un mayor número de granos 

por espiga y peso del grano (Subira et al., 2015).

Caracteres para su potencial uso en mejora incluyen el aumento de la profundidad 

y distribución de las raíces y la mejora de la relación entre la materia seca de la raíz y la 

del tallo. Sin embargo, la dificultad que comportan las mediciones radiculares ha hecho 

que se utilicen indicadores indirectos relacionados con la apertura estomática, como el 

contenido relativo de agua (RWC, relative water content), la conductancia estomática, la 

discriminación isotópica del carbono 13C/12C (Δ) (Royo et al., 2008) o la temperatura 

del dosel vegetal (Parry et al., 2005). Por otro lado, la relación entre la geometría radicu-

lar y el ángulo de la raíz seminal (las variedades con raíces más profundas, muestran un 

ángulo más agudo) (Manschadi et al., 2008), ha permitido desarrollar métodos de criba-
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do de raíces, asumiendo que los genotipos que difieren en su arquitectura radicular en 

estadios tempranos, también diferirán en condiciones de campo en los estadios en los 

que la disponibilidad de nutrientes o agua sean más críticos (Canè et al., 2014). 

El vigor inicial (early vigour), definido como un rápido desarrollo del área foliar o la 

biomasa del cultivo, ha sido asociado a la acumulación de biomasa antes de la floración. 

Es un carácter deseable en ambientes en los que existe disponibilidad hídrica al inicio del 

ciclo del cultivo, y el estrés se produce en estadios terminales. La expansión rápida del 

área foliar permite mejorar la economía del agua, ya que permite sombrear el suelo, re-

duciendo la evaporación, inhibiendo el desarrollo de vegetación adventicia que compite 

por el agua con el cultivo (Rebetzke et al., 2007) y aumentando el desarrollo radicular 

temprano (Liao et al., 2006). Las características más relacionadas con el vigor inicial son 

el tamaño del embrión y el grano (Aparicio et al., 2002), la longitud del coleóptilo (Rebet-

zke et al., 2005), la anchura de las hojas y el hábito de crecimiento postrado (Richards 

et al., 2002). El vigor inicial puede evaluarse a través de la medición de la biomasa del 

cultivo por métodos indirectos como la reflectancia espectral (Royo y Villegas, 2011) o 

la fotografía digital (Casadesús y Villegas, 2014). La expansión de sistemas de siembra 

en seco en el cultivo del arroz puede beneficiarse de la incorporación de este carácter. 

c) Ajuste fenológico o la optimización de la duración de las diferentes fases de desarro-

llo del cultivo ha sido una de las estrategias más exitosas para la adaptación a ambien-

tes subóptimos. El ajuste de la fecha de floración tiene un efecto directo sobre el rendi-

miento, y es el principal mecanismo para evitar que los estreses como el frío, las heladas 

tardías, el calor o la sequía, afecten los estadios más sensibles del ciclo reproductivo. 

En el caso de los cereales de invierno (trigo, trigo duro y cebada), los episodios de altas 

temperaturas y sequía son más probables y se intensifican a finales del ciclo del cultivo, 

de manera que la floración temprana es un mecanismo evolutivo de adaptación (Royo 

et al., 2014). El control genético de la floración es complejo ya que intervienen varios 

tipos de genes regulados por mecanismos epigenéticos y moleculares que responden a 

estímulos ambientales y endógenos (Hill y Li, 2016). Una mayor comprensión de estos 

mecanismos ha de permitir modular la duración de las distintas fases del desarrollo para 

ajustarlas a las condiciones previstas en diferentes ambientes.

4. Biotecnología aplicada a la mejora genética

En los últimos años se han producido grandes avances en la biología molecular que 

van a permitir dar un salto cualitativo en la mejora genética de los cereales. Entre estos 
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destacan los avances producidos en genómica, a partir del desarrollo de las nuevas 

tecnologías de secuenciación y de sistemas de genotipado de alta densidad, y las nue-

vas metodologías de edición génica que suponen un mayor control de la modificación 

genética introducida frente a las técnicas tradicionales de transgénesis.

4.1. LA NUEVA ERA DE LA GENÓMICA

En comparación con los métodos clásicos de mejora, la genómica ofrece nuevas 

oportunidades para la disección de caracteres de herencia cuantitativa. Durante las 

últimas décadas una gran variedad de marcadores han sido usados en estudios genéti-

cos en cereales y otros cultivos (Landjeva et al., 2007), proporcionando un genotipado 

efectivo pero costoso debido al bajo número de marcadores que se pueden testar si-

multáneamente. 

Esta situación ha cambiado en los últimos años por los avances que se han producido 

en las técnicas de secuenciación, que han reducido los costes hasta el punto que el ge-

notipado basado en la secuencia o la propia secuenciación de genomas es factible para 

un gran número de especies, incluyendo aquellas con grandes genomas. Esto ha ocasio-

nado que se empiecen a sustituir los marcadores moleculares hasta ahora empleados en 

la mejora genética por las llamadas plataformas de genotipado de alta densidad, lo que 

supone un ahorro considerable. El desarrollo de estas plataformas, como los DArTseq 

(http://www.diversityarrays.com) o los distintos chips de SNPs permiten genotipar co-

lecciones de germoplasma en pocas semanas con miles de marcadores (Tabla 1).

Tabla 1. Principales chips de SNPs en las distintas especies de cereales para el genotipado de alta densidad.

Chip Número de Marcadores Referencia

Arroz

44K Array 44100 Tung et al., 2010

RICE6K 5102 Yu et al., 2014

RiceSNP50 51478 Chen et al., 2014

C6AIR 6000 Thompson et al., 2017

Avena

6K BeadChip 5743 Tinker et al., 2014

Cebada

Barley 9K iSelect SNP Data 7842 Comadran et al., 2012

50k Infinium iSelect SNP 49267 Bayer et al., 2017

Centeno

Rye5K array 5234 Haseneyer et al., 2011
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Chip Número de Marcadores Referencia

Maíz

MaizeSNP50 49585 Ganal et al., 2011

maizeSNP3072 3072 Tian et al., 2015

Axiom Maize Genotyping Array 616201 www.thermofisher.com

Maize 55K SNP 55229 Xu et al., 2017a

Sorgo

3K SNP array 2620 Bekele et al., 2013

Trigo

Wheat9K SNP 8632 Cavanagh et al., 2013

Wheat90K SNP 81587 Wang et al., 2014a

Wheat15K SNP 12905 www.traitgenetics.com

Axiom 35k Breeders’ Array 35143 www.thermofisher.com

820K Axiom® Array 817000 www.thermofisher.com

La aparición de estos nuevos sistemas ha permitido un cambio en el concepto de la 

mejora genética asistida por marcadores (MAS – Marker Assisted Selection). De la utili-

zación de unos pocos marcadores ligados generalmente a genes de herencia simple, la 

disponibilidad de miles de marcadores distribuidos homogéneamente por el genoma 

permite seleccionar caracteres complejos de herencia cuantitativa; es la denominada 

selección genómica. Esta técnica se plantea como una herramienta prometedora en el 

diseño de los nuevos programas de mejora ya que contribuirá a incrementar la ganan-

cia genética de caracteres complejos. La técnica consiste en estimar la relación que 

existe entre un determinado carácter de interés y las distintas regiones del genoma. 

Para poder encontrar esta relación se utiliza una población de referencia que ha sido 

previamente genotipada y fenotipada para el carácter de interés. Una vez determi-

nadas las regiones del genoma que influyen sobre el carácter y cuál es el efecto de 

las distintas combinaciones que se encuentran, se puede predecir el valor genómico y 

por tanto estimar el carácter de cada individuo genotipado se disponga o no de datos 

fenotípicos. 

Aunque esta metodología se desarrolló inicialmente en mejora genética animal 

(Meuwissen et al., 2001), su uso en plantas ha ido en aumento en los últimos años, 

especialmente en cereales (Spindel et al., 2015). Encontramos algunos ejemplos en los 

últimos años para caracteres de rendimiento, calidad, resistencia a enfermedades, to-

lerancia a estreses abióticos, etc., en arroz (Grenier et al., 2015; Spindel et al., 2015, 

2016), avena (Asoro et al., 2011), cebada (Nielsen et al., 2016; Schmidt et al., 2016; 
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Thorwarth et al., 2017), centeno (Wang et al., 2014b; Schulthess et al., 2016), maíz 

(Gorjanc et al., 2016; Shikha et al., 2017; Zhang et al., 2017a) y trigo (Bassi et al., 2016; 

Huang et al., 2016; Michel et al., 2016).

4.2. DE LA TRANSGÉNESIS A LA EDICIÓN GÉNICA

Tradicionalmente la metodología utilizada para modificar genéticamente un or-

ganismo ha consistido en la transferencia de genes externos mediante la infección 

por Agrobacterium tumefaciens o mediante bombardeo de partículas, clasificada en 

transgénesis o cisgénesis en función del origen de los genes a transferir. La trans-

génesis es la modificación de la planta con uno o más genes de otro organismo o 

de otra planta donadora que es sexualmente incompatible con la receptora, mien-

tras que la cisgénesis hace referencia a la modificación de una planta receptora 

con un gen de una planta sexualmente compatible. Este gen debe incluir tanto los 

intrones como el promotor y las secuencias terminadoras en la misma orientación 

(Schouten et al., 2006). La utilización de estos métodos tradicionales de modifica-

ción genética no permite controlar el lugar de inserción del gen transferido. Esta 

inserción puede además ser múltiple y producirse de manera aleatoria, producir 

efectos pleiotrópicos, de silenciamiento génico, etc. Además, la opinión pública y 

la estricta legislación en muchos países limitan el uso y comercialización de orga-

nismos modificados genéticamente (OGM). Los nuevos métodos biotecnológicos 

intentan evitar estas regulaciones. Para ello, y aunque en algún momento del pro-

ceso se hace uso de tecnologías de transformación, el producto final no presenta 

transgenes. Algunas de estas técnicas son el injerto en patrones modificados ge-

néticamente, la inducción de floración precoz, la mutagénesis dirigida por oligonu-

cleótidos, la mejora genética inversa, la metilación dirigida por RNA y la tecnología 

basada en nucleasas específicas de secuencia (SSN) (Schaart et al., 2016). Las tec-

nologías de edición genómica basada en nucleasas específicas permiten eliminar, 

mutar o reemplazar cualquier gen de interés. 

Entre las distintas metodologías basadas en SSN en los últimos años está siendo de 

gran interés aquella basada en el sistema CRISPR-Cas9 (Voytas y Gao, 2014). El pro-

ceso de edición genómica con CRISPR-Cas9 incluye dos pasos. En el primero de ellos, 

el RNA guía, complementario a la región de DNA que se quiere modificar y sintetiza-

do previamente, se asocia con una nucleasa, principalmente Cas9, aunque en cultivos 

como el arroz la nucleasa Cpf1 ha dado mejores resultados. Este RNA hibrida con la 

secuencia de interés presente en el genoma, dirigiendo a la nucleasa a cortar el ADN en 
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la región concreta. En el segundo paso se activan los mecanismos naturales de repara-

ción del ADN fragmentado. Las tecnologías de edición génica se han utilizado con éxito 

en cereales incluyendo cebada, maíz, sorgo, trigo y fundamentalmente arroz (Tabla 2). 

Tabla 2. Genes mutados mediante la tecnología CRISPR en cereales.

Especie Gen mutado Referencia

Arroz ROC5, SPP, YSA Feng et al., 2013

OsSWEET11,OsSWEET14 Jiang et al., 2013

OsCAO1, OsLAZY Miao et al., 2013

OsPDS, OsBADH2, Oso2g23823, OsMPK2 Shan et al., 2013

OsMPK5 Xie y Yang, 2013

OsBEL Xu et al., 2014

OsPDS, OsPMS3, OsEPSPS, OsDERF1, Os-
MSH1, OsMYB5, OsMYB1, OsROC5, OsSPP, 
OsYSA

Zhang et al., 2014

OsDL, OsALS, OsNCED1, OsAO1 Endo et al., 2016

OsEPSPS Li et al., 2016a

Gn1a, DEP1, GS3, and IPA1 Li et al., 2016b

CSA Li et al., 2016c

OsERF922 Wang et al., 2016

GW2, GW5, TGW6 Xu et al., 2016

OsRLKs, OsBEL Wang et al., 2017

OsPDS, OsBEL Xu et al., 2017b

Cebada HvPM19 Lawrenson et al., 2015

ENGase Kapusi et al., 2017

Maíz ZmIPK Liang et al., 2014

AP2, MADS, MYBR Qi et al., 2016

ALS2, LIG, MS26, MS45 Svitashev et al., 2016

ZmAgo18a, ZmAgo18b Char et al., 2017

ARGOS8 Shi et al., 2017

Sorgo DsRED2 Jiang et al., 2013

Trigo INOX, PDS Upadhyay et al., 2013

TaLOX2 Shan et al., 2013

TaMLO-A1 Wang et al., 2014c

TaGASR7 Zhang et al., 2016

TaDREB2, TaERF3 Kim et al., 2017

TaGW Liang et al., 2017

TaEDR1 Zhang et al., 2017b
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5.	Recursos	fitogenéticos	y	especies	silvestres	relacionadas	para	
su uso en la mejora genética

La mejora genética de cereales se ha basado mayoritariamente en el uso de ger-

moplasma élite en los cruzamientos, lo que ha conducido a reducir el acervo genético 

de muchas especies. En algunas de ellas, como el trigo duro, un reducido número de 

genotipos se encuentran en muchos de los pedigrís de las variedades más cultivadas, 

lo que puede acarrear consecuencias muy negativas, como por ejemplo la vulnerabi-

lidad genética frente a ciertos patógenos. La utilización de recursos genéticos puede 

ser una fuente de genes útiles para la mejora, si bien a menudo se encuentran en feno-

tipos poco adaptados. 

Las especies de trigo se originaron en el Creciente Fértil hace unos 10.000 

años. Durante su migración hacia otras zonas la selección natural incorporó ca-

racterísticas adaptativas, como la adecuación de la fecha de floración, favorables 

a los nuevos ambientes que se iban colonizando (Peng et al., 2011). Sin embargo, 

otras características favorables (como el número y peso de los granos) se incorpo-

raron también al ser seleccionadas por los propios agricultores (Peng et al., 2011). 

Por todo ello, las variedades tradicionales (landraces) son consideradas una valiosa 

fuente de diversidad genética y adaptación específica a ambientes desfavorables 

(Lopes et al., 2015). Existen evidencias de que las variedades tradicionales de tri-

go pueden contribuir a incrementar la biomasa y el peso del grano, aspectos muy 

importantes para la adaptación a la sequía y el calor (Lopes et al., 2015). El caso 

del maíz es muy distinto, ya que procede de México donde fue domesticado hace 

unos 9.000 años (Ordás, 2016). Las variedades autóctonas de maíz se han utilizado 

principalmente en estudios de caracterización, para la búsqueda de resistencia a 

estreses, en programas de selección recurrente y para la extracción de líneas pu-

ras con las que formar las variedades híbridas cultivadas mayoritariamente en la 

actualidad (Ordás, 2016). 

Existen numerosos recursos genéticos de cereales conservados actualmente en 

bancos de germoplasma localizados en muchos países. La Tabla 3 muestra el número 

de accesiones conservadas y utilizables para la mejora de especies del género Triticum 

(IBPGR, International Board for Plant Genetic Resources, https://cgspace.cgiar.org/hand-

le/10568/45742).

Puede encontrarse amplia información sobre las variedades locales de trigo, ceba-

da y maíz conservadas en colecciones (principalmente en España) y su potencial como 
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fuentes de variación en programas de mejora genética en el libro editado recientemente 

por Ruiz de Gallarreta et al. (2016). La utilización eficiente de recursos genéticos en pro-

gramas de mejora requiere la identificación de las accesiones portadoras de alelos de in-

terés (lo que precisa caracterizarlas fenotípica y genéticamente), así como la aplicación 

de métodos de mejora eficientes. En algunos casos se trata de individuos que represen-

tan líneas homogéneas, pero a menudo se trata de poblaciones heterogéneas formadas 

por genotipos diversos, lo que hace necesario un manejo específico que es normalmente 

objeto de los programas de pre-mejora. En este contexto resulta muy útil la creación de 

colecciones nucleares, que maximizan la variabilidad genética en un limitado número de 

accesiones (Ruiz et al., 2013), así como la utilización de tecnologías moleculares para la 

identificación de los alelos de interés y su introgresión en germoplasma adaptado. Di-

versos estudios llevados a cabo recientemente en trigo duro en nuestro país han permi-

tido identificar alelos interesantes para características de calidad del grano (Nazco et al., 

2014) y la aplicación de GWAS (Genome-wide association study) ha permitido identificar 

regiones cromosómicas asociadas a características de interés (Soriano et al., 2017). 

Tabla 3. Recursos genéticos utilizables en la mejora de trigo, conservados 

en bancos de germoplasma en el mundo. Fuente: IBPGR.

Tipo de trigo Número de accesiones

Hexaploide 266.589

Tetraploide 78.726

Diploide 11.314

Triticum (inespecífico) 252.530

Aegilops ssp. 17.748

Triticale 23.659

La conservación del patrimonio genético debe ser una prioridad estratégica para el 

país, por su capacidad de proporcionar la variabilidad genética necesaria para la me-

jora de muchas especies y garantizar así la seguridad alimentaria en el actual contexto 

de cambio climático. 
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Capítulo V. 

LA VITICULTURA FRENTE 
AL CAMBIO CLIMÁTICO: 
ADAPTACIÓN Y ESTRATEGIAS 
DE MEJORA

1. Introducción

La vid Vitis vinifera L., como ocurre con otras muchas especies, tiene su origen en 

Asia Menor en las estribaciones del Cáucaso. Desde allí, difundida por las distintas 

civilizaciones, se extendió por toda la cuenca mediterránea, y su cultivo fue especial-

mente impulsado por fenicios, griegos y sobre todo por los romanos. Posteriormente, 

con los grandes descubrimientos, se extendió al resto del mundo desde el continente 

europeo.

Según datos de la Oficina Internacional de la Viña y el Vino (OIV, 2016), a nivel 

mundial el cultivo de la vid alcanzó su máxima extensión en el quinquenio 1975-1980, 

ocupando una superficie de 10.213.000 ha. A partir de aquí inició una importante caí-

da que la llevó a las 7.877.700 ha en los inicios del siglo XXI, para seguir después con 

pequeñas variaciones con una ligera tendencia hacia la disminución de la superficie, 

llegando a las 7.511.000 ha en el año 2015. El continente europeo ha perdido desde 

1980, dos millones de hectáreas motivado por la crisis económica mundial y por los 

programas de arranque y reconversión del viñedo financiados por la Unión Europea. 

No obstante, con algo más de 4 millones de ha (el 57% del total mundial), Europa sigue 

siendo el gran continente productor y consumidor de vino. El resto de la superficie 

mundial de vid se reparte entre Asia (22%), América (13%), África (5%) y Oceanía (3%).

El cultivo de la vid en España ocupa la tercera posición en extensión, tras los cereales 

y el olivar. En su conjunto, el sector vitivinícola tiene una gran importancia socio-econó-

mica, tanto por los recursos generados, como por la población que trabaja en él y el papel 

medio-ambiental que juegan los viñedos en muchas de sus zonas de producción.

España ocupa la primera posición, a nivel mundial, en cuanto a superficie plantada 

de vid, seguida de Francia e Italia; juntas reúnen el 33% de la superficie mundial de vid y 
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algo más del 61% del total de la Unión Europea. La superficie de uva para transformación 

plantada en España en 2015 asciende a 954.659 ha (MAPAMA, 2016), y su evolución ha 

sido claramente descendente desde 1980 cuando alcanzó 1.642.622 ha. En total, desde 

1980 casi se han perdido 700.000 ha de viñedo y, en mayor o menor proporción, todas 

las comunidades autónomas han perdido superficie, a excepción de La Rioja donde ha 

aumentado en 20.803 ha (66,54%) y el País Vasco que crece en 4.954 ha (57,88%). El 

resto de comunidades descienden en superficie, siendo la líder en superficie y en pro-

ducción Castilla-La Mancha, la que más superficie ha perdido, pasando de 756.808 ha 

en 1980 a 473.268 (-37,47%) en 2015, aunque el porcentaje de pérdidas más elevado, 

descontando Asturias y Cantabria por su escasa superficie de viñedo, se da en Andalucía 

con un -75,67% (-77.608 ha), seguida de Aragón con -65,93% (-71.114 ha), las Comu-

nidades de Murcia (-46.845 ha) y Madrid (-19.885 ha) que pierden un 65% cada una, y 

la Comunidad Valenciana que pierde 77.289 ha (-55,22%). Ligeramente por debajo del 

50% de pérdidas se encuentran Castilla y León (-56.784 ha) y Cataluña (-47.900 ha).

Esta evolución se debe principalmente a los distintos programas de ayudas al 

arranque y reconversión del viñedo, financiados con fondos europeos. En respuesta a 

estos planes de reestructuración, el viñedo español ha experimentado cambios radica-

les: cambio en los sistemas de cultivo, de vaso a espaldera, lo que permite la poda y la 

recolección mecanizada; incremento del regadío, con la generalización de los sistemas 

de riego por goteo; y cambio varietal, que ha permitido, junto a la contratación de enó-

logos y la modernización de las instalaciones en las bodegas, una mejora sustancial de 

las producciones de uvas y vino.

El 52% de las variedades de uva para vinificación plantadas en España son varie-

dades tintas, destacando entre ellas la variedad ‘Tempranillo’ que representa un 21% 

de la superficie total de viñedo (201.081 ha). Dentro de las variedades tintas, tras la 

variedad ‘Tempranillo’, por orden de importancia, se encuentran las variedades ‘Bobal’ 

(60.301 ha), ‘Garnacha tinta’ (61.372 ha), y ‘Monastrell’ (42.500 ha), seguidas por ‘Ca-

bernet Sauvignon’, ‘Syrah’ y ‘Garnacha tintorera’ que rondan las 20.000 ha cada una. En 

su conjunto, estas siete variedades representan el 90% de la superficie total de varie-

dades tintas y el 46% del total de la superficie de viñedo de nuestro país.

Dentro de las variedades blancas, en claro retroceso, la variedad ‘Airén’ con 

215.416 ha es la más cultivada, seguida por ‘Macabeo’ (46.892 ha), ‘Pardina’ o ‘Caye-

tana Blanca’ (36.112 ha) y ‘Verdejo’ (18.718 ha). Estas cuatro variedades en su conjun-

to representan el 73% de la superficie total de variedades blancas, lo que significa un 

33% del total de superficie de viñedo de nuestro país.
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Dos variedades, ‘Tempranillo’ y ‘Airén’, ocupan el 43,90% de la superficie de vid cul-

tivada en España, y las 10 variedades más cultivadas suponen el 75,76%. Actualmente 

hay 215 variedades inscritas en el registro oficial de variedades comerciales de vid. 

A nivel mundial, 35 variedades ocupan el 66% de la superficie cultivada (Anderson, 

2011), a pesar de que el número de variedades disponibles supera las 2000.

El cambio climático está modificando las condiciones medioambientales en todas 

las zonas vitícolas del mundo. Sus efectos pueden ser positivos para los viñedos si-

tuados en zonas frías, pero para los situados en zonas cálidas y secas, como los de la 

mitad sur de España, las consecuencias pueden ser nefastas, tanto para el volumen de 

producción como para la calidad de uvas y vinos.

De entre las soluciones que se proponen para luchar contra los efectos del cambio 

climático, como desplazar las viñas a parcelas situadas a mayor altitud, ir a latitudes 

mayores, ir más al norte o buscar nuevo material vegetal que se adapte a las nuevas 

condiciones climatológicas, únicamente la última, tiene posibilidades de aplicarse en 

el sur de España, y dado que ya se cultivan variedades de ciclo largo como ‘Monastrell’, 

será difícil encontrar, entre las variedades que se cultivan en otras partes del mundo, 

alguna que pueda adaptarse a condiciones de cultivo más duras que las actuales. Por 

tanto, la única salida que queda es tratar de obtener nuevas variedades, capaces de 

vegetar y dar uvas y vinos de calidad en esa probable difícil climatología, o evaluar las 

variedades minoritarias o menos extendidas como propone Wolkovich et al. (2018).

2. Impacto del cambio climático en la viticultura

Los datos climáticos a escala global desde 1950 hasta 1999, revelan un incremento 

de la temperatura media de 1,26 ºC en las principales regiones vitivinícolas (Jones et 

al., 2005a). Este incremento de temperaturas puede influir de forma importante en la 

productividad y calidad final de la uva y el vino (Fraga et al., 2013), como se ha confir-

mado en la mayoría de las regiones vitivinícolas de Francia que han sufrido una reduc-

ción de la producción en los últimos 15 años (Van Leeuwen y Destrac-Irvine, 2017). 

Igualmente se prevé que el aumento de las temperaturas extremas pueda ocasionar 

un mayor riesgo de plagas y enfermedades (Fraga et al., 2013).

En Europa, el incremento de temperaturas observado ya ha producido en muchas 

regiones vitícolas (sobre todo en la cuenca Mediterránea) un adelanto en la fenología 

de la vid, tanto de la brotación, envero y maduración, como de la vendimia. Además, 

se ha observado una menor duración de los períodos o intervalos de crecimiento de la 
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planta (Jones y Davies, 2000), una mayor duración del período de postcosecha (des-

de la vendimia hasta la caída de hoja), y más acumulación de grados día hasta caída 

de la hoja (Hall et al., 2016). Concretamente, algunos viticultores en la Denominación 

de Origen de Bullas (sureste español) constatan en la última década adelantos de la 

vendimia de hasta 20 días en la variedad ‘Monastrell’, que es una variedad tradicio-

nalmente tardía, confirmando lo que señalan otros estudios en otras variedades. Este 

adelanto en la vendimia puede provocar que la maduración de la uva tenga lugar en un 

período más cálido de lo habitual, lo que puede tener efectos negativos sobre la cali-

dad de la uva y el vino (Webb et al., 2008). Así, en los últimos 30 años se ha observado 

en numerosas regiones vitivinícolas una clara modificación en la composición de la uva 

que, entre otros factores, puede ser atribuida al cambio climático. En general, las uvas 

contienen más azúcar, menos ácidos orgánicos (principalmente málico), un pH más 

alto, y un menor contenido antociánico y, por tanto, menor color (Resco et al., 2016, 

Van Leeuwen y Destrac-Irvine, 2017). 

A nivel mundial, las perspectivas del cambio climático prevén importantes impactos 

en los viñedos, aunque estos serán muy diferentes en función de la localización geográ-

fica y de las variedades, llegando en algunas regiones a exceder los umbrales óptimos de 

temperatura para algunas variedades, por lo que su cultivo será impracticable (Jones et 

al., 2005a). Hasta mediados de siglo se esperan incrementos de temperatura de 0,42 ºC 

por década en las principales regiones vitivinícolas. Algunos estudios predicen que las 

áreas óptimas para el cultivo del viñedo a nivel mundial disminuirán entre un 25 y 73% 

en las principales regiones vitivinícolas para el año 2050, con un escenario de emisiones 

de CO2 muy alto (RCP 8.5, Representative Concentration Pathways), y entre un 19% y 

un 62% para un escenario de emisiones de CO2 más restrictivo (RCP 4.5) (Hannah et 

al., 2013). Se prevé que el calentamiento global reduzca la producción en regiones más 

cálidas y la incremente en regiones más frías, siempre que el agua no sea limitante.

El cambio climático proyectado para la viticultura europea, señala un continuo 

adelanto en el ciclo fenológico y la aparición de nuevas regiones para la producción 

vitivinícola (en latitudes más altas, hasta 55 ºN). Se espera además un incremento de la 

aridez y un estrés hídrico severo, sobre todo en áreas del sur de Europa (sur de la Pe-

nínsula Ibérica e Italia), reduciendo la producción y el crecimiento. No obstante, el in-

cremento de CO2 atmosférico podría compensar parcialmente los efectos producidos 

por la sequía en la producción y el crecimiento, sobre todo en el centro y norte de Eu-

ropa (Fraga et al., 2016a). En general, los análisis realizados para la viticultura española 

indican que el cambio climático producirá incrementos en la variabilidad interanual 

del potencial vitivinícola, incrementando la irregularidad de la producción y de la cali-
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dad obtenida (Resco, 2012). Según las previsiones, los mayores impactos en España se 

producirían en las zonas vitícolas más cálidas, como la mitad sur y sureste peninsular, 

y las regiones más cálidas del valle del Ebro. El calentamiento global podría causar que 

estos climas más calurosos asciendan en altitud paulatinamente extendiéndose hacia 

el interior, donde además se experimentaría un mayor incremento de temperaturas a 

medida que la influencia marítima sea menor. Un clima más cálido y seco modificará 

las zonas óptimas para el cultivo de la vid y limitará las variedades que se puedan culti-

var en numerosas regiones, reduciendo en muchos casos las zonas climatológicamen-

te óptimas para el cultivo de la vid. Asimismo, una reducción de la humedad en estos 

climas muy secos del sur y sureste peninsular, y en las cuencas baja y media de los 

ríos Duero y Ebro, incrementaría la evapotranspiración y las necesidades hídricas del 

viñedo, y haría del riego un factor imprescindible y necesario para la sostenibilidad del 

viñedo (Resco, 2012; Resco et al., 2015; 2016), en un contexto de mayor competencia 

y escasez de recursos hídricos. Igualmente, unas temperaturas excesivamente altas en 

la época de maduración tendrían efectos negativos en la calidad al ocasionar un exceso 

de madurez y de azúcares en la uva (Fraga et al., 2013). 

Por el contrario, en las zonas vitivinícolas húmedas del norte de España el cambio 

climático puede tener a corto y medio plazo algunos efectos positivos tales como in-

tervalos de crecimiento de la vid más rápidos y cortos, menor riesgo de heladas y de 

ataques de algunas plagas y enfermedades, posibilidad de cultivar un mayor núme-

ro de variedades, un incremento de las zonas óptimas para el cultivo de la vid, y un 

aumento en la acumulación de carbono y biomasa (debido a una mayor temperatura 

y fijación de CO2) que puede llevar asociados algunos beneficios adicionales para la 

producción y la calidad (Resco et al., 2016). 

De acuerdo con las proyecciones climáticas realizadas para Europa y España (Fraga 

et al., 2013; 2016a; Guiot y Cramer, 2016; Resco et al., 2016), las regiones del sur de 

Europa y del arco mediterráneo, y sobre todo el sur y el este de la Península Ibérica que 

en la actualidad son cálidas y semiáridas, serían las regiones que necesitarían realizar 

los mayores esfuerzos de adaptación frente al cambio climático, con mayores costes 

para mantener calidad y productividad, ya que estas regiones vitivinícolas son las que 

van a experimentar un estrés hídrico más severo y cambios de mayor magnitud (Resco 

et al., 2016). El aumento de la aridez y la reducción de las precipitaciones que se pre-

vén en el futuro, van a incrementar la escasez de agua, haciendo de la disponibilidad de 

agua para riego un factor aún más limitante para la agricultura. Además, el incremento 

de la temperatura también va a generar un déficit hídrico a nivel atmosférico que va 

a producir un aumento en la tasa de evaporación, y que algunos estudios sitúan en un 
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25% superior al actual para finales del siglo XXI (Savé et al., 2017). En este escenario, 

el aumento de la evapotranspiración y de las necesidades hídricas de la vid va a hacer 

necesario el aporte de agua a través del riego para mantener la sostenibilidad del viñe-

do y prevenir un estrés severo en numerosas regiones vitivinícolas y denominaciones 

de origen del sur peninsular (Iglesias y Garrote, 2015; Resco et al., 2016).

Entre las medidas generales de adaptación y mitigación de la viticultura frente al 

cambio climático que se pueden proponer, se encuentran: (1) Selección de material ve-

getal mejor adaptado y más tolerante a las nuevas condiciones climáticas, incluyendo 

portainjertos, clones y variedades (Fraga et al., 2013; 2016b; Fernández-Fernández, 

2015; Duchêne, 2016; Romero et al., 2016a; 2017; Brancadoro, 2017); (2) Mejora de 

la eficiencia en el uso del agua y de la calidad de uva mediante la aplicación de técnicas 

de riego deficitario (Romero et al., 2016 b, c); (3) Uso de microorganismos beneficiosos 

(hongos y bacterias) como estrategia para aumentar la tolerancia al déficit hídrico y la 

absorción de nutrientes en vid (Trouvelot et al., 2015); (4) Uso de cubiertas vegetales 

para la mejora del manejo del suelo del viñedo (Fraga et al., 2013; Ibañez et al., 2013; 

Trigo-Córdoba et al., 2015); (5) Uso de elicitores que activen los mecanismos de defen-

sa y la síntesis de fenoles (Ruiz-García et al., 2013).

3. Objetivos de mejora en vid ante el cambio climático

El genoma de la vid es altamente heterocigótico (Adam-Blondon et al., 2004), lo 

que significa que un cruzamiento entre dos variedades diferentes dará lugar, en la des-

cendencia, a multitud de individuos diferentes con una gran variabilidad genética y fe-

notípica (Bayo-Canha et al., 2012; Song et al., 2014). La introducción de hongos como 

el oídio y el mildiu, junto con la filoxera a finales del siglo XIX, fueron el catalizador 

para iniciar programas de mejora de vid en varios países europeos, combinando rasgos 

de resistencia encontrados en las especies americanas del género Vitis, y rasgos de 

calidad encontrados en Vitis vinifera (Töpfer et al, 2011). En los últimos años, se están 

desarrollando a nivel internacional numerosos programas de mejora de vid, tanto en 

uva de vinificación como en uva de mesa (Reynolds, 2015).

Aunque pertenecientes a la misma familia y especie Vitis vinifera L., la uva de vino 

y la uva de mesa, por el aprovechamiento, el tipo de cultivo y las características de las 

variedades usadas en cada caso, bien podrían considerarse dos especies distintas. 

En las variedades para vinificación prima el tamaño pequeño y la composición quí-

mica de las bayas, mientras que en las de mesa prima el tamaño grande y el aspecto 
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externo; en la uva de vino la semillas juegan un papel importante como fuente de ta-

ninos en vinos tintos, y en las de mesa se buscan sobre todo variedades sin semillas 

(apirenas) más fáciles de comer; en las primeras la textura y firmeza de la pulpa no se 

valoran, mientras que para las uvas de mesa es un carácter fundamental. Podríamos 

seguir aportando diferencias entre ambos tipos de uvas, pues las técnicas de conduc-

ción y cultivo son también muy diferentes y, por tanto, los caracteres buscados en la 

mejora también son diferentes. No obstante, los grandes objetivos de la mejora de la 

vid [(1) la adaptación de las variedades a sus zonas de cultivo; (2) la resistencia a es-

treses bióticos y abióticos)], sí que son comunes a ambos tipos de uva aunque con sus 

particularidades. Por eso vamos a analizar los objetivos de la mejora por separado para 

la uva de vinificación y la uva de mesa.

3.1. OBJETIVOS DE MEJORA EN UVA DE VINIFICACIÓN

El mejorador de plantas, a la hora de establecer los objetivos de su programa de 

mejora, tiene que tener en cuenta las necesidades de todos los posibles usuarios (Ac-

quaah, 2012), que en el caso de la uva para vinificación serían:

• del agricultor: que sean fáciles de cultivar, bien adaptadas a las condiciones eco-

lógicas de clima y suelo de la zona, y que sean productivas y resistentes a enfer-

medades.

• del industrial que va a elaborar el vino: que le permita hacer un producto de 

calidad de sus vinos o elaborar nuevos tipos.

• de los consumidores: que se adapten a sus preferencias, que sean vinos equili-

brados, con un color intenso en el caso de los tintos, y vinos frescos y afrutados 

en las variedades blancas.

Uno de los retos a los que se enfrenta la viticultura mundial es la adaptación a las 

nuevas condiciones meteorológicas que está provocando el cambio climático. El au-

mento de la temperatura, el incremento de los periodos de sequía, y demás eventos 

climatológicos adversos, van a condicionar el desarrollo de la viticultura, especialmen-

te en las latitudes más bajas, como es el caso de gran parte de la viticultura española, 

sobre todo la situada más abajo del paralelo que pasa por Madrid.

El ciclo vegetativo de la vid depende de la temperatura, y tan es así que el desa-

rrollo de los distintos estados fenológicos (brotación, floración, envero y maduración), 

se puede predecir con modelos basados únicamente en la temperatura (Parker et al., 

2011). Si no existe la posibilidad de trasladar la viticultura hacia zonas más altas, la 
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única posibilidad de mantener el cultivo en estas zonas cálidas es tratar de obtener 

variedades mejor adaptadas a las nuevas condiciones climatológicas, que tengan un 

ciclo vegeto-productivo más largo y que maduren en periodos menos cálidos, con el 

fin de que puedan conseguir parámetros de calidad adecuados para elaborar vinos de 

calidad. Las temperaturas altas en la época de maduración de la uva provocan una ace-

leración de la madurez de la pulpa y un retraso en la madurez fenólica del conjunto de 

la baya (Jones and Davis, 2000).

La resistencia a la sequía es otro de los caracteres buscados en los programas de 

obtención de nuevas variedades para zonas cálidas. La escasa disponibilidad de agua y 

la previsible disminución de lluvias en el futuro, obliga al mejorador a tratar de obtener 

variedades que, con poca disponibilidad de agua, sean capaces de producir y madurar 

la uva adecuadamente. La escasez de agua en muchas regiones plantea un grave pro-

blema para la sostenibilidad de su agricultura. Así, la eficiencia del uso del agua, enten-

dida como la biomasa producida por unidad de agua transpirada, se ha convertido en 

un objetivo crucial en muchos programas de mejora. En el caso de la vid, Coupel-Ledru 

et al. (2014, 2016) han observado en genotipos descendientes del cruzamiento entre 

‘Syrah’ y ‘Garnacha’, variabilidad genética en la tasa de transpiración nocturna, lo que 

permitiría un ahorro de agua sin disminuir el rendimiento fotosintético.

El sector vitivinícola mundial se basa en el cultivo de Vitis vinifera a pesar de que 

esta especie es muy susceptible a los ataques de oídio, mildiu y botrytis. Los tratamien-

tos preventivos y/o curativos contra estas enfermedades suponen un coste importan-

te de cultivo y un impacto nada despreciable sobre el medio ambiente (Sambucci et 

al., 2014). Además, algunos de estos hongos están generando resistencias a los fungi-

cidas comúnmente empleados. Por tanto, la selección de variedades resistentes o la 

introducción de genes de resistencia en las variedades cultivadas actualmente, podría 

reducir los tratamientos con fungicidas y tendría un impacto favorable tanto en lo eco-

nómico como en el medio ambiente. En la mitad de la década de los 90 del siglo pasado, 

aparecieron en el mercado las primeras variedades que mostraban una buena resis-

tencia en campo a oídio y mildiu. Posteriormente, con el descubrimiento de nuevos ge-

nes de resistencia y la puesta a punto de los marcadores moleculares ligados a dichos 

genes, la selección de híbridos resistentes se ha hecho mucho más fácil. Se busca que 

las nuevas variedades que salgan al mercado tengan una resistencia piramidal (Eibach 

et al., 2007), de manera que su genoma debe contar con al menos dos o tres genes de 

resistencia distintos a oídio y a mildiu, y así evitar posibles casos de superación de la 

resistencia por parte de los hongos patógenos.
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La uva de vinificación se cultiva fundamentalmente para ser transformada en vino, 

por tanto, otro de los objetivos a conseguir en la mejora es la obtención de variedades 

capaces de producir uvas con una composición adecuada para la producción de vinos 

de calidad. En el caso de variedades tintas, se buscarán bayas con alto contenido en 

polifenoles (especialmente antocianos y taninos), con una buena acidez, y la cantidad 

justa de azúcares. En las variedades blancas, interesarán bayas aromáticas, con un 

buen equilibrio entre los azúcares y la acidez.

El mejorador también tiene que tener en cuenta cuáles son las preferencias de los 

consumidores, ya que son ellos los que finalmente decidirán, con sus compras, que vi-

nos son los más demandados y, por tanto, que variedades deben ser las más cultivadas.

A este respecto, el equipo de Viticultura y Enología del IMIDA inició en el año 

1997 un programa de cruzamientos dirigidos, con el objetivo de obtener nuevas 

variedades descendientes de ‘Monastrell’ que, heredando de ella sus buenas cua-

lidades, aportasen además los caracteres necesarios para afrontar los retos del 

futuro. Inicialmente, con el objetivo de obtener nuevas variedades capaces de dar 

vinos equilibrados y con alto contenido polifenólico en condiciones cálidas, y que 

satisfagan las exigencias de los consumidores, se llevaron a cabo cruzamientos de 

‘Monastrell’ con ‘Cabernet Sauvignon’, ‘Syrah’, ‘Tempranillo’, ‘Barbera’ y ‘Verdejo’. Ac-

tualmente se cuenta con una pre-selección de 23 híbridos tintos que destacan por 

su elevada composición fenólica, tanto en intensidad de color como en contenido en 

taninos, conseguida en condiciones climáticas desfavorables muy cálidas. Los 6 hí-

bridos blancos pre-seleccionados, presentan un buen equilibrio de acidez y aromas 

especiados (Fernández-Fernández, 2015). Dentro de estos cruzamientos, se están 

seleccionando además híbridos con un bajo contenido alcohólico. Asimismo, algu-

nos de estos híbridos presentan una fecha de maduración y vendimia más tardía que 

los respectivos parentales, por lo que podrían adaptarse mejor a las condiciones de 

sequía y altas temperaturas. Es por ello que actualmente se están evaluando 12 de 

estos híbridos tintos para seleccionar aquellos que presentan una mayor tolerancia 

a condiciones extremas de sequía (Ruiz-García, 2017). Recientemente se han inicia-

do los trámites en el Registro de Variedades Comerciales (RVC) para incluir tres va-

riedades nuevas tintas (dos derivadas de ‘Monastrell’ x ‘Cabernet Sauvignon’ y una 

derivada de ‘Monastrell’ x ‘Syrah’) y una blanca (derivada de ‘Monastrell’ x ‘Cabernet 

Sauvignon’). Y finalmente, en los últimos años se ha iniciado una línea de cruzamien-

tos para la obtención de líneas derivadas de ‘Monastrell’ tolerantes a oídio y mildiu, 

mediante cruzamientos dirigidos de Monastrell’ con ‘Regent’ y con ‘Kishmish vatka-

na’ (Ruiz-García et al., 2014).
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Otra iniciativa en la misma línea se ha realizado en Rioja, donde fruto de la cola-

boración entre Viveros Provedo y la Universidad de La Rioja se han seleccionado 14 

híbridos obtenidos a partir de cruzamientos dirigidos entre ‘Tempranillo’ y ‘Graciano’, 

como nuevas variedades potenciales mejor adaptadas al cambio climático. Estas se-

lecciones están en fase de evaluación enológica (Song et al., 2014). Otros cruzamien-

tos de ‘Tempranillo’ con ‘Garnacha’ y ‘Cabernet Sauvignon’ están siendo estudiados.

3.2. OBJETIVOS DE MEJORA EN UVA DE MESA 

Independiente de la variedad, el género Vitis vinifera, al ser una planta C3, es sen-

sible a los cambios ambientales, y su fisiología y la calidad de sus bayas está directa-

mente relacionada con el clima (Jones et al., 2005b), de manera que cambios en éste 

podrían afectar su crecimiento. La modificación del régimen de precipitaciones y el 

aumento de la temperatura media anual son dos de los factores asociados al cambio 

climático que tienen un mayor impacto en la producción de uva de mesa, afectando 

tanto al rendimiento del cultivo como a la calidad del fruto. Los principales efectos del 

aumento de la temperatura en la composición de la uva están relacionados con el me-

tabolismo primario (como por ejemplo, una degradación del equilibrio azúcar/acidez) 

y además con el metabolismo secundario. La mejora genética aparece como una de las 

estrategias más prometedoras para sostener la producción de la vid frente a las fluc-

tuaciones del régimen de temperatura (Bigard et al., 2017). 

Una solución a corto y medio plazo la podemos encontrar utilizando sistemas alter-

nativos de cultivo, modificando los sistemas de riego, conducción, laboreo, adelantan-

do o atrasando la fecha de poda, y con el uso de nuevos patrones, tanto en las varieda-

des registradas actualmente como en las nuevas que se generen. 

Sin embargo, la adaptación del cultivo a largo plazo necesita de la sustitución del 

material vegetal por nuevas variedades de vid, seleccionadas por su mejor tolerancia 

a las nuevas condiciones climáticas más extremas. Los programas de mejora pueden 

apoyarse en la diversidad genética existente dentro del género Vitis para obtener va-

riedades adaptadas al cambio climático. Mediante el uso de cruzamientos dirigidos, es 

posible obtener nuevas variedades que ayuden a superar el reto de incrementar las 

producciones y la calidad de los viñedos ante un escenario de cambio climático, con 

una mayor eficiencia en el uso de nutrientes y agua y, por tanto, desarrollando una 

agricultura más sostenible.

Las características más buscadas en las nuevas variedades son: apirenia; textura 

crujiente; maduración temprana o tardía para ampliar calendario; poco exigentes en 
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técnicas de cultivo; productivas y con buen tamaño de racimos y bayas; con buena ca-

lidad organoléptica; resistentes a la manipulación y transporte; que toleren tempera-

turas extremas sin que se vean afectadas sus cualidades organolépticas ni su producti-

vidad; que presenten mejor resistencia a condiciones de sequía tanto por las posibles 

restricciones de agua como por el empeoramiento de su calidad; variedades con re-

sistencia o tolerancia a enfermedades. Estos objetivos globales de mejora se pueden 

desglosar en tres categorías:

• Objetivos técnicos: desarrollar y seleccionar variedades productivas, toleran-

tes a condiciones de sequía y temperaturas muy elevadas, estables en aromas, 

sabor, textura y color bajo estas condiciones. Asimismo, que sean poco exigen-

tes en tratamientos hormonales, que no necesiten poda de racimos y sin los 

problemas que presentan las variedades actuales debido al cambio climático 

(menor rendimiento, déficit de color, blandeamientos, etc.). Para asegurar la 

productividad debemos obtener variedades con elevado índice de fertilidad, 

ya que condiciones climáticas adversas antes de la floración pueden causar una 

pérdida de inflorescencias, pudiendo llegar la pérdida a casi la mitad de la cose-

cha (Kuljancic et al., 2017). Igualmente, se buscan variedades que permitan una 

ampliación del calendario productivo. Siguiendo estos criterios de selección, el 

programa de mejora de uva de mesa desarrollado por el convenio ITUM-IMIDA 

ha obtenido variedades como ‘Itumeight’, ‘Itumnine’, ‘Itumtwelve’ e ‘Itumfifteen’, 

que están adaptadas al clima seco y a las elevadas temperaturas del Levante 

español, y que además no necesitan ninguna aplicación hormonal para adquirir 

el color (Tornel et al., 2017), a diferencia del resto de variedades comerciales de 

color que se cultivan en la zona.

• Objetivos comerciales: es importante estudiar la aceptación comercial de las 

variedades en desarrollo en los principales mercados nacionales e internacio-

nales. La aceptación comercial pasa por ofertar variedades que se conserven 

bien en frío, sean resistentes al transporte y a la manipulación y que tengan una 

vida comercial lo más larga posible. Además, de cara al consumidor, es impor-

tante obtener variedades sin semillas, de textura crujiente, bayas de buen ca-

libre y sabor, uniformes en color, racimos con buena apariencia y compacidad 

media, y con menos residuos de productos fitosanitarios.

• Objetivos ambientales: desde el punto de vista ambiental, es importante selec-

cionar variedades adaptadas a las condiciones climáticas, que sean más toleran-

tes a enfermedades y necesiten un menor número de tratamientos fitosanita-
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rios, y que sean menos exigentes en fertilizantes y tratamientos hormonales. Así 

se puede ofertar al mercado un producto más natural, a la vez que se abaratan 

costes en fertilizantes nitrogenados y productos fitosanitarios, disminuyendo 

además la contaminación ambiental.

Murcia es la primera región productora de uva de mesa a nivel nacional, siendo 

además una de las regiones pioneras en la producción de uvas apirenas de gran cali-

dad. Años atrás los productores cultivaban variedades autóctonas con semillas; luego 

el panorama varietal se transformó con las variedades apirenas extranjeras, y desde 

2013 se cultivan uvas obtenidas en el programa de mejora genética ITUM-IMIDA. En 

la actualidad, los productores socios disponen de dieciséis nuevas variedades (ocho 

blancas, seis rojas y dos negras) cultivadas en una superficie que supera las 700 ha, 

equivalente a más del 12% de la superficie regional dedicada al cultivo de uva de mesa. 

Ante el interés mostrado por productores del resto del mundo, se ha enviado material 

vegetal para su cultivo en Chile, Perú, Brasil, Sudáfrica y Australia.

Para obtener las nuevas variedades ‘Itumone’, ‘Itumtwo’, …,’Itumsixteen’, que des-

tacan por la textura crujiente de sus bayas y por su elevada productividad, en los pri-

meros cruzamientos se utilizaron como parentales variedades locales adaptadas a las 

condiciones agroclimáticas de la Región de Murcia (Carreño et al., 2014), donde pre-

domina el clima mediterráneo y el clima subtropical seco, con menos de 300 mm de 

precipitación anual y elevadas temperaturas. 

Buscando ampliar los objetivos iniciales del programa, más recientemente se aña-

dió una nueva meta: incorporar la tolerancia a enfermedades, concretamente a oídio 

y mildiu, principales problemas del cultivo en Murcia y en otras zonas vitícolas. Todas 

las variedades de uva de mesa cultivadas en España son sensibles tanto al oídio como 

al mildiu (Pérez, 2012). ‘Itumfifteen’ es la primera variedad registrada, dentro de este 

programa de mejora, que presenta tolerancia al oídio además de bayas globosas de 

textura crujiente, agradable sabor moscatel y color rojo (Tornel y Serrano, 2016), ca-

racterísticas que junto a la fecha de producción similar a ‘Flame’ la convierten en una 

variedad muy demandada por los socios de ITUM.

4. Biotecnología aplicada a la mejora genética de la vid

La adaptación al cambio climático en vid es un carácter complejo porque engloba por 

una parte la adaptación a efectos directos, tales como la tolerancia a altas temperaturas 

y a la sequía, y por otra parte a efectos indirectos, como es la respuesta a plagas y en-
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fermedades que presumiblemente cambiarán su ciclo e incidencia como consecuencia 

de los cambios de temperatura y de régimen de precipitaciones. El cambio climático su-

pone un incremento en temperaturas y este incremento afecta a la fisiología de la viña, 

acortando su ciclo, y a la composición de la uva y el vino. En cuanto a la composición de 

la uva, la temperatura afecta al contenido en sólidos solubles, la acidez, el pH, y el color 

como parámetros del vino, y al contenido en polifenoles, antocianos, taninos y flavonoles 

como compuestos asociados con el color, la sensación en boca y el sabor en uvas y vinos.

La obtención de nuevas variedades o patrones con un mejor rendimiento en con-

diciones de estrés hídrico o altas temperaturas es una de las vías posibles para soste-

ner una viticultura de calidad en el marco del cambio climático (Duchêne, 2016). Sin 

embargo, este objetivo no es fácil para la vid, porque los principales caracteres dia-

na para la mejora genética (crecimiento, rendimiento, tolerancia a estreses bióticos y 

abióticos, y calidad de la baya) son caracteres cuantitativos y complejos, resultantes 

de muchas interacciones y equilibrios entre varios procesos fisiológicos y moleculares 

que actúan a distintas escalas temporales, espaciales y estructurales, que además de-

penden de las condiciones de manejo del cultivo y de las condiciones meteorológicas 

(Vivin et al., 2017).

El reciente progreso en tecnologías moleculares para la secuenciación de genomas 

y para la genómica funcional han acercado los genes a la realidad del mejorador, pero 

la mayor parte de los avances se han dado para caracteres monogénicos y no ha sido 

extrapolable a caracteres complejos donde las relaciones entre los componentes y su 

control genético implican interacciones cuantitativas entre múltiples genes.

Hasta la fecha, el estudio funcional de genes de interés en vid se ha realizado princi-

palmente con diferentes técnicas y métodos de transferencia de genes, tanto directos 

como indirectos (Chialva et al., 2016), y más recientemente mediante técnicas de edi-

ción de genes, utilizando nucleasas artificiales como el sistema CRISPR/Cas9 (Chialva 

et al., 2016; Malnoy et al., 2016; Ren et al., 2016; Wang et al., 2016; Nakajima et al., 

2017). Desde la secuenciación del genoma de la vid (Jaillon et al., 2007) y el desarrollo 

de multitud de estudios funcionales y metabólicos, son diversas las herramientas dis-

ponibles con directa aplicación a la mejora genética. Entre ellas se incluyen los marca-

dores obtenidos de secuenciación, análisis de QTL (Quantitative Trait Loci) en mapas 

genéticos de alta densidad, estudios de asociación en base al genoma (en inglés GWA, 

Genome-wide association study), la transcriptómica, proteómica y metabolómica que 

contribuyen al conocimiento de las funciones de los genes y de las redes de genes inte-

gradas en los modelos de la biología de sistemas.
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Estas herramientas son aplicables en las tres fases de la mejora: el análisis de la 

diversidad genética, la identificación de loci y genes responsables de caracteres rela-

cionados con la adaptación al cambio climático, y la aplicación a la selección. 

La selección de fuentes de variación es el primer paso en los programas de mejora. 

La identificación de regiones genómicas de especies silvestres que puedan ser utili-

zadas como fuentes de variación natural es especialmente relevante en la mejora de 

las resistencias a estreses. El progreso en la biotecnología y las tecnologías –ómicas 

aplicadas a la variabilidad disponible, permiten decodificar la base genética de ca-

racteres complejos. Los mejores alelos pueden ser seleccionados y transferidos a las 

variedades por cruzamiento, ingeniería genética o NPBT (New Plant Breeding Tech-

nologies) como la edición genómica anteriormente citada. Está ampliamente recono-

cido que en la vid, en parte debido a su propagación vegetativa, solamente una mínima 

parte de la amplia variabilidad presente en el germoplasma silvestre fue domesticada, 

y como resultado de la domesticación se han perdido genes que son necesarios para 

incrementar la adaptación de la vid a los cambios ambientales. Distintas especies de 

Vitis, con especial énfasis en las variedades de V. vinifera, están siendo caracterizadas 

por su comportamiento frente a los principales estreses (temperaturas extremas, 

luz, radiación UV, sequía, y salinidad) como fuentes de loci y alelos para incrementar 

la tolerancia (Carbonell-Bejerano et al., 2016). La caracterización del germoplasma 

y la construcción de colecciones nucleares se ha venido realizando con marcadores 

microsatélites (SSR, Simple Sequence Repeats), y más recientemente con SNP (Single 

Nucleotide Polymorphism) (Cabezas et al., 2011; Zinelabidine et al., 2014).

Una segunda etapa en la mejora para la adaptación al cambio climático es la identi-

ficación de los loci que contribuyen a la variación para los caracteres que determinan 

esa adaptación (fenología, uso del agua, tolerancia a altas temperaturas y calidad de 

la baya), y entender la naturaleza y los efectos de las diferencias alélicas presentes. La 

naturaleza cuantitativa de la variación genética puede aprovechar el uso de estrate-

gias de mapeo de QTL o mapeo de asociación para entender la estructura genética de 

los caracteres. Esta herramienta ha sido utilizada con éxito para la disección de QTL 

para caracteres fenológicos y de baya (revisado en Chialva et al., 2016), y ha permi-

tido la identificación de genes candidatos en base a la secuencia anotada del genoma 

(Grzeskowiak et al., 2013) en una población de ‘Syrah’ x ‘Pinot noir’ y en una colección 

nuclear para caracteres fenológicos de 163 individuos. Entre los genes candidatos 

identificados en los nueve QTL mayores y menores responsables de brotación, inicio 

de floración, inicio y fin de envero, y fertilidad, se encontraron genes pertenecientes 

al complejo de serina-carboxypeptidasa transferasas (SCPL), kinasa CLV1 y molécu-
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las reactivas al ABA. La región del cromosoma 15 en la que se co-localizan QTL para 

brotación y envero, contiene genes implicados en el desarrollo del fruto, incluyendo 

expansinas (VvEXPB3, VvEXPB4) y enzimas involucradas en la biosíntesis y transporte 

de flavanoides (VvCHS2, GSTZ2). La aplicación a la mejora pasa por el estudio del poli-

morfismo en esos genes candidatos y su asociación con la variación en el carácter en 

múltiples accesiones. Eso facilitará la selección de variedades adaptadas a las condi-

ciones atmosféricas del futuro.

La estrategia de análisis genético de QTL, junto a modelos ecofisiológicos, ha per-

mitido identificar genes candidatos para caracteres relacionados con el inicio de dis-

tintos estadios de desarrollo en la vid. Duchêne et al. (2012) identificaron dos genes 

candidatos para la floración, CONSTANs-like y VvFT, y varios genes que participan en 

el metabolismo de ABA y azúcares, que co-localizaron con QTL para el envero. Sin 

embargo, la prueba definitiva de la determinación del papel de estos genes en el de-

sarrollo requiere la identificación posicional por mapeo fino o pruebas genéticas y 

moleculares. El reciente desarrollo de plataformas de fenotipado (Coupel-Ladru et al., 

2016), que permiten aumentar el número de individuos evaluados en una población, 

y la combinación con mapas de alta densidad a partir de marcadores obtenidos por 

re-secuenciación (Houel et al., 2015) o genotipado por secuenciación (en inglés GBS, 

Genotyping by sequencing) (Hyma et al., 2015), permite incrementar la resolución de 

los experimentos de análisis genético en poblaciones segregantes. Además, la combi-

nación de estrategias de mapeo por QTL y por asociación (GWA), sirve para reducir los 

límites de los intervalos de confianza de los QTL.

Otro de los objetivos de mejora para la adaptación al cambio climático es el incremento 

en la eficiencia en el uso del agua (en inglés WUE, water-use efficiency), que se relaciona 

con 4 rasgos: la fisiología de los estomas, la respiración, la conductancia estomática, y la 

especificidad de Rubisco para el CO2 (Flexas et al., 2010). El incremento de la eficiencia en 

la transpiración es un carácter esencial en la mejora para aumentar la WUE en vid. Sin em-

bargo, la estrecha asociación entre transpiración y fijación de carbono durante el día hace 

difícil reducir la pérdida de agua sin alterar la fotosíntesis y reducir el rendimiento. Cou-

pel-Ledru et al. (2016) realizaron un análisis genético de la ratio de transpiración nocturna 

(En) y eficiencia en la transpiración (TE) en una población segregante de ‘Syrah’ x ‘Garna-

cha’. Durante dos años y con la utilización de nuevas plataformas de fenotipado, evaluaron 

plantas en maceta en condiciones de riego y de estrés hídrico moderado. La variabilidad 

genética presente para En fue alta y estaba asociada a difusión residual a través de los es-

tomas en ambas condiciones de cultivo. Esta variabilidad para En estaba asociada a 5 QTL 

en los cromosomas 4, 10, 15, 17 y 18 que en total explican solo el 30% de la varianza para 
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el carácter. Estos QTL co-localizan con QTL para eficiencia en la transpiración. Además, 

detectaron una correlación negativa entre En y el incremento en biomasa que se concreta 

en un QTL común para los dos caracteres en el cromosoma 4 con efectos alélicos opuestos. 

Estos resultados sugieren que la reducción en En no necesariamente reduce la produc-

tividad y puede resultar en un incremento en el crecimiento. La reducción de la transpi-

ración nocturna es un objetivo de mejora esencial para incrementar la TE sin reducir la 

productividad, aunque estos resultados han de ser validados en condiciones de campo con 

una colección más amplia de genotipos o de fondos genéticos. La identificación de las com-

binaciones alélicas mejores para los loci implicados en condiciones de estrés hídrico va a 

requerir de avances en la modelización de cultivos. 

En relación con la adaptación al estrés hídrico, las nuevas herramientas de la trans-

criptómica han permitido identificar los procesos moleculares importantes en la res-

puesta de la vid al estrés hídrico, que permitirán mantener la producción sin reducir la 

calidad. La comparación de la evolución del transcriptoma en brotes foliares en con-

diciones de estrés a corto y largo plazo, revelaron que los cambios en expresión gé-

nica entre las plantas sometidas a estrés y las plantas control solo fueron totalmente 

visibles a partir del día 12 o 16 (Cramer et al., 2007). Estos cambios se concretaron en 

un aumento de la abundancia de transcritos para genes implicados en la cadena de 

transporte de electrones de los fotosistemas I y II y varios componentes de ROS, mo-

léculas implicadas en la protección frente a especies de oxígeno reactivo. Además, el 

estrés hídrico afectó a la expresión de genes implicados en el metabolismo, transporte, 

defensa celular y señalización, sugiriendo una amplia reorganización celular. También 

se dispara la expresión de genes implicados en las rutas de síntesis de ABA y etileno 

en condiciones de estrés. Gracias a la transcriptómica sabemos que la respuesta al es-

trés hídrico no es específica (Grimplet, 2016), y que muchos de los genes afectados 

son compartidos con otros estreses osmóticos como la salinidad (hasta un 88%), lo 

que indica que la selección en mejora para adaptación al estrés osmótico sería efecti-

va para varios caracteres. Sin embargo, en experimentos que combinan sequía y altas 

temperaturas, se comparten pocos cambios en la expresión de genes en hojas, siendo 

significativamente mayor el número de genes específicos de respuesta al calor frente 

a específicos de sequía (Rocheta et al., 2014). En un análisis proteómico realizado en 

condiciones de estrés a largo plazo, la respuesta a la sequía de la vid ocurre en dos eta-

pas. En una primera etapa, el proteoma se orienta a adaptarse a las nuevas condicio-

nes con predominancia de categorías funcionales que incluyen fotosíntesis, glicolisis, 

traducción, y proteínas relacionadas con el crecimiento (metabolismo de esteroides y 

transporte de agua). En una segunda fase, el proteoma se dirige a sobrevivir los efectos 
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negativos del estrés mediante proteínas implicadas en el transporte, antioxidantes, y 

en el metabolismo de aminoácidos y carbohidratos (Cramer et al., 2017). 

La combinación de estudios de transcriptómica, proteómica y metabolómica llevados 

a cabo para entender la respuesta al estrés hídrico en el desarrollo y maduración de la 

uva en variedades tintas y blancas (Deluc et al., 2011), han destacado la importancia de 

la abundancia de moléculas implicadas en la ruta de los fenilpropanoides. La sequía re-

gula los componentes del metabolismo de antocianos y, consecuentemente, incrementa 

el color de los hollejos y afecta también al metabolismo de aromas (Grimplet, 2016). La 

estrategia de defensa frente a la sequía en variedades blancas y tintas es distinta. En las 

primeras, la mayor parte de los transcritos están relacionados con proteínas implicadas 

con la fotoprotección (Deluc et al., 2011), mientras en tintas la regulación está relaciona-

da con ABA, prolina, y el metabolismo de antocianos y azúcares (Castellarin et al., 2007). 

Las altas temperaturas durante la maduración afectan también a la calidad de la 

baya, causando un rápido descenso de la acidez, un incremento en el contenido en azú-

car, y una reducción en el contenido en antocianos. Se han realizado análisis genéticos 

de acidez (Houel et al., 2105), contenido en azúcares (Chen et al., 2015), y contenido 

en antocianos que han permitido identificar QTL para concentración de tartárico y pH, 

y para el perfil antociánico, y que por tanto abren la puerta a la obtención de varieda-

des que puedan alcanzar niveles correctos de acidez en condiciones cálidas. Sin em-

bargo, la variabilidad para el metabolismo de los azúcares y los QTL responsables está 

todavía sin explorar (Duchêne, 2016).

En conclusión, las nuevas técnicas de secuenciación y las tecnologías -ómicas han desa-

rrollado herramientas que han permitido un mayor conocimiento de la estructura genética 

de los caracteres de resistencia a estreses, calidad de la baya y de las interrelaciones entre 

ellos. Sin embargo, la ausencia de un ideotipo para las futuras condiciones climáticas, y la 

complejidad de los caracteres hacen necesaria la utilización de modelos de cultivos capa-

ces de integrar variantes alélicas y respuestas a datos ambientales para acelerar la mejora.

5.	Recursos	fitogenéticos	y	especies	silvestres	relacionadas	para	
su uso en la mejora genética de vid

5.1. HISTORIA DE LAS COLECCIONES DE VID

Los Bancos de Germoplasma de Vid se inician a finales del siglo XIX, debido a la 

introducción en Europa de la filoxera, proveniente de América del Norte a media-

dos de dicho siglo. Se estaba produciendo una importantísima pérdida de material 
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vegetal autóctono como consecuencia de la desaparición de millones de hectáreas 

producida por el ataque del citado insecto. Por esto, para evitar la fuerte erosión 

genética que se estaba produciendo, se inicia la conservación e identificación de va-

riedades autóctonas de vid en Europa y también en España. Esta conservación se 

realiza ya en colecciones ‘ex situ’ porque en esta época no existía la conciencia de 

conservación que hay actualmente, y solo determinados científicos apreciaron la 

gravedad de la situación (Cabello et al., 2003).

Actualmente sigue en vigor la necesidad de los bancos de germoplasma, aunque 

por motivos distintos. Hoy el riesgo viene por las nuevas plantaciones, que se están 

realizando principalmente con material foráneo o con plantas seleccionadas local-

mente que poseen muy poca variabilidad genética. Por tanto, en estos momentos 

el viñedo español está sufriendo nuevamente una fuerte erosión genética a nivel 

intravarietal, perdiéndose además muchas variedades locales que, por su menor 

rentabilidad, poseen poca superficie de cultivo. Es por esto que hoy se encuentran 

en peligro de extinción. 

Según el catálogo internacional de variedades de vid (VIVC, Vitis International 

Variety Catalogue, http://www.vivc.de/), existen 130 colecciones de germoplasma 

vid en 45 países. En España existen 13 bancos de germoplasma de vid (Chomé et al., 

2003), pero los más importantes por el número de accesiones que conservan son el 

Banco de Germoplasma de “El Encín” [dependiente actualmente del Instituto Ma-

drileño de Investigación y Desarrollo Rural, Agrario y Alimentario (IMIDRA) de la 

Comunidad de Madrid], y el Banco de Germoplasma del IFAPA Centro Rancho de la 

Merced (Jerez de la Frontera, Cádiz). 

5.2. OBJETIVOS DE LOS BANCOS DE GERMOPLASMA DE VID

En general, los objetivos de los bancos de germoplasma de vid y, en particular, los 

del Banco de “El Encín”, son la prospección, conservación, identificación y evaluación 

del género Vitis. Para ello se establecen las siguientes acciones:

1) Documentación de la colección y divulgación de esta información entre las ins-

tituciones, tanto públicas como privadas, que puedan estar interesadas en el 

material, poniéndolo a su disposición para su estudio o utilización.

2) Intercambio de material, bien sea material vegetal o información escrita o gráfi-

ca con otros centros, tanto nacionales como internacionales, que tengan colec-

ciones similares, estableciéndose coordinaciones en aspectos concretos.
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3) Formación de personal científico para la conservación y caracterización de Ban-

cos de Germoplasma.

4) Colaboración en los programas de mejora genética, tanto en uva de mesa como 

en variedades de vinificación.

5.3. DIVERSIDAD GENÉTICA DE VITIS VINIFERA EN ESPAÑA

En España, hasta 2011, teníamos identificadas 235 variedades de vid de vinificación 

y mesa. De ellas, 111 eran variedades de vinificación autóctonas o de cultivo tradicio-

nal y estaban autorizadas en las Denominaciones de Origen (D.O.); había 5 variedades 

de vinificación que se encontraban en el Registro de Variedades Comerciales (RVC) y 

no estaban en D.O.; habíamos identificado 74 variedades de cultivo minoritario o en 

peligro de extinción; existían además 19 variedades extranjeras de cultivo autorizado 

en D.O. españolas, procedentes de Francia y Alemania fundamentalmente (Cabello et 

al., 2012). El resto eran 26 variedades de uva de mesa cultivadas en España de forma 

tradicional. Con el proyecto RF2012-00027-C05 “Documentación, caracterización, y 

racionalización del germoplasma de vid prospectado y conservado en España. Crea-

ción de una colección nuclear” hemos descubierto la presencia de 95 variedades mi-

noritarias totalmente nuevas y diferentes de las que no existían referencias en 2011 

en ninguna colección ni estadística oficial, y la mayoría de ellas han sido encontradas 

en varias CCAA (Muñoz Organero et al., 2016). Esto es signo de que su cultivo se dio 

en épocas pre-filoxéricas. Junto con estas variedades aparecieron en las labores de 

prospección otras 208 de las que no tenemos nombre, y que solo aparecen en una úni-

ca localización en España, lo que no nos permite aventurar que sean variedades pre-fi-

loxéricas o variedades cultivadas de forma tradicional en España.

En España, en la actualidad, los viveros solo multiplican 52 variedades tradicionales 

españolas de vinificación de las 116 variedades autorizadas. El problema de la diversi-

dad genética en el cultivo de la vid en nuestros viñedos es que solo con 34 variedades 

tenemos el 95% de la superficie. Sin embargo, la situación es más grave, pues solo con 

9 variedades abarcamos el 80% de dicha superficie.

Una solución a esta situación es potenciar las variedades de cultivo minoritario. Lo 

importante es definir bien que entendemos por variedad minoritaria: es aquella va-

riedad cuya superficie de cultivo es limitada, por debajo de 1.000 ha a nivel nacional, 

y que se encontrase citada como variedad cultivada antes del ataque filoxérico. Para 

ello, según nuestro criterio, debe encontrase citada al menos por García de los Salmo-

nes en su ponencia del Congreso Nacional de Viticultura de 1912. Las variedades mi-
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noritarias son necesarias para diversificar nuestros vinos y darles unas características 

originales que los hagan únicos e inolvidables. 

5.4. EL ORIGEN DE LAS VARIEDADES TRADICIONALES DE VINIFICACIÓN

El origen de las variedades de vinificación cultivadas en la actualidad se puede deber 

a diferentes causas. Las variedades más antiguas (a este grupo corresponden en mayor 

parte las variedades de vinificación que se cultivan en la cuenca mediterránea) proceden 

de hibridaciones naturales. En general se desconocen sus antecedentes, aunque actual-

mente mediante el empleo de técnicas moleculares (marcadores tipo microsatélite o 

SSR) se puede descubrir cuál es su origen, y si los parentales aún se cultivan y son cono-

cidos. En gran parte de los casos, proceden de largos procesos de selección por parte de 

los viticultores a lo largo de cientos de años. De algunas de ellas existen referencias de su 

cultivo, al menos desde 1513 en el caso de España. Podemos citar como ejemplos: ‘Alari-

je’, ‘Albillo’, ‘Borba’, ‘Cigüente’, ‘Palomino’, ‘Aragonés’ (‘Tempranillo’), ‘Malvasía’, ‘Moscatel’, 

‘Torrontés’, ‘Jaén’, ‘Hebén’, ‘Lairén’... , y de alguna de ellas como es el caso del ‘Tempranillo’ 

hemos descubierto sus ancestros naturales: su padre es ‘Albillo Mayor’ y su madre ‘Be-

nedicto’ (Ibañez et al., 2012). En otros casos hemos visto que ‘Hebén’ es madre de un 

amplio número de variedades españolas, portuguesas y francesas.

Otro origen de las variedades son las mutaciones somáticas que, mediante peque-

ñas variaciones en el genoma, dan lugar, dentro de una variedad, a nuevas formas va-

rietales. Esto sucede si la manifestación morfológica o agronómica del cambio produ-

cido en el genoma se diferencia claramente del original. El ejemplo más claro a nivel 

de variedades españolas se produce en la ‘Garnacha’, de la que tenemos cuatro formas 

varietales: ‘Garnacha Tinta’, ‘Garnacha Blanca’, ‘Garnacha Gris’ y ‘Garnacha Peluda’. 

Son lo que denominamos variedades esencialmente derivadas.

Por último, el tercer origen son los híbridos artificiales, realizados por un mejorador 

entre individuos de la misma especie o de distintas especies. Con hibridaciones intra-

específicas (entre variedades de Vitis vinifera L.) se han obtenido algunas de las varie-

dades de vinificación que se cultivan fundamentalmente en el norte de Europa, como 

‘Müller-Thurgau’, que según cierta bibliografía procede del cruce de ‘Riesling’ x ‘Silvaner’, 

o ‘Garnacha Tintorera’ (=’Alicante H. Bouschet’) que es un cruce entre ‘Petit Bouschet’ y 

‘Garnacha Tinta’, realizado para obtener vinos de mucho color. Además, se han obtenido 

un gran número de variedades de uva de mesa donde la mejora genética no se ve tan 

limitada como en las variedades de vinificación. Mediante hibridaciones interespecífi-

cas se han obtenido la mayoría de los portainjertos que se emplearon para reconstruir 
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el viñedo filoxerado. Los cruces realizados fueron fundamentalmente entre las especies 

V. riparia, V. rupestris y V. berlandieri, aunque también participaron otras especies como 

la V. labrusca, V. aestivalis, V. lincecumii, V. cordifolia y V. monticola. Con ellas se realizaron 

diferentes hibridaciones hasta conseguir los caracteres que les permitían desarrollarse 

en las condiciones de clima y suelo europeas, manteniendo la resistencia a la filoxera. 

Los Híbridos Productores Directos (HPD) proceden de cruzamientos interespecíficos 

entre Vitis vinifera y otras especies del genero Vitis. Su origen, como en el caso de los por-

tainjertos, fue la lucha antifiloxérica, buscando además plantas que produjeran uvas de 

calidad, fueran resistentes a enfermedades fúngicas (en especial a mildiu y oídio), que se 

adaptasen a suelos y climas variados (en especial la resistencia al frío), que su producción 

fuera alta y, por último, que produjeran vinos tintos de mucho color.

5.5. LA OBTENCIÓN DE NUEVAS VARIEDADES 

La obtención de nuevas variedades para la elaboración de vino se ve muy limitada 

en la vitivinicultura europea, especialmente en la mediterránea, ya que se da prioridad 

a la tradición frente a la innovación. Esto se debe a que existen diferentes regulacio-

nes que limitan la introducción de nuevas variedades de vinificación en las D.O. Por 

ello, los obtentores hasta 2006 centraban sus esfuerzos en la mejora de variedades de 

uva de mesa. Sin embargo, la viticultura actual debe responder a nuevas exigencias: 

sostenibilidad medioambiental, reducción de los costes de producción, salubridad del 

producto final. Y, además, convivir con nuevos retos: el cambio climático, el auge de 

la viticultura local, la extensión de nuevas zonas de cultivo (en algunos casos de alta 

montaña, donde no se había cultivado viña nunca), y el envejecimiento genético del 

material vegetal como consecuencia de la infección por virosis, que dificulta los proce-

sos de certificación del material vegetal.

La Selección Clonal, propuesta en los países con tradición vitícola como España, 

Francia, Portugal e Italia, empieza a no servir porque los clones son muy parecidos entre 

sí. Hay un alto número de clones que no cubren las actuales necesidades de los viticulto-

res y crean confusión a la hora de la elección del material al hacer nuevas plantaciones.

La solución propuesta en 2007 para esta encrucijada es antigua: los híbridos inte-

respecíficos (HPD). El problema que tenían los HPD es que producían algo de alcohol 

metílico, tenían sabor ‘foxé’ y su perfil sensorial estaba muy alejado de las variedades 

de calidad que tradicionalmente eran cultivadas en los viñedos europeos. 

En los años 80 del siglo XX, muchos Institutos de investigación vitivinícola traba-

jan en la creación de nuevos híbridos con buenas características agronómicas, y so-
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bre todo enológicas. Así se obtienen variedades resistentes a mildiu y oídio, como en 

Alemania la ‘Regent’, la variedad ‘Roesler’ en Austria, ‘Cerasón’ en Checoslovaquia y 

‘Bianca’ en Hungría. Entre 2007 y 2010 se autoriza el cultivo en Alemania, Austria y 

Suiza de nuevas variedades híbridas: ‘Regent’, ‘Prior’, ‘Johanniter’, ‘Solaris’ y ‘Caber-

net Cortis’. Esta última es un retrocruzamiento de ‘Cabernet Sauvignon’ x [‘Merzling’ 

x (‘Saperavi Severny’ x ‘Muscat Ottonel’)]. En 2013 se autoriza la inscripción en Italia 

de las variedades ‘Cabernet Cortis’, ‘Cabernet Carbon’, ‘Helios’, ‘Johanniter’, ‘Prior’ y 

‘Solaris’, y en 2014 se admiten para su cultivo en la D.O.C. Trentino-Alto Adigio las va-

riedades ‘Regent’, ‘Bronner’, ‘Solaris’ y ‘Cabernet Cortis’.

Esta situación podría producir un cambio en la viticultura como la entendemos hoy 

día: una combinación de la tradición, el terroir, la variedad y el sistema de elaboración 

de cada zona. Pasaríamos entonces a trabajar la vid, como otros cultivos frutícolas u 

hortícolas, perdiendo el componente de glamour vinculado a la historia y tradición.

5.6. RECURSOS FITOGENÉTICOS QUE DEBE CONTENER UNA COLECCIÓN DE VI-
DES PARA SU USO EN LA MEJORA GENÉTICA

Para tener una colección con la máxima representatividad y que cubra todas las 

necesidades de un mejorador establecemos cuatro criterios de selección:

1) Variedades que representen todos los niveles de expresión del descriptor de 

vid de la UPOV (Union Internationale pour la Protection des Obtentions Végé-

tales) (UPOV, 2008)

2) Variedades que tengan genes de resistencia al frío, oídio, mildiu.

3) Variedades con caracteres de calidad en uvas de vino y de mesa. 

4) Variedades que cubran toda la diversidad de los marcadores moleculares que 

nos sirva para registrar una variedad.

En el primer apartado, tenemos que cubrir todos los niveles de expresión de los 45 

descriptores para la caracterización morfológica de la vid de la UPOV. Según nuestros 

datos, se necesitan tener entre 45 y 52 accesiones para cubrir este criterio de repre-

sentatividad. Entre las accesiones tienen que estar las especies Vitis riparia, Vitis aesti-

valis, Vitis labrusca, Vitis cinerea, Vitis californica, Vitis amuriensis, Vitis vinifera silvestris y 

Vitis cordifolia, los potainjertos 5BB, Rupestris de Lot, 3309 y 3006 de Couderc, 420 A, 

Seibel 5813, y 140 de Rugeri, las variedades de Vitis vinifera más características como 

‘Mazuelo’, ‘Cabernet Sauvignon’, ‘Albariño’, ‘Teta de Vaca’, ‘Moscatel de Grano Menudo’, 

‘De Cuerno’, ‘Chardonnay’, ‘Cayetana Blanca’, ‘Tempranillo’, ‘Corinto’, ‘Sultanina’, ‘Ali-
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cante Henri Bouschet’, ‘Gamay Teinturier’, ‘Garnacha Gris’, ‘Chasselas Rosa’, ‘Zalema’, 

‘Bicane’, ‘Oscari’, ‘Pizutello Nero’, ‘Cardinal’, ‘Healvany’, ‘Rose’, ‘Sagiovese’, ‘Ohanes’, ‘Xa-

rel’lo’, ‘Garnacha Tinta’, ‘Isabella’, ‘Monastrell’, ‘Gewürztraminer’, ‘Semillon’, ‘Palomino’, 

‘Primitivo’, ‘Malmsey’, ‘Bobal’, ‘Meunier’, y ‘Graciano’.

En el segundo grupo resaltamos: la especie Vitis amuriensis como resistente a las 

heladas, las especies Vitis rotundifolia, Vitis riparia Gloria de Montpellier y los híbridos 

‘Regent’, ‘Bianca’ y ‘Solaris’ como resistentes a oídio, y por último las especies resisten-

tes a mildiu Vitis cinerea y Vitis romanetti.

Entre las variedades de calidad de vino y mesa, deben incluirse variedades con 

alto contenido polifenólico como la variedad ‘Alicante Henri Bouschet’, ‘Deckrot’, 

‘Cabernet Sauvignon’, ‘Caíño’, ‘Espadeiro’ y ‘Bruñal’, variedades muy aromáticas 

como ‘Moscatel de Grano Menudo’, ‘Malvasía Aromática’, ‘Gewürztraminer’ o ‘Al-

bariño’, bayas crujientes como la ‘Teta de Vaca’, gordas de piel fina como ‘Moscatel 

de Grano Gordo’, variedades apirenas como ‘Sultanina’ y ‘Corintio’, variedades con 

colores atractivos como ‘Cardinal’, ‘Garnacha Gris’, ‘Chasselas Rose’ o el rojo de la 

‘Molinera Gorda’, y con formas especiales como la variedad almeriense ‘De Cuerno’ 

o la forma de dedo de la ‘Black Finger’.

El cuarto grupo lo conforman las variedades que incluyen toda la variabilidad de 

los marcadores moleculares (SSR) que se están empleando de forma masiva en la 

identificación de variedades de vid. El trabajo lo ha realizado la Colección de Vassal 

en Francia, colección de referencia internacional para la vid (Le Cunff et al., 2008). 

Los ampelógrafos de la colección francesa establecieron, después de analizar 2.262 

accesiones, que existían 326 alelos diferentes en 20 marcadores SSR seleccionados 

para barrer la máxima variabilidad posible. Estos 326 alelos son fundamentales para 

proyectos de mapeo asociativo en vid. Es muy aconsejable que las colecciones de 

mejora genética de vid tengan la lista de las 92 variedades de la “Core collection” de-

finida por el equipo francés, para poder establecer buenas correlaciones entre el fe-

notipo y la diversidad de nucleótidos. Esta “Core collection” de 92 variedades posee 

los 326 alelos y representa variedades de Europa y la Cuenca Mediterránea, pero 

hay también cultivares procedentes de la región del Caspio y Oriente Medio. Ade-

más, cuenta con una menor representación de los cultivares de Europa Occidental 

(Península Ibérica, Francia e Italia) en comparación con el total de cultivares estudia-

dos en la colección Vassal. Esto es debido a que el principal centro de domesticación 

es el Medio Oriente junto a un segundo centro de domesticación en la región del 

Mediterráneo occidental (Arroyo-García et al., 2006).
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6. Conclusiones

El cambio climático está modificando las condiciones medioambientales en todas las 

zonas vitícolas del mundo. Sus efectos pueden ser positivos para los viñedos situados en 

zonas frías, pero las consecuencias pueden ser nefastas para los viñedos situados en zo-

nas cálidas y secas, como los de la mitad sur de España. Actualmente existen numerosos 

programas de mejora de vid a nivel internacional, con unos objetivos globales de mejora 

comunes: adaptación de las variedades a sus zonas de cultivo y resistencia a estreses 

bióticos y abióticos. No obstante, los objetivos concretos dependerán de la zona de cul-

tivo y del uso de la uva (para vinificación o para consumo en fresco). De entre las solucio-

nes que se proponen para luchar contra los efectos del cambio climático, la búsqueda de 

nuevo material vegetal de calidad que se adapte a las nuevas condiciones climatológicas 

es la que tiene una mayor aplicación en zonas cálidas y secas. 

A diferencia de otros cultivos, la vid apenas se ha aprovechado de los avances en las 

técnicas de mejora de plantas, para obtener nuevas variedades más productivas, mejor 

adaptadas a sus zonas de producción y que mejoren la calidad de los vinos. La mejora 

realizada hasta ahora, se ha basado fundamentalmente en la selección clonal y sanitaria 

de las variedades más cultivadas. Las herramientas que la biotecnología pone hoy a dis-

posición del mejorador, el conocimiento del genoma de la vid y la diversidad de material 

vegetal disponible a través de los bancos de germoplasma, suponen un bagaje inestima-

ble para abordar el gran reto que supone el cambio climático para el cultivo de la vid.
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Capítulo VI. 

LOS CÍTRICOS FRENTE 
AL CAMBIO CLIMÁTICO. 
ESTRATEGIAS 
BIOTECNOLÓGICAS PARA LA 
MEJORA DEL CULTIVO

1. El cambio climático: una nueva amenaza de proporciones ini-
maginables para la agricultura mundial

El cambio climático constituye uno de los principales retos para la agricultura cuya 

incidencia amenaza limitar la producción agraria y pone en serio riesgo el abasteci-

miento alimentario de la creciente población mundial. En este contexto, varias con-

diciones ambientales adversas actúan simultáneamente afectando los ciclos del cul-

tivo, distintos procesos metabólicos tales como la fotosíntesis y la respiración para, 

finalmente, afectar al rendimiento agrícola. Además, las alteraciones en la distribución 

de los patrones térmicos y de pluviosidad son especialmente perjudiciales durante los 

períodos reproductivos de los cultivos ya que pueden afectar a la fertilidad gamética, 

incurriendo en rendimientos más bajos e incluso el fallo completo del cultivo (Teixeira 

et al., 2013). Por un lado, las temperaturas elevadas contribuyen a incrementar la eva-

potranspiración, lo cual puede intensificar el ciclo hidrológico, provocando frecuentes 

inundaciones acompañadas de fuertes escorrentías que afectan a la composición y es-

tructura del suelo resultando en cambios en la fertilidad y distribución de humedad del 

sustrato. En estas condiciones, también se pronostican incrementos en la composición 

gaseosa del aire, especialmente en lo que se refiere al CO2 y el ozono (O3), que pue-

den afectar al rendimiento de la planta. La mayoría de las respuestas vegetales a las 

amenazas ambientales individuales son bien conocidas y su efecto se puede predecir 

en gran medida. Sin embargo, el efecto de la incidencia simultánea de varios factores 

de estrés apenas se ha abordado debido a la gran complejidad del estudio (Lobell y 

Gourdji, 2012; Zandalinas et al., 2016a; Zandalinas et al., 2017a). 
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Las plantas están frecuentemente expuestas a múltiples condiciones de estrés cuyos 

efectos varían dependiendo de la intensidad o duración de la condición adversa aunque, 

en general, la aplicación simultánea de distintos estreses suele tener resultados más se-

veros que cuando éstos inciden de forma individual. En cítricos, la sequía y las elevadas 

temperaturas inducen respuestas fisiológicas antagónicas pero cuando se aplican de 

forma combinada se observa una respuesta intermedia, aunque este comportamiento 

no puede ser extrapolado a nivel metabólico y molecular (Zandalinas et al., 2016a; b).

2.	Respuestas	 fisiológicas	 y	 metabólicas	 de	 cítricos	 al	 estrés	
medioambiental

2.1. ESTRÉS HÍDRICO

Una de las mayores limitaciones a la producción agraria global es la escasez de 

agua (Verslues et al., 2006). La limitación del suministro de agua afecta al crecimiento 

y desarrollo vegetal y en especial de los cítricos y perjudica gravemente los procesos 

reproductivos que conducen a reducciones en el rendimiento (Ben-Hayyim y Moore, 

2007)and most of its world-wide production depends on irrigation, which is inevita-

bly associated with the deterioration of water quality from run-off or ground water. 

Citrus, like most fruit trees, is relatively salt sensitive. The deleterious effects of salt 

stress lead to reduction in fruit yield and quality. In recent years, only a few relatively 

salt-tolerant rootstocks have been obtained through selection and conventional bree-

ding, due to a rather limited existing genetic pool and the long period of time required 

for experiments. Attempts to regenerate salt-tolerant citrus plants via in vitro produc-

tion of salt-tolerant callus or mutagenesis have been rather limited and as of yet not 

in use. Therefore, efforts should be invested to identify traits/genes that have a key 

role in tolerance to salt in order to speed up the process and to enlarge these genetic 

resources QTL analyses revealed that response to salt in citrus is a multigenic trait, as 

has been shown in other species, but some genes probably exist that have a major im-

pact on salt tolerance and (or. En la mayoría de las regiones productoras de cítricos el 

período de sequía ocurre durante el verano coincidiendo con la fase II del crecimiento 

de los frutos. Un suministro de agua inadecuado durante esta etapa provoca reduc-

ciones en el tamaño y calidad del fruto y también resulta en importantes pérdidas de 

rendimiento debido a la abscisión del fruto (Romero et al., 2006).

Una de las respuestas primarias (y más críticas) de las plantas a las limitaciones 

en el abastecimiento de agua es el cierre estomático para prevenir la pérdida de agua 
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por transpiración seguida de un aumento de la relación de biomasa entre la raíz y la 

parte aérea. Sin embargo, en períodos prolongados de estrés hídrico, la capacidad de 

las plantas de equilibrar la captación de agua y la transpiración a través de la apertura 

estomática y la modificación del potencial hídrico foliar disminuye y, por lo tanto, es 

necesario desarrollar otras estrategias para asegurar la supervivencia (Santana-Vieira 

et al., 2016) que se pueden resumir en: 1) inducción de mecanismos fisiológicos y de 

desarrollo dirigidos a mantener el crecimiento y desarrollo durante el período de se-

quía, conocido como evitación de la deshidratación, y 2) inducción de la acumulación de 

osmolitos y otras respuestas protectoras (por ejemplo, actividad enzimática antioxi-

dante, etc.). .) orientada a asegurar la supervivencia (Santana-Vieira et al., 2016), cono-

cida como tolerancia a la deshidratación. En periodos cortos de estrés, la estrategia de 

evitación parece ser suficiente para combatir los efectos negativos, aunque ante pe-

ríodos prolongados, la estrategia de tolerancia parece ser más eficiente (Allario et al., 

2012; Santana-Vieira et al., 2016; Souza et al., 2017). A este respecto, variedades de 

naranja dulce injertadas sobre patrones autotetraploides de lima Rangpur presenta-

ron mayor tolerancia a la sequía junto con niveles hormonales elevados, acumulación 

de solutos, baja conductancia estomática, etc... (Allario et al., 2012).

Tal y como se ha comentado, el estrés hídrico (y también otros estrés abióticos) 

causa el cierre estomático con el fin de minimizar la pérdida de agua por transpiración. 

Al mismo tiempo, la asimilación neta de CO2 se ve reducida lo cual afecta al transporte 

electrónico entre fotosistemas y finalmente provoca un aumento de la incidencia del 

estrés oxidativo. Por otra parte, a medida que disminuye la disponibilidad de agua en 

el suelo, se reduce la capacidad de las plantas para mantener una absorción de agua 

adecuada y, para evitar la deshidratación, las plantas inducen procesos de osmorre-

gulación acumulando sustancias osmóticamente activas tales como sales inorgánicas 

y osmolitos compatibles (el aminoácido prolina y distintos carbohidratos no metabo-

lizables como la rafinosa, entre otros) (Gimeno et al., 2009). Al acumular sustancias 

osmóticamente activas, las plantas reducen su potencial osmótico endógeno para 

mantener la absorción y el suministro continuos de agua a los tejidos. Aunque todas 

las especies de cítricos cultivadas son sensibles a la sequía, existen algunos genotipos 

con cierta habilidad para tolerar el estrés hídrico como la lima Rangpur (Citrus limonia) 

que, siguiendo una estrategia de evitación, mantiene el crecimiento en condiciones de 

sequía, otras especies como la mandarina (Citrus reticulata) desarrolla una estrategia 

de tolerancia centrada en la supervivencia de las plantas (Allario et al., 2012; Santa-

na-Vieira et al., 2016). Ambas estrategias de tolerancia están asociadas a cambios 

fisiológicos, hormonales y/o morfológicos (variaciones en la elasticidad de la pared 
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celular, aumento de la acumulación de osmolitos y hormonas, control estomático me-

jorado, etc...) que contribuyen la supervivencia en suelos que presentan potenciales 

matriciales muy bajos (Gonçalves et al., 2016).

2.2. ESTRÉS POR ENCHARCAMIENTO DEL SUSTRATO

En muchas regiones productoras de cítricos, como la costa mediterránea, Florida, 

Brasil o China, las lluvias intensas son frecuentes ya menudo inundan los paisajes agrí-

colas (Arbona et al., 2009; Rodríguez-Gamir et al., 2011). El anegamiento del suelo pro-

voca un rápido descenso del O2 así como otras alteraciones de la química del suelo tales 

como cambios en el potencial redox, alteración en el estado de oxidación de diferentes 

constituyentes del suelo y cambios en la microbiota presente en la rizosfera (Schreiber 

et al., 2011). Las especies de cítricos cultivadas no poseen ninguna adaptación espe-

cífica al encharcamiento; sin embargo existen notables diferencias en la capacidad de 

tolerar inundaciones prolongadas entre los distintos genotipos (García-Sánchez et al., 

2007; Arbona y Gómez-Cadenas, 2008; Arbona et al., 2009). Otras especies cultivadas, 

como el tomate (Vidoz et al., 2016) el arroz (Hattori et al., 2011) o la soja (Shimamura 

et al., 2014), experimentan modificaciones del desarrollo destinadas a soportar el pe-

ríodo de inundación: formación de raíces adventicias, alargamiento de tallo y brotes y 

desarrollo de aerénquima. La respuesta de los parámetros de intercambio gaseoso al 

encharcamiento está directamente asociada a la tolerancia relativa de cada genotipo 

(Vu y Yelenosky, 1991; Vu y Yelenosky, 1992; Arbona et al., 2009). Así pues, los genoti-

pos de cítricos más tolerantes al encharcamiento radical como citrange Carrizo o Citru-

melo CPB-4475 mantienen los parámetros de intercambio gaseoso en valores control 

durante gran parte del período de estrés (Arbona et al., 2009) y, además muestran una 

inducción eficiente de las defensas antioxidantes. Otros genotipos, como el mandarino 

Cleopatra que presenta un comportamiento sensible a la inundación, sufren una fuerte 

represión de la fotosíntesis junto a la depresión de las actividades enzimáticas antioxi-

dantes y un incremento del daño oxidativo (Arbona et al., 2008; Hossain et al., 2009).

A diferencia de la sequía, la inundación no induce abscisión foliar, pero largos pe-

riodos de encharcamiento dan lugar a la aparición de síntomas típicos de este estrés: 

amarilleamiento del nervio central de la hoja, enrollamiento de las hojas y marchitez 

progresiva (Arbona et al., 2009, 2008). La progresión y severidad del efecto fisiológico 

del encharcamiento parece depender de la temperatura del suelo y habitualmente se 

ve exacerbada por altas temperaturas (Otero et al., 2015). La reducción de los paráme-

tros de intercambio gaseoso parece estar asociada a la acidificación de la savia del xi-
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lema inducida por la inundación del suelo y la regulación negativa de las acuaporinas 

PIP (Rodríguez-Gamir et al., 2011). Junto con los efectos enumerados anteriormente, el 

anegamiento también altera la composición química y microbiológica de los suelos con 

un impacto evidente en el rendimiento de la planta. Se ha reportado que las inundacio-

nes del suelo no sólo reducen la asimilación de carbono, sino que también perjudican la 

absorción y asimilación de nitrógeno junto con una marcada reducción de la biomasa de 

las raíces (Martínez-Alcántara et al., 2012). Además, la distribución de carbono también 

cambia tras la imposición del estrés por inundación a largo plazo: las raíces presentan 

una fuerte reducción del contenido en almidón mientras que los carbohidratos solubles 

(fructosa, glucosa, etc.) aumentan su concentración, lo que sugiere la movilización de re-

servas de carbohidratos para suministrar a tejidos con elevada demanda (Martínez-Al-

cántara et al., 2012). La asimilación de micronutrientes también se ve profundamente 

afectada por las inundaciones del suelo. Por ejemplo, la absorción de hierro en los cítri-

cos anegados se redujo en un 50% (Martínez-Cuenca et al., 2015).

La literatura disponible sobre alteraciones metabólicas inducidas por inundación 

del sustrato es escasa, especialmente en cítricos. En otros cultivos, como la soja, varias 

publicaciones describen los cambios en los perfiles de metabolitos en respuesta al en-

charcamiento (Komatsu et al., 2013; Nakamura et al., 2012). En la soja, la inundación del 

suelo aumenta los niveles de piruvato y lactato de origen fermentativo junto con la con-

centración de diferentes intermediarios del Ciclo de Krebs (TCA). La reducción de la dis-

ponibilidad de O2 en suelos inundados inhibe la fosforilación oxidativa y la generación 

de NADH a partir de acetil-CoA en el TCA, el ATP se produciría principalmente mediante 

fosforilación a nivel de sustrato durante la glicólisis (Nakamura et al., 2012). En cítricos, 

la investigación se ha centrado en la producción de metabolitos secundarios utilizando 

genotipos con diferente tolerancia a la inundación. La tolerancia al encharcamiento se 

ha asociado a respuestas metabólicas tales como la acumulación de prolina y ácidos hi-

droxicinámicos. Siguiendo una aproximación metabolómica de carácter no dirigido, se 

observó una respuesta metabólica más intensa en el genotipo sensible, mandarino Cleo-

patra , que en el tolerante, citrange Carrizo (Arbona et al., 2015; Argamasilla et al., 2013), 

concluyendo que la inducción del metabolismo secundario tiene como objetivo paliar los 

daños producidos por el estrés y no constituiría un mecanismo de tolerancia.

2.3. ESTRÉS POR ELEVADAS TEMPERATURAS

La producción citrícola se localiza principalmente en áreas climáticas tropicales y 

subtropicales cuyas temperaturas máximas suelen superar los 30ºC de media durante 
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la época estival. Aunque los cítricos pueden adaptarse bien a las elevadas temperatu-

ras (Veste et al., 2000), a largo plazo éstas pueden afectar la actividad fotosintética e 

incluso otros aspectos relacionados con el desarrollo vegetativo y reproductivo. 

A corto plazo, las elevadas temperaturas provocan un incremento de la transpira-

ción con el objetivo de refrigerar la superficie foliar y así mantener la integridad de la 

maquinaria fotosintética. Este incremento de la transpiración, se correlaciona con una 

mayor apertura estomática y menores niveles de ácido abscísico (ABA) (Zandalinas et 

al., 2016a). Cuando se compara la tolerancia a las elevadas temperaturas de distintos 

genotipos de cítricos, es posible identificar diferencias considerables. En particular, el 

patrón citrange Carrizo resulta más tolerante a altas temperaturas que el mandarino 

Cleopatra. El incremento de la temperatura hasta 40ºC induce la brotación masiva en 

ambos genotipos, pero al poco tiempo, el más sensible experimenta un decaimiento 

rápido de los brotes que se marchitan y ennegrecen (Zandalinas et al., 2016a).

La sensibilidad al tratamiento térmico también se refleja en la capacidad fotosin-

tética, ya que el rendimiento cuántico máximo del PSII (Fv/Fm) así como su eficiencia 

fotosintética (FPSII) disminuyeron significativamente en respuesta al tratamiento de 

elevadas temperaturas. El funcionamiento defectuoso del sistema fotosintético se 

asocia también a un incremento del daño oxidativo (Zandalinas et al., 2016a). En este 

sentido, el incremento en la concentración de compuestos secundarios con posible ac-

ción antioxidante está vinculada a la sensibilidad a las elevadas temperaturas en cítri-

cos (Zandalinas et al., 2016b).

2.4. COMBINACIÓN DE ESTRESES ABIÓTICOS

El impacto del cambio climático derivado del incremento del CO
2
 atmosférico sobre la 

temperatura media terrestre, según el Panel Intergubernamental sobre Cambio Climático 

2014 (IPCC 2014; http://www.ipcc.ch/), se traducirá en un incremento de la temperatura 

media de 2ºC a finales del s. XXI. Esto contribuirá además a que el patrón de precipitacio-

nes sea errático, variando la distribución de pluviosidad a nivel mundial. En definitiva, la 

conjunción de todos estos factores provocará una variación drástica de los perfiles climá-

ticos que afectará indudablemente a la producción agraria (Zandalinas et al., 2017a). En 

muchas especies vegetales, y especialmente en los cítricos, la combinación de distintos es-

treses ambientales genera una situación potencialmente más dañina que los estreses apli-

cados de forma separada (Rivero et al., 2014; Suzuki et al., 2014; Zandalinas et al., 2017b). 

En cítricos, la aplicación simultánea de altas temperaturas y sequía provoca una 

alteración de los balances hídricos como resultado del antagonismo de las respuestas 
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fisiológicas frente a sequía o elevadas temperaturas (Zandalinas et al., 2016a). La ca-

pacidad de modular de forma adecuada el cierre estomático para equilibrar la toma de 

CO
2
 y la transpiración parece ser clave en la tolerancia de los agrios a la combinación 

de sequía y calor. 

2.5. PERCEPCIÓN DEL ESTÍMULO AMBIENTAL Y TRANSDUCCIÓN DE SEÑALES

Las señales ambientales son percibidas por proteínas receptoras y se transmiten 

secuencialmente a los elementos de señalización para responder a diversas seña-

les externas y de desarrollo de una manera proporcional e integrada. Las quinasas 

similares a receptores (RLK) constituyen una amplia familia génica en plantas que 

codifican proteínas caracterizadas por la presencia de un dominio citosólico Ser/Thr 

quinasa implicado en la transducción de señales mediante fosforilación directa de 

las proteínas diana (Osakabe et al., 2013). Las RLKs tienen un papel clave en la in-

tegración de los estímulos ambientales y la señalización hormonal (Shiu y Bleecker, 

2001; Diévart y Clark, 2004) y pueden ser consideradas importantes reguladores 

de los procesos de crecimiento y desarrollo como mecanismo adaptativo al estrés 

ambiental (Marshall et al., 2012). Otro grupo de receptores son las histidin quinasas 

(HKs) que fosforilan sus dianas moleculares sobre residuos de His/Asp de forma si-

milar a los mecanismos bicomponente de transducción de señal bacterianos. Estos 

sistemas, poseen un dominio con actividad fosfotransferasa que transfiere un gru-

po fosfato desde el sensor a la proteína diana. Estos receptores están ubicados en 

la propia membrana plasmática o en la cara citosólica del reticulo endoplasmático 

y están implicados en el control de diferentes procesos biológicos, incluyendo res-

puestas a diferentes estreses abióticos (Jeon et al., 2010; Pham et al., 2012; Tran et 

al., 2010; Wohlbach et al., 2008).

En la integración del estímulo ambiental para la elaboración de la respuesta fisioló-

gica, las hormonas vegetales juegan un papel central permitiendo a las plantas adap-

tarse a los entornos cambiantes mediante la modificación del patrón de crecimiento, el 

desarrollo y/o la distribución de nutrientes (Peleg y Blumwald, 2011). 

Los resultados experimentales han demostrado claramente que la interacción en-

tre diferentes rutas de señalización hormonal es clave en la integración de distintos 

estímulos ambientales y el ajuste de la respuesta fisiológica de forma proporcional a 

la severidad del estrés. En cítricos, se han descrito varios ejemplos de interacción hor-

monal con el ABA: con el etileno y con los jasmonatos (Figura 1a), en los dos casos en 

respuesta a estrés hídrico. 
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Figura 1. Principales eventos en la ruta de biosíntesis del ácido abscísico (ABA) e interacción con la 

señalización mediada por jasmonatos (a) y ruta de transducción de la señal mediada por ABA, implicación 

de receptores PYR/PYL/RCAR, protein fosfatasas 2C (e.g. ABI1) y SnRKs (SnRK2.3 o OST1).

2.6. REGULACIÓN HORMONAL DE LAS RESPUESTAS AL ESTRÉS AMBIENTAL

El ABA es una hormona vegetal con un papel clave en la respuesta al estrés abiótico 

en muchas especies vegetales y también en cítricos: en respuesta a sequía (Gómez-Ca-

denas et al., 1996) inundación (Arbona y Gómez-Cadenas, 2008) o a elevadas tempe-

raturas (Zandalinas et al., 2016a; b).
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La conductancia estomática está regulada por el ABA cuya acción puede ser lo-

cal o sistémica (Gonzalez-Guzman et al., 2012). La señalización mediada ABA opera 

a través de la unión de la hormona vegetal sesquiterpénica a receptores PYR/PYL/

RCAR y fosfatasas PP2C como co-receptores. En ausencia de ABA, las fosfatasas 

PP2C (por ejemplo ABI2, HAB1, HAI1, etc...) interactúan con las Sucrose non fer-

menting-Related Kinases 2 (SnRK2s) inhibiendo su actividad; cuando hay ABA el 

medio, se une a los receptores PYR/PYL/RCAR que secuestran las PP2C liberando 

a las SnRK2s de su inhibición (Figura 1b). La función de estas proteínas es la fosfo-

rilación de varias dianas moleculares incluyendo canales iónicos de membrana (por 

ejemplo SLAC1), TFs, etc... The SLow Anion Channel 1 (SLAC1) es un canal anióni-

co de tipo S localizado en la membrana plasmática de las células guarda del estoma 

(Geiger et al., 2011). La señalización mediada por ABA inhibe la actividad ABI1 que 

a su vez es un regulador negativo de la actividad OST1 (SnRK2.3) localizada aguas 

arriba de SLAC1. Además del ABA, otras sustancias pueden actuar como regula-

dores del cierre estomático como las especies reactivas de oxígeno producidas en 

respuesta al estrés abiótico que inhiben la actividad de las PP2Cs (ABI1 y ABI2) de 

forma independiente al ABA (Suzuki y Mittler, 2006).

El ABA también regula la acumulación de prolina, aunque este osmolito compatible 

se acumula también de forma independiente al ABA (De Ollas et al., 2015b). A este 

respecto, aunque la acumulación de prolina ha sido ampliamente reconocida como 

una respuesta metabólica clave frente a una presión osmótica externa elevada, por 

sí misma parece no ser suficiente para asegurar una mayor tolerancia al estrés (Gar-

cía-Sánchez et al., 2007; De Ollas et al., 2015b) y la inducción de otras respuestas fisio-

lógicas tales como un mayor cierre estomático o la modificación de la elasticidad de la 

pared celular son necesarias (Moura et al., 2010).

Otra respuesta bien conocida de los cítricos a la privación del agua es la absci-

sión de los órganos aéreos incluyendo hojas, tallos y frutos. El mecanismo por el 

cual los estreses abióticos desencadenan la abscisión de órganos vegetales invo-

lucra al etileno como la principal hormona vegetal que dispara este proceso (Es-

tornell et al., 2013; Merelo et al., 2017). En condiciones de estrés hídrico severo, 

las raíces de los cítricos acumulan ABA y ácido 1-aminociclopropano 1-carboxílico 

(ACC), el precursor metabólico del etileno. Al mismo tiempo, la sequía reduce el 

flujo basípeto de xilema y, por tanto, el transporte de ACC a los tejidos aéreos. 

Eventualmente, tras el riego el flujo xilemático se restablece y todo el ACC acumu-

lado en las raíces es transportado a las hojas donde se oxida a etileno por acción de 

la ACC oxidasa, desencadenando la abscisión de los órganos aéreos (Gómez-Ca-
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denas et al., 1996). La aplicación de inhibidores de la producción o percepción de 

etileno (aminoetoxivinilglicina y tiosulfato de plata, respectivamente) así como la 

inhibición de la biosíntesis de ABA tiene como resultado la reducción de la tasa de 

abscisión foliar (Gómez-Cadenas et al., 1996). En conjunto, estos resultados indi-

can que el etileno es la hormona que desencadena la abscisión de hojas y frutos 

en condiciones de estrés hídrico y que el ABA participa como mediador entre la 

percepción del estrés y la producción y liberación de etileno (Gómez-Cadenas et 

al., 1996). Recientemente, se ha puesto de manifiesto la participación del ácido 

jasmónico (JA), una oxilipina, en la regulación del estrés hídrico en cítricos. La ci-

nética de acumulación de JA y ABA en cítricos sometidos a diferentes condicio-

nes de estrés abiótico sugirió que el JA podría actuar aguas arriba de la señal del 

ABA, constituyendo así un mediador adicional entre la percepción del estrés y la 

regulación de la respuesta fisiológica (Arbona y Gómez-Cadenas, 2008; De Ollas 

et al., 2013). Utilizando alternativamente inhibidores de la biosíntesis JA y ABA, 

se demostró que se requería una acumulación de JA temprana y transitoria para 

inducir la acumulación de ABA. Sin embargo, esta respuesta sólo se observó en 

las raíces, mientras que en las hojas, no se pudo llegar a una conclusión clara (De 

Ollas et al., 2013). Posteriormente, y con el uso de mutantes de Arabidopsis thalia-

na que presentan alteraciones en la biosíntesis o percepción de ABA o jasmonato, 

se confirmó y amplió el conocimiento sobre el papel regulador de los jasmonatos 

aguas arriba del ABA, permitiendo la identificación de JA-Ile como molécula de 

señalización que mediaba la percepción del estrés y la acumulación de ABA (Figura 

1a). Además, también se confirmó la especificidad tisular de esta respuesta (De 

Ollas et al., 2015a).

En otros tipos de estrés, como causado por la inundación del sustrato, se ha podido 

constatar la implicación de esta hormona en la regulación de la respuesta fisiológica de 

cítricos (Arbona y Gómez-Cadenas, 2008; Arbona et al., 2017) del mismo modo que en 

condiciones de estrés por temperaturas elevadas acompañadas o no de sequía (Zan-

dalinas et al., 2016a). Tanto el estrés por inundación como el estrés por elevadas tem-

peraturas tiene un efecto negativo sobre la acumulación de ABA en raíces induciendo 

fuertemente la degradación de esta hormona. En respuesta a elevadas temperaturas, 

en la parte aérea también se observa un descenso en los niveles de ABA relacionado 

con una mayor apertura estomática y la necesidad de refrigeración foliar (Zandalinas 

et al., 2016a). En el caso de la inundación, la reducción de los niveles radicales de ABA 

parece ser una respuesta específica al estrés pero no se conoce todavía que proceso 

fisiológico regula (Arbona et al., 2017).
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La familia de factores de transcripción (TF) de tipo ABF/AREB/ABI5 (ABA-bin-

ding factor/ABA-binding protein/ABA Insensitive 5) se activa a través de la fosfori-

lación mediada por SnRK2s (Fujita et al., 2011; Furihata et al., 2006) e iniciada por 

ABA o distintos estímulos de estrés. Aparte de estos TFs, se ha podido constatar 

que otros TFs de tipo MYB podrían ser mediadores importantes de la expresión 

génica dependiente de ABA (Stracke et al., 2001) o integrando distintas rutas de 

señalización hormonal (Denekamp y Smeekens, 2003; Mengiste et al., 2003; Per-

sak y Pitzschke, 2014).

Hay otros TF implicados en respuestas de tolerancia al estrés abiótico como los NAC 

o WRKY (Chen et al., 2012; Nakashima et al., 2012; Vives-Peris et al., 2017). Las proteí-

nas codificadas muestran una región N-terminal conservada que posee cinco motivos de 

unión al DNA, mientras que el extremo C más difuso contiene dominios que funcionan 

como activadores de la transcripción (Kleinow et al., 2009; Puranik et al., 2012). Recien-

temente, se ha caracterizado una extensa família de WRKYs en cítricos en cuanto a su 

respuesta a distintos estímulos hormonales y de estrés (Vives-Peris et al., 2017).

3. Estrategias moleculares para la mejora de la tolerancia al es-
trés abiótico

Un desafío actual en la fisiología vegetal aplicada es la producción de cultivos to-

lerantes al estrés abiótico capaces de soportar la escasez de agua, la elevada tem-

peratura ambiente y concentración de CO2 y otras señales ambientales (Suzuki et 

al., 2014). Este aspecto se está haciendo cada vez más crítico ya que la población 

mundial y la demanda de alimentos están aumentando constantemente, mientras 

que la tierra disponible para la agricultura se está reduciendo progresivamente. En 

la actualidad, más de mil millones de personas carecen de alimentos suficientes para 

sostener la vida y se espera que para 2050 el suministro de alimentos tenga que du-

plicarse para satisfacer la demanda, calculado sobre la base de los cultivos básicos 

de cereales (maíz, trigo y arroz), (Reynolds et al., 2012). Las estrategias molecula-

res principales para inducir la tolerancia al estrés en los cultivos son: a) mutagénesis 

aleatoria in vitro seguida de la selección de variantes, b) identificación de genes que 

confieran tolerancia al estrés es especies modelo y/o variedades silvestres y trans-

ferirlos a las especies cultivadas mediante transformación genética mediada por 

Agrobacterium tumefaciens y c) modificación dirigida de la expresión génica mediante 

edición genómica con CRISPR/Cas9 (Jia y Wang, 2014).
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3.1. MUTAGÉNESIS IN VITRO Y SELECCIÓN DE VARIANTES TOLERANTES AL ESTRÉS

Éste es probablemente el enfoque más clásico por el cual las variaciones en la se-

cuencia de DNA son inducidas aleatoriamente por agentes físicos o químicos: radiacio-

nes gamma o etilmetil sulfonato (EMS), respectivamente. El material vegetal mutage-

nizado se somete posteriormente a una presión de selección ambiental (por ejemplo, 

estrés abiótico: alta salinidad, presión osmótica, etc.) el material vegetal que sobrevive, 

se lleva hasta la fase de crecimiento reproductivo y se propaga (Ben-Hayyim y Moore, 

2007; Mba et al., 2007). Este procedimiento puede llevarse a cabo en tejidos vegetati-

vos, cultivos celulares, callos, etc. y el resultado es totalmente aleatorio. Explantes de te-

jido vegetativo de Chrysanthemum morifolium establecidos in vitro se trataron con EMS y 

posteriormente se regeneraron brotes que se sometieron a estrés salino, seleccionando 

aquellos que presentaron mejor rendimiento. Por otro lado, explantes de tubérculos de 

patata cultivados in vitro se sometieron a radiación gamma, las plantas regeneradas fue-

ron expuestas a la salinidad y se recuperaron las más tolerantes (Yaycili y Alİkamanoğlu, 

2012). Una estrategia similar se siguió con remolacha azucarera para obtener variantes 

más tolerantes a la sequía (Sen y Alikamanoglu, 2014) o en colza tratando microsporas con 

radiación UV e induciendo mutaciones puntuales (McClinchey y Kott, 2007). Para inducir 

cambios genéticos específicos se emplea la transformación genética.

3.2. TRANSFORMACIÓN GENÉTICA MEDIADA POR AGROBACTERIUM TUMEFA-
CIENS

La ingeniería de plantas para mejorar la respuesta al estrés abiótico ha consistido 

clásicamente en el fortalecimiento de los sistemas de respuesta de la planta mediante 

la intervención en diferentes etapas de la respuesta: desde sensores, componentes de 

señalización / reguladores (por ejemplo, receptores, quinasas, etc.), o efectores (por 

ejemplo, genes biosintéticos, enzimas antioxidantes, proteínas de choque térmico, etc.) 

(Cabello et al., 2014). A este respecto, la búsqueda de genes diana que pueden conferir a 

los cultivos tolerancia al estrés surge de la caracterización fisiológica y molecular de pa-

rientes silvestres de genotipos de plantas de interés tolerante al estrés abiótico: genes 

implicados en la biosíntesis de osmolitos, regulación del estrés oxidativo (Balestrazzi et 

al., 2009; Jin y Daniell, 2014), la biosíntesis de fitoquelatinas (Liu et al., 2011) o el trans-

porte de solutos de raíz a parte aérea (Barabasz et al., 2013). Algunos genes del extre-

mófilo Thellungiella salsuginea se han transferido a Arabidopsis thaliana o a otros sistemas 

vegetales resultando en una mejor tolerancia al estrés abiótico. La sobreexpresión de 

ThCBL9, que codifica para una proteína del sensor de calcio de tipo calcineurina B9, dio 
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como resultado una mejor absorción de K+ en condiciones salinas (Alemán et al., 2009; 

Ren et al., 2013). En cítricos, la sobreexpresión de la 1-pirrolina-5-carboxilato sintasa 

(P5CS) aumentó la producción de prolina y la tolerancia a la sequía (Molinari et al., 2004). 

En Populus alba la sobreexpresión del gen mtlD, que codifica una manitol-1-fosfato des-

hidrogenasa, mejoró la tolerancia a la salinidad mediante la acumulación de manitol y un 

mejor ajuste osmótico (Hu et al., 2005). A pesar de las evidencias que apoyan la eficien-

cia de varios genes efectores como inductores de la tolerancia al estrés, su aplicabilidad 

a las condiciones reales de campo parece bastante restringida. En condiciones reales, 

varios factores de estrés coinciden al mismo tiempo induciendo respuestas fisiológicas y 

moleculares diferentes de las tensiones individuales (Suzuki et al., 2014). 

3.3. TÉCNICAS DE EDICIÓN GENÉTICA

En los últimos años, la edición dirigida de genomas utilizando nucleasas artificiales 

se ha convertido en una realidad que proporciona una herramienta para modificar los 

genomas de forma rápida, precisa y predecible (Bortesi y Fischer, 2014). Antes de 2013, 

las únicas herramientas de edición del genoma disponibles eran ZFN (Zinc Finger Nu-

cleases) y TALENs (Transcription Activator-like Effector Nuclease). Ambos sistemas se 

basan en proteínas de fusión artificiales que comprenden un dominio de unión a ADN 

manipulado fusionado con el dominio de una nucleasa no específico de la enzima de 

restricción FokI. Por el contrario, CRISPR/Cas9 (Clustered Regularly Interspaced Short 

Palindromic Repeat/CRISPR-associated endonuclease 9) de Streptococcus pyogenes se 

basa en el uso de un RNA que guía la acción de endonucleasas modificadas. El sistema 

es una parte del sistema inmune de S. pyogenes que integra fragmentos de DNA inva-

sor (espaciadores) entre dos repeticiones adyacentes en el extremo proximal del locus 

CRISPR (Mojica et al., 2009, 2005). El RNA guía está constituido por una secuencia de 

20 nucleótidos que puede ser modificada para tener homología con cualquier parte del 

genoma. Esta secuencia guía a la endonucleasa Cas9 al sitio de acción y corta el DNA ho-

mólogo de doble cadena en el sitio diana (Figura 2a). De igual manera, pero incluyendo la 

secuencia codificante de un gen en el plásmido CRISPR, sería posible introducir genes en 

regiones específicas del genoma (Figura 2b). A fecha de hoy, esta técnica se ha aplicado 

con éxito en plantas modelo y también a cultivos como el arroz (Shan et al., 2014) o los 

cítricos (Jia y Wang, 2014). Así, empleando esta tecnología se han generado líneas de cí-

tricos silenciadas para el gen CsPDS que codifica una desaturasa de fitoeno (Jia y Wang, 

2014) , o con RNA guías dirigidos a genes codificantes de MAP quinasas o factores de 

transcripción tales como MYB1 (Bortesi y Fischer, 2014). 
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Figura 2. Usos de la técnica de edición génetica CRISPR/Cas. Aplicación para el 

silenciamiento génico (a) y para la inserción de secuencias de interés (b). 

4. Conclusiones

La aplicación e integración de técnicas –omicas permite en la actualidad establecer 

un mapa de interacciones entre distintos factores reguladores y su(s) dianas efecto-

ras: desde factores de transcripción, pasando por proteínas enzimáticas o transporta-

dores de solutos, de tal forma que es posible re-evaluar completamente la respuesta 

fisiológica, bioquímica y molecular desde un prisma integrativo. Como resultado, es 
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más que probable que se identifiquen nuevos componentes reguladores cuya modi-

ficación permita la obtención de cultivos más tolerantes a las condiciones adversas 

consecuencia del cambio climático.

A todo esto hay que sumar los avances en las técnicas de edición genética que, con 

la técnica CRISPR/Cas permitirá modificar genomas de forma rápida, dirigida y sin las 

limitaciones de la transformación mediada por Agrobacterium tumefaciens tanto a nivel 

técnico, como legal. 
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Capítulo VII. 

LA MEJORA DE OLIVO PARA 
ADAPTACIÓN AL CAMBIO 
CLIMÁTICO

1. Introducción

El olivo (Olea europea L.) ha sido cultivado en la Península Ibérica posiblemente des-

de principios del primer milenio a. C. y actualmente España es el líder mundial en pro-

ducción de aceite de oliva, responsable del 40% de la producción mundial (FAOSTAT, 

2016). Dentro de España, el olivo se cultiva principalmente en Andalucía, Extrema-

dura, Castilla-La Mancha, Cataluña, Comunidad Valencia, Aragón y La Rioja (ESYRCE, 

2017). En muchas de las áreas donde se cultiva el olivo, además de un componente 

económico, tiene un importante papel social ya que genera un gran número de em-

pleos por unidad de superficie (CAPDR, 2008). Por este motivo, los efectos del cambio 

climático en el olivo pueden tener un impacto muy significativo tanto en la economía 

como en la sociedad española.

Hasta mediados del siglo XX, el cultivo del olivo ha tenido un carácter muy tradicio-

nal, restringido a zonas de sierra con suelos pobres, variedades locales, baja densidad 

de plantación y cultivo en secano (Rallo et al., 2005). Desde ese momento, y especial-

mente a partir de la década de los años 70, el olivar experimentó una lenta expansión, 

acompañada de una modernización de las técnicas de cultivo y extracción de aceite 

(Arcas et al., 2013). Esta modernización incluyó el aumento de densidades de planta-

ción, introducción del riego, mecanización y desplazamiento del cultivo hacia zonas 

más productivas (Tabla 1) (Barranco et al., 2017). Las nuevas plantaciones o la recon-

versión de las antiguas se realizaron con un número muy limitado de variedades, muy 

productivas y de buen comportamiento agronómico, como ‘Picual’ y ‘Arbequina’. Sin 

embargo, todos estos avances no vinieron acompañados con la aparición de nuevas 

variedades obtenidas por mejora genética.

Desde los años 90 del siglo pasado, la tendencia a la intensificación se aceleró con 

la aparición de las plantaciones en seto (Figura 1), un nuevo sistema de cultivo del oli-

vo, caracterizado por una recolección totalmente mecanizada y unas densidades de 
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plantación muy altas (Tous et al., 2014). Sin embargo, dado que es necesario un vigor 

reducido y una alta flexibilidad de los ramos para permitir el paso de la cosechadora 

cabalgadora por encima del seto de olivos, son pocas las variedades de olivo que se 

adaptan a este tipo de plantaciones. En la actualidad el olivar en seto se cultiva en su 

mayoría en regadío, si bien actualmente se están desarrollando algunas experiencias 

de cultivo en secano a una menor densidad de plantación.

Tabla 1. Características de los distintos sistemas de cultivo en olivo (CAPDR, 2014).

Sistema de 

cultivo

Superficie

(%)

Produccción

(%)

Densidad

(árboles/ha)

Productividad

 (kg/ha)

Marginal 30,0 15 <80 ≤ 1000

Tradicional 48,0 45 80-150 1500-3000

Intensivo 21,5 40 200-450
5000-7000

(riego 8000-12000)

Seto 1,5 10 1500-2500 8000-12000

Figura 1. Plantación de olivar en seto donde la aceituna es recogida por una máquina cabalgadora.
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En términos generales se puede decir que la intensificación en el olivar en España 

ha venido acompañada de un aumento muy significativo de la proporción de olivar que 

se encuentra en riego (Figura 2).

Figura 2. Evolución de la superficie de riego en España.

Otra característica de este proceso de intensificación del olivar, vivido espe-

cialmente desde los años 90, es su expansión a zonas donde el olivo no era un cul-

tivo tradicional. En España, el cultivo se está expandiendo hacia zonas más cálidas, 

como Huelva, Cádiz y Almería, o hacia zonas más frías, como Valladolid (ESYRCE, 

2017). Y lo mismo ocurre en otras zonas del mundo, como Australia o Argentina 

(Torres et al., 2017) .

En resumen, los cambios sufridos en los sistemas olivareros en las últimas déca-

das asociados al aumento de la superficie en riego, los nuevos sistemas de planta-

ción y la expansión del cultivo a nuevas zonas, hacen necesarios el estudio del com-

portamiento del cultivo del olivo ante diferentes escenarios de cambio climático. 

Igualmente, la erosión genética que se está evidenciando en las nuevas plantaciones 

de olivar hace este estudio aún más necesario ante la necesidad de buscar medidas 

efectivas de adaptación que al menos reduzcan el impacto del cambio climático so-

bre el olivar mediterráneo.
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2. Cambio climático: efectos actuales y perspectivas de futuro

Diferentes organismos de investigación internacionales prevén un incremento 

global en la temperatura media de al menos 2 ºC para final de siglo (IPCC, 2014), 

llegando este incremento en las regiones mediterráneas, durante los meses cáli-

dos, hasta a 4ºC (Giannakopoulos et al., 2009), así como reducciones en la precipi-

tación (CEDEX, 2011) e incrementos en la variabilidad interanual de ésta (Vicen-

te-Serrano et al., 2011). Estos incrementos en las temperaturas medias y extremas, 

junto a una reducción en la precipitación podrían variar la fenología del cultivo del 

olivo (Gabaldón-Leal et al., 2017), incrementar el estrés hídrico y por temperatura 

y aumentar las necesidades hídricas (Rodríguez Díaz et al., 2007; Tanasijevic et al., 

2014). Todo ello afectaría muy negativamente a la floración, el cuajado de fruto y 

el proceso de acumulación de aceite (lipogénesis) y, por tanto, se producirían re-

ducciones en la producción de aceite de oliva en la región mediterránea (Baldi et 

al., 2013; Koubouris et al., 2009). 

Para el olivo, como en otros cultivos, la floración es una fase fenológica clave de-

bido a su sensibilidad a eventos extremos de calor y estrés hídrico, afectando signi-

ficativamente a la producción final (Ayerza and Sibbett, 2001; Rapoport et al., 2012). 

Los escenarios climáticos que se manejan para las próximas décadas podrían tener un 

doble efecto sobre la floración del olivo: floración anormal por falta de frío y adelanto 

de la fenología de floración por aumento de la temperatura (Pérez-López et al., 2012). 

Así, la reducción en la acumulación de frío invernal podría implicar que no se com-

pleten los requerimientos de frío y, por tanto, que no se produzca floración o que 

ésta sea anormal (Griggs et al., 1975). Floraciones anormales se han detectado en 

Argentina para algunas variedades como ‘Frantoio’ y ‘Leccino’ y, en menor medida 

‘Arbequina’ (Aybar et al., 2015). En las Islas Canarias, donde los inviernos son muy 

templados (Medina-Alonso y Perdomo, 2015), se ha observado una falta de sincroni-

zación en la brotación de las yemas reproductivas (Figura 3), haciendo que la evolu-

ción de la fenología de floración a nivel de árbol sea errática (Figura 4). Esta falta de 

sincronía de la floración también se ha observado en algunas zonas de Perú, donde 

se ha propuesto la inducción de estrés hídrico para compensar la falta de frío inver-

nal (Castillo-Llanque et al., 2014). Sin embargo, este fenómeno está poco estudiado 

de una manera sistemática y tampoco se conoce si hay diferencias entre variedades 

en cuanto a las necesidades de frío invernal (De Melo-Abreu et al., 2004), aunque 

hay algunos estudios en marcha para determinarlo. 
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Figura 3. Desincronización de la floración en un ramo de olivo cultivado 

en la isla de Tenerife causada por la falta de frío invernal.

Figura 4. Comparativa de la evolución de la fenología de floración (estadío más común) de la variedad 

‘Arbequina’ en tres localidades de Tenerife.
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Por el contrario, los factores que afectan a la fenología de la floración sí que han 

sido ampliamente estudiados en olivo. Tradicionalmente, la fecha de floración se es-

timaba mediante la captura de polen (Galán et al., 2005) o mediante modelos de si-

mulación basados en observación (Orlandi et al., 2005). Para determinar la fecha de 

floración del olivo con el empleo de modelos de simulación, se consideran dos fases 

claramente diferenciadas; la endodormancia y la ecodormancia (Chuine et al., 2013), 

considerando las necesidades de frío y calor, respectivamente (Aguilera et al., 2014; 

De Melo-Abreu et al., 2004; Gabaldón-Leal et al., 2017; Galán et al., 2005). Existen va-

rios procedimientos para estimar las necesidades de horas frío en la fase de endodor-

mancia como el que considera una temperatura óptima y una temperatura superior 

umbral desde la que se reduce la acumulación de horas frío cuando ésta es superada. 

Igualmente, el método más común para la acumulación de calor (fase de ecodorman-

cia) considera el tiempo térmico hasta floración, o los grados-día acumulados, donde 

las unidades son acumuladas cuando la temperatura media diaria excede un umbral 

(De Melo-Abreu et al., 2004). Algunos de estos modelos (Gabaldón-Leal et al., 2017) 

se han usado para predecir si el cambio climático va a evitar que el olivo acumule sufi-

ciente frío en algunas zonas del Mediterráneo y, por tanto, no florezca (Figura 5). Sin 

embargo, en estos modelos de simulación habría que incluir, como posible efecto del 

cambio climático, la posibilidad de que la floración deje de ser sincrónica.

Figura 5. Mapa de Andalucía indicando las zonas con previsible falta de 

horas-frío (en gris) para la variedad Picual en el periodo 2071-2100.
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Otras aproximaciones más simples de la estimación de la fenología de floración 

se centran exclusivamente en las necesidades de calor durante la ecodormancia ex-

clusivamente (Orlandi et al., 2010a, 2010b). De hecho, algunos autores (El Yaacoubi 

et al., 2014; Fornaciari et al., 1998) sugieren que el olivo no tiene necesidades de frío 

y que la fenología de floración depende únicamente de la acumulación de calor. Sin 

embargo, los efectos de falta de sincronía de floración observados en la Islas Cana-

rias y Perú contradicen esta hipótesis (Castillo-Llanque et al., 2014; Medina-Alonso 

y Perdomo 2015).

Hay otros aspectos de la biología floral del olivo, relacionados con la calidad de flor, 

la viabilidad del polen y el cuajado, que pueden verse afectados de manera muy sig-

nificativa por el cambio climático. A pesar de la importancia de los mismos en la pro-

ducción final, no existe ningún estudio sobre cómo las condiciones climáticas futuras 

pueden afectarlos. Sí que es conocido que las altas temperaturas reducen la viabilidad 

del estigma (Vuletin Selak et al., 2014) y la germinación del polen (Fernandez-Escobar 

et al., 1983; Koubouris et al., 2009) afectando por tanto al periodo efectivo de polini-

zación y el cuajado (Cuevas et al., 1994). También se ha descrito un efecto negativo 

del estrés hídrico en diversos parámetros de la biología floral del olivo, afectando al 

cuajado final (Rapoport et al., 2012).

Ante el gran número de factores que intervienen en la producción de aceite, en la 

actualidad se está desarrollando un modelo dinámico para entender la fisiología del 

olivo y su interacción con diferentes factores ambientales (Morales et al., 2016). El uso 

de esta metodología puede ser de gran utilidad, entre otras cosas, para determinar la 

influencia del cambio climático en olivo.

Dada la importancia de la floración en la cosecha final, este es, con diferencia, el 

aspecto más estudiado del olivo en relación con el cambio climático. Sin embargo, 

otros componentes como el desarrollo del fruto, la acumulación de aceite, e incluso 

el proceso industrial de producción pueden verse afectados por modificaciones del 

clima (García-Inza et al., 2018; Torres et al., 2017), y son aspectos que es necesario 

estudiar en el futuro. Así se sabe que el estrés hídrico puede influir en el desarrollo 

inicial del fruto (Gucci et al., 2007; Perez-Lopez et al., 2008; Rapoport et al., 2004) y en 

la producción final (Cuevas et al., 1994). Por otro lado, un aumento de las temperatu-

ras durante la lipogénesis, podría afectar a la acumulación de aceite y a la calidad del 

mismo (Dag et al., 2014). De hecho, en Argentina, se han elaborado modelos del pa-

trón de acumulación de aceite en base a los grados-día acumulados, evidenciando un 

efecto negativo del incremento de temperatura tanto sobre el patrón de acumulación 
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de aceite como sobre la cantidad final del mismo (García-Inza et al., 2016; Rondanini 

et al., 2014; Trentacoste et al., 2012). De manera similar, en Andalucía, se ha visto que 

las condiciones ambientales del cultivo del olivo pueden influir tanto en el inicio y la 

tasa de acumulación de aceite como en la cantidad final acumulada (Figura 6). También 

parece necesario no solo analizar la temperatura media, sino el efecto de la amplitud 

térmica y de las temperaturas máximas y mínimas sobre la acumulación y calidad del 

aceite (García-Inza et al., 2018). 

Figura 6. Patrón de acumulación de aceite en la variedad ‘Arbequina’ en 

áreas de cultivo con distintas condiciones ambientales de Andalucía.

El efecto de variaciones climáticas sobre la calidad del aceite ha sido especialmente 

estudiado en el caso de la variedad ‘Arbequina’, que es la que actualmente tiene más 

difusión a nivel internacional. Así, un aumento de la temperatura produce una dismi-

nución del contenido en ácido oleico, que en esta variedad es ya bajo de por sí (Allalout 

et al., 2009; Tous et al., 1997). De hecho, en determinadas zonas cálidas de países de 

Argentina, el contenido en ácido oleico de esta variedad es tan bajo que no cumple el 

mínimo para ser considerado aceite de oliva según la normativa comercial del Consejo 

Oleícola Internacional (Torres et al., 2017). Por el contrario, la disminución de agua 

disponible para el olivo puede tener un efecto beneficioso en la calidad del aceite au-

mentando el nivel de fenoles, e incluso de ácido oleico del aceite (García et al., 2017).

Más impredecible es el efecto del cambio climático sobre las enfermedades y pla-

gas, aunque parece ser que un aumento significativo de la temperatura de suelo podría 

reducir la incidencia de Verticillium dahlae en olivo (Calderón et al., 2014).
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Por último, todos los estudios sobre la influencia de las condiciones ambientales 

en aspectos reproductivos y de calidad de aceite en olivo, no solo son importantes de 

cara al estudio del comportamiento del cultivo del olivo ante el cambio climático, sino 

también por la expansión del cultivo del olivo fuera de sus áreas tradicionales y por la 

fragilidad inherente del clima Mediterráneo.

3.	Recursos	fitogenéticos	y	especies	silvestres	relacionadas	para	
su uso en la mejora genética

A pesar del gran número de innovaciones introducidas en las últimas décadas, el 

cultivo del olivo sigue teniendo una gran componente de tradición. Esto es especial-

mente relevante en el caso del patrimonio varietal, que ha permanecido prácticamen-

te intacto durante siglos, ayudado por la longevidad de la especie y su gran capacidad 

de supervivencia. Se dice que en el mundo puede haber más de 1200 variedades, aun-

que no existe una estimación precisa debido a la ausencia de trabajos sistemáticos de 

prospección, catalogación e identificación en muchos países olivareros (Beghe et al., 

2011). Lo que sí está claro es que la gran mayoría de estas variedades son muy anti-

guas y que están confinadas alrededor de su zona de origen. En España, trabajos de 

prospección, recogida e identificación de variedades de olivo han puesto en evidencia 

la gran riqueza varietal nacional que consta de, al menos, 275 variedades de olivo (Ba-

rranco and Rallo, 2000). 

A pesar de la riqueza de este patrimonio varietal, las nuevas plantaciones de olivo 

realizadas en las últimas décadas se han basado en muy pocas variedades, como se 

ha mencionado en la introducción. Es el caso de ‘Frantoio’ y ‘Leccino’ en Italia o ‘Ko-

roneiki’ en Grecia. En España, las variedades que dominan las nuevas plantaciones de 

olivar son ‘Picual’, ‘Hojiblanca’ y ‘Arbequina’, sobre todo en Andalucía, pero también 

cada vez más en el resto de España. La creciente demanda de variedades adaptadas a 

una olivicultura moderna y competitiva, y la globalización de los mercados de aceite, 

aceituna de mesa y del sector viverístico, son algunas de las causas de la escasa di-

versificación varietal en las nuevas plantaciones de olivo (Arcas et al., 2013). Es espe-

cialmente llamativo el caso de la variedad ‘Arbequina’, cultivada tradicionalmente en 

Cataluña pero que se ha difundido en todo el mundo por su buena adaptación a condi-

ciones ambientales muy diversas y, especialmente a su cultivo en plantaciones en seto 

(Figura 7). Todo ello conlleva un grave riesgo de erosión genética, es decir, la posible 

pérdida irreversible de variedades tradicionales. Sin embargo, estas variedades tra-
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dicionales podrían ser una fuente de diversidad muy útil ante nuevas enfermedades o 

plagas (como la Xylella fastidiosa) y como punto de partida para la obtención de nuevas 

variedades por mejora genética. Este acervo genético podría ser en el futuro de gran 

utilidad también para la identificación de material vegetal de interés para el desarrollo 

de medidas de adaptación contra el cambio climático.

Figura 7. Plantación en seto de ‘Arbequina’ en Argentina.

Para evitar esta pérdida de biodiversidad, el patrimonio varietal del olivo se conserva 

en colecciones vivas de campo, al ser una especie de propagación vegetativa. Estas co-

lecciones, también llamadas Bancos de Germoplasma, se reparten por todos los países 

olivareros, teniendo por objetivo fundamental la ya mencionada conservación del rico 

patrimonio varietal del olivo (Bartolini 2008). A pesar de la gran importancia de dichas 

colecciones, su manejo es una tarea continua y compleja (Baldoni and Belaj, 2009; Belaj 

et al., 2016), y muchas de estas colecciones tienen poca representatividad del material 

autóctono debido a escasos trabajos de prospección y catalogación varietal. 

En España, la principal colección de variedades de olivo es La Colección Mundial 

de Variedades de Olivo del IFAPA Centro “Alameda del Obispo” de Córdoba (Figura 

8). Esta colección, forma parte del Banco Mundial de Germoplasma del Olivo, un pro-

yecto conjunto de IFAPA con la Consejería de Agricultura, Pesca y Desarrollo Rural y 

la Universidad de Córdoba en estrecha colaboración con el Consejo Oleícola Inter-

nacional (Belaj et al., 2012). Dicha colección cuenta con alrededor de 900 accesiones 

provenientes de 26 países de la Cuenca Mediterránea y de otras zonas con una larga 

(Irán) o más reciente (Sur y Centro América) tradición olivarera (Belaj et al. 2016).
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Figura 8. Vista de las últimas ampliaciones de la Colección Mundial de Variedades de Olivo del IFAPA

La tarea más inmediata que demanda toda colección de germoplasma es la rea-

lización de un sistemático trabajo de identificación, dados los numerosos casos de 

confusión en las denominaciones varietales (Atienza et al., 2013; Trujillo et al., 2014). 

Históricamente se han utilizado diversos marcadores morfológicos, isoenzimáticos y 

moleculares para aclarar esta confusión varietal. En los últimos años, los marcadores 

SNP están posibilitando una identificación objetiva y sistemática del gran número de 

variedades conservadas en los Bancos de Germoplasma (Biton et al., 2015; Kaya et al., 

2013; Reale et al., 2006). 

Por otro lado, desde los años 70 dicha Colección Mundial de Variedades de Olivo 

ha sido evaluada por numerosos grupos de investigación para el estudio de caracte-

rísticas muy diversas como porte del árbol, producción, características de fruto y del 

aceite y resistencia a enfermedades o a limitaciones de suelo como caliza o sequía (Ca-

ballero et al., 2005; 2006). Para casi todos los caracteres evaluados, se ha observado 

una gran variabilidad genética. Esta variabilidad podría utilizarse, en algunos casos, 

para mitigar los efectos del cambio climático. Por ejemplo, se han identificado una se-

rie de variedades con alto nivel de ácido oleico y alta estabilidad en el aceite, que pue-

den ser interesantes ante un posible aumento de las temperaturas durante la madura-

ción y molienda. Sin embargo, para otros caracteres, como la fenología de floración, la 

alta influencia ambiental en su expresión dificulta la caracterización de la componente 

genética en las mismas y, por tanto, su posible utilización para el desarrollo de medidas 

de adaptación contra el cambio climático. 
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En cualquier caso, la evaluación agronómica y elaiotécnica realizada en las colec-

ciones debe ser considerada como preliminar dado el reducido número de repeticio-

nes (árboles) por variedad en dichas colecciones, en particular para aquellos caracte-

res cuya expresión se ve muy influenciada por el ambiente. La evaluación definitiva 

se debe realizar en ensayos comparativos que, al incluir un mayor número de repeti-

ciones y en diferentes ambientes, permiten determinar las variedades más adecuadas 

para cada zona (De La Rosa et al., 2008; Belaj et al. 2016). 

Además de las variedades cultivadas, el patrimonio genético del olivo incluye las 

poblaciones silvestres (acebuches) y las subespecies afines. Por un lado, existen po-

blaciones de olivo auténticamente silvestres, que son formas silvestres espontáneas 

que se encuentran en zonas naturales donde ha habido escasa o ninguna influencia 

antrópica. Por otro lado, también se consideran acebuches, aquellos individuos que 

proceden de plantas de semilla de las variedades de olivo o que derivan de cruzamien-

tos entre acebuches auténticos y material cultivado (Lumaret et al., 2004). Los ace-

buches están caracterizados por su gran capacidad de adaptación a diferentes con-

diciones medioambientales, su gran resistencia al viento y a la sequía, su capacidad 

de regeneración del fuego y su gran longevidad (Mulas, 2012). Además, presentan 

mayores niveles de diversidad genética que las variedades (Belaj et al., 2010; Breton 

et al., 2006; Lumaret et al., 2004). En este sentido, las poblaciones silvestres de olivo 

podrían representar una nueva fuente de variabilidad genética para los programas de 

mejora de la especie. De hecho, algunos caracteres agronómicos como la resistencia a 

enfermedades (Verticilium dahliae) y plagas (Bactrocera oleae) y el bajo vigor, difíciles de 

encontrar en las variedades cultivadas de olivo, podrían estar presentes en los acebu-

ches (Arias-Calderon et al., 2015; Colella et al., 2008; Mkize et al., 2008). 

Por otro lado, los modelos climáticos futuros prevén un incremento en la escasez de 

recursos hídricos y por lo tanto se plantea la necesidad de iniciar trabajos de selección 

y mejora en olivo para buscar variedades y/o patrones resistentes a la sequía y a otras 

condiciones ambientales adversas. En este sentido, las poblaciones silvestres de olivo 

podrían ofrecer nuevos materiales de interés como posibles genitores y/o patrones en 

futuros programas de mejora. A pesar de ello, el valor potencial de los olivos silvestres 

y subespecies afines, no ha sido aún evaluado (Baldoni and Belaj, 2009) y la mayoría 

de los estudios de recursos genéticos de olivo se han llevado a cabo en variedades de 

olivo. Asimismo, los programas de mejora genética de olivo se han basado hasta ahora 

en cruzamientos entre variedades cultivadas de mérito reconocido. En este aspecto 

Australia es un ejemplo singular del empleo del material silvestre para la mejora de la 

especie (Guerin et al., 2003). En España, en los últimos años, se han iniciado esfuerzos 
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para la conservación, evaluación y uso de germoplasma silvestre, estableciéndose en 

el Centro IFAPA de Córdoba una colección de acebuches de diversas zonas de España 

y de otros países, que está siendo evaluada en condiciones de cultivo, similares a las 

normales en el olivo cultivado (Klepo et al., 2013).

4. Objetivos de mejora

Como se ha dicho anteriormente, la práctica totalidad de las variedades de olivo 

que se cultivan hoy día, tanto en España como en el resto del mundo, son variedades 

tradicionales, obtenidas por la selección empírica del agricultor a través de los siglos 

(Rallo, 2014). Este hecho contrasta con lo que sucede en la mayoría de los frutales, 

donde la renovación varietal es constante y las nuevas variedades tratan de adaptarse 

lo más posible a las distintas condiciones climáticas y sistemas de producción (Bade-

nes y Byrne 2012).

Sin embargo, dado que la mayoría de las variedades han estado siempre restrin-

gidas a su área de origen, un paso previo a la obtención de nuevas variedades por 

métodos sistemáticos de mejora debe de ser el ensayo de variedades locales poco di-

fundidas o de otras originarias de otras áreas de cultivo. Estos ensayos, de variedades 

antiguas pero manejadas con técnicas modernas de cultivo, podrían dar resultados de 

interés tanto por la obtención de aceites con características peculiares como por la 

identificación de resistencias a enfermedades y plagas conocidas o emergentes. Tam-

bién, variedades en principio poco conocidas se pueden revelar como altamente pro-

ductivas. Es el caso de la variedad ‘Arbosana’ que está dando resultados muy buenos 

en cultivo en seto (De la Rosa et al., 2007; Vivaldi et al., 2015). 

En general, hay que decir que en olivo son tremendamente escasos los ensayos 

comparativos de variedades y, prácticamente ninguno se ha realizado en diversas lo-

calidades. Es por ello, que la estimación de la interacción entre genotipo y ambiente 

en olivo es casi totalmente desconocida para la mayoría de los caracteres de interés 

(Ben Sadok et al., 2015; León et al., 2016; Rondanini et al., 2014). Tampoco existen 

muchos trabajos sobre estimaciones de la heredabilidad de los mismos. Y los trabajos 

que existen o bien estiman el efecto ambiental solo en base solo a la variabilidad entre 

años (León et al., 2015; Zeinanloo et al., 2009) o en la correlación entre padres y su 

descendencia (Arias-Calderon et al., 2014; Talhaoui et al., 2016), pero siempre en una 

sola localidad. Esto es especialmente trascendente si se quiere seleccionar o generar 

material vegetal adaptado a un posible cambio climático. 
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Por ejemplo, uno de los caracteres arriba mencionados que está muy influido por el 

cambio climático es la fenología de floración. Los primeros datos sobre la interacción ge-

notipo - ambiente para la fecha de plena floración en olivo indican que es un carácter con 

una gran influencia ambiental, y con una gran interacción genotipo-ambiente, siendo la 

varianza genética muy baja (Navas et al, 2017). Entre las variedades comerciales, algunos 

trabajos han encontrado un adelanto en la fecha de floración de la variedad ‘Arbequina’ 

con respecto a otras variedades como ‘Picual’ (Gabaldón-Leal et al., 2017). Este adelanto 

de la floración ante condiciones climáticas futuras, puede permitir que la polinización y 

cuajado en el olivo quede libre del impacto de eventos extremos de temperatura y estrés 

hídrico, y por lo tanto se incrementa de forma notable la resiliencia del cultivo del olivo al 

cambio climático. En cualquier caso, los adelantos en la fecha de floración son limitados 

y adicionales medidas de adaptación serán precisas. Por tanto, es posible que la mejora 

genética para este carácter sea muy difícil y que, en el futuro se tenga que recurrir a los 

genotipos silvestres, donde sí parece que haya diferencias muy considerables en fechas 

de floración, respecto al material cultivado (Gabaldón-Leal et al., 2017). 

Por el contrario, parece que los caracteres del fruto y de la composición del aceite más 

importantes sí que tienen un efecto genético muy significativo (Leon et al., 2016; Ripa et 

al., 2008). También hay indicios de que puede haber una interacción genotipo ambiente 

para estos caracteres (Rondanini et al., 2014). En concreto, sería interesante identificar 

variedades que mantienen sus caracteres estables ante un aumento de la temperatura o 

un descenso del agua disponible. Por ejemplo, la variedad ‘Picual’ parece que mantiene es-

table su alto contenido en ácido oleico cuando se cultiva en algunas zonas de Argentina 

donde la temperatura ambiente en lipogénesis es más alta que en sur de España (Torres 

et al., 2017). Al contrario, como ya se ha comentado antes, ‘Arbequina’ parece experimen-

tar un descenso muy significativo del contenido en oleico al ser cultivadas en dichas zonas 

(Torres et al., 2017). En cualquier caso, todos estos datos son meramente indicativos y hay 

una necesidad imperiosa en olivo de establecer ensayos comparativos sistemáticos en 

condiciones ambientales muy diversas, tanto para determinar posibles efectos adversos 

del cambio climático como para predecir el comportamiento de las distintas variedades en 

nuevas regiones de cultivo, distintas de las tradicionales del clima Mediterráneo.

Un incremento en el número de variedades cultivadas, hoy restringido a unas po-

cas, puede tener de por sí efectos positivos frente al impacto del cambio climático en 

las zonas olivareras. Por ejemplo, plantaciones multivarietales pueden facilitar la poli-

nización cruzada, lo cual puede provocar efectos muy beneficiosos en la productividad 

si el periodo efectivo de polinización se reduce al aumentar las temperaturas durante 
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la primavera (Cuevas et al., 2009; Vuletin Selak et al., 2014). Las plantaciones multi-

varietales también pueden suponer una cierta barrera ante nuevas plagas o enfer-

medades que puedan aparecer en olivo, al aumentar la probabilidad de que en alguna 

de las variedades utilizadas se encuentren genes de resistencia. En cualquier caso, la 

existencia de plantaciones monovarietales de grandes dimensiones, como las que se 

realizan hoy día para ‘Arbequina’ en seto o ‘Picual’ en vaso, pueden implicar numerosos 

riesgos ante un clima cambiante.

Por otro lado, los esfuerzos sistemáticos para obtener nuevas variedades de olivo 

por mejora genética han sido escasos y en general poco sistemáticos hasta la fecha. A 

ello han contribuido tanto factores técnicos como culturales. Entre los factores técni-

cos más nombrados están el largo periodo juvenil de la especie y la dificultad de obte-

ner datos productivos consistentes (Rallo et al., 2011). Además, la cultura del cultivo 

del olivo ha estado ligada siempre a variedades tradicionales conocidas desde hace 

siglos, que son difícilmente reemplazables por otras nuevas. Solo en el caso del cultivo 

en seto, más receptivo a todo tipo de innovaciones, ha sido más sencilla la incorpora-

ción de variedades obtenidas por programas de mejora. Como consecuencia de estos 

factores, se han registrado pocas nuevas variedades de olivo (Tabla 2), las cuales, en 

general, no tienen una gran difusión en ninguno de los países olivareros. En España, el 

primer programa de mejora genética es fruto de la colaboración entre la Universidad 

de Córdoba y el IFAPA para la producción de variedades de aceite. En este programa, 

se registró hace unos años la variedad ‘Sikitita’ (Chiquitita) especialmente adaptada 

para el cultivo en seto (Rallo et al., 2008). Posteriormente, ha surgido otro programa 

en la Universidad de Sevilla para la obtención de nuevas variedades para aceituna de 

mesa (Casanova et al., 2014; Medina et al., 2012). También han surgido dos programas 

de mejora de empresas privadas (www.olint.es, www.todolivo.es) específicamente 

orientados al cultivo en seto y que cuentan ya con selecciones avanzadas que estarán 

en el mercado en un futuro no muy lejano.

Tabla 2. Variedades de olivo originadas en programas de mejora

Nombre Origen País Año

‘Kadesh’ Desconocido Israel 1978

‘Barnea’ Desconocido Israel 1984

‘Maalot’ Desconocido Israel 1995

‘Fs-17’ ‘Frantoio’ libre Italia 1998

‘Arno’ ‘Picholine’ x ‘Manzanilla’ Italia 2000

‘Tevere’ ‘Picholine’ x ‘Manzanilla’ Italia 2000
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Nombre Origen País Año

‘Basento’ ‘Picholine’ x ‘Manzanilla’ Italia 2000

‘Askal’ ‘Barnea’ x ‘Manzanilla’ Israel 2003

‘Kadeshon’ ‘Kadesh’ autopolinización Israel 2004

‘Sepoka’ ‘Kadesh’ autopolinización Israel 2004

‘Masepo’ ‘Manzanilla’ autopolinización Israel 2004

‘Chiquitita’ ‘Picual’ x ‘Arbequina’ España 2007

‘Tosca’ Desconocido Italia 2007

En todos los programas de mejora españoles y en los de otros países, los objeti-

vos de mejora han estado centrados en caracteres productivos (cosecha, tamaño de 

fruto, rendimiento graso), calidad (componentes del aceite) y resistencia a enferme-

dades (Lavee, 2013; Rallo, 2014). Sin embargo, en el futuro, otros caracteres rela-

cionados con la adaptación al cambio climático deberían de ser incluidos entre los 

criterios de selección de nuevas variedades de olivo. El más inmediato y con mayor 

importancia actual en un clima como el Mediterráneo es la adaptación a condiciones 

de baja disponibilidad de agua (Fernández, 2014). Se han evidenciado una serie de 

diferencias fisiológicas entre variedades en respuesta al estrés hídrico, pero se nece-

sitan ensayos sistemáticos que combinen distintos niveles de disponibilidad hídrica 

y variedades a nivel de campo.

También deberán incluirse los aspectos relacionados con la biología floral en los 

programas de mejora de olivo. Ya se ha comentado que, para algunos caracteres como 

fenología de floración, el limitado efecto genético respecto al ambiental dificulta ob-

tener una cierta eficiencia en la selección para este carácter. Sin embargo, sí que se ha 

visto una importante componente genética para diversos parámetros de calidad de 

flor (Moreno-alías et al., 2013; Rallo and Fernandez-Escobar, 1985; Rosati et al., 2011) 

que pueden verse seriamente afectados por el clima.

Por otro lado, ya se están desarrollando nuevos materiales con altos niveles de 

ácido oleico y alta estabilidad en el aceite, como algunas selecciones ya obtenidas en 

diversos programas de mejora (De la Rosa et al., 2013; Serrilli et al., 2008), que pueden 

ayudar a mantener unos buenos niveles de calidad de aceite, ante una eventual subida 

de las temperaturas durante el periodo de recolección y molturación de la aceituna.

Finalmente es preciso resaltar la necesidad de evaluar en profundidad la estabili-

dad de los caracteres ante distintas condiciones climáticas (León et al., 2016; Sadok 

et al., 2015). En un escenario de cambio climático, la evaluación de las selecciones en 

diversos ambientes antes de su registro será, más que nunca, una obligación.
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5. Biotecnología aplicada a la mejora genética

En olivo, se han desarrollado hasta la fecha pocas herramientas biotecnológicas 

que puedan ayudar a mejorar la eficiencia de los programas de mejora. Las primeras 

herramientas fueron diversos mapas de ligamiento basados en marcadores RAPD, 

AFLP, SSR (de la Rosa et al., 2003; Khadari et al., 2010) y últimamente con marcadores 

moleculares de alto rendimiento (Biton et al., 2015; Domínguez-García et al., 2012). 

Dado que todos los caracteres de interés agronómico en olivo parecen tener una 

herencia cuantitativa, algunos de estos mapas de ligamiento han permitido localizar 

QTLs asociados a caracteres que pueden ser de interés para la adaptación al cambio 

climático, como el hábito de fructificación y crecimiento (Ben Sadok et al., 2013), ren-

dimiento graso (Atienza et al., 2014) y composición acídica (Hernandez et al., 2017).

Por otro lado, se ha identificado un gen (FT) que puede estar relacionado con la flo-

ración en olivo y cuya expresión aumenta significativamente con el frío invernal (Ha-

berman et al., 2017). Este gen puede ayudar a entender mejor el proceso de inducción 

floral en olivo y el papel del frío en el mismo.

Por último, son numerosos los trabajos sobre análisis de secuencias expresadas 

de genes de distintos órganos como el fruto (Galla et al., 2009) y la flor (Alagna et al., 

2016) que pueden ayudar en el futuro a seleccionar variedades más adaptadas al cam-

bio climático según los objetivos presentados en el apartado anterior.

Como se ha comentado antes, en olivo existe un conocimiento muy reducido de la he-

redabilidad y de la interacción entre genotipo y ambiente para los principales caracteres 

agronómicos. Esto constituye un hándicap muy importante para el desarrollo de herra-

mientas biotecnológicas que mejoren la eficiencia de los programas de mejora. Además, 

actualmente existen muy pocos programas de mejora genética de olivo activos en el 

mundo, por lo que es imprescindible una reactivación de la mejora clásica para llenar de 

contenido los esfuerzos relativos a la identificación de genes y marcadores responsables 

de la variabilidad genética de los caracteres agronómicos de mayor interés.

6. Conclusiones

Afortunadamente en olivo se conserva un patrimonio genético de una variabili-

dad enorme, el cual se ha conservado cultivado hasta nuestros días. Este patrimonio 

ha demostrado una gran variabilidad genética para casi todos los caracteres de in-

terés agronómico, entre los que se encuentran aquéllos que nos pueden servir para 
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luchar contra los efectos negativos del cambio climático que se pronostica. Este pa-

trimonio genético puede ser utilizado de manera directa, en base a ensayos compa-

rativos, o como punto de partida para nuevas variedades que nos permitan diseñar 

nuevos olivares sostenibles tanto en el plano económico como en el ambiental. 

El olivo ha sido durante milenios un cultivo de gran importancia comercial y social 

en gran parte de la Cuenca del Mediterráneo. Durante todo este tiempo se ha genera-

do un patrimonio genético que en la actualidad está amenazado por la homogeneidad 

varietal de la nueva olivicultura y, en el futuro, por el cambio climático. La selección 

varietal y la mejora genética, que se encuentra todavía dando sus primeros pasos, pue-

den contribuir a superar estas amenazas y a que este antiguo cultivo siga acompañan-

do al hombre durante muchos milenios más.
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Capítulo VIII. 

SOLANÁCEAS

1. Introducción

Hablar de mejora para cambio climático en solanáceas, uno de los grupos de cultivos 

más amplios de la agricultura mundial, es una tarea inabordable si consideráramos todas 

las especies cultivadas que albergan. Así, en este capítulo nos centraremos en tres de las 

hortícolas más representativas en España y el mundo: tomate (Solanum lycopersicum L.), 

pimiento y formas relacionadas (Capsicum annuum y Capsicum spp.) y berenjena (Solanum 

melongena L.), todas diploides y con número cromosómico 2n = 2x =24. 

En primer lugar, el tomate es, después de la patata (Solanum tuberosum L.), la se-

gunda especie hortícola más cultivada en el mundo, especialmente desde su intro-

ducción en Europa desde América a partir de los siglos XVI-XVII (si bien con muchas 

reticencias iniciales al igual que la patata), de donde se extendió a África, Asia y Amé-

rica del Norte (Villand et al., 1998). Actualmente, el cultivo de tomate está presente 

en 172 países, indicando una gran adaptación a diferentes ambientes agroclimáticos, 

así como la apetencia de los consumidores de distintas culturas por esta hortaliza. Pi-

miento (Capsicum spp., 118 países) y berenjena (Solanum melongena L., 90 países), las 

otras solanáceas objeto de este capítulo, también muestran una amplia distribución 

mundial (FAOSTAT, 2018). 

El tomate se cultiva en ambientes muy diversos, desde cultivos al aire libre de ba-

jos insumos hasta invernaderos con alta tecnología y cultivo sin suelo, o siguiendo di-

ferentes itinerarios técnicos (e.g. cultivo rastrero para industria o cultivo con tutores 

para consumo en fresco). Es una planta ideal para la investigación en hortícolas, mode-

lo para estudiar la maduración en frutos climatéricos (Matas et al., 2009), con relativa 

facilidad de cultivo en ambientes muy diferentes, ciclo corto no sensible al fotoperio-

do, elevado nivel de autofecundación y homocigosis, facilidad para realizar hibridacio-

nes controladas, bajo nivel de duplicación génica, posibilidad de realizar multiplicación 

asexual y acceso a una gran librería de mutantes (Foolad, 2007).

En cuanto a pimientos, chiles y ajíes, estos términos tienen más de influencia his-

tórica, lingüística y especialmente geográfica que distinción estricta de especies o 

taxones del género Capsicum. En realidad se trata de un grupo de cinco especies cul-
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tivadas y una treintena de silvestres que todavía hoy se recolectan de la naturaleza 

en muchas regiones de América (DeWitt y Bosland, 2009). Entre las cultivadas, el 

pimiento común (C. annuum L.) es la más popular y económicamente importante a 

nivel mundial, abarca una extraordinaria diversidad varietal y es la predominante 

en España. A esta especie pertenecen tipos dulces y tipos picantes, desde morro-

nes hasta serranos de México, pasando por piquillos, jalapeños, padrones, poblanos, 

serranos, italianos, guindillas de encurtir, ñoras, etc. (Nuez et al., 2003; DeWitt y 

Bosland, 2009). C. annuum está relacionada con C. chinense Jacq. (e.g. Bhut Jolokia, 

Habanero, ajíes Mochero y Panca del Perú) y C. frutescens L. (e.g. Tabasco, Malagueta 

de Brasil), con las que puede hibridarse e integra el complejo annuum-chinense-fru-

tescens (Manzur et al., 2015). Ambas son muy populares en su zona de origen, Caribe 

y Sudamérica amazónica, así como sur de EEUU África y Asia (DeWitt y Bosland, 

2009). Por otro lado, C. baccatum L., de flor blanca y manchas verdes/amarillas en la 

base, y C. pubescens R. & P., de flor morada y semillas negras, son taxones filogenéti-

camente separados del complejo annuum y forman parte esencial de la gastronomía 

de los países andinos (DeWitt y Bosland, 2009).

Al contrario que otras solanáceas americanas como tomate o patata, el pimien-

to y sus formas relacionadas disfrutaron desde el descubrimiento de América de 

una extraordinaria popularidad, presentándose como alternativa a la apreciada 

pimienta asiática, cuyo comercio estaba controlado por los portugueses. Así, Espa-

ña se convirtió en puerta de entrada a Europa de un extraordinario flujo genético 

procedente de sus colonias americanas (Rodríguez-Burruezo et al., 2016). En para-

lelo, los comerciantes portugueses extendieron materiales con origen brasileño (C. 

chinense y C. frutescens) por sus colonias africanas y asiáticas. Durante este proce-

so, genotipos de lo que posteriormente Linneo clasificaría como C. annuuum y Cap-

sicum spp, procedentes del centro de origen Americano, fueron imponiéndose e 

introduciéndose en la agricultura española y de otros países. Con el tiempo y fruto 

de un proceso de selección tradicional, surgió una plétora de ecotipos y materiales 

locales adaptados a condiciones agroclimáticas muy diversas (Nuez et al., 2003; 

Rodríguez-Burruezo et al., 2016), muchos de los cuales han llegado hasta nuestros 

días. Como consecuencia España es actualmente: i) principal productor de pimien-

to de Europa y el quinto junto a EEUU a nivel mundial, con aproximadamente 1.106 

t anuales y ii) uno de los centros de diversidad más relevantes de C. annuum (Nuez 

et al., 2003; MAPAMA, 2017; FAOSTAT 2018).

La berenjena está entre los cultivos hortícolas más importantes, siendo el sexto 

cultivo en producción a nivel mundial con una producción de más 50.106 t (FAOSTAT, 
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2018). Es la tercera solanácea más importante del mundo y ha sido ampliamente culti-

vada durante siglos en Asia, África, Europa y el Cercano Oriente. Su relevancia para la 

Humanidad queda reflejada en el hecho de que es uno de los 35 cultivos considerados 

más importantes y, como tal, incluidos en el Anexo 1 del Tratado Internacional sobre 

los Recursos Genéticos de Plantas para la Alimentación y Agricultura (Fowler et al., 

2003). A nivel nacional es también uno de los cultivos hortícolas más importantes, con 

una producción superior a 244.500 t y un valor económico percibido por los agriculto-

res de alrededor de 173 mill. € (MAPAMA, 2017). Se trata de un cultivo en auge, cuya 

producción está en claro aumento y mayoritariamente en cultivo intensivo bajo inver-

nadero, concentrándose un 70% de la producción en Almería, y destinándose un 64% 

de la producción a exportación (Hortoinfo, 2017), fundamentalmente a la UE. Además, 

España es el principal exportador a nivel mundial con una tendencia creciente en este 

aspecto, pasándose de 20.000 t exportadas en 1992 a 132.000 t en 2012. Asimismo, 

más del 90% de la producción de berenjena se concentra en siete países, entre ellos 

China, Egipto, Turquía, India y Japón (Lucier y Jerardo, 2006).

Al contrario que el tomate o el pimiento, la berenjena es mucho menos susceptible 

a problemas fitopatológicos, aunque empieza a sufrir reducciones en su producción 

debido a condiciones climatológicas adversas, nuevas enfermedades, insectos, nema-

todos y malas hierbas, y también reducciones en la calidad del fruto (Daunay y Hazra, 

2012). Además, actualmente muchas de las áreas de cultivo de la berenjena se están 

viendo afectadas por modificaciones dramáticas en los ambientes de cultivo, condicio-

nes que se verán agravadas en el futuro, debido en gran medida al cambio climático.

Debemos tener en cuenta que la mayoría de programas de mejora genética moder-

nos, especialmente tras la revolución verde, se han centrado en desarrollar cultiva-

res con un elevado potencial productivo en ambientes favorables o de altos insumos 

(Fita et al., 2015a). En este contexto, el uso de tierras marginales para el cultivo ante 

la mayor demanda de alimentos y el fenómeno del cambio climático pueden provocar 

una desadaptación de las variedades cultivadas frente a las exigencias de los nuevos 

ambientes de cultivo. De ahí la necesidad de desarrollar programas de mejora genética 

que permitan una producción viable en ambientes con mayor incidencia de estreses 

abióticos (Foolad, 2006). A este respecto, la extraordinaria diversidad genética que 

albergan estos cultivos en la forma de variedades tradicionales y ecotipos adaptados 

a diferentes condiciones agroclimáticas, así como formas y especies silvestres relacio-

nadas, abren la puerta a la búsqueda de fuentes de tolerancia a los diferentes factores 

de estrés relacionados con el cambio climático (Fita et al., 2015a). 
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Adicionalmente, la introducción de la técnica del injerto en las producciones 

comerciales provocará un cambio importante en los esquemas de los programas de 

mejora genética. Esta técnica, conocida desde tiempos antiguos, se ha incorporado 

en las últimas décadas al cultivo de estas solanáceas, especialmente en tomate y 

más lentamente en pimiento y berenjena. Inicialmente como una estrategia para 

mejorar la resistencia de los cultivos a factores abióticos (salinidad, estrés hídrico, 

fertilidad) (Estañ et al., 2005; Guiffrida et al., 2014; Penella et al., 2016; Pereira et 

al., 2016) y bióticos (nematodos, hongos y bacterias presentes en el suelo) (Rivard 

y Louws, 2008; Kokalis-Burelle et al., 2009), si bien actualmente el uso de plantas 

injertadas se ha generalizado como una herramienta para incrementar el rendi-

miento del cultivo (Leal-Fernández et al., 2013). La combinación de dos genotipos 

en una sola “planta” permite avances más rápidos en mejora genética, dado que no 

es necesario acumular todos los alelos deseados en un solo genotipo. 

2. Cambio climático

Según el informe del Parlamento Europeo sobre las consecuencias del cambio cli-

mático para la agricultura de la UE (Hart et al., 2017) las principales presiones sobre la 

agricultura, como resultado directo del cambio climático, son la disponibilidad de agua 

y su calidad, las variaciones totales de temperatura y temperaturas más extremas, 

presencia y persistencia de plagas y enfermedades, así como el riesgo de incendios. El 

Quinto informe del IPCC proporciona una evaluación exhaustiva de los impactos es-

perados del cambio climático en Europa con referencia específica hecha a los impactos 

en los sectores de la agricultura y la producción (Kovats et al, 2014). 

El último informe de la Agencia Europea del Medio Ambiente señala a los países del 

sur de Europa como los más vulnerables a los riesgos derivados del cambio climático 

(EEA, 2017). Dentro de estos riesgos se destaca el de sufrir sequías con las consiguien-

tes restricciones de caudales para regadíos y salinización secundaria. En España, la 

producción en regadío supone un 60% de la producción final agrícola nacional, dando 

idea del efecto que puede tener la restricción de agua sobre las rentas de los agricul-

tores y en la productividad agraria española (del Campo, 2008), en particular en los 

cultivos hortícolas que en su mayoría son de regadío (MAPAMA, 2017). Dentro de las 

estrategias que se indican para hacer frente a las previsibles consecuencias del cambio 

climático está mejorar los cultivos para que estén adaptados a condiciones más res-

trictivas de agua tanto en cantidad como en calidad.
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En resumen, el impacto del cambio climático sobre el rendimiento y la calidad de 

los cultivos variarán en función de la zona y el sistema de cultivo. Entre los factores 

citados en la literatura científica disponible con impacto sobre la producción agrícola, 

la tolerancia a las altas temperaturas, la salinidad y el déficit hídrico se postulan como 

los más relevantes (Chapman et al., 2012). 

2.1. ALTAS TEMPERATURAS

La predicción de un incremento de 1-3 ºC durante el siglo XXI (Kovats et al., 2014) 

puede provocar importantes pérdidas en zonas de cultivo intensivo, como Almería o 

Murcia, donde las temperaturas elevadas ya son un factor limitante en determinadas 

épocas del año. La temperatura tiene una influencia directa sobre el metabolismo y 

afecta al crecimiento de la planta y a su rendimiento. Por lo que respecta a éste último, 

la viabilidad del polen es el factor determinante en el cuajado del fruto y por tanto del 

rendimiento en situaciones de estrés por altas temperaturas (Paupière et al., 2017).

El rango de temperaturas óptimas para la producción de tomate se sitúa entre 

21-29 ºC durante el día y 18-21 ºC durante la noche, variando en función de la etapa 

de desarrollo (18-25 ºC para la fase de crecimiento vegetativo, 19 ºC para la antesis) 

(Benton, 2008). Las altas temperaturas tienen un efecto negativo sobre la producción, 

reduciendo la calidad del polen y el número de frutos por planta e incrementando 

las anomalías florales (Dorais et al., 2001). Diversos estudios han señalado que la re-

ducción del cuajado del fruto por altas temperaturas (> 34 ºC) puede superar el 50% 

(Abdul-Baki y Stommel, 1995), si bien otros autores han demostrado que a partir de 

26-30 ºC se observan los efectos negativos sobre la viabilidad del polen (Peet y Bar-

tholemew, 1996). El desarrollo de cultivares tolerantes a elevadas temperaturas ha 

sido objeto de numerosos trabajos desde los años 1980 (Scott et al., 1986), y será uno 

de los principales retos para adaptar esta especie al fenómeno del cambio climático.

El pimiento, comparado en general con el tomate, es más exigente en condiciones 

agroclimáticas, resultando más termófilo que el tomate (Nuez et al., 2003). Tempera-

turas inferiores a 15 ºC retrasan o bloquean el desarrollo y los óptimos vegetativos se 

sitúan entre 23-30 ºC diurnos y 18-20 ºC nocturnos. A partir de 30 ºC la formación del 

polen se ve afectada, reduciendo su fertilidad, mientras que la temperatura óptima de 

germinación del polen en el estigma es superior a la del tomate (25-35 ºC) (Erickson y 

Markhart, 2002). La combinación de temperaturas > 35 ºC con humedad relativa baja 

favorece la caída de flores y frutos recién cuajados, y sólo en rangos de 35-45 ºC la fo-

torrespiración puede provocar un balance energético negativo frente a la fotosíntesis 
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(Nuez et al., 2003). Así, aunque sea necesario afrontar este factor de estrés, resulta 

menos acuciante que en el tomate y otras hortícolas. De hecho, un incremento de tem-

peraturas nocturnas invernales en zonas de invernadero como Almería y especialmen-

te Murcia y Valencia sería deseable, pues permitiría a los agricultores ahorrar com-

bustible para calefacción, necesaria para alcanzar un buen cuajado y calidad visual del 

fruto, justo cuando tienen mayor valor añadido. No obstante, a finales de primavera 

(cultivo de invernadero) o en verano (al aire libre) este estrés ya empieza a manifestar 

sus efectos negativos en el cuajado y calidad del fruto, provocando bajos rendimientos 

o frutos aplastados sin semillas (“galletas”) (Nuez et al., 2003).

Aún más que el pimiento, la berenjena se considera un cultivo de verano, por lo 

que las temperaturas moderadamente altas son favorables, siendo su óptimo de creci-

miento entre 22 ºC y 30 ºC durante el día y entre 15 ºC y 20 ºC durante la noche. Pese 

a su naturaleza termófila, las altas temperaturas superiores a 40 ºC pueden llevar al 

estancamiento del crecimiento, aborto de botones florales, disminución del polen y su 

tasa de viabilidad, reducción del rendimiento y calidad de los frutos (Wu et al., 2014). 

Especialmente se ven afectados por las altas temperaturas los sistemas fotosintéticos 

de la planta, de hecho, los genotipos más tolerantes al calor poseen una mayor activi-

dad del PSII bajo condiciones de estrés (Zhang et al., 2009). Dado que con el incremen-

to de las temperaturas por efecto del cambio climático, éstas pueden rozar fácilmente 

en campo los 40 ºC y superarlos con creces en los invernaderos, la mejora para la tole-

rancia a este factor ligado al cambio climático debería abordarse a corto-medio plazo 

al igual que en el pimiento.

2.2. SALINIDAD

El tomate es una especie mesofítica y la mayoría de cultivares comerciales son 

moderadamente sensibles a la salinidad. Las primeras fases de desarrollo son las más 

sensibles (germinación, plántula), dado que la tolerancia a la salinidad incrementa con 

la edad de la planta (Grandillo et al., 2013). Aproximadamente el 20% de la superficie 

agrícola irrigada y el 2% de la superficie de secano presentan niveles elevados de sali-

nidad y las predicciones indican que el cambio climático acentuará la situación (Olesen 

y Bindi, 2002). El rendimiento del cultivo de tomate se ve afectado significativamente 

por la salinidad del suelo en valores de conductividad eléctrica superiores a 2,5 dS/m 

y el agua de riego se considera aceptable por debajo de los 3,0 dS/m (Benton, 2008). 

El efecto negativo en el rendimiento por salinidad está más relacionado con la dismi-

nución del peso del fruto que con un menor número de frutos por planta (Van Ieperen, 
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1996). A niveles de salinidad < 3,5 dS/m la producción está limitada principalmente 

por desequilibrios nutricionales, dado que la disponibilidad de nutrientes es el prin-

cipal factor limitante en estas condiciones. En contraste, a niveles > 6 dS/m, además 

de los desequilibrios nutricionales, los efectos osmóticos y la toxicidad de determina-

dos iones contribuyen a la reducción en el rendimiento (Foolad, 2006). El efecto de la 

salinidad sobre el tamaño del fruto y el rendimiento es menor en cultivares de fruto 

pequeño tipo ‘cherry’ (Caro et al., 1991). Aparte del efecto sobre el rendimiento, la sa-

linidad tiene también un impacto sobre la calidad del fruto, incrementando los niveles 

de azúcares y ácidos orgánicos, y disminuyendo la firmeza y la conservación postcose-

cha (Sakamoto et al., 1999). 

El pimiento es mucho más sensible a la salinidad que el tomate y la berenjena, y a 

partir de 1,5 dS/m la producción se empieza a resentir (Nuez et al., 2003). Así, el riego 

con agua salina o su cultivo en suelos salinizados (fundamentalmente por NaCl) redu-

ce el rendimiento, causa senescencia prematura y reduce significativamente la calidad 

del fruto en muy diversas formas: reducción del tamaño, menores niveles de compues-

tos antioxidantes y mayor incidencia del blossom-end-rot o podredumbre apical (Ak-

tas et al., 2006; Lerma et al., 2012). Aunque se trate de un cultivo bastante sensible, 

la respuesta de las plantas a la salinidad es muy variable en función de factores como 

condiciones agroclimáticas, tipo de suelo, genotipo, estado de desarrollo, sistema de 

irrigación, cantidad y frecuencia de riegos, y exposición al agua salina (Aktas et al., 

2006; Penella et al., 2016). Concentraciones moderadas de NaCl (30 mM) y/o concen-

traciones elevadas de la solución nutritiva producen un considerable efecto osmótico 

que disminuye la conductividad hidráulica, la conductancia estomática y el potencial 

de presión en los pimientos tipo ‘California Wonder’. A estos niveles salinos modera-

dos se ha descrito en plantas de pimiento una reducción de la absorción de Ca2+ y K+, 

lo que aumenta la incidencia del blossom. A este respecto, la capacidad de las plantas 

para mantener altos niveles de Ca2+ y K+ y bajos de Na+ dentro del tejido, es uno de 

los mecanismos claves que permiten identificar plantas tolerantes a la salinidad. En 

general, los genotipos resistentes a la salinidad pueden mantener altos ratios de K+/

Na+, reduciendo la absorción de Na+, aunque a mayores concentraciones salinas de 

NaCl (> 50-60 mM) se empiezan a manifestar los efectos de toxicidad específicos de 

los iones Cl- y Na+ (Aktas et al., 2006). El efecto de la variabilidad del cultivo frente a la 

tolerancia a condiciones salinas bajo diferentes condiciones ambientales requiere una 

evaluación y explotación de la interacción genotipo×ambiente, con objeto de seleccio-

nar los genotipos más tolerantes bajo cada ambiente de cultivo.
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La berenjena se considera sensible a la salinidad pues a 1.5 dS/m se ve afectado el 

rendimiento de frutos, y a partir de 6.7 dS/m se observa una reducción en el peso seco 

vegetativo (Ülünkara et al., 2010). Como en otras solanáceas, la reducción en el creci-

miento de las plantas por el estrés salino está relacionado con el aumento de Na+ en 

los tejidos (especialmente en hojas), en la disminución de la capacidad fotosintética, la 

reducción de los niveles de K+ y Ca2+, observándose también incremento de actividad 

de enzimas antioxidantes (Hannachi et al., 2014). Estando por tanto la tolerancia de 

los genotipos descritos como tales relacionada con una menor acumulación de Na+ en 

hojas y retención de K+ y Ca2+, y un aumento de los solutos orgánicos como prolina y 

glicinabetaína (Mustafa et al., 2017). Hannachi et al. (2014) también sugieren el uso de 

los valores del rendimiento cuántico efectivo de PSII (PSII) como medida de cribado 

para la detección de cultivares tolerantes a la salinidad.

2.3. ESTRÉS HÍDRICO

El estrés hídrico, fundamentalmente en la forma de déficit hídrico, no ha sido una 

prioridad en los programas de mejora genética. Sin embargo, junto con temperatura y 

luz, la disponibilidad de agua es uno de los principales factores que determinan el cre-

cimiento de la planta. Así, en la zona Mediterránea, las fases vegetativas y reproducti-

vas de los cultivos de primavera-verano se ven generalmente afectados por etapas de 

estrés hídrico, lo que afecta al cierre estomático y por extensión a la fijación del CO2, 

la fotosíntesis y la síntesis de carbohidratos (Delfine et al., 2002). Considerando los 

efectos del cambio climático sobre el ciclo del agua, se prevé que los recursos hídricos 

sean más escasos en algunas zonas del planeta. En España, los cultivos que nos ocupan 

se cultivan mayoritariamente mediante sistemas de irrigación artificial, lo que permi-

te optimizar la escasa agua disponible. Pero la disponibilidad de los recursos hídricos 

está menguando claramente y en un futuro próximo será imprescindible cultivar ma-

teriales con un uso más eficiente del agua que los actuales.

El tomate es una especie con elevados requerimientos hídricos, con valores de 

2.000-6.000 m3/ha en ambientes favorables y de 8.000 a 10.000 m3/ha en ambientes 

con elevadas temperaturas y baja humedad ambiental (Geisenberg y Stewart, 1986). 

La planta utiliza el 90% del agua para la transpiración y solo el 10% para el desarrollo 

(Peet, 2005). Además, el cultivo de determinadas variedades tradicionales en sistemas 

agrícolas tradicionales de secano puede verse seriamente afectado por las variaciones 

previstas en la pluviometría (Galmes et al., 2011; Conesa et al., 2014), convirtiendo el 

sistema de cultivo tradicional en inviable en algunas zonas. 
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El pimiento, de forma similar al tomate, también es una planta exigente en agua. Es 

una de las plantas hortícolas más sensibles al estrés hídrico por su amplia superficie 

de transpiración foliar y su alta conductancia estomática (Alvino et al., 1994; Delfine 

et al., 2002). En cultivo bajo invernadero, los aportes necesarios varían en función de 

la climatología, momento del cultivo, textura del suelo, material de cubierta, etc., es-

tando comprendidos entre 7.000 y 10.000 m3/ha para un ciclo de cultivo orientativo 

de noviembre a junio/julio, si bien el riego localizado moderno puede reducir consi-

derablemente estas cantidades (Nuez et al., 2003). En cultivo extensivo al aire libre 

en España o sur de EEUU, con un ciclo más corto de primavera-verano y donde puede 

emplearse el riego por inundación, el rango de necesidades hídricas es más amplio, es-

tando comprendido entre 3.000 y 10.000 m3/ha (Nuez et al., 2003). El estado hídrico 

del fruto del pimiento es un aspecto clave para la aparición y severidad del rajado o 

cracking, que deprecia considerablemente el valor del fruto. Asimismo, un déficit hí-

drico a partir del 30% reduce el rendimiento y tamaño del fruto y, dependiendo de la 

variedad, aumenta el contenido en materia seca, sólidos solubles y algunos antioxidan-

tes (Lerma et al., 2012).

La berenjena tiene unos requerimientos hídricos similares a los del pimiento, aun-

que puede sobrevivir mejor bajo condiciones de sequía que otras solanáceas, siendo 

posible planificar limitación del riego durante algunas fases del desarrollo sin afectar 

a la productividad (Díaz-Pérez y Eaton, 2015). Probablemente, un mejor control esto-

mático y un mejor rendimiento de la fotosíntesis son los factores fundamentales que 

mantienen el estado fisiológico de las plantas en condiciones de estrés hídrico (Be-

hboudian, 1997a, b). Fu et al. (2013) analizaron los cambios morfológicos y ultraes-

tructurales que ocurrían en las hojas de plantas de berenjena bajo estrés hídrico, y 

observaron un aumento en la densidad de estomas y tricomas así como una reducción 

del número de cloroplastos, aumento de los gránulos osmofílicos y reducción de grá-

nulos de almidón en condiciones de estrés. Por otro lado, hay variación de los niveles 

de tolerancia que la berenjena puede soportar en condiciones de sequía (Manaday et 

al., 2013; Bhatt et al., 2014; Fita et al., 2015b). 

2.4. ANEGAMIENTO

El cambio climático no sólo implica un proceso de calentamiento global que dará 

lugar a menos agua disponible y de peor calidad. También se están advirtiendo epi-

sodios de gran inestabilidad climática que dan lugar a lluvias torrenciales, las cuales 

pueden provocar importantes pérdidas en cultivos de tomate, pimiento y berenjena al 
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aire libre, especialmente en suelos con poco drenaje. Ya sea directamente por asfixia 

radicular como indirectamente por la aparición de agentes patógenos. Asimismo, la 

anaerobiosis estimula la producción de etileno, provocando alteraciones en el desa-

rrollo vegetativo de la planta y una disminución en el rendimiento.

De forma similar al estrés hídrico y la salinidad, el anegamiento provoca alteracio-

nes fisiológicas, metabólicas y hormonales importantes en el tomate, afectando nega-

tivamente a su crecimiento y desarrollo (Rudich y Luchinsky, 1986). El principal efec-

to del anegamiento es el límite de la difusión del oxígeno hacia la zona radicular (i.e. 

condiciones anaeróbicas). La respuesta de la planta de tomate al anegamiento ha sido 

ampliamente estudiada, implicando la formación de raíces adventicias, epinastia en la 

hoja y formación de aerénquimas (Vidoz et al., 2016). 

El pimiento y la berenjena han sido descritos como cultivos poco tolerantes al ex-

ceso de agua, especialmente ésta última es muy sensible a la asfixia por inundación 

(Stommel y Albrecht, 2012; Bhatt et al., 2014). De hecho, requieren suelos con buen 

drenaje y ausencia de problemas de encharcamiento, pudiendo tener mermas sensi-

bles en la producción y siendo vía de entrada de numerosos patógenos como Phyto-

phtora capsici, Verticillium y Pseudomonas entre otros (Nuez et al., 2003; Bhatt et al., 

2014). De forma directa, la exposición al encharcamiento provoca diversos cambios 

en la fisiología del pimiento, viéndose afectados el contenido en pigmentos fotosinté-

ticos, la tasa fotosintética y la conductancia estomática, y con grandes incrementos en 

prolina, si bien existen diferencias entre especies Capsicum en la respuesta para estos 

parámetros, siendo C. pubescens la que muestra aparentemente mayor tolerancia (Ou 

et al., 2011). En berenjena se ven afectadas la tasa fotosintética y la conductancia es-

tomática debido a un cierre brusco de los estomas frente a la inundación (Bhatt et al., 

2014). Por otro lado, el incremento de los niveles de ascorbato peroxidasa (APX) en 

las raíces parece estar relacionado con la tolerancia al encharcamiento en berenjena 

(Lin et al., 2010).

3. Objetivos de mejora

La mejora genética moderna de pimientos, berenjenas y en particular de tomates 

ha conseguido, en el último siglo, progresos significativos, principalmente en el com-

portamiento agronómico, la resistencia a patógenos y la conservación poscosecha 

(Labate et al., 2007; Prohens y Rodríguez-Burruezo, 2010). Los nuevos ambientes de 

cultivo que se derivarán del fenómeno del cambio climático implicarán una mayor in-
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cidencia de estreses abióticos en los cultivos, por lo que la mejora para resistencia a 

elevadas temperaturas, salinidad, estrés hídrico y anegamiento deberán ser protago-

nistas en los ideotipos de los programas de mejora genética (Foolad, 2006). 

Entre estos nuevos objetivos, la mejora para resistencia a elevadas temperaturas es 

seguramente uno de los pocos caracteres que se han considerado históricamente en los 

programas de mejora de tomate, habiéndose desarrollado desde hace décadas numero-

sos cultivares con un cuajado y rendimiento aceptable en estas condiciones (e.g. Scott et 

al., 1986; Hanna et al., 1992; Gil et al., 2004). En el caso del pimiento, por su naturaleza 

termófila, los mayores esfuerzos se han dirigido a la mejora para condiciones salinas y 

de déficit hídrico en detrimento de la respuesta a altas temperaturas. No obstante, este 

factor está empezando a cobrar mayor importancia y desde el inicio de este siglo se es-

tán iniciando trabajos de identificación y selección de materiales con mejor respuesta/

tolerancia a las temperaturas superóptimas, así como a profundizar en los efectos de 

este factor sobre diversos aspectos fisiológicos, reproductivos y del cuajado del fruto 

(e.j. Erickson y Markhart, 2002; Pagamas y Nawata, 2008; Usman et al., 2014). En el caso 

de la berenjena, la mejora para altas temperaturas no ha sido considerada en Europa 

pero sí en China, donde las altas temperaturas no permiten un cultivo adecuado de la be-

renjena en el norte de este país (Wang et al., 2007), identificando cultivares tolerantes y 

mejorando los existentes para esta característica (Ruihong y Shifu, 2008; Li et al., 2009).

Históricamente, el esfuerzo invertido en la mejora del resto de caracteres ha sido 

menor. No obstante, hay numerosos trabajos de respuesta a la salinidad en tomate, 

aunque más enfocados a la adaptación y respuesta fisiológica para adaptar el cultivo a 

condiciones extremas de suelos y aguas salinizadas, propias de regiones como la medi-

terránea (Bolarín et al, 1991; Cuartero et al., 2006). Actualmente, las líneas de trabajo 

ya se abordan en mayor medida desde la perspectiva del cambio climático (Pineda et 

al., 2012). En el caso del pimiento, su naturaleza especialmente sensible frente a la sali-

nidad, ha impedido su cultivo en zonas afectadas donde el tomate si se podía cultivar y, 

por extensión, este objetivo de mejora no se ha abordado hasta fechas relativamente 

recientes (Nuez et al., 2003). De hecho, se sabe relativamente poco sobre los meca-

nismos de tolerancia a sal en Capsicum (Bojórquez-Quintal et al., 2014). En la actuali-

dad, se están desarrollando trabajos de cribados de materiales con buena respuesta a 

condiciones moderadamente salinas (e.j. Penella et al., 2015). En berenjena no existen 

programas de mejora específicos frente a salinidad más allá de cribados de material 

y estudios de los efectos de la salinidad sobre unos pocos genotipos (Hannachi et al., 

2014; Mustafa et al., 2017). 
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Por lo que respecta a la tolerancia a la sequía, como se comentó anteriormente, la 

actividad fotosintética y el crecimiento celular son los primeros procesos afectados por 

este factor de estrés abiótico (Chaves et al., 2009). Estos efectos pueden ser directos, 

por la disminución de la disponibilidad de CO2 debida a limitaciones en la difusión es-

tomática o del mesófilo (Flexas et al., 2007), o por modificaciones en el metabolismo de 

la fotosíntesis, que provoca alteraciones secundarias como son el estrés oxidativo (Cha-

ves et al., 2009). En pimiento, los estudios pioneros relativos al estrés hídrico sobre la 

fisiología, el metabolismo y mecanismos de defensa se iniciaron a partir de principios de 

siglo (e.j. Delfine et al., 2002; Fernández et al., 2005; Sziderics et al., 2010). Más recien-

temente se han abordado trabajos de cribado de materiales que han permitido identifi-

car materiales con una alta eficiencia en el uso del agua y potenciales fuentes de interés 

para la mejora de este carácter en Capsicum (Penella et al., 2014). Como se ha indicado 

anteriormente, la berenjena es más tolerante al déficit hídrico y por este motivo son 

pocos los estudios sobre materiales tolerantes o la mejora de los mismos. Manaday et 

al. (2013) encontraron diferencias en la tolerancia en un pool de 67 accesiones de be-

renjena junto con accesiones de especies relacionadas. Fita et al. (2015b) y Plazas et al. 

(2016a) también encontraron diferencias dentro de la berenjena cultivada, como entre 

ésta y especies silvestres relacionadas. Además de las medidas de biomasa, de efectos 

sobre la fotosíntesis y de enzimas antioxidantes, algunos autores han citado la presencia 

de ciertos metabolitos como un buen indicador de tolerancia (Mibei et al., 2018).

Una importante razón que ha limitado los trabajos de mejora para salinidad y se-

quía reside en la dificultad para fenotipar colecciones grandes de germoplasma bajo 

estas condiciones. No obstante, la información acumulada en los últimos años sobre 

los mecanismos fisiológicos y la base genética de la tolerancia a los distintos estre-

ses abióticos, tanto a nivel celular como de la planta (Munns, 2005; Joo et al., 2016), 

así como el desarrollo de nuevas herramientas biotecnológicas (Stommel y Albrecht, 

2012; Gerszberg y Hnatuszko-Konka, 2017) abren la puerta a realizar una selección 

eficiente para estos caracteres. 

No se debe perder la perspectiva de que la tolerancia a los estreses abióticos de-

pende en gran medida del estado de desarrollo de una planta, por lo que la tolerancia 

en una etapa del desarrollo generalmente no es extrapolable a otras etapas del ciclo 

biológico (Foolad y Lin, 1997). Por ello, el desarrollo de cultivares tolerantes a estreses 

abióticos debe contemplar una tolerancia en todas las etapas de desarrollo de la plan-

ta, incluyendo la germinación, el desarrollo vegetativo, la floración y la fructificación. 

Además, los diferentes estreses abióticos están generalmente interrelacionados en los 

ambientes de cultivo, y en la mayoría de los casos afectan a las plantas simultáneamen-
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te. Por ello el desarrollo de nuevos cultivares tolerantes debe contemplar un enfoque 

multi-carácter y evaluar la tolerancia en múltiples fases de desarrollo del cultivo, ha-

ciendo más complejas las metodologías de fenotipado (Gerszberg y Hnatuszko-Konka, 

2017). Además, la caracterización de la tolerancia a estreses abióticos en condiciones 

de campo es poco eficiente (Richards, 1996), y la precisión y repetitividad de los resul-

tados depende del uso de instalaciones que permitan un control riguroso de los facto-

res ambientales. La identificación de genes responsables de la tolerancia a los estreses 

abióticos y el desarrollo de marcadores moleculares que permitan una selección efi-

ciente en los programas de mejora genética será de crucial relevancia para conseguir 

avances significativos en este campo (Foolad, 2006; Pineda et al., 2012).

Con independencia de la búsqueda e introgresión de genes relacionados con la to-

lerancia a los estreses mencionados, el uso del injerto en tomate, pimiento y berenjena 

ofrece una alternativa prometedora para la mejora genética de estos caracteres. En 

especial, habida cuenta del complejo control genético que presumiblemente presen-

tan los diferentes mecanismos de tolerancia. Así, La combinación de dos genotipos en 

una sola planta permite diseñar diferentes ideotipos que serán combinados posterior-

mente. El sistema radicular (i.e. el portainjertos) juega un rol central en la tolerancia a 

estreses abióticos (salinidad, estrés hídrico o anegamiento) y bióticos (patógenos pre-

sentes en el suelo) (Estañ et al., 2005; Wang et al., 2007; Schwarz et al., 2010; Giuffrida 

et al., 2014, por lo que la mejora específica para portainjertos tolerantes a estreses 

abióticos será un objetivo importante en los programas de mejora genética. Además, 

esta técnica permite el uso de variedades con bajo valor comercial del fruto pero do-

tadas de un sistema radicular que confieren un comportamiento agronómico superior 

a la parte aérea (i.e. la variedad), o incluso el cultivo directo de especies silvestres o 

híbridos inter-específicos [como el caso del cv. Beaufort (S. lycopersicum x S. habrochai-

tes), uno de los portainjertos más utilizados en España]. Además esta técnica puede 

permitir rebasar la correlación negativa por pleiotropía o ligamiento entre genes de 

tolerancia y caracteres de calidad, dado que los genes de tolerancia no son introduci-

dos en la variedad, sino únicamente en el porta-injerto (Estañ et al., 2005).

4. Biotecnología aplicada a la mejora genética

4.1. TOMATE

El uso de las técnicas clásicas de mejora ha dado buenos resultados en el caso 

de la tolerancia a elevadas temperaturas, pero se ha revelado poco eficiente para el 
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resto de estreses abióticos, debido a la herencia poligénica de alguno de estos carac-

teres y a la dificultad de desarrollar técnicas de fenotipado eficientes (Grandillo et 

al., 2013). En este contexto, la identificación de genes o QTL (loci de caracteres cuan-

titativos) asociados a la tolerancia a estreses abióticos ha sido un objetivo prioritario 

en los programas de mejora genética. Numerosos genes, la expresión de los cuales 

incrementa en respuesta al estrés hídrico o a la salinidad, han sido clonados y des-

critos en la literatura científica (Labate et al., 2007; Pineda et al., 2012; Gerszberg y 

Hnatuszko-Konka, 2017). 

Teóricamente, el uso de marcadores moleculares asociados a estos QTLs puede 

permitir el desarrollo de cultivares con mayor tolerancia, mediante programas de me-

jora asistida por marcadores moleculares (MAS). No obstante, la aplicación del MAS 

al desarrollo de cultivares resistentes ha sido poco eficiente, tanto en el tomate como 

en otras especies agrícolas importantes (Foolad y Panthee, 2012), debido a la existen-

cia de relaciones epistáticas y a la fuerte interacción genotipo×ambiente de estos ca-

racteres (Cuartero et al., 2006), si bien se han descrito algunos resultados positivos 

(Monforte et al., 1996). Desde los años 1990, se han publicado numerosos trabajos 

describiendo una mejora de la tolerancia a estreses abióticos mediante transgénesis 

(Cuartero et al., 2006; Labate et al., 2007; Gerszberg y Hnatuszko-Konka, 2017). En la 

mayoría de los casos se han insertado factores de transcripción que inducen o inhiben 

la expresión de los genes relacionados con la tolerancia al estrés (Liedl et al., 2013). Al-

gunos estudios han obtenido resultados prometedores, como el desarrollo de plantas 

transgénicas sobre-expresando el gen AtNHX1, introducido desde Arabidopsis thaliana, 

y que fue el primer caso descrito de una transformación de un solo gen que resultó en 

un incremento significativo de la tolerancia a la salinidad (Zhang y Blumwald, 2001). 

Si bien el uso de las herramientas de transformación/edición génica han permitido 

avances significativos en el conocimiento de los mecanismos relacionados con la res-

puesta de la planta al estrés, según diversos autores no se puede concluir que las nue-

vas herramientas biotecnológicas hayan permitido, por el momento, obtener varieda-

des con un nivel de tolerancia suficiente desde un punto de vista agronómico (Pineda 

et al., 2012). De hecho, actualmente no existe ningún evento transgénico aprobado a 

nivel comercial relacionado con la tolerancia a estreses abióticos. Los avances en el 

campo de la biotecnología, como el desarrollo de métodos más robustos de análisis 

del transcriptoma (Pineda et al., 2012), o la edición genética mediante CRISPR/Cas9 

(Wang et al., 2017a), pueden permitir una mejor disección de los mecanismos respon-

sables de la tolerancia al estrés abiótico y por tanto una mejora en la eficiencia de los 

programas de mejora.
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4.2. PIMIENTO

Como venimos diciendo en este capítulo, la investigación y mejora de caracteres y 

parámetros relacionados con la tolerancia a estreses debidos al cambio climático es 

muy reciente en C. annuum y otros Capsicum. Esta novedad ha motivado que los aspec-

tos más biotecnológicos de la mejora estén en sus albores en comparación con otros 

cultivos. Hay numerosos estudios de interés en expresión de genes relacionados con la 

respuesta a estreses abióticos, cDNAs e incluso la reciente secuenciación del genoma 

del pimiento, que abren las puertas para profundizar en la mejora de estos caracteres 

(Qin et al., 2014). Sin embargo, no se han desarrollado marcadores moleculares mono-

génicos o, alternativamente, QTL relacionados con la respuesta diferencial a estreses 

abióticos. Asimismo, la naturaleza recalcitrante del género Capsicum frente a las técni-

cas de transformación genética ha supuesto un obstáculo más en el estudio de genes y 

rutas implicadas en la tolerancia a estos estreses. 

Así, entre los primeros estudios de expresión génica diferencial, figuran los trabajos 

relacionados con la búsqueda de mecanismos de defensa frente a bajas temperaturas 

en forma de nivel de transcritos regulados por frío en C. annuum, basándose en análisis 

microarray cDNA. Fruto de estos trabajos, se identificaron varios genes inducidos por 

frío, otros por estrés salino y un grupo de ellos inducidos simultáneamente por am-

bos estreses (e.g. CaEREBP-C3, CaBZ1, malato deshidrogenasa y fosfatasa proteica 

CaTPP1) (Hwang et al., 2005). En fechas cercanas, Zeba et al. (2006) identificaron en 

C. annuum el gen CaRZFP1, un factor de transcripción de tipo dedos de cinc, como fac-

tor implicado en la tolerancia a altas temperaturas. Posteriormente, Isbat et al. (2009) 

y Zhu et al. (2011) identificaron otros genes en C. annuum, denominados respectiva-

mente CaBI-1 y CaHSP24 (del grupo heat-shock proteins), a los que también se atribu-

yó capacidad de resistencia a este estrés. 

Otro estudio de gran interés fue el desarrollado por el grupo de Seong y Wang 

(2008), que sobre la base de la respuesta a estreses mediada por ácido abscísico, plan-

teó que el nivel de expresión del gen CaAbsi1 estaría relacionado con la respuesta en 

Capsicum a un amplio rango de estreses abióticos como exposición a NaCl, bajas tem-

peraturas y otros factores que motivan estrés oxidativo y por ABA.

Más recientemente, Maurya et al. (2015) han identificado nuevos genes de C. 

annuum, CaDREBLP1, CaRMa1H1, CaKR1, CaOSM1, que podrían estar relacionados 

con la respuesta diferencial al estrés salino. Y en los últimos años se han sucedido 

nuevos estudios que han ampliado el número de genes implicados en la tolerancia a 

diversos estreses. Así, se han caracterizado varios genes del grupo BiP en C. annuum 
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(CaBiP1, CaBiP2 y CaBiP3), habiéndose relacionado la sobreexpresión de CaBiP1 con 

tolerancia tanto a altas temperaturas como a déficit hídrico al reducir el estrés oxi-

dativo (Wang et al., 2017b). En la misma línea, Guo et al. (2014) identificaron otro 

gen heat-shock protein en C. annuum, CaHsp70-1, con niveles de expresión más al-

tos a temperaturas de 40 ºC, sugiriendo su papel defensivo frente al estrés por altas 

temperaturas. Finalmente, se ha identificado uno de los genes más recientes como 

regulador positivo de la respuesta a sequía basada en ácido abscísico, denominado 

CaDRT1, cuya sobreexpresión en Arabidopsis produce fenotipos tolerantes al déficit 

hídrico, reduciendo pérdidas de agua estomática, incrementando el cierre de esto-

mas y la temperatura foliar, y mejorando la expresión de otros genes relacionados 

con el déficit hídrico (Baek et al., 2016).

Finalmente, a pesar de las dificultades técnicas para obtener transgénicos en pi-

miento, en un estudio pionero reciente ha sido posible mejorar la tolerancia a estrés 

salino en C. annuum mediante la sobreexpresión del gen antiportador Na+/H+ TaNHX2 

de trigo (Bulle et al., 2016).

4.3. BERENJENA

Pese a la existencia de estudios sobre la función de algunos genes implicados en 

la respuesta a salinidad (Li et al., 2016), o a la respuesta al frío (Zhou et al., 2018), la 

mejora frente a los retos del cambio climático no está muy desarrollada en berenjena. 

Si excluimos la resistencia a estreses bióticos, hasta el momento no hay descritos ni 

QTLs, ni marcadores moleculares asociados a los caracteres de tolerancia frente a los 

estreses abióticos asociados con el cambio climático. 

Sí que existen algunos estudios de expresión génica y de análisis de cDNA que 

resultan útiles como primera aproximación. Por ejemplo, Chen et al. (2012) constru-

yeron una biblioteca de cDNA aislando genes que confieren tolerancia a salinidad de 

las hojas de (Solanum torvum Swartz). Li et al. (2011), también mediante el estudio de 

cDNAs y expresión génica, identificaron genes relacionados con la respuesta a shock 

por altas temperaturas. Por último, Lin et al. (2010) utilizaron la técnica de hibridación 

sustractiva por supresión para identificar unigenes relacionados con la respuesta al 

estrés por inundación. 

La secuenciación del genoma y del transcriptoma de berenjena (Yang et al., 2014) 

ha facilitado el desarrollo de un amplio número de herramientas genómicas (Hirakawa 

et al., 2014), destacando un importante número de marcadores SNP de regiones codi-

ficantes (Acquadro et al., 2017). Más concretamente, se ha aprovechado la capacidad 
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de secuenciación de los nuevos sistemas y la bioinformática para identificar miRNAs 

de respuesta al estrés salino a partir de raíces de S. linnenanum (Zhuang et al., 2014) y 

de respuesta al frio a partir de S. aculeatissimum (Yang et al., 2017).

La tecnología transgénica tampoco ha sido utilizada en demasía en berenjena. Se 

han conseguido buenos resultados tanto sobreexpresando el gen bacteriano del mani-

tol-1-phophodeshidrogenasa (mtlD) como el de la arginina decarboxilasa, proveniente 

de avena y que participa en la ruta metabólica de las poliaminas, consiguiendo tole-

rancia a estreses abióticos (salinidad, sequía, temperaturas extremas y metales pesa-

dos) como bióticos (a patógenos fúngicos) (Prabhavathi y Rajam, 2007). Por último, la 

expresión de genes con motivos DREB1A también supuso un éxito en la tolerancia a la 

sequía en berenjena (Sagare y Mohanty, 2012). Curiosamente, se ha utilizado cDNA 

de ascorbato peroxidasa de berenjena para transformar arroz para su resistencia a la 

inundación en los primeros estadíos de desarrollo (Chiang et al., 2015).

5.	Recursos	fitogenéticos	y	especies	silvestres

5.1. TOMATE

En general, podemos asumir que existe poca variación para tolerancia a estreses 

abióticos en el pool genético del tomate cultivado, si bien en la literatura se han docu-

mentado diferentes fuentes de variabilidad para tolerancia a la salinidad (Foolad y Lin, 

1997; Fellner y Sawhney, 2001) estrés hídrico o elevadas temperaturas (Paupière et 

al., 2017). En algunos casos, las fuentes de variabilidad se han descrito en variedades 

tradicionales españolas, como por ejemplo la elevada eficiencia en el uso del agua des-

crita en la variedad tradicional ‘Ramellet’ (Galmes et al., 2011). No obstante, por la pre-

sión de selección que han sufrido, se considera que las especies silvestres son mejores 

candidatas para encontrar fuentes de tolerancia. Por ejemplo, la especie emparentada 

S. pimpinellifolium crece en hábitats en los que la temperatura puede oscilar entre 28 y 

31 ºC, por lo que debe presentar mecanismos de adaptación a elevadas temperaturas 

(Paupière et al., 2017). 

Por otro lado, S. pennelli está adaptado a los acantilados de la costa de Perú y S. 

chilense se encuentra en el desierto de Atacama en el norte de Chile, ambientes áridos 

con muy poca pluviometría, por lo que representan fuentes de variabilidad genética 

para tolerancia a estrés hídrico (Labate et al., 2007). Otra especie interesante para 

mejora de la tolerancia a estrés hídrico es S. pimpinellifolium (Foolad et al., 2003). En 

relación con la tolerancia a la salinidad, el estudio de la diversidad genética existente 
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en las especies silvestres ha sido mucho más amplio, habiéndose identificado geno-

tipos interesantes en la mayoría de especies silvestres emparentadas con el tomate 

cultivado (S. pimpinellifolium, S. chilense, S. cheesmaniae, S. galapagenese, S. pennellii y S. 

peruvianum) (Foolad, 2004; Grandillo et al., 2013). 

Por contra, se ha prestado mucha menos atención a la diversidad genética para tole-

rancia al anegamiento, habiéndose descrito pocas fuentes de variabilidad genética para 

este carácter. Accesiones de S. juglandifolium y S. ochranthum han sido clasificadas como 

tolerantes (Robertson y Labate, 2007), no obstante cabe esperar que existan materiales 

interesantes en especies más emparentadas filogenéticamente con el tomate.

5.2. PIMIENTO

Las especies silvestres Capsicum apenas se han utilizado en la mejora del pimien-

to común C. annuum. Los principales caracteres de interés agronómico han procedido 

generalmente de las especies cultivadas, mayoritariamente la propia C. annuum, las 

otras dos especies cultivadas del complejo annuum, i.e. C. chinense y C. frutescens, y en 

los últimos años está empezando a cobrar importancia C. baccatum frente a algunos 

patógenos (Manzur et al., 2015). Ocasionalmente, alguna silvestre como C. chacoense 

también se ha empleado para introducir resistencias a patógenos. 

Sin embargo, hasta el momento, con la única salvedad de algunos trabajos explo-

ratorios frente a salinidad o déficit hídrico (e.g. Penella et al., 2014 y 2015), apenas 

se ha explorado la extraordinaria diversidad de las especies cultivadas Capsicum, 

y mucho menos las silvestres, para estreses asociados al cambio climático. A este 

respecto, la propia C. annuum, con ecotipos adaptados a muy diversas condiciones 

agroclimáticas, es un pool genético que permanece por explotar. Del mismo modo 

su ancestro silvestre el chiltepín (C. annuum var. glabrisculum), cuyas poblaciones se 

pueden encontrar desde las húmedas selvas del sur de México hasta las áridas y ex-

tremas regiones desérticas del norte de México y sur de EEUU (Kraft et al., 2013) es 

una fuente de variación que también puede resultar de extraordinario interés para 

afrontar el cambio climático en este cultivo, junto a C. chinense y C. frutescens. Asi-

mismo, C. baccatum (y sus formas silvestres) domesticado en el altiplano del sur de 

Bolivia y norte de Argentina y sur de Brasil es otro pool genético por explorar, espe-

cialmente en términos de déficit hídrico y salinidad. Adicionalmente, C. pubescens 

adaptado a las tierras altas y húmedas de las sierras andinas, tiene grandes posibi-

lidades como fuente de interés para estreses como bajas temperaturas y exceso de 

humedad (Nuez et al., 2003).
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5.3. BERENJENA

Contrariamente a otros cultivos de hortalizas, como el tomate, el uso de especies 

silvestres relacionadas en el cultivo de berenjenas ha sido muy limitado (Daunay y 

Hazra, 2012). Estas especies silvestres relacionadas con la berenjena crecen en una 

amplia gama de condiciones, incluyendo condiciones extremas, como áreas desérti-

cas, ambientes con amplias gamas de temperaturas (Syfert et al., 2016), temperatu-

ras nocturnas inferiores a 0 ºC, áreas inundadas y pantanosas, etc. (Daunay y Hazra, 

2012), siendo por tanto un material inestimable para incrementar el acervo genético 

de la berenjena frente al cambio climático. De hecho, debido a su tolerancia a los es-

treses abióticos y bióticos, estas formas silvestres se han utilizado como portainjerto 

de berenjenas y tomates (Daunay et al., 1991). Estas especies silvestres se clasifican 

en germoplasma primario, secundario y terciario dependiendo de lo alejadas filogené-

ticamente que se encuentren de la berenjena y la dificultad para realizar hibridaciones 

(Plazas et al., 2016b).

Se han encontrado algunas especies altamente tolerantes a sequía como S. insanum 

(germoplasma primario), S. macrocarpon L., S. dasyphyllum (germoplasma secunda-

rio) y S. eleagnifolium (germoplasma terciario) (Daunay et al., 1991; Fita et al., 2015b; 

Kouassi et al., 2016; Syfert et al., 2016). Especies tolerantes al frio se han descrito en S. 

grandiflorum, S. mammosum, S. khasianum y S. aculeatisimum (Baksh e Iqbal, 1979; Chi y 

Zhuang, 2010), y con tolerancia a la salinidad en S. linnaeanum y S. torvum que se utiliza 

principalmente como portainjerto incluso de tomate (Daunay et al., 1991).

La utilización de especies silvestres en la mejora de berenjenas se ve obstaculizada 

por el hecho de que estos materiales tienen muchos caracteres desfavorables (p. ej., 

tamaño de fruto pequeño, amargor, presencia de alcaloides, espinas, etc.) que muchas 

veces son dominantes y requieren varias generaciones de retrocruzamiento para ser 

eliminado (Daunay et al., 1991; Smith et al., 2008; Colmenares et al., 2012; Prohens et 

al. al., 2013). Los procesos de mejora asistida por marcadores, combinada con fenoti-

pado, permitiría la selección eficiente de materiales con genes deseables introgresa-

dos de especies silvestres sin rasgos desfavorables (Collard y Mackill, 2008).
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Capítulo IX. 

CUCURBITÁCEAS

1. Cambio climático: efectos actuales y perspectivas de futuro.

El cambio del clima a nivel global causa una grave preocupación a la comunidad 

científica ya que la producción de cultivos se verá seriamente afectada al cambiar radi-

calmente los regímenes de temperatura y precipitaciones y la concentración de CO2 

atmosférico. Aunque las causas del mismo están todavía en discusión, ya se observan 

sus consecuencias, tanto en poblaciones naturales como en sistemas agrícolas, lo que 

amenaza la seguridad alimentaria (Altieri y Nicholls, 2013). 

Los efectos del cambio climático sobre la agricultura afectan de forma diferencial 

a unas regiones u otras pero los más dramáticos se prevén en zonas con regímenes 

de precipitación de semiáridos a húmedos, que se ven afectados fundamentalmente 

por mayor frecuencia de lluvias intensas con inundaciones, y periodos de sequía y 

temperaturas elevadas más extensos y severos (Cline, 2007). A esto hay que añadir el 

aumento del nivel del mar que puede también reducir las áreas de cultivo, salinizando 

terrenos y acuíferos, si bien esta salinización se produce también de forma importante 

por la evatranspiración causada por las altas temperaturas y periodos de sequía. 

En cualquiera de los casos, se incrementan las situaciones de estrés abiótico rela-

cionado con condiciones ambientales extremas, especialmente en lo que se refiere a 

la disponibilidad de agua y a la temperatura, que afectan a la producción por su efec-

to sobre la fotosíntesis, la respiración, la floración y cuajado de frutos, y otros pro-

cesos biológicos. Estos cambios en las condiciones ambientales afectan también a la 

ocurrencia y epidemiología de las enfermedades, ya que influirán en el desarrollo y 

supervivencia del patógeno y modificarán la susceptibilidad de la planta huésped. Por 

supuesto, estos cambios serán diferentes en función del patosistema y de la región 

geográfica y podrán ser especialmente importantes en la severidad de las enfermeda-

des, en su distribución geográfica, en su impacto económico en un área determinada y 

en la variedad de las enfermedades que pueden afectar a cada cultivo, propiciando la 

epidemia de patógenos que no eran un problema hasta el momento en determinadas 

áreas o cultivos (Elad y Pertot, 2014). La interacción entre los dos tipos de estrés, abió-

tico y biótico, también se verá afectada, siendo posiblemente la ocurrencia de com-
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binaciones de distintos tipos de estrés lo que mayor efecto tenga sobre los cultivos 

(Pandey et al., 2017). 

El cambio climático afecta de forma diferencial a distintas familias de cultivos, en 

función de su distribución geográfica y de sus características. La familia Cucurbitaceae 

es una de las más amplias, con más de 100 géneros y casi 1000 especies. Incluye ma-

yoritariamente especies herbáceas, que se desarrollan en una amplia variedad de sis-

temas agroclimáticos que van desde regiones templadas, subtropicales y tropicales, a 

desiertos áridos (Robinson y Decker-Walters 1997). 

Entre los cultivos de mayor importancia, destacan el pepino (Cucumis sativus L.), 

el melón (Cucumis melo L.), la sandía (Citrulus lanatus (Thunb.) Matsum. & Nakai) y las 

calabazas y calabacines, pertenecientes mayoritariamente a 3 especies cultivadas 

del género Cucurbita (Cucurbita pepo L., Cucurbita maxima Duch. y Cucurbita moschata 

Duch.). Además de los principales cultivos, en distintas regiones del mundo se cultivan 

cucurbitáceas menores, tanto otras especies pertenecientes a los géneros anteriores 

(Cucumis anguria L., Cucumis metuliferus E. Mey, Citrullus colocynthis (L.) Schrad., Cucur-

bita ficifolia Bouche, Cucurbita argyrosperma Huber) como especies de otros géneros 

(Sechium, Lagenaria, Luffa, Momordica, Trichosanthes, Coccinea etc.) con objetivos ali-

menticios, ornamentales o industriales. 

Las especies de esta familia se consumen principalmente por sus frutos, recolecta-

dos inmaduros o maduros, esenciales en la dieta diaria en todo el mundo. También se 

aprovechan sus semillas como fuente de proteínas, carbohidratos y aceite. Algunas de 

las cucurbitáceas descritas, como por ejemplo el pepino y el melón, son las hortalizas 

más ampliamente cultivadas a escala mundial, después del tomate y la cebolla (FAOS-

TAT, 2017). Los principales países productores de cucurbitáceas se encuentran en Asia 

(China, Irán, Rusia, Turquía, India), África (Egipto y Camerún) y América (Brasil, EEUU y 

Cuba), destacando en Europa la producción española de melón y la española e italiana 

de calabacín. Aunque en los principales países productores se llevan a cabo cultivos 

intensivos, el cultivo de las cucurbitáceas está distribuido en muchos países del mundo 

en pequeñas explotaciones, muchas veces con sistemas de cultivo tradicional de bajos 

inputs, para autoconsumo o venta en mercados locales. 

Los principales cultivos se originaron en distintas regiones, lo que les confiere ca-

racterísticas diferenciales de adaptación y respuesta al medio (Schaefer et al., 2009). 

El género Cucumis es de origen asiático. El pepino se originó en la India, probablemente 

en la zona oriental de la cordillera del Himalaya. Es una especie de clima templado, so-

portando hasta un máximo de 32º para tener un desarrollo normal. También el melón 
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pudo originarse en la India, aunque probablemente sufrió varios procesos de domesti-

cación independientes que dieron lugar a los cultivares orientales y a los occidentales, 

con distintas características (Sebastian et al., 2010). Su crecimiento óptimo se produce 

entre los 29 y los 35ºC, pudiendo tolerar temperaturas superiores a los 40ºC. La sandía 

pertenece al género xerofítico Citrullus, que se desarrolla fundamentalmente en las re-

giones tropicales de Africa, por lo que necesita altas temperaturas y luminosidad para 

la floración y el cuajado. El género Cucurbita es americano y las diferentes especies se 

domesticaron en distintas regiones, desde el sur de norteamérica hasta el centro de 

sudamérica, encontrándose en las mismas una ampia gama de adaptaciones a altitu-

des y latitudes variadas (especies xerofíticas y mesofíticas). 

A pesar de sus diferencias, estos cultivos tienen en común algunas características 

que pueden verse afectadas por el cambio global. Las plantas tienen una estructura 

similar, de desarrollo rastrero y con zarcillos, y producen frutos carnosos. Suelen ser 

sensibles a las temperaturas bajas y a las heladas, lo que limita su rango de distribu-

ción geográfica y las áreas de cultivo. Son bastante susceptibles a estrés de suelo y, 

dependiendo de la especie y variedades dentro de la misma y del estado fenológico 

de la planta, toleran mejor o peor la sequía. Así, la sandía puede tener un desarrollo 

vegetativo adecuado en condiciones de estrés por sequía, pero necesita tener una 

adecuada disponibilidad de agua para germinar y para el cuajado y maduración de los 

frutos (Chambers et al., 2015). Presentan un sistema similar de determinación sexual 

mayoritariamente monoico o dioico (sólo algunas especies son hermafroditas). Las es-

pecies que han alcanzado importancia económica son todas monoicas o con sistemas 

variantes a partir de la monoecia, como la andromononoecia, ginoecia etc., con una 

primera fase de floración masculina, cuya duración e intensidad puede verse afecta-

da por la luz y la temperatura. En algunas variedades de algunas especies estos dos 

factores ambientales pueden demorar también el inicio de la floración femenina. La 

polinización es entomófila, por lo que estas especies son muy dependientes de las po-

blaciones de insectos polinizadores, de forma que la disminución de las mismas por 

factores climáticos puede influir de forma importante en la producción. 

Aparte de los efectos directos del estrés abiótico y biótico sobre los cultivos actua-

les de cucurbitáceas, se espera un efecto sobre su rango de distribución, tanto en las 

poblaciones naturales de las especies silvestres relacionadas con los cultivos, como 

en los sistemas agrícolas. Aunque tradicionalmente son cultivadas en zonas tropica-

les y templadas cálidas, puede esperarse su desplazamiento hacia latitudes más altas, 

y dificultarse su explotación en bajas latitudes. Esto podría suponer un problema so-

cioeconómico, no sólo para los cultivos intensivos de elevados insumos, sino para la 
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agricultura de subsistencia llevada a cabo en países pobres, en los que la población 

local puede depender de estos cultivos. A priori podría considerarse que la agricultura 

de subsistencia sería la más afectada por estos cambios, pero es también la más prepa-

rada para subsistir en condiciones extremas.

2. Objetivos de mejora

La mejora de las cucurbitáceas ha tenido diferentes objetivos, algunos comunes a 

todas o algunas especies y otros específicos de cultivo. Los principales objetivos y lo-

gros de mejora se describieron en Staub et al. (2008) para pepino, Pitrat (2008) para 

melón, Wehner (2008) para sandía, y Ferriol y Picó (2008) y Paris (2008) para calaba-

zas y calabacines. En cuanto a caracteres vegetativos, se puede destacar el aprove-

chamiento de la mutación que conduce a un crecimiento arbustivo de la planta (bush 

habit), que acorta los entrenudos y engrosa los tallos, y que ha sido esencial para in-

crementar la producción en calabacín y algunas calabazas. Mediante esta mutación se 

ha reducido el tamaño de las plantas, lo que ha permitido el incremento en la densidad 

de plantación, acelerando la floración e incrementando el ratio de floración femenina. 

Mutaciones similares se han descrito en sandía o pepino (genes dwarf) o en melón (ge-

nes si), pero con menor aplicación (Li et al., 2016). Por otro lado, la selección de plantas 

sin espinas en partes vegetativas o frutos sin espinas o con espinas suaves, ha sido 

esencial para facilitar las recolecciones y mejorar a calidad de los frutos de calabacín y 

pepino (Guo et al., 2018). En cuanto a la floración, se ha llevado a cabo una intensa se-

lección de tipos (Rodriguez-Granados et al., 2017). Los principales cultivares de melón 

son monoicos o andromonoicos, orientándose la selección a incrementar la precoci-

dad e intensidad de la floración femenina. En pepino, fundamentalmente monoico, se 

han seleccionado tipos ginoicos, que resultan en variedades de producción temprana 

y concentrada, adaptada a la recolección mecánica y que, combinadas con partenocar-

pia, no requieren polinización. Los tipos silvestres y variedades antiguas de sandía son 

andromonoicas, habiéndose seleccionado nuevas variedades monoicas. Las especies 

del género Cucurbita son monoicas, y la mejora se ha orientado a disminuir la dura-

ción de la fase masculina inicial, incrementando la tendencia femenina de la planta. 

No siempre ha sido de mayor interés incrementar la floración femenina, sino que, en 

relación a las variedades triploides sin semillas de sandía, se ha priorizado la floración 

masculina en las variedades empleadas como polinizadores. En cuanto al tipo de fru-

tos, la mejora realizada hasta el momento en cucurbitáceas ha permitido la selección 

de frutos sin cucurbitacinas. Se ha diversificado enormemente en algunas de las es-
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pecies el tamaño, la forma, el color de la piel y de la pulpa, y, más recientemente, se 

ha trabajado en la mejora de la calidad organoléptica y nutricional de los frutos (Gru-

met y Cole, 2017; Gur et al., 2017). Dado que las enfermedades, fundamentalmente 

de etiología fúngica y viral, han constituído siempre el factor limitante para su cultivo, 

la introducción de resistencias ha sido uno de los principales objetivos en la mejora 

en cucurbitáceas. En algunas especies, la variabilidad para la resistencia a algunas de 

las enfermedades más importantes es muy escasa, por lo que, en los últimos años, la 

superación de los crecientes problemas de suelo se ha conseguido, en parte, mediante 

el empleo del injerto sobre patrones tolerantes a estrés biótico y abiótico (Pico et al., 

2017). El control genético de muchos de los caracteres descritos y empleados hasta la 

fecha en la mejora de cucurbitáceas se ha estudiado en las ultimas décadas, publicán-

dose unas listas de genes actualizadas que resumen gran parte del conocimiento ge-

nerado (disponibles en la pagina del Cucurbit Genetics Cooperative (http://cuke.hort.

ncsu.edu/cgc/cgcgenes/genelists.html).

La mejora actual de las cucurbitáceas en relación con el cambio climático se orienta 

a desarrollar cultivares más adaptados a condiciones ambientales variables y de ellas, 

la disponibilidad de agua se define como el factor más importante, no sólo para esta 

familia sino para la agricultura en general (Mou, 2011). Para minimizar los efectos del 

estrés hídrico habrá que centrarse, entre otros aspectos, en la mejora del sistema radi-

cular, directamente o mediante la mejora y uso de nuevos portainjertos. Por otra par-

te, hay que tener en cuenta el estrés térmico, las altas temperaturas, por lo que habrá 

que trabajar en disminuir los efectos que el mismo puede tener sobre la fisiología de la 

planta y, específicamente, sobre la floración. Por último, se hace necesario continuar 

con la introducción de resistencia a enfermedades, teniendo en cuenta la aparición de 

nuevos problemas con patógenos, aislados y biotipos de importancia creciente, que 

eran hasta ahora menores o poco problemáticos en determinadas latitudes. 

2.1. DESARROLLO DE VARIEDADES RESISTENTES A ESTRESES HÍDRICOS, TÉRMI-
COS Y/O SALINOS DEL SUELO

La distribución desigual de las precipitaciones es un efecto importante del cambio 

climático que, junto al incremento de las temperaturas y al mal uso de los recursos hí-

dricos, está aumentando los periodos de sequía en zonas áridas y semiáridas. También 

se han incrementado las inundaciones en zonas tropicales. Para luchar contra la sequía 

se necesitan cultivares que mejoren la eficiencia en el uso del agua. Por el contrario, 

en aquellas áreas o estaciones con probabilidad de inundaciones se deben desarrollar 
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variedades adaptadas al suelo húmedo (Mou, 2011). Trabajar con el sistema radicular 

es una estrategia que puede permitir incrementar la tolerancia a estos tipos de estrés, 

relacionada, entre otros caracteres, con el vigor y estructura de la raíz. Sin embargo, 

el trabajo de mejora para la tolerancia del sistema radicular a los estreses citados es 

complejo, ya que es difícil caracterizar la respuesta de la raíz a los mismos. Por otro 

lado, y aunque se ha descrito variabilidad intraespecífica para el vigor y la estructu-

ra del sistema radicular en los distintos cultivos de cucurbitáceas (Fita et al., 2011), 

la mejora de estos caracteres se ve dificultada por su genética compleja. El injerto es 

una herramienta alternativa que puede ser de utilidad para mejorar la respuesta de las 

cucurbitáceas en condiciones de estrés térmico, hídrico o salino del suelo. Entre las 

cucurbitáceas, el sistema radicular de las calabazas del género Cucurbita y otros géne-

ros, como Luffa o Lagenaria, es el más vigoroso y tolerante a estrés abiótico y biótico, 

por lo que se emplean de portainjertos para otros cultivos, como el melón, el pepino y 

la sandía (Picó et al., 2017). El pepino, por ejemplo, es bastante susceptible a las altas 

temperaturas, especialmente a nivel radicular y se ha demostrado que los tratamien-

tos con glutatión, incrementan la tolerancia de la raiz a las altas temperaturas del suelo 

(Ding et al., 2016). Además, cuando se injerta sobre patrones de C. ficifolia y Luffa spp. 

se aumenta la tolerancia tanto al frío como a las altas temperaturas. También el injerto 

sobre Luffa spp., ampliamente cultivada en zonas secas, incrementa la tolerancia del 

pepino a la sequía (Liu et al., 2016). El calentamiento global aumenta la evapotranspi-

ración y las necesidades de agua de los cultivos lo que lleva a la salinización del suelo 

en zonas áridas y semiáridas. Por otro lado, se está produciendo intrusión del agua 

del mar en los acuíferos de las zonas costeras, agravada por las demandas cada vez 

mayores de agua por parte de la población y el aumento del nivel del mar. Se necesitan 

también variedades que puedan resistir el estrés salino para poder mantener la pro-

ducción. En 2001, el 20% de las tierras de cultivo estaban salinizadas, situación que ha 

ido a peor con el cambio climático (Zhu, 2001), esperándose que para el año 2050 se 

alcanzará el 50% (Wang et al., 2003). Algunos de los portainjertos descritos anterior-

mente son tambien adecuados para el cultivo en condiciones salinas (Pico et al., 2017), 

aunque la tolerancia a la sal varía mucho entre especies. Así, los patrones de Cucurbita 

spp. suelen ser más tolerantes que los de Lagenaria spp. En melón, la utilización como 

portainjerto del cruce C. maxima x C. moschata para combatir la salinidad, no parece 

ser una buena opción (Colla et al., 2006), siendo C. ficifolia la especie más tolerante del 

género. El injerto sobre variedades de melón tolerantes a la salinidad ha mejorado la 

tolerancia de variedades sensibles (Dasgan et al., 2015). El pepino es moderadamente 

resistente a la salinidad y en áreas semihúmedas puede tolerar el riego con agua salina 
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hasta 4,9dS/m, aunque con ligeras pérdidas en la producción (Wan et al., 2010). No 

obstante, se han realizado varios estudios, tanto en campo como in vitro, para cono-

cer el comportamiento de diferentes variedades de pepino sobre diferentes patrones. 

Además de los patrones citados, pueden emplearse patrones pertenecientes al mismo 

género al que pertenece el cultivo, que minimizan los efectos sobre el desarrollo vege-

tativo y reproductivo de la variedad injertada y sobre la calidad del fruto. Por ejemplo, 

en sandía pueden emplearse patrones de Citrullus lanatus var citroides L.H Bailey, co-

nocido como citron, o de C. colocynthis, procedentes de zonas desérticas africanas, que 

presentan raíces más vigorosas y penetrantes en el suelo y que además han mostrado 

resistencia a distintos patógenos (Fredes et al., 2017). La evaluación de una amplia co-

lección de genotipos de estas especies, ha permitido la identificación de algunos que 

podrían ser usados como portainjertos para cultivar la sandía en condiciones de extre-

ma sequía (Zhang et al., 2011).

2.2. DESARROLLO DE VARIEDADES RESISTENTES A ALTAS TEMPERATURAS

Como se ha comentado, uno de los factores más importantes asociados al cambio 

climático en las zonas de cultivo de cucurbitáceas es el incremento de las tempera-

turas. El estrés térmico puede causar cambios celulares y moleculares desfavorables 

para la planta (en la actividad enzimática, la formación de complejos proteicos, la sínte-

sis de clorofila, fotosíntesis, respiración..). Por ello, la selección de variedades resisten-

tes a elevadas temperaturas es un objetivo prioritario de mejora. Aunque en general 

las cucurbitáceas son cultivos de climas cálidos, se ha observado variabilidad para la 

respuesta de la planta a este carácter. Por ejemplo, en el género Cucurbita, la especie C. 

moschata está más adaptada a regiones tropicales y subtropicales, siendo en general 

más tolerante al calor, mientras que la especie C. maxima está más adaptada a regio-

nes templadas (Paris, 2017). El grupo Momordica, perteneciente a la especie C. melo, 

originario de la India, se ha descrito como un recurso muy interesante en la mejora del 

melón para la resistencia a las altas temperaturas (Dhillon et al., 2015).

Para optimizar la selección y el uso de variedades resistentes es necesario incre-

mentar el conocimiento del efecto de las altas temperaturas en la fisiologia vegetal y 

los mecanismos de tolerancia al calor, determinando las enzimas y los genes inducidos 

y silenciados en los distintos órganos de la planta, en genotipos con distintos niveles 

de tolerancia (Ara et al., 2013). La respiración y la fotosíntesis pueden considerarse 

a priori los procesos fisiológicos más directamente relacionados con los incrementos 

de temperatura y de CO2, aunque otros procesos de enorme importancia, como la 
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floración, también se ven afectados a distintos niveles (expresión sexual, formación 

de gametos, polinización, fecundación y desarrollo de frutos y semillas). Los estudios 

recientes apuntan a que las pérdidas de producción relacionadas con el cambio climá-

tico pueden estar más asociadas a alteraciones de la fase reproductiva que de la fase 

vegetativa de los cultivos. El incremento de temperatura en zonas cálidas aumenta los 

episodios de temperaturas extremas, en general negativos para los cultivos, mientras 

que en zonas frescas, el efecto dominante del incremento de temperaturas (frecuente 

al final del invierno o inicio de la primavera) puede traducirse en una extensión del ci-

clo de cultivo que puede incrementar la producción (Hedhly et al., 2009). Sin embargo, 

si ocurre una exposición intermitente a temperaturas extremas las producciones pue-

den ser irregulares. Este efecto es mayor en cultivos que estan en el límite de su rango 

de distribución y son muy sensibles a episodios de cambios de temperatura.

La floración de las cucurbitáceas se ve afectada por las temperaturas a distintos ni-

veles. Por una parte, se ve alterado el patrón de expresión sexual. Por ejemplo, en pepino 

y en calabaza, las bajas temperaturas resultan en un mayor grado de floración femenina 

(Wien, 1997), que incluso puede adelantarse a la masculina, resultando en frutos tem-

pranos que, aunque inician su desarrollo, pueden abortar rápidamente, siendo un sumi-

dero de fotoasimilados y una fuente de infecciones tempranas en la planta. La reducción 

de la floración masculina es tambien negativa para la producción de aquellos cultivares 

que se aprovechan por sus semillas. Las altas temperaturas conducen a un mayor gra-

do de floración masculina, incrementando el ratio de flores masculinas/femeninas, re-

duciendo la producción al disminuir la floración femenina (Peet y Wolfe, 2000), aunque 

se ha descrito variabilidad para la capacidad de desarrollar flores femeninas en condi-

ciones de altas temperaturas. El desequilibrio en el desarollo de los dos tipos de flores 

puede ocasionar falta de cuajado, debido a la asincronia en la producción en los gametos. 

Variedades mejoradas con un cambio en el patrón de expresión sexual pueden permitir 

una mejor adaptación a cambios en el clima. Por ejemplo, el desarrollo de variedades 

con una fase vegetativa o masculina más corta, que presentan un ciclo de desarrollo más 

corto, puede mejorar la adaptación a heladas tempranas. Por otro lado, el incremento 

de temperatura puede afectar a la viabilidad del polen, a su capacidad de germinación y 

al desarrollo de los tubos polínicos (Johannsson y Stephenson, 1998). El polen de las cu-

curbitáceas suele tener una vida corta, requiriéndose que las polinizaciones se realicen 

en un corto periodo tras la antesis. Este periodo se amplía en condiciones de humedad y 

temperatura moderadas. Periodos de temperaturas elevadas pueden causar senescen-

cia y aborto floral antes de la antesis, incrementando la pérdida de viabilidad del polen. 

Se ha descrito variabilidad genética a este respecto, entre y dentro de especies.
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La polinización de las cucurbitáceas es entomófila. La mayoría de las flores tienen 

nectarios, siendo algunos especialmente fragantes, como los de C. maxima. El color y 

aroma de las flores atrae a los insectos polinizadores (Apis, Bombus, Peponapis). Debido 

al cambio climático, se está observando un desajuste entre la floración y los ciclos de 

los insectos polinizadores. Independientemente de que el aumento de las temperatu-

ras está influyendo también, junto a otras causas, en las poblaciones de insectos polini-

zadores (Chambers et al., 2015) y en su actividad polinizadora (Rader et al., 2013), las 

temperaturas elevadas que adelantan la floración son un factor que puede influir en 

esta interacción. También otros aspectos como el exceso de nitrógeno y de CO2 pue-

den modificar características químicas de la planta y alterar la atracción o la nutrición 

de los polinizadores (Hoover et al., 2012).

Todos los aspectos descritos, relacionados con la aparición de los dos tipos de flo-

res, con la polinización y con la fecundación, son esenciales en especies que requieren 

de la fecundación para el desarrollo de frutos de calidad, por ejemplo, en melón y san-

día, pero no son imprescindibles en pepino y calabacín, si se combinan con el cuajado 

partenocárpico de los frutos. Por ello, el desarrollo de variedades con una elevada ten-

dencia partenocárpica resulta de mucho interés frente a las alteraciones de la flora-

ción ocasionadas por las altas y bajas temperaturas (Grumet y Cole, 2017).

Otra alternativa para mantener una floración adecuada es desplazar la produc-

ción a zonas más frescas. En el caso de las calabazas, las especies más tropicales pre-

sentan floración dependiente del fotoperiodo y no son capaces de florecer en zonas 

templadas, salvo en condiciones de dia corto. Se ha encontrado variabilidad para este 

carácter, por lo que sería posible seleccionar aquellas variedades más adaptadas en 

cada caso (Ferriol et al., 2007). En algunas variedades de melón, la floración femenina 

necesita días largos, por lo que no aparecen hasta la llegada del verano, lo que las hace 

interesantes para su aprovechamiento en nuestras latitudes (Pitrat, 2017).

2.3. DESARROLLO DE VARIEDADES RESISTENTES A ENFERMEDADES Y PLAGAS, Y 
A NUEVOS PATÓGENOS EMERGENTES.

Hay evidencias de que el cambio climático puede incrementar la incidencia y seve-

ridad de algunos de los principales patógenos que afectan a las cucurbitáceas. Aunque 

los estudios sobre el cambio climático y enfermedades de las plantas son todavía po-

cos, el interés en el tema se ha incrementado en los últimos años (Ghini et al., 2011; 

Chakraborty, 2013). Los problemas bióticos de suelo son especialmente sensibles a 

la ocurrencia de estrés abiótico (sequía, salinidad, altas temperaturas). Pandey et al. 
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(2017) describen numerosas situaciones en la que la ocurrencia combinada de dis-

tintos tipos de estrés biótico/abiótico incrementa significativamente las pérdidas de 

producción en numerosos cultivos (sorgo, tomate, judía…) y convierte en amenaza pa-

tógenos inicialmente no peligrosos en determinadas regiones. 

Entre los hongos aéreos de mayor incidencia en las cucurbitáceas destaca el oidio, 

causado por Podosphaera xanthi, enfermedad siempre presente en los cultivos de me-

lón y pepino y que últimamente está afectando a la sandía, especie que hasta final del 

siglo pasado se comportaba como inmune a la enfermedad. La localización de fuentes 

de resistencia a este hongo se ha convertido en un objetivo importante de la mejora en 

esta especie desde hace algunos años. El aumento de los niveles de CO2 atmosférico, 

junto con elevadas temperaturas pueden incrementar la severidad de las epidemias 

de oidio, lo que ya se ha descrito, por ejemplo, en los cultivos en calabacín (Pugliese et 

al., 2012). Además, los estreses abióticos pueden también alterar la eficiencia de los 

tratamientos, químicos o biológicos, que se llevan a cabo para el control de esta enfer-

medad (Gilardi et al., 2017).

De los problemas bióticos de suelo, destacan las enfermedades causadas por ne-

matodos (Meloidogyne spp.) o por los hongos de los géneros Fusarium (fusariosis) y Mo-

nosporascus (colapso). Aunque existe en el mercado resistencia genética a algunos de 

estos hongos en algunas especies de cucurbitáceas, una alternativa muy eficaz es el 

empleo del injerto. Los patrones empleados en la actualidad deben llevar resistencia 

a estos patógenos, pero en el contexto del cambio climático es necesario evaluar su 

resistencia en condiciones de estrés combinado, para incrementar su utilidad real en 

campo. Las condiciones de sequía combinadas con altas temperaturas, cada vez más 

frecuentes incluso en zonas templadas, están causando el incremento del impacto y 

severidad de los síntomas de patógenos antes de impacto limitado en cucurbitáceas, 

como Macrophomina phaseolina. No se dispone de genes de resistencia a este patógeno 

en melón y sandía (los cultivos más afectados), por lo que la búsqueda de los mismos o 

el uso de portainjertos resistentes será esencial (Ambrosio et al., 2015).

No obstante, el mayor problema de las cucurbitáceas han sido los potyvirus y 

más recientemente algunos luteovirus transmitidos por pulgón. Se dispone del gen 

Vat que proporciona resistencia al pulgón Aphis gossypii y dificulta la transmisión 

de virus no persistentes y semipersistentes por el mismo. Sin embargo, en el campo 

existen otras especies de áfidos capaces de transmitir estos virus en cucurbitá-

ceas y se ha descrito la aparición de nuevos biotipos de A. gossypii que son capaces 

de sobrepasar la protección otorgada por el gen Vat. La aparición de estos nuevos 
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biotipos podría estar ligada a los cambios producidos en las condiciones ambienta-

les como consecuencia del calentamiento global. Asímismo, hay evidencia de que 

cuando las plantas infectadas por virus crecen en situaciones de sequía constitu-

yen una mucho mejor fuente de inóculo para los insectos vectores, lo que puede 

tener consecuencias importantes en la epidemiología de estas enfermedades ví-

ricas (Munster et al., 2017). También se han seleccionado fuentes de resistencia 

específicas a algunos de los potyvirus, específicamente al Virus del mosaico amarillo 

del calabacín y al Virus del mosaico de la sandia (Zuchini Yellow Mosaic Virus, ZYMV, 

y Watermelon Mosaic Virus, WMV), pero los genes responsables de los mismos to-

davía no se han identificado (Díaz-Pendón et al., 2005; Palomares-Rius et al., 2011; 

Capuozzo et al., 2017). En algunas zonas y condiciones también son importantes 

las virosis transmitidas por mosca blanca, entre las que destacan el Virus del ena-

nismo amarillo de las cucurbitáceas (Cucurbits Yellowing Stunting Disorder Virus, 

CYSDV) (Célix et al., 1996), cuya incidencia es muy relevante en los cultivos de pe-

pino bajo invernadero debido al crecimiento de las poblaciones de su vector, B. ta-

baci, biotipo B, en las condiciones cada vez más críticas de los veranos a lo largo de 

la cuenca mediterránea. Esta especie es muy polífaga, se originó en la India y hace 

ya varios años se desplazó a España y resulta ser un vector muy eficiente de virus, 

no solo en Europa sino en las zonas desérticas de Arizona y California, donde se al-

canzan temperaturas cada vez más elevadas y donde el CYSDV afecta seriamente 

a los cultivos de melón (McCreight et al., 2017). El calentamiento global está pro-

vocando epidemias cada vez más severas de B. tabaci en altas latitudes y con ello, 

la aparición de nuevas virosis, de las cuales, la causada por el Virus del rizado del 

tomate de Nueva Delhi (Tomato Leaf Curl New Delhi Virus, ToLCNDV) se constituye 

como la principal amenaza de las cucurbitáceas en Europa. Este virus se describió 

en 2013 en España, procedente originalmente de la India, habiéndose identifica-

do recientemente en la mayoría de los países productores de cucurbitáceas de la 

Cuenca Mediterránea (Sáez et al., 2017). La mosca minadora (Liriomyza spp), que 

supone un factor limitante en el cultivo del melón en la mayor región productora 

de Brasil, y que amenaza con extenderse a otras regiones, es otro ejemplo de cómo 

está cambiando el panorama de las plagas y enfermedades a nivel mundial. Por lo 

tanto, y pese a que la mejora para la resistencia ha sido un objetivo claro de los 

ultimos años, disponiéndose de genes de resistencia a los principales patógenos, 

es necesario en un contexto de cambio climático seguir identificando nuevas resis-

tencias que permitan enfrentarse al incremento de la severidad y a la aparición de 

nuevas razas de los patógenos. 
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3. Biotecnología aplicada a la mejora genética

La producción de híbridos intraespecíficos en algunas especies de cucurbitáceas, 

utilizando genotipos silvestres, ha permitido la transferencia de algunas caracterís-

ticas genéticas, como resistencia a hongos, bacterias, virus e insectos; o tolerancia a 

factores ambientales, como salinidad, encharcamiento, sequía y altas y bajas tempe-

raturas, a tipos comerciales (Dane, 1991). Sin embargo, existen muchos problemas en 

el cultivo de las cucurbitáceas que no han podido resolverse mediante la mejora tradi-

cional, basada en los cruzamientos, debido a las fuertes barreras de incompatibilidad 

sexual existentes. Así, se han descrito muchos patógenos que afectan a la productivi-

dad en esta familia y existen caracteres de calidad de fruto, resistencia a herbicidas y 

androesterilidad, entre otros, para los que no se han encontrado adecuadas fuentes 

de variabilidad dentro de cada especie. Mediante el empleo de técnicas de cultivo in 

vitro se ha tratado de obtener híbridos interespecíficos entre diferentes Cucumis spp, 

Citrullus spp, y Cucurbita spp mediante rescate de embriones, polinización in vitro, hi-

bridación somática y cultivo y fusión de protoplastos (Navratilova et al., 2011; Nim-

makayala et al., 2011; Chen y Zhou 2011). 

Hasta ahora, la mayor parte de la biotecnología ha estado basada en la transfor-

mación genética de melón y el pepino, ya que son las cucurbitáceas económicamente 

más importantes en el mundo occidental. No obstante, C. pepo fue el primer cultivo 

en el que se desarrollaron cultivares transgénicos con múltiples resistencias a virus. 

En las diferentes especies, la mayor parte de los trabajos se han enfocado a introducir 

resistencia a virus, pero la transformación genética se ha encontrado con diferentes 

problemas para su aplicación. En melón los trabajos se han realizado normalmente 

mediante el uso de la transformación mediada por Agrobacterium en cotiledón y ex-

plantes vía organogénesis (Guis et al., 1998). Aunque el protocolo es simple, no resulta 

fácilmente reproducible, existiendo además una fuerte dependencia genotípica en la 

capacidad para la regeneración de las células transformadas (Gaba et al., 1996). Hay 

además una alta producción de plantas tetraploides así como una baja eficiencia en la 

transformación, poblemas que se estan solucionando con nuevos protocolos. A pesar 

de las dificultades, (Tricoli et al., 2002) describieron transformantes de melón para re-

sistencia a virus que fueron evaluados en campo. La primera transformación en pepino 

se realizó vía embriogénesis en (Trulson et al., 1986), a partir de cotiledones. También 

se ha podido transformar vía organogénesis (Saramento et al., 1992). En el caso de la 

sandía, hay pocos trabajos relativos a su transformación, via organogénesis directa a 

partir de explantes de cotiledón o peciolo (Ellul et al., 2003) mediante Agrobacterium. 
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Recientemente, se han descrito protocolos para la regeneración de sandía vía embrio-

génesis somática (Vinoth y Ravindhran, 2016). También se han transformado otras 

especies de Citrullus (Dabauza et al., 1997). Todas estas referencias están encamina-

das a la obtención de plantas resistentes a virus, principalmente CMV, ZYMV, PRSV 

y WMV. Los mecanismos más frecuentemente utilizados han sido la utilización de la 

proteína de la cápsida del virus (Gaba et al., 2004) en melón, pepino y calabaza, el silen-

ciamiento génico postranscripcional en calabaza, la expresión del gen de la proteína de 

la cápsida en antisentido y ribozimas en melón, y la resistencia heteróloga en calabaza. 

De cara al futuro, es esperable un importante desarrollo de plantas transgénicas con 

resistencia a geminivirus y crinivirus, ya que los virus de estas familias causan cada 

vez más pérdidas debido a la notable expansión de las poblaciones de mosca blanca, 

principalmente del biotipo B de B. tabaci. Para la mejora frente a estreses abióticos a 

través de las técnicas de biología molecular existen pocos trabajos. En melón y sandía 

transformados, la expresión del gen HAL1 de Saccharomices cerevisiae aumenta la to-

lerancia a la sal (Bordás et al., 1996; Ellul et al., 2003), pero no existe referencia de su 

aplicación práctica. 

A pesar de que ha sido posible introducir nuevos caracteres mediante transforma-

ción genética, el empleo comercial de estas nuevas variedades está limitado por las 

regulaciones legales de cada región. En la actualidad, la edición genómica (como por 

ejemplo la llevada a cabo con el sistema CRISPR/Cas9, Belhaj et al., 2015) se considera 

una alternativa a la transformación genética, que permite cambiar de forma dirigida 

la secuencia de genes concretos, responsables de fenotipos de interés, sin alterar el 

resto del genoma. El último dictamen de la Union Europea sugiere que puede abrirse 

la puerta al cultivo de variedades editadas (https://www.nature.com/articles/d41586-

018-01013-5). Existen proyectos en marcha para la aplicación de esta metodología 

para la mejora de cucurbitáceas. El éxito de su aplicación en la lucha contra el cambio 

climático pasará por disponer de genes candidatos involucrados en los caracteres de 

interés descritos en el apartado anterior, así como de los alelos que confieran los feno-

tipos favorables de los mismos. Para ello, el avance en las tecnologías de secuenciación 

ha sido esencial, permitiendo la generación en los últimos 10 años de genomas de ca-

lidad para la mayoría de cucurbitáceas de importancia, entre ellas el pepino, la sandía, 

el melón y el calabacín y las calabazas (Weng, 2017; Casacuberta et al., 2017; Monte-

ro-Pau et al., 2017). La disponibilidad de estas secuencias genómicas de referencia, 

asociadas a la disponibilidad de transcriptomas y genomas de colecciones de germo-

plasma variable dentro de cada cultivo (Blanca et al., 2011), ha facilitado la genera-

ción de colecciones de marcadores de utilidad y el desarrollo de mapas genéticos de 
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alta densidad. Estas colecciones de marcadores combinadas con el empleo de nuevas 

poblaciones de mapado, líneas recombinantes consanguíneas, líneas de introgresión, 

poblaciones doble-hapoides o poblaciones magic (RILs, ILs, DHLs, MAGIC) (Perpiñá 

et al., 2016) y poblaciones de mutantes (explotadas mediante la tecnología TILLING) 

(Vicente-Dólera et al., 2014), así como con el empleo de amplias colecciones de germo-

plasma para llevar a cabo estudios de asociación (Genome-Wide Association analysis 

GWAS) (Leida et al., 2015), han sido esenciales para avanzar en la cartografía gené-

tica e identificación de genes candidatos responsables de características de control 

genético sencillo o complejo. Muchas de las características que es necesario mejorar 

para responder al cambio climático presentan control genético complejo. Gonzalo y 

Monforte (2017) presentan una revisión actualizada de los estudios realizados para la 

identificación de loci involucrados en la variación de características cuantitativas, QTLs 

(quantitative trait loci), asociados a características de interés en cucurbitáceas. Ade-

más de QTLs involucrados en producción, peso y forma del fruto, color de la corteza y 

la pulpa, calidad organoléptica y nutricional del fruto, etc., se han identificado algunos 

QTLs de interés que controlan la arquitectura de la planta, incluyendo la longitud de 

los entrenudos, la ramificación lateral o el desarrollo radicular (Fita et al., 2008). Tam-

bién, se han clonado genes que controlan la expresión sexual (como andromonoecious 

(a) y gynoecious (g) de melón, o femaleness (F) y andromonoecy (M), asociados con 

ginoecia y andromonoecia de pepino). Este conocimiento ha permitido carácterizar el 

mecanismo de expresión y utilizarlos para desarrollar nuevos cultivares con distintos 

sistemas de expresión sexual, más adaptados a distintas condiciones ambientales (Bo 

et al., 2015). Asi mismo, se han descrito numerosos QTLs involucrados en la precoci-

dad de la floración y en el proceso de maduración. Es relevante la clonación reciente 

del factor de transcripción subyacente al QTL ethqv6.3, involucrado en la maduración 

climatérica del melón (Rios et al., 2017), un carácter cuya regulación es esencial en un 

contexto de cambio climático. 

En cuanto a la resistencia a estrés biótico, entre los genes clonados de mayor inte-

rés se encuentran el gen Vat, que confiere resistencia a A. gossypii, el vector más impor-

tante de potyvirus (Dogimont et al., 2014), y los genes Fom 1 y Fom 2, que confieren 

resistencia a distintas razas de Fusarium oxysporum f sp melonis (Brotman et al., 2013), 

o el gen cmv1, que confiere resistencia a algunas razas del Virus del mosaico del pepi-

no, CMV (Giner et al., 2017). Numerosos QTLs se han identificado involucrados en la 

resistencia a otros patógenos virales (Palomares-Ríus et al., 2011 a WMV en melón), 

fúngicos (Yuste-Lisbona et al., 2011; Beraldo-Hoischen et al., 2012 a oidio en melón) 

y bacterianos. En estos casos se estan abordando procesos de mapado de alta reso-
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lución con el objeto de identificar los genes subyacentes a los QTLs. La identificación 

de los genes responsables facilitará la selección de alelos que resulten en fenotipos 

favorables para la mejora. 

4.	Recursos	fitogenéticos	y	especies	silvestres	relacionadas	para	
su uso en la mejora genética

Los géneros que han dado lugar a los cultivos más importantes (Cucumis, Citrullus 

y Cucurbita) se han originado y diversificado en distintas áreas geográficas. El géne-

ro Cucumis es de origen Asiático (Schaefer et al., 2009). El melón, probablemente, se 

domesticó en la India, donde se encuentra la mayor diversidad de formas silvestres 

y cultivadas (Pitrat, 2017). Todavía hay discrepancias sobre su origen, ya que se han 

encontrado formas silvestres de la especie en otras regiones de Asia y también en 

África y Australia (las formas inicialmente descritas en Madagascar y Norte América 

podrían ser escapes de cultivo). Especies silvestres de la India, como C. callosus Rottle o 

C. trigonus Roxb, se consideran hoy formas de C. melo, ya que cruzan fácilmente con las 

formas cultivadas. Estas formas silvestres desarrollan plantas con órganos de menor 

tamaño, son monoicas y producen frutos amargos con muy poca cantidad de pulpa. 

Representan un recurso en la mejora del melón que todavía no ha sido muy utilizado, 

pero su distribución en distintas regiones climáticas las convierte en un germoplasma 

muy prometedor para la obtención de genes de adaptación a condiciones extremas. A 

partir de los tipos silvestres del melón ocurrieron varios sucesos de domesticación in-

dependientes, que podrían haber generado las dos subspecies que se reconocen, melo 

y agrestis. La subespecie agrestis incluiría a los llamados melones orientales, grupos de 

cultivares de tipo “Conomon”, “Makuwa”, “Chinensis”, “Acidulus” y “Momordica”, los 

tres primeros distribuidos mayoritariamente en el Lejano Oriente, apreciados en los 

mercados de Japón, China, Corea etc., y los dos últimos distribuidos en la India y países 

cercanos. Estos tipos, exóticos para los mercados occidentales, pueden encontrarse 

como cultivares mejorados o como variedades locales. En cualquier caso, han desta-

cado por su variabilidad y por su resistencia a patógenos, siendo la principal fuente de 

los genes de resistencia empleados en la mejora del melón hasta la fecha (Pitrat, 2017). 

De estos grupos, el grupo Momordica se ha descrito como un recurso muy interesante 

en la mejora para la resistencia a la sequía, salinidad y altas temperaturas. La subespe-

cie melo incluye los melones de los grupos “Cantalupensis”, “Reticulatus” e “Inodorus”, 

los más importantes comercialmente, entre los que se encuentran los melones can-
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talupos, producidos en todo el mundo, y los melones españoles de tipo Piel de Sapo, 

Amarillo, etc.. Estos grupos de melones son recientes y poco variables y posiblemen-

te derivaron de melones asiáticos pertenecientes a los grupos “Ameri”, “Chandalack”, 

“Flexuosus”, “Chate”, “Dudaim” etc... Estos se mantienen en la actualidad como varie-

dades locales diversas, distribuidas mayoritariamente en Asia Central y Occidental, 

Europa del Este y Norte de África, que pueden explotarse para el desarrollo de nuevos 

cultivares. Algunos autores apuntan a la posibilidad de otro suceso de domesticación 

ocurrido en África, que habria dado lugar a los tipos “Tibish”, endémicos de Sudán y 

caracterizados más recientemente. 

El pepino se domesticó en el subcontinente Indio, posiblemente en la zona oriental 

de la cordillera del Himalaya, donde se encuentran pepinos silvestres (pertenecientes a 

la var. hardwickii (Royle) Alef., que cruza con el pepino cultivado, perteneciente a la var. 

sativus) y especies relacionadas, como Cucumis hystrix Chark. (Sebastian et al., 2010). 

Esta especie es menos variable que el melón, encontrándose en la India su centro de 

variación primario. China y Oriente Próximo son centros de diversidad secundarios, 

donde se pueden encontrar las variedades de mayor utilidad para la mejora. De hecho, 

han sido variedades de China, Taiwan, India o Pakistán las que han proporcionado la 

mayoría de los genes de resistencia empleados en la mejora de esta especie. La var 

hardwickii (de frutos pequeños y amargos, con muchas semillas, ramificación multiple y 

cuajado secuencial no agrupado), es más variable que los tipos cultivados y constituye 

un recurso para incrementar su diversidad genética, aunque carece de resistencia a 

enfermedades (Naegele y Wehner, 2017). Se han podido también transferir genes de 

C. hystrix a C. sativus (fundamentalmente nuevas resistencias a patógenos, incluyendo 

Didimela y nematodos, muy infrecuente en la especie cultivada), empleando estrate-

gias biotecnológicas de superación de barreras de incompatibilidad sexual.

Además del melón y el pepino, el género Cucumis incluye otras especies menores 

que se cultivan de forma local, como C. anguria y C. metuliferus, y silvestres distribuidas 

mayoritariamente en África, Asia y Australia (C. africanus L.f., C. dipsaceus Ehrenbe. Ex 

Spach, C. myriocarpus Naudin, C. ficifolius A. Rich, C. zeyheri Sond., C. picrocarpus F. Mue-

ll. etc.), que presentan entre ellas distintos grados de cruzabilidad, pero no cruzan con 

melón y pepino. El empleo de estas especies pasa por su utilidad como portainjertos, 

ya que muchas muestran alta resistencia a patógenos del suelo (nematodos, fusarium, 

etc..) y a estrés abiótico (salinidad, estrés hídrico), difícil de encontrar en especies culti-

vadas (Cáceres et al., 2017). Por ejemplo, se ha descrito resistencia a nematodos en C. 

africanus y C. myriocarpus. Esta última tiene también resistencia a araña roja, P. xanthii, 

Fusarium, Didimela y virus de amarilleo. Se han hecho algunos intentos para obtener 
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híbridos interespecíficos entre especies silvestres de Cucumis spp. y el melón (Matsu-

moto et al., 2012) mediante control de la temperatura durante el crecimiento del tubo 

polínico y el cuajado del fruto. La utilización de éstas y otras especies de Cucumis en la 

mejora del pepino y melón mediante los métodos tradicionales de mejora es complica-

da, debido a las fuertes barreras de incompatibilidad sexual existentes. Queda mucho 

trabajo por hacer para caracterizar las barreras de cruzabilidad y desarrollar métodos 

para superarlas. No obstante, en el caso del melón, por ejemplo, si se tienen en cuenta 

las distintas áreas ecogeográficas en las que puede crecer la especie cultivada debe 

existir suficiente variabilidad para hacer frente a los estreses bióticos y abióticos oca-

sionados por el cambio climático. Para su aplicación se hace especialmente necesario 

potenciar la investigación relacionada con la búsqueda y selección de tolerancia en C. 

melo a dichos estreses. 

El género Citrullus, a diferencia del género Cucumis, es de origen africano. La dis-

tribución de tipos silvestres y variedades primitivas apuntan a regiones áridas y are-

nosas del norte de África como origen del género (Levi et al., 2017), aunque también 

existen distintos tipos de Citrullus en Oriente Medio, Asia central y del sur y la región 

de Anatolia. La diversidad africana ha sido más empleada que la diversidad asiática, ya 

que ésta última necesita ser caracterizada con más detalle. C. lanatus nativa de Sudán 

y Egipto, que incluye la sandía, es la especie más importante del género. El género in-

cluye seis especies más, tres de las cuales también presentan importancia económica 

regional, C. amarus Schrad. (previamente C. lanatus var citroides L.H Bailey), conocido 

como citron, C. mucosospermus (Fursa) Fursa (tipos egusi) y C. colocynthis (coloquín-

tida), que pueden cruzarse entre ellas, y con sandía, aunque con distintos grados de 

dificultad (Chomicki y Renner, 2015). Aunque existe mucha diversidad morfológica en 

los cultivares de C. lanatus, la diversidad genética es bastante reducida y, en general, 

no se ha descrito resistencia a estrés. El germoplasma del resto de las especies es un 

recurso de enorme interés en la mejora de la sandía. Por ejemplo, el citron es de origen 

sudafricano, adaptado a condiciones áridas, y desarrolla frutos de pulpa dura y fibrosa 

que se consumen cocinados o en encurtidos, siendo una fuente de agua y nutrientes 

esencial para animales que viven en los desiertos africanos. El germoplasma de la es-

pecie C. mucosospermus procede del África occidental subsahariana, por lo que tam-

bién está adaptado a zonas áridas. C. colocynthis se cultiva por sus propiedades medici-

nales y por el aceite de sus semillas. Aunque es de origen africano, nativa de regiones 

áridas y semiáridas del norte de África, se ha naturalizado en muchas partes del mundo 

(fundamentalmente en Asia central y sudoriental y la Cuenca Mediterránea) (Jarret 

et al., 1997). Otras especies del género son C. rehmii De Winter y C. ecirrhosus Cogn, 



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS3 0 6

de frutos amargos, endémicas de zonas desérticas de Namibia, y C. naudinianus, del 

sur de África. En estas especies, se ha descrito resistencia a enfermedades fúngicas o 

virus. Concretamente, C. amarus y C. colocynthis se están empezando a emplear como 

portainjertos para sandía, fundamentalmente por su resistencia a nematodos y otros 

patógenos del suelo (Fusarium, Didimela, antracnosis), siendo también tolerantes a Be-

misia tabaci, oídio, potivirus y araña roja. Estas especies de origen desértico presentan 

sistemas radiculares más eficientes y tolerantes a la sequía y a las temperaturas extre-

mas, siendo de especial interés para la mejora de la sandía frente al cambio climático 

(Levi et al., 2017). 

El género Cucurbita es endémico de América, donde la especie C. pepo, se domesticó 

hace aproximadamente 10.000 años (Smith, 1997) formando parte del trio de cultivos 

que suponían la base de la alimentación en las primeras civilizaciones americanas, maíz, 

judía y calabaza. La clasificación actual de esta especie indica la ocurrencia de dos subes-

pecies que incluyen tipos cultivados C. pepo L. subsp. pepo y C. pepo subsp. ovifera (L.) 

Decker (esta última incluye a su vez tipos silvestres distribuidos por el sur de EEUU) y 

una tercera que incluye solo tipos silvestres, C. pepo subsp. fraterna (Bailey) Lira, Andres 

& Nee, distribuidos en zonas secas de la región nor oriental de México. (Teppner,2004) 

describe una cuarta subespecie C. pepo subsp. gumala Teppner, endémica de Guatemala. 

La subespecie pepo incluye distintos tipos de cultivares, agrupados fundamentalmente 

por la morfología del fruto. Los de frutos redondos, tipo “Pumpkin”, son los más anti-

guos y diversos, que ya se conocían en América antes del descubrimiento, y los de fru-

tos alargados, “Vegetable Marrow”, “Cocozelle” y, el más importante económicamente, 

“Zucchini”, se seleccionaron en Europa tras la difusión de la especie. Mayoritariamente 

se consumen los frutos inmaduros, excepto los tipos Pumpkin que se consumen, según 

cultivares, inmaduros o maduros. Por otro lado, la subespecie ovifera incluye cultivares 

de consumo en maduro, tipo “Acorn”, de formas acorazonadas, y de consumo inmaduro 

de tipo “Scallop”, formas discoidales (se encuentran entre los cultivares más antiguos), o 

“Crookneck” y “Straightneck”, alargados y más populares en el mercado americano. En 

ambas subspecies, hay tipos ornamentales. 

C. pepo es una especie anual mesofítica, al igual que la mayoría de especies culti-

vadas (C. moschata, C. maxima y C. argyrosperma), a excepción de C. ficifolia que es pe-

renne. Estas otras especies fueron probablemente domesticadas en distintas regiones 

de Sudamérica (Paris et al., 2017). La diferencia en su origen y distribución hace que 

estén adaptadas a condiciones ambientales muy diversas. Por ejemplo, la utilización 

de C. moschata, es casi tan antigua como la de C. pepo en zonas tropicales y subtropica-

les de Sudamérica (Colombia, Perú, Ecuador). Para esta especie no se ha identificado 
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el ancestro silvestre, siendo probablemente la que más se ha diversificado fuera de 

su zona de origen, existiendo numerosos tipos en forma de variedades comerciales 

o tipos locales en todo el mundo (tipo Cheese, tipo Crookneck or Cushaw, Butternut, 

calabazas). Se trata de la especie más rústica y la que presenta frutos con pulpa de 

mayor calidad. En sensible al frio y al día largo y de plantas muy vigorosas y, en general, 

de floración tardía, aunque existe variabilidad para estos caracteres, lo que le permite 

adaptarse a distintas latitudes. Ha sido sin duda la especie cultivada más utilizada en la 

mejora del calabacín, fundamentalmente por su resistencia a enfermedades de etiolo-

gía fúngica y viral. C. maxima es originaria de zonas templadas de Argentina y Uruguay, 

donde se encuentra su progenitor silvestre C. maxima subsp. andreana (Naud.) Filov 

(Sanjur et al., 2002). Esta especie también se ha diversificado en todo el mundo, con 

variedades que se distinguen fundamentalmente por el tamaño, forma y color del fru-

to, incluyendo algunos de los cultivares de calabaza con los frutos de mayor tamaño el 

género (tipo Banana, Hubbard, Golden Delicious, Show Pumpkins, Turban, Buttercup, 

Kabocha). C. argyrosperma es una especie endémica de Centroamérica, donde se en-

cuentra su ancestro silvestre Cucurbita argyrosperma Huber ssp. sororia (L. H. Bailey) 

Merrick et Bates, y que no se ha difundido en el resto del mundo. Al igual que C. mos-

chata, soporta mejor las altas que las bajas temperaturas. Se aprovecha por sus frutos, 

pero también por sus semillas. Otra especie cultivada menor es C. ficifolia, originaria de 

los valles Andinos de Sudamérica (cultivándose en zonas de elevada altitud, en zonas 

marginales, tanto húmedas, como secas, requiriendo ciclos muy largos para completar 

el cultivo), útil como portainjerto por ser resistente a las bajas temperaturas y a la sa-

linidad. Existe un cierto nivel de cruzabilidad entre las especies cultivadas del género 

que puede aprovecharse en mejora. Por ejemplo, se han transferido caracteres de C. 

moschata a C. pepo, mientras que los cruzamientos entre C. maxima y C. pepo son más 

difíciles. La cruzabilidad en ambos casos es altamente dependiente de las variedades 

empleadas. En el caso de C. maxima x C. moschata la viabilidad de algunos cruzamientos 

ha sido la base del desarrollo de portainjertos para cucurbitáceas, fundamentalmente 

para melón y sandía (Picó et al., 2017).

En distintas regiones del norte, centro y sur de América se encuentran numerosas 

especies silvestres del género. Así, nativas de Norteamérica y distribuídas en Mexico 

encontramos C. foetidissima Kunth, C. digitata Gray, C. radicans Naudin, C. okeechobeen-

sis (Small) Bauley, C. lundelliana Bailey y C. pedatifolia Bailey, y de origen sudamerica-

no C. ecuadorensis Cutler & Whitaker. Las especies silvestres son rastreras, de tallos 

finos, monoicas y con una fase extensa de floración masculina, con frutos pequeños 

redondos y lisos, de corteza dura y pulpa fibrosa y amarga. Algunas presentan eleva-
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dos niveles de resistencia a oídio, mildiu, a virus etc (Paris, 2017). y su utilidad depende 

del grado de compatibilidad sexual con las especies cultivadas que se quieran mejorar. 

Por ejemplo, se han obtenido cruzamientos entre C. okeechobeensis y C. pepo, pero la 

mayoría de las especies silvestres no cruzan bien con la principal especie cultivada. C. 

moschata es una de las especies que mejor cruza con el resto y se puede emplear como 

puente para transferir caracteres de especies silvestres a cultivadas. De hecho, esta 

estrategia se empleó para transferir a C. pepo la resistencia a oidio derivada de C. okee-

chobeensis. Con cruces directos, por ejemplo, C. maxima cruza bien con C. ecuadorensis. 

Entre las especies silvestres es C. lundelliana la que mejor cruza con el resto. No existen 

estudios detallados para la caracterización de las barreras de incompatibilidad sexual, 

lo que mejoraría el aprovechamiento de estas especies.

Un aspecto importante en relación con el cambio climático y el aprovechamiento de 

los recursos fitogenéticos es la alteración de los rangos de distribución de las especies 

silvestres, o incluso su pérdida en algunas regiones debido a climas extremos. (Lira et 

al., 2009) emplearon modelos bioclimáticos para determinar cómo afectarían distintos 

escenarios de cambio climático al rango de distribución de 8 cucurbitáceas silvestres de 

los géneros Cucurbita y Sechium en Mexico (Cucurbita argyrosperma ssp. sororia, C. lun-

delliana, C. pepo L. ssp. fraterna, C. okeechobeensis, Sechium chinantlense Lira and Chiang, 

S. compositum (J. D. Smith) C. Jeffrey, S. edule (Jacq.) Sw. ssp. sylvestre Lira et Castrejón, y 

S. hintonii (P. G. Wilson) C. Jeffrey). Los resultados apuntan hacia una reducción signifi-

cativa de su rango de distribución. Por ello, en un contexto de cambio climático cobra, si 

cabe, mayor importancia el mantenimiento de los recursos fitogenéticos, si no es posible 

in situ en zonas protegidas, ex situ en bancos de germoplasma, ya que los mejoradores y 

agricultores necesitarán tener acceso a un rango de variabilidad mayor del actual para 

poder afrontar los nuevos retos. Los principales bancos de germoplasma que mantienen 

recursos de cucurbitáceas son AVRDC (The World Vegetable Center, Taiwan), CAAS 

(Chinese Academy of Agricultural Sciences, P. R. of China), CATIE (Centro Agronomico 

Tropical de Investigación y Enseñanza, Costa Rica), CNPH (Embrapa Hortalicas, Bra-

zil), CENARGEN (Embrapa Recursos Geneticos e Biotecnologia, Brazil), ECCUDB (Eu-

ropean Central Cucurbits Database, que agrupa los recursos de los bancos europeos, 

http://www.comav.upv.es/eccudb.html), IGB (Israel Gene Bank for Agricultural Crops, 

ARO, Volcani Center, Israel), INIFAP (Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, 

Agrícolas y Pecuarias, Mexico), NIAS (National Institute of Agrobiological Sciences, Ja-

pan), NPGS (National Plant Germplasm System, USDA, probablemente el banco más ac-

cesible y que ha proporcionado la mayoría de las entradas empleadas en mejora hasta el 

momento) y UzRIPI (Uzbek Research Institute of Plant Industry, Uzbekistan).
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El genotipado y la secuenciación de amplias colecciones de recursos fitogenéticos 

está ampliando el conocimiento de la variación genómica existente, lo que sin duda 

repercutirá en la optimización de estos recursos para la mejora y obtención de nuevas 

variedades. La mejora asistida por la genómica permitirá la rápida identificación de ge-

nes de interés agronómico y con ello la consecución de genotipos adaptados al cambio 

climático (Scheben et al., 2016).
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Capítulo X. 

LAS LEGUMINOSAS ANTE EL 
CAMBIO CLIMÁTICO

1. Introducción

Las leguminosas son el conjunto de especies de la familia Fabaceae. Es ésta una 

de las familias más numerosas del reino vegetal al incluir del orden de 800 géneros 

y 20.000 especies distribuidas a través de una gran diversidad de hábitats y con una 

extensa variedad de hábitos de crecimiento, desde herbáceas hasta arbóreas (Lewis 

et al., 2005; de la Rosa et al., 2016). Las principales características diferenciadoras 

de las leguminosas respecto del resto de cultivos son su asociación simbiótica con 

bacterias fijadoras de nitrógeno atmosférico (N2) (Peix et al., 2015) y su alto con-

tenido proteico (Martín et al., 2016), lo que las hace esenciales para garantizar el 

futuro de la agricultura sostenible y de la seguridad alimentaria. De hecho, las le-

guminosas se encuentran entre las primeras plantas recolectadas y domesticadas 

por el hombre como fuente de alimento tanto animal como humano (Rubio y Molina, 

2016; Vaz Patto et al., 2015). A lo largo de la historia, todas las grandes civilizaciones 

han contado con una especie de leguminosa como componente proteico primario de 

su dieta, acompañando a un cereal o tubérculo como fuente de hidratos de carbono 

(Cubero, 2016; de Ron et al., 2016). 

En la actualidad, las leguminosas representan la segunda familia en importancia 

entre las plantas cultivadas, situándose después de los cereales. Ocupan del orden del 

13% de la superficie cultivable a nivel mundial, proporcionando el 33% de las proteí-

nas de la dieta humana y el 15% de las proteínas de los piensos concentrados usados 

para alimentación animal (FAOSTAT, 2018). Esto, sin tener en cuenta el consumo de 

leguminosas forrajeras por los rumiantes, que es del 10% de su peso y supone más del 

60% de su alimentación. La figura 1 muestra la evolución de superficie cultivada con 

leguminosas grano en España, Europa y el mundo en los últimos 60 años. En España 

destaca la continua disminución de casi todas ellas, con excepción del guisante, que 

es la única cuyo cultivo ha aumentado. Las leguminosas forrajeras no se incluyen en la 

figura por no disponer de series históricas de datos, pero destacamos por su importan-

cia la alfalfa con 118 mil hectáreas en 2016 (MAPAMA, 2018). 
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Figura 1. Evolución del cultivo (ha) del conjunto de las principales 

leguminosas grano en España, Europa y el mundo.
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La subfamilia Papilionoideae es la más extensa, incluyendo géneros tan impor-

tantes en agricultura como Arachis, Cicer, Glycine, Hedysarum, Lathyrus, Lens, Lotus, 

Lupinus, Medicago, Phaseolus, Pisum, Trifolium o Vicia entre muchos otros, que cubren 

las principales especies cultivadas bien sea para el consumo de su grano o como fo-

rraje (Tabla 1). Son tantas las leguminosas de interés, que resulta imposible cubrirlas 

todas en este capítulo. Nos centraremos por tanto en las de mayor importancia his-

tórica o actual en España, en concreto, los garbanzos (Cicer arietinum), los guisantes 

(Pisum sativum), las habas (Vicia faba), las judías (Phaseolus vulgaris), las lentejas (Lens 

culinaris), los altramuces (Lupinus spp.) y la alfalfa (Medicago sativa) (Tabla 1). Mencio-

naremos también la soja (Glycine max) que, aunque sea poco cultivada en España, sí 

que tiene una elevada repercusión a nivel comercial al ser la leguminosa más impor-

tada (más de 3,4 millones de toneladas en la actualidad), siendo su uso principal la 

elaboración de piensos concentrados para alimentación de ganado. 

Como vemos, se trata de una familia de gran complejidad que incluye nume-

rosas especies de interés con usos muy diversos y de consumo casi global, lo cual 

genera confusión incluso a la hora de denominarlas. Un agrupamiento lógico sería 

según su uso, con lo que tendríamos: i) las leguminosas hortícolas, en las que se 

aprovechan tallos, hojas, vaina o el grano fresco para consumo humano; ii) las legu-

minosas grano, en las que se aprovecha el grano seco, bien sea para alimentación 

humana (estrictamente hablando, sólo éstas serían “legumbres”) o animal; y iii) las 

forrajeras, en las que se aprovecha la planta completa para alimentación animal, 

bien sea a diente (pasto), ensilado o empacado. Pero no es tan simple, ya que la ma-

yoría de especies tienen usos múltiples. Así, por ejemplo, de guisante no sólo hay 

variedades de grano para piensos y variedades de grano verde para alimentación 

humana, sino también variedades en las que lo que se consume es la vaina (los tipos 

tirabeque), o incluso variedades para consumo de brotes verdes para sopas o ensa-

ladas, muy apreciados en China, por no hablar de las variedades forrajeras. El caso 

más extremo viene representado por la soja que, a pesar de ser una leguminosa 

grano (ya que lo que se usa fundamentalmente es su semilla), suele ser catalogada 

como oleaginosa por el alto contenido en aceite. Del grano se extrae primero el 

aceite y posteriormente se usa la torta resultante para la fabricación de piensos 

por su alto contenido proteico; además de servir para la elaboración de una larga 

serie de subproductos de la alimentación humana (lecitina, etc.). Tanto es así, que 

es difícil encontrar un producto alimenticio elaborado que no contenga algún sub-

producto de la soja (Martín et al., 2016). Sin olvidar el consumo del grano fresco y 

de los brotes germinados.



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS3 2 4

En este capítulo abordaremos el impacto que el cambio climático tiene sobre los 

cultivos de leguminosas y cómo éstos serán capaces de adaptarse al endurecimiento 

de las condiciones ambientales y a la creciente expansión y severidad de las enferme-

dades y plagas que les afectan.

2. Cambio climático: efectos actuales y perspectivas de futuro

No hay ninguna duda entre la comunidad científica de que la producción de gases 

de efecto invernadero está acelerando una serie de alteraciones del clima. Las expec-

tativas para España son de riesgo de aumento de las temperaturas y descenso de las 

precipitaciones. Se prevé para mediados de este siglo un incremento de la tempera-

tura atmosférica de 1-4 ºC, lo que conllevará un aumento de la evapotranspiración, 

agravando aún más las consecuencias del descenso generalizado de precipitaciones 

anuales. El aumento de CO2 atmosférico podría aportar ventajas fotosintéticas aun-

que su efecto se reduciría en condiciones de sequía y alta temperatura. Además, una 

elevación de CO2 parece que afectaría negativamente a la calidad nutricional de las 

legumbres, ocasionando la reducción del contenido proteico y el empobrecimiento 

mineral (de la Rosa et al., 2016).

Hay consenso internacional en la necesidad de reducir la emisión de los gases de 

efecto invernadero, aunque no tanto consenso político en la forma de conseguirlo. 

Uno de los puntos claves que no se discute es la necesidad de potenciar la inclusión de 

las leguminosas en las rotaciones para fijar el nitrógeno atmosférico. Y es que las legu-

minosas tienen mucho que aportar a la paliación de las causas que aceleran el cambio 

climático al reducir la emisión de gases de efecto invernadero, ya que en su conjunto 

utilizan entre un 35 y un 60% menos de energía fósil que los sistemas agrícolas que se 

fertilizan con N inorgánico (Jensen et al., 2012). Gracias a la capacidad de asociación 

simbiótica, las leguminosas hacen biológicamente útil el N2 gaseoso y mejoran la rela-

ción C/N del suelo, previniendo la pérdida de fertilidad. Además, el sistema radicular 

de las leguminosas suele ser de crecimiento profundo y penetrante, lo cual mejora la 

estructura del suelo y su aireación y previene la erosión. 

La asociación leguminosa-rizobio supone una fuente de nitrógeno renovable 

para la agricultura que se ha estimado en 21,5 millones de toneladas al año para las 

leguminosas grano, a lo que habría que añadir una cantidad similar, aunque más difí-

cil de estimar, para el conjunto de las forrajeras (Herridge et al., 2008). Este aporte se 

estima que permite una reducción del consumo total de fertilizantes nitrogenados 



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS 3 2 5

en todos los sistemas agrícolas de entre un 24% (leguminosas grano) y un 38% (le-

guminosas forrajeras) (Reckling et al., 2016). La producción mundial de fertilizantes 

nitrogenados se ha incrementado en más de 4 veces en los últimos 50 años, repre-

sentando más del 60% del total de fertilizantes usados en agricultura, bien sea en 

forma de amonio, urea, o nitrato. Buena parte de éstos no son aprovechados por las 

plantas sino que son lixiviados y acaban en los acuíferos. El menor uso de fertilizan-

tes nitrogenados permite, a su vez, reducir el consumo de energías fósiles y las emi-

siones de gases de efecto invernadero asociadas al proceso de fabricación, así como 

las emisiones de óxido nitroso en los suelos (Jensen et al., 2012). El óxido nitroso es 

un potente gas invernadero cuya principal fuente está en la actividad microbiana de 

suelos y aguas enriquecidas en nitratos por la aplicación masiva de fertilizantes ni-

trogenados. Se estima que los sistemas de cultivo que incluyen una leguminosa emi-

ten, como media, un 18% menos de óxido nitroso, subiendo esta reducción a un 33% 

en el caso de pastizales (Reckling et al., 2016). 

Todas estas características hacen que las leguminosas sean consideradas especies 

resilientes, componentes fundamentales de una agricultura sostenible que permita 

alcanzar la seguridad alimentaria de una población mundial en rápido crecimiento y 

mitigar el cambio climático (FAO, 2013). Las leguminosas pueden jugar un excelente 

papel en la diversificación de los sistemas agrícolas, no ya solo en su forma temporal 

(rotaciones) sino también espacial, en asociación con otros cultivos en la misma parce-

la, contribuyendo a la mejora de los sistemas sostenibles de producción de alimentos, 

fibra y energía. Para ello es necesario impulsar programas de mejora eficientes que 

suministren variedades adaptadas a la situación actual y futura (Jensen et al., 2012). 

3. Objetivos de mejora

Las leguminosas se encuentran entre los cultivos más importantes a nivel mun-

dial para consumo animal y humano, solo detrás de los cereales. Sin embargo, el 

rendimiento de la mayoría de las leguminosas es relativamente bajo debido a una 

limitada inversión en mejora, lo que las ha dejado descolgadas respecto a otros 

cultivos. Como resultado, y a pesar los beneficios mencionados, el cultivo de la ma-

yoría de las leguminosas ha disminuido en España y Europa en los últimos 55 años, 

lo que contrasta con la tendencia creciente a nivel mundial (Figura 1). Es cierto 

que, como resultado de los cambios en los hábitos alimentarios, el consumo de le-

gumbres en España y Europa ha disminuido notablemente hasta los 3 kg/persona/



INFLUENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO EN LA MEJORA GENÉTICA DE PLANTAS3 2 6

año, estando muy por debajo de las recomendaciones de los nutricionistas y de la 

media mundial (del orden de 7 kg/persona/año). Pero este descenso en el consumo 

humano no explica por si solo la reducción del cultivo, ya que nos vemos obligados 

a importar entre el 60-80% de la demanda nacional de legumbres. Además, el ma-

yor consumo de carne ha provocado un aumento en el consumo de leguminosas 

para pienso, cuyo cultivo también disminuye, lo que aumenta aún más nuestra de-

pendencia (González-Bernal y Rubiales, 2016).

Es por tanto muy conveniente desde el punto de vista nutricional aumentar el con-

sumo de legumbres, pero resulta ingenuo proponer que ésta sea la principal medida 

necesaria para reintegrar a las leguminosas en las rotaciones aprovechando así sus be-

neficios medioambientales. Aumentar el consumo sin actuar sobre las medidas nece-

sarias para impulsar su cultivo y producción solo aumentaría aún más su importación, 

como de hecho ya ocurre para todas las legumbres, y particularmente para la soja que 

es cada vez más consumida sin que por ello se aumente su cultivo en España de forma 

significativa sino que, por el contrario, siguen aumentando las importaciones. La so-

lución no puede ser otra que el desarrollo de variedades que resulten más atractivas 

tanto al consumidor (calidad) como al productor (rendimiento, adaptación) a través de 

programas de mejora genética y del ajuste de técnicas de cultivo.

3.1 ESTABILIDAD DE LOS RENDIMIENTOS Y ADAPTACIÓN A NUEVOS AMBIENTES

El mayor problema de las leguminosas no es otro que la escasa inversión en su 

mejora, de modo que con la continua intensificación de los sistemas agrícolas han ido 

siendo reemplazadas por otros cultivos como los cereales o el girasol, los cuales se 

han adaptado mejor a los avances tecnológicos y resultan más rentables para el agri-

cultor. De hecho, el trigo tenía rendimientos medios similares a los de las habas en 

la década de los 60, pero como resultado de la inversión en el desarrollo de mejores 

variedades y del ajuste de las prácticas de cultivo sus rendimientos han aumentado 

continuamente, con una ganancia anual de 41 kg/ha/año. Gracias a esto, los rendi-

mientos medios del trigo triplican hoy día a los de habas y guisantes, que al igual que 

el resto de las leguminosas mantienen rendimientos muy similares a los de entonces, 

con una ganancia anual inferior a 10 kg/ha/año (Figura 2). Esta tendencia solo pue-

de revertirse con una adecuada inversión en el desarrollo de mejores variedades. 

El ejemplo más claro de respuesta a la inversión en mejora lo tenemos en la soja, 

con rendimientos medios a nivel mundial cercanos a los 3.000 kg/ha y una ganancia 

anual 30 kg/ha/año (FAOSTAT, 2018). 
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Figura 2. Evolución de los rendimientos medios (kg/ha) de las principales 

leguminosas comparadas con el trigo: a) en España; b) el mundo.

Es por tanto necesario desarrollar nuevas variedades con mayor potencial produc-

tivo y adaptación a distintos ambientes, así como resistentes a factores adversos y de 

mayor calidad, como se verá en las siguientes secciones. Un objetivo buscado en mu-

chos cultivos es el desarrollo de variedades adaptadas a siembras invernales para así 

alargar el ciclo del cultivo, aprovechando las lluvias y aumentando así el rendimiento 

potencial. Pero esto implica resolver primero problemas de resistencia a frío en algu-

nos casos, y a enfermedades en otros. Por ejemplo, el garbanzo se ha sembrado tra-

dicionalmente en primavera para escaparse al riesgo de epidemias severas de rabia 

(Ascochyta rabiei), y solo cuando ya se dispone de variedades resistentes a esta enfer-

medad se está en condiciones de ir a las tan deseadas siembras de invierno que permi-

ten duplicar los rendimientos.

Un ejemplo de adaptación a nuevas áreas es la profunda mejora ejercida sobre 

el altramuz azul (Lupinus angustifolius) que en apenas un siglo ha pasado de ser una 

especie silvestre nativa del Mediterráneo, a ser la más cultivada en Centro Europa y 

Australia. Para ello pasó por un rápido proceso de domesticación inicial, reduciendo la 

dehiscencia, para después reducir el contenido en alcaloides en las semillas, eliminar 

los requerimientos de vernalización y seleccionar por tolerancia a sequía y altas tem-

peraturas (Berger et al., 2013). En contraste, las especies tradicionalmente cultivadas 

(L. albus o L. luteus) están en retroceso, a pesar de su potencial, ya que no se ha inverti-

do lo suficiente en su mejora.
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Otro ejemplo relevante es la expansión reciente de la lenteja y el guisante en Ca-

nadá, país que ha pasado en pocas décadas de no conocer esos cultivos a ser el mayor 

productor y exportador mundial. Todo esto partiendo de cero y como resultado de 

una concienzuda labor de mejora para sacar a estos cultivos de su zona de “confort”, 

empezando por seleccionar ciclos cortos que se adaptarán a ser cultivados durante 

sus veranos, que son los pocos meses en que el suelo no está cubierto de nieve. Es 

oportuno mencionar que estos dos ejemplos de expansión en Australia y Canadá son 

el resultado de una labor aplicada de mejora y desarrollo tecnológico dirigido por 

universidades y centros públicos de investigación, pero con financiación mayorita-

riamente procedente del sector productivo, de modo que agricultores e industria-

les se organizan en asociaciones, bien sea Pulse Canada (http://www.pulsecanada.

com/) o la australiana GRDC (Grain Growers Research Organization; http://www.

graingrowers.com.au/) que financian y, por tanto, marcan las prioridades de estos 

programas que son los más fuertes del mundo.

Por otro lado, la subida de precios de la soja está instando a su introducción en 

nuevas áreas. En la última década su cultivo ha aumentado en los países de la cuenca 

del Danubio, habiendo pasado a ser en pocos años la leguminosa más cultivada en Eu-

ropa (Figura 1) (González-Bernal y Rubiales, 2016). De forma similar su cultivo está 

aumentando rápidamente en países de África subsahariana, unido al desarrollo de 

variedades adaptadas a esas zonas (Duc et al., 2015). No obstante, las posibilidades 

de expansión de la soja en España están limitadas por ser un cultivo de verano con 

altas necesidades hídricas, quedando restringida a regadíos en segunda cosecha como 

sustituto del maíz, cuya expansión o no dependerá de los precios que se alcancen en 

el mercado. La alternativa a medio-largo plazo para un país con la mayor parte de la su-

perficie agrícola de secano como España, sería el desarrollo de variedades adaptadas a 

siembras más tempranas y con menores necesidades hídricas. 

3.2. RESISTENCIA A ESTRESES BIÓTICOS

Como cualquier otro cultivo, las leguminosas pueden ser atacadas por una serie 

de plagas y enfermedades, pero con el problema agravado de que suelen estar menos 

estudiadas al ser, en general, cultivos menores. A esto se une una menor disponibili-

dad de pesticidas registrados con uso autorizado, lo cual es particularmente grave en 

el caso de herbicidas. La incidencia e importancia relativa de cada estrés varía para 

cada región y puede verse afectada por las prácticas de cultivo. Así, por ejemplo, en la 

cuenca Mediterránea adquieren más importancia Orobanche, royas y fusariosis, mien-
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tras que en climas más fríos y húmedos preocupan más otras enfermedades como los 

mildius, podredumbres radiculares y bacteriosis. Asimismo, para un mismo cultivo en 

una misma zona, la fecha de siembra afecta enormemente al riesgo de sufrir ciertas 

enfermedades, de modo que, por ejemplo, las siembras primaverales permiten cierto 

escape a las infecciones de Orobanche, mildius o ascoquitas, pero pueden sufrir más 

incidencia de oídios, royas o fusariosis (Rubiales et al., 2009; Stoddard et al., 2010). 

Estos factores determinan las prioridades de los programas de mejora.

El éxito en el desarrollo de variedades resistentes a enfermedades depende de la dis-

ponibilidad de buenas fuentes de resistencia, de un método rápido y fiable de evaluación 

y de la herencia del carácter. Se han logrado avances espectaculares en la identificación 

y uso de fuentes de resistencia genética en el desarrollo de variedades de leguminosas 

(Rubiales, 2017). Así, se dispone de métodos fiables de identificación de resistencia en 

colecciones de germoplasma a todo tipo de estreses bióticos (Infantino et al., 2006; Ru-

biales et al., 2006; Sillero et al., 2006; Tivoli et al., 2006), lo que no solo permite un pro-

greso en la comprensión de la interacción planta/patógeno y su base genética, sino que 

permite su uso directo en el desarrollo de variedades resistentes (Rubiales et al., 2015). 

Se han identificado fuentes de resistencia y localizado QTL (Quantitative Trait Loci) 

y genes de resistencia en todos los cultivos, tantas que no podemos enumerar detalla-

damente, baste con citar una serie de revisiones en alfalfa (Annicchiarico et al., 2015), 

garbanzo (Millán et al., 2006; Rubio et al., 2011), guisante (Rubiales et al., 2011), habas 

(Sillero et al., 2010; Torres et al., 2011), judías (Miklas et al., 2006), almorta (Vaz Patto y 

Rubiales, 2014), lenteja (Muehlbauer et al., 2006; Pérez-de-la-Vega et al., 2011 ) o soja 

(Kumawat et al., 2016), entre muchos otros.

3.3. RESISTENCIA A ESTRESES ABIÓTICOS

El estrés hídrico es un factor a considerar en cualquier programa de mejora, que se 

complica cada vez más dado la cada vez menor predictibilidad del clima, lo que fuer-

za a seleccionar genotipos que no sólo toleren la sequía, sino que también respondan 

adecuadamente ante impredecibles episodios de encharcamientos. Otros estreses 

abióticos de importancia en ciertos cultivos son la salinidad, la toxicidad por metales 

pesados en ciertos suelos, las deficiencias minerales (como fósforo, hierro o boro), las 

heladas tempranas causando muerte de plantas, o las altas o bajas temperaturas du-

rante la floración causando aborto de flores y frutos (Araújo et al., 2015). 

Adelantar la fecha de siembra para aprovechar las lluvias invernales permite aumen-

tar el potencial productivo, pero conlleva riesgos de incidencia de ciertas enfermedades 
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como mencionamos antes, a la vez que posibles daños causados por bajas temperatu-

ras y encharcamientos. Esto no es un gran problema en los suaves inviernos mediterrá-

neos donde en realidad solemos cultivar en invierno variedades de primavera, pero no 

podemos olvidar el riesgo de daños por heladas tardías que pueden dañar la floración, 

particularmente en garbanzos y lentejas. La resistencia a frío es un problema en climas 

continentales, donde el desarrollo de variedades con resistencia a frío que permitan 

siembras invernales es un objetivo prioritario. Así, hay programas específicos de mejora 

de guisante (Bourion et al., 2003) y habas de invierno (Flores et al., 2012). 

El problema del déficit hídrico se ha abordado de forma diferente en las distintas 

leguminosas, dependiendo de los recursos disponibles. Se ha explotado con cierto éxi-

to en la mayoría de las leguminosas el escape a la sequía, seleccionando genotipos de 

ciclo más corto y de evitación por un sistema radicular más desarrollado y profundo 

(Turner et al., 2001; Vadez et al., 2012). No obstante, también se han identificado y 

explotado mecanismos de evitación que minimizan la pérdida de agua, controlando la 

transpiración o adaptación osmótica o de tolerancia a la desecación con estabilidad de 

las membranas en prácticamente todas las leguminosas (Krishnamurthy et al., 2010; 

Beebe et al., 2013; Iglesias-García et al., 2015).

3.4. MEJORA DE LA FISIOLOGÍA Y ARQUITECTURA DE LA PLANTA

Como ya hemos mencionado antes, se han buscado ciclos más cortos para escapar a la 

sequía, sistemas radiculares más profundos para explorar mejor el agua y nutrientes del 

suelo. Otra tendencia en otras especies es la selección de cultivares de crecimiento de-

terminado para uniformizar la fecha de fructificación y permitir la recolección mecánica. 

La mejora de la arquitectura de la planta también favorecerá la reducción de la incidencia 

de ciertas enfermedades y plagas al mejorar la aireación, así como evitar el encamado. En 

cultivos como el guisante se da prioridad a los genotipos áfilos ya que al enredarse los zar-

cillos de las plantas próximas se disminuye la probabilidad de encame (Duc et al., 2015).

3.5. MEJORA DE LA CALIDAD NUTRICIONAL

Las leguminosas son apreciadas por su alto contenido proteico que, dependiendo 

de la especie, puede oscilar entre 20-40%, habiéndose centrado los programas de me-

jora en incrementar estos valores, sin prestar suficiente atención a la calidad de esta 

proteína que depende de la composición de aminoácidos y de una serie de compuestos 

bioactivos que reducen la digestibilidad (Vaz Patto, 2016).  Además de aumentar el 

contenido de proteína, es deseable actuar sobre la calidad de esta proteína en térmi-
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nos de composición de aminoácidos y digestibilidad, y reducir los factores de flatulen-

cia. La cocción, inactiva parcialmente los inhibidores de proteasas a la vez que inducen 

cambios conformacionales en las proteínas con lo que se incrementa la digestibilidad 

de la proteína hasta valores superiores al 85-90% (Martín et al., 2016), pero son pro-

cesos que requieren energía. También es cierto que la deficiencia de aminoácidos azu-

frados puede ser solventada complementando las raciones con cereales o simplemen-

te añadiendo éstos aminoácidos. Igualmente, los oligosacáridos responsables de la 

flatulencia se pueden reducir por simple procesamiento, ya que el remojo previo a su 

consumo y la eliminación de esa agua reducen en más de un 50% el contenido de estos 

azúcares en los granos. Pero lo deseable es actuar sobre todos estos factores desde la 

mejora genética, que está empezando a dar sus frutos en algunos casos, como el desa-

rrollo de variedades de habas sin taninos (Crepon et al., 2010), de soja baja en inhibi-

dores de tripsina (Clarke y Wiseman, 2000) o de guisantes bajos en fitatos (Warkentin 

et al., 2012). Se presta también interés a la biofortificación, sobre todo al hierro para 

paliar problemas de anemia (Tan et al., 2017). Se dispone asimismo de variabilidad para 

estos caracteres y se han identificado QTLs asociados a niveles más altos de proteína, 

aminoácidos, aceite, minerales o compuestos antinutricionales como ácido fítico, vici-

na/convicina (Torres et al., 2011; Bohra et al., 2015; Khazaei et al., 2015; Shunmugam 

et al., 2015; Vaz Patto et al., 2015) que permitirán acelerar los procesos de selección. 

Además, mediante ingeniería genética se ha mejorado la composición de aminoácidos 

azufrados (Dinkins et al., 2001) y la biofortificación en minerales. 

4. Nuevas tecnologías aplicadas a la mejora genética

Las modernas tecnologías de genómica y transformación están relativamente me-

nos desarrolladas en el conjunto de las leguminosas que en otros grupos de cultivos, 

aunque se están produciendo avances espectaculares en los últimos años. Las tecno-

logías genómicas de alto rendimiento se aplican ya en diversas leguminosas, permi-

tiendo el desarrollo de marcadores moleculares para construir mapas genéticos de 

alta resolución, y acelerando el desarrollo de estrategias de mejora genómica asistida 

(Varshney et al., 2015; Foyer et al., 2016). Al avanzar en genotipado estamos consta-

tando que el fenotipado está aflorando como un verdadero cuello de botella. De he-

cho, se está invirtiendo mucho en el desarrollo de plataformas de fenotipado capaces 

de medir de una manera muy precisa rasgos morfológicos y fisiológicos y de generar 

imágenes de alto rendimiento (Fahlgren et al., 2015). No cabe duda de la necesidad de 

prestar la debida importancia a la correcta caracterización fenotípica, bien sea de la 
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calidad, resistencia, rendimiento o cualquier otro carácter, en colecciones de germo-

plasma o en materiales segregantes objeto de estudios genéticos o de mejora. 

Ya se dispone del genoma completo de una serie de leguminosas incluyendo legum-

bres como garbanzo y judía, “oleaginosas” como la soja, o los progenitores del cacahuete 

(Arachis spp.), arbustivas como el frijol de palo (Cajanus cajan), o especies modelo como 

Lotus japonicus y Medicago truncatula (Guether et al., 2009; Schmutz et al., 2010, 2014; 

Pandey et al., 2016). La secuenciación del genoma de guisante, lenteja y altramuz azul es-

tán también avanzados (Smýkal et al., 2015) y hay iniciativas para acometerlo en otras es-

pecies. La carencia de recursos genómicos en muchas especies cultivadas se ha intentado 

suplir durante los últimos años secuenciando primero especies modelo como M. truncatu-

la y L. japonicus y buscando la co-localización de QTLs de las especies cultivadas gracias a 

las relaciones sinténicas (Kaló et al., 2011; Gujaria-Verma et al., 2014;  Webb et al., 2016). 

El rápido desarrollo y abaratamiento de las técnicas de genotipado mediante secuencia-

ción (GBS, Genotyping by Sequencing) y/o mediante chips (array-based genotyping) está 

facilitando su aplicación en especies de leguminosas cultivadas aún no secuenciadas. El 

número de marcadores disponibles de todo tipo aumenta rápidamente para todas las es-

pecies, lo que permite el mapeo cada vez más preciso de QTL/genes de interés ( Duarte et 

al., 2014; Kaur et al., 2014; Sindhu et al., 2014; Varshney et al., 2015; Barilli et al., 2018;). 

Empezamos pues a estar en condiciones de aplicar la selección asistida por marcadores 

o incluso la selección genómica (Annicchiarico et al., 2017) en especies en las que hace 

pocos años era impensable, aunque ya era una realidad en judía y soja. 

La generación de dobles haploides, tan deseable en mejora, ha tenido poco éxito en 

las leguminosas por su dificultad de regeneración a pesar de los múltiples esfuerzos 

realizados por muchos grupos (Croser et al., 2007; Lulsdorf et al., 2011). Para suplir 

ese problema, la tendencia actual es el desarrollo acelerado de generaciones en con-

diciones controladas, combinando tratamientos térmicos y de luz con tratamientos 

hormonales y cultivo in vitro que, según el cultivo, permiten obtener 4-6 generaciones 

al año, y así llegar en 1-2 años a fijar una población (Ochatt et al., 2002; Bermejo et al., 

2016; Mobini y Warkentin, 2016;). 

Esta conocida recalcitrancia de las leguminosas a la regeneración in vitro ha dificultado 

también el desarrollo de transgénicos (Somers et al., 2003), pero aunque menos eficientes 

que en otros cultivos, se dispone de protocolos para casi todas las especies. Se han usado 

principalmente para introducir resistencia a herbicidas, plagas y enfermedades ( Morton 

et al., 2000; Romeis et al., 2004; Ignacimuthu y Prakash, 2006; Wally y Punja, 2010; Guo 

et al., 2015; Martins-Salles et al., 2017), pero es indudable su interés para mejorar muchos 
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otros caracteres tanto en forrajeras (Wang y Brummer, 2012) como en legumbres (Eapen, 

2008). No obstante, las restricciones legales aplicadas en algunos países ralentizan su de-

sarrollo y expansión. Mención especial tiene la tecnología CRISPR/Cas, basada en la edi-

ción del genoma, que ya ha sido utilizada en M. truncatula (Meng et al., 2017) y en soja (Sun 

et al., 2015) y, sin duda, se extenderá pronto a todas las leguminosas. 

5.	Recursos	fitogenéticos	y	especies	silvestres	relacionadas	para	
su uso en la mejora genética

La larga historia de cultivo de legumbres en la península ibérica lleva asociada una 

gran riqueza genética, relativamente bien conservada en diversas colecciones de ger-

moplasma. No obstante, esto se traduce en un número relativamente bajo de varie-

dades incluidas en el Registro de Variedades Comerciales (Tabla 1) para la mayoría de 

las especies, lo que muestra el limitado esfuerzo reciente en mejora genética. Entre 

las especies de las que más variedades hay disponibles para su comercialización en 

España, destacan las judías, habas y guisantes, y dentro de éstas, los tipos hortícolas. 

El éxito en el desarrollo de variedades mejoradas depende de la disponibilidad de bue-

nas fuentes de diversidad genética integradas en los programas de mejora. Sin embar-

go, aunque existe una gran diversidad genética tanto en las especies cultivadas como en 

especies silvestres próximas, la mayor parte de esta diversidad disponible en bancos de 

germoplasma no ha sido suficientemente caracterizada. Es de justicia mencionar la me-

ritoria labor de conservación realizada por el Centro de Recursos Fitogenéticos de INIA 

(http://wwwx.inia.es/coleccionescrf/PasaporteCRF.asp). La tendencia es similar en otras 

regiones, y de hecho se estima que el 15% de las muestras conservadas en el conjunto de 

bancos del mundo son de leguminosas grano (de la Rosa et al., 2016). A nivel europeo, se 

recomienda visitar el catálogo de EURISCO (https://eurisco.ipk-gatersleben.de) donde se 

recogen todos los bancos europeos. A nivel mundial, GENESYS engloba la mayoría de los 

bancos (https://www.genesys-pgr.org). Entre los bancos no europeos con buena represen-

tación de leguminosas destacan el de ICARDA con unas 73.000 entradas (https://www.

icarda.org/research-sub/biodiversity-and-its-utilization), el del CIAT con unas 38.000 

(http://genebank.ciat.cgiar.org/genebank/beancollection.do), el de USDA, Estados Unidos, 

con unas 30.000 (https://www.ars-grin.gov/), APG de Australia con unas 50.000 (http://

www.pir.sa.gov.au/research/australian_pastures_genebank), Australian Grains Genebank, 

con unas 23.000 (https://www.genesys-pgr.org/es/content/news/55/australian-gra-

ins-genebank), o EMBRAPA con más de 3.000 entradas.
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Caracterizar un número tan grande de entradas es difícil, por lo que la estrategia 

recomendada es el desarrollo de colecciones nucleares que, con un número “maneja-

ble” de entradas bien seleccionadas, engloben gran parte de la variabilidad disponible 

en la especie. Tales colecciones nucleares han sido propuestas para las mayoría de las 

especies usando datos de pasaporte, y deben ser genotipadas y fenotipadas en detalle 

(Sharma et al., 2013; Smykal et al., 2015; Holdsworth et al., 2017). 

A parte de esta conservación en bancos de germoplasma (ex situ) sería necesario 

promover la conservación in situ para mantener la dinámica poblacional y, por tanto, 

la evolución de la especie frente a los factores abióticos y bióticos. El Global Crop Di-

versity Trust ha realizado un inventario priorizando las necesidades de conservación 

(www.cwrdiversity.org/checklist/), en el que la familia con más representación es la 

de las leguminosas, con 253 géneros con prioridad, entre los que se encuentran Cicer, 

Glycine, Lens, Lupinus, Phaseolus, Pisum o Vicia. 
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Capítulo XI.

RETOS DE LA MEJORA DE LOS 
CULTIVOS DE BRÁSICAS ANTE 
CONDICIONES DEL CAMBIO 
CLIMÁTICO

1. Introducción

1.1. LAS CRUCÍFERAS

La familia Cruciferae (=Brassicaceae) es un grupo monofilético formado por alrede-

dor de 35 tribus, 338 géneros y 3709 especies (Warwick et al., 2006). Si bien estas es-

pecies se distribuyen principalmente por las regiones templadas del hemisferio norte, 

hoy en día estos cultivos se cultivan en todo el mundo bajo una amplia gama de condi-

ciones climáticas. Esta familia incluye cultivos de gran importancia económica, ya sea 

para el consumo, forraje, condimentos o producción de aceites. 

Sin embargo, su importancia no solo reside en su interés agrícola o industrial, sino 

que distintas especies de los géneros Arabidopsis y Brassica se utilizan como plantas 

modelo en biología molecular, lo que ha supuesto un notorio avance en diferentes 

campos y aplicaciones de la biología vegetal. Por citar solo algunos ejemplos de cul-

tivos representativos de esta familia, encontramos a Brassica juncea y Brassica napus, 

(cultivos oleaginosos), Brassica oleracea, Brassica rapa, B. napus y Raphanus sativus (hor-

tícolas) o Arabidopsis thaliana (como planta modelo) (Figura 1).

1.2. EL GÉNERO BRASSICA

Dentro de la familia Brassicaceae, el género Brassica es el más importante econó-

micamente hablando ya que comprende un gran número de cultivos con una elevada 

importancia en su explotación agronómica y con una gran diversidad de característi-

cas biológicas. Esta diversidad se explica principalmente por los distintos procesos de 

domesticación y a la selección natural a los que fueron sometidos, e incluso a distintas 

introgresiones de material genético desde las especies silvestres (Prakash e Hinata, 



1980). Su gran distribución mundial se atribuye a su adaptación a un amplio rango de 

condiciones climáticas. Aunque en general los cultivos pertenecientes a este género se 

desarrollan óptimamente en regiones templadas o subtropicales, se consideran resis-

tentes a las heladas y altamente resistentes a las sequías. Las especies de este género 

pueden ser consideradas como uno de los primeros grupos de plantas domesticadas 

por el hombre. La domesticación de estas especies ocurrió en diferentes épocas y lu-

gares. Desde entonces el hombre ha sido capaz de modificar casi todas las partes de la 

planta con vistas a su utilización en alimentación humana y animal (hortícola, oleo-pro-

teaginosa, condimentaría, forraje) y en la industria (lubricante, combustible, plásticos). 

Figura 1. Algunos de los miembros de mayor importancia dentro de la familia Brassicaceae.

Actualmente este género está formado por 37 especies, de las cuales exclusiva-

mente seis de ellas tienen un aprovechamiento agrícola destacado. El famoso triángulo 

de U (Figura 2), establecido en1935, explica las relaciones filogenéticas existentes en-

tre estas seis importantes especies basándose en estudios citológicos y en la relación 

entre sus genomas. Brevemente, mientras que en los vértices del triángulo se dispo-

nen las tres especies diploides, B. rapa (A), B. nigra (B) y B. oleracea (C), los laterales son 

ocupados por las especies anfidiploides, B. juncea (AB), B. napus (AC) y B. carinata (BC). 

La composición de sus genomas determina la autoincompatibilidad sexual; la mayoría 

de las especies de brásicas diploides son predominantemente alógamas, mientras que 

las anfidiploides son fundamentalmente autógamas (Soengas et al., 2011).
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Los usos de las brásicas son tan variables como sus formas y productos. De entre 

las seis especies de brásicas con mayor impacto económico, B. oleracea y B. rapa son las 

que engloban la mayoría de los cultivos hortícolas. En el primer caso, encontramos cul-

tivos tan presentes en nuestra dieta como el repollo, el brécol, la coliflor y las coles de 

Bruselas, y en el caso de B. rapa, se agrupan formas hortícolas como el nabo, la col china 

y pak-choi. Sin embargo, no hay que olvidar la importancia de los cultivos oleaginosos, 

como es el caso de la colza (B. napus). El resto de las especies, Brassica nigra, Brassica 

carinata y Brassica juncea, se agrupan en el denominado grupo de las mostazas por el 

uso de sus semillas para la producción de condimentos y aceites. 

Figura 2. Triangulo de U con las especies del género Brassica más importantes. Las letras hacen referencia 

al tipo de genoma y la ‘n’ al número de cromosomas presentes en dicho genoma.

1.3. ESPECIES SILVESTRES Y GÉNEROS AFINES

La comprensión del potencial genético de las especies silvestres emparentadas con 

los cultivos mayoritarios de brásicas, así como de otros géneros afines (miembros de 

la tribu Brassiceae) es una herramienta imprescindible para llevar a cabo programas 

de mejora efectivos. Entre las características agronómicas que poseen estos parientes 

silvestres y que son interesantes para su inclusión en programas de mejora, se puede 

citar la androesterilidad citoplasmática, la resistencia a plagas y enfermedades, o la to-

lerancia a condiciones climáticas extremas, como son las altas temperaturas, la sequía 

o las heladas (Branca y Cartea, 2011). 
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Además, en los últimos años ha surgido un interés creciente y se ha incrementado 

el uso de otras especies dentro de la tribu Brassiceae por sus excelentes propiedades 

beneficiosas para la salud. Como ejemplos, cabe citar los cultivos pertenecientes a los 

géneros Raphanus (rábano), Nasturtium (berros) o Eruca (rúcula), utilizados como hor-

tícolas y aquellos usados para la producción de aceites industriales (géneros Crambe o 

Eruca), o como condimento (Sinapis alba-la mostaza blanca), entre otros.

2. Cambio climático: efectos actuales y perspectivas de futuro

Los dos grandes desafíos para la seguridad alimentaria mundial son la demanda 

creciente de alimentos y la adaptación de los cultivos al cambio climático. Entre las 

principales causas antropogénicas que contribuyen al cambio climático se encuentran 

el incremento en los gases de efecto invernadero de la atmósfera, principalmente dió-

xido de carbono (CO2), la deforestación y la agricultura. La agricultura constituye al 

mismo tiempo un sumidero y una fuente de emisión de gases de efecto invernadero 

atmosféricos tales como el CO2, metano (CH4) y óxido nitroso (N2O). Así, las plantas 

pueden capturar CO2 de la atmósfera y emitirlo a la misma a través de la oxidación de 

la materia orgánica del suelo y mediante el uso de energía fósil. En el caso particular 

de las brásicas, éstas requieren grandes cantidades de fertilizantes nitrogenados para 

su óptimo desarrollo y, por tanto, su consumo energético es mayor comparado con 

otros cultivos como, por ejemplo, los cereales. Se ha demostrado que la descomposi-

ción de algunos cultivos de brásicas, como la coliflor emite altas concentraciones de 

N2O y amoníaco (NH3), como consecuencia de su alto contenido en nutrientes y agua, 

si bien esta emisión depende del tipo del suelo y de las prácticas de manejo de estos 

residuos vegetales (Net et al., 2016). Por ello, uno de los objetivos en los cultivos de 

brásicas para reducir las emisiones de gases de efecto invernadero debería centrarse 

en el aprovechamiento de los residuos. 

La tolerancia a estreses bióticos y abióticos involucra respuestas morfológicas, 

fisiológicas y bioquímicas, que permiten mantener procesos como la respiración, la 

fotosíntesis y el transporte de nutrientes. El cambio climático restringirá la disponibi-

lidad de los recursos y alterará las condiciones vitales para el crecimiento y el rendi-

miento de los cultivos, promoviendo así los cambios inducidos por el medio ambiente 

en los fenotipos. Además del aumento de la temperatura y de CO2, en un contexto de 

calentamiento global, se producirán cambios importantes en los patrones de precipi-

tación que llevarán al déficit hídrico del suelo, particularmente en aquellas regiones 
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áridas y semiáridas. Por todo ello, aunque se ha aceptado de forma general que un 

aumento del CO2 puede tener un efecto beneficioso en las plantas, es preciso tener 

en cuenta el efecto conjunto de dosis elevadas de CO2 con otros factores ambienta-

les como la temperatura, humedad, nutrientes, competencia planta-planta, plagas y 

enfermedades. Ante estas circunstancias, el estudio de las distintas respuestas de los 

cultivos de brásicas para afrontar condiciones ambientales adversas se ha convertido 

en un desafío importante, no sólo para conocer los mecanismos de adaptación de las 

plantas a entornos desfavorables, sino también para lograr una reducción de emisio-

nes de gases de efecto invernadero. En consecuencia, los futuros programas de mejora 

deberán tener en cuenta las interacciones entre los factores individuales de cambio 

climático y la forma en que éstos interfieren con la productividad y la calidad.

3. Objetivos de mejora

La mejora genética vegetal tiene como principal objetivo el desarrollo de nuevas 

variedades con características que presenten ventajas frente a las previamente exis-

tentes. Estas ventajas pueden ser de diversa naturaleza, como es el aumento de la 

producción, la adaptación a las demandas actuales del mercado, la resistencia a pla-

gas y enfermedades o la adaptación a condiciones ambientales adversas. En las últi-

mas décadas se ha producido un cambio en los criterios de selección utilizados por 

los mejoradores en los cultivos de brásicas. El rendimiento hortícola, que había sido el 

objetivo principal de los programas de mejora en cultivos hortícolas como la coliflor, 

repollo y brécol, o el rendimiento de aceite de semilla en el caso de cultivos oleagino-

sos como la colza, fueron desplazados por otras características como la uniformidad 

de los cultivos, el tamaño de las pellas y la calidad nutricional, en consonancia con las 

nuevas tendencias y estilo de vida de la sociedad actual. Sin embargo, la mejora de la 

resistencia a estreses bióticos y abióticos en estos cultivos ha sido menos relevante a 

pesar de su gran susceptibilidad a diferentes plagas y enfermedades, además de su fal-

ta de adaptación a condiciones ambientales desfavorables que afectan adversamente 

su crecimiento, desarrollo y producción.

En el contexto del cambio climático, es interesante señalar que un aumento de la 

concentración atmosférica de CO2 podría favorecer ‘a priori’ el crecimiento y la pro-

ducción vegetal al mejorar la eficiencia del proceso de fotosíntesis, pero la elevación 

conjunta del CO2 y la temperatura podría alterar profundamente el abanico de plagas 

y enfermedades aumentando su efecto adverso sobre las plantas cultivadas. Por otra 
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parte, es evidente que necesitaremos variedades cultivadas más resistentes al estrés 

abiótico para gestionar las transiciones climáticas; es decir, plantas más tolerantes a la 

sequía, a las temperaturas extremas y a la salinidad y acidez del suelo, objetivos sobre los 

que se han realizado ya avances notables en cultivos como el brécol, coliflor o el repollo. 

3.1. ESTRESES BIÓTICOS - INCIDENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO SOBRE LAS 
CONDICIONES DE ESTRÉS BIÓTICO QUE AFECTAN A LAS BRÁSICAS

Uno de los factores limitantes de la producción agrícola de los cultivos de brásicas 

a nivel mundial es su gran susceptibilidad frente a numerosas plagas y enfermedades. 

A pesar de su importancia, hay pocos estudios sobre el impacto del cambio climático 

sobre las plagas y enfermedades en estos cultivos. El aumento de la temperatura, la 

reducción de los recursos hídricos y el incremento de CO2 pueden incidir en la disper-

sión de insectos o plagas exóticas, promoviendo la aparición de nuevas plagas en áreas 

de cultivo donde hasta el momento no se habían detectado. Otros efectos del cambio 

climático, además de la aparición de nuevas plagas, son la reducción de poblaciones 

de insectos beneficiosos que actúan como reguladores naturales, la manifestación de 

plagas ocasionales como habituales, el incremento y/o reducción de plagas habituales 

y cambios en la dinámica de las plagas aumentando, por ejemplo, el número de gene-

raciones anuales. 

3.1.1. Plagas

Se pueden señalar como agentes perjudiciales que atacan los cultivos de brásicas 

en Europa insectos lepidópteros como la mariposa de la col (Pieris sp.), dípteros como 

la mosca de la col (Delia radicum), homópteros como la mosca blanca de la col (Aleyro-

des brassicae) o el pulgón (Brevicoryne brassicae), hemípteros como la chinche roja de 

las crucíferas (Eurydema ornatum), coleópteros como la falsa potra (Phyllotreta cruci-

ferae), además de caracoles y pájaros (Kirk, 1992; Cartea et al., 2010). En la Tabla 1 

se presentan las principales plagas de insectos que atacan los cultivos de brásicas, así 

como su distribución geográfica. Los insectos lepidópteros son las plagas que causan 

los mayores daños tanto en Europa como en América. En Europa predomina por su im-

portancia e incidencia la mariposa de la col que engloba las especies Pieris rapae y Pieris 

brassicae, la oruga nocturna de la col o Mamestra brassicae, la polilla de las crucíferas o 

Plutella xylostella y la mariposa gamma o Autographa gamma. En América, las principa-

les especies de lepidópteros son Mamestra configurata, Pieris rapae, Plutella xylostella y 

Trichoplusia ni. Estos insectos presentan, en general, dos generaciones anuales y una 
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gran capacidad de adaptación a diversas condiciones geográficas. Todas ellas son her-

bívoras, perforan las hojas de las que se alimentan dejando el producto inservible para 

su comercialización. 

Tabla 1. Principales plagas de insectos que atacan los cultivos de brásicas 

(basado en Kirk, 1992; Cartea et al., 2010).

Nombre común Nombre científico Familia Distribución

Orden Lepidoptera

Oruga nocturna de la col Mamestra brassicae Noctuidae Europa y Asia

Mariposa de la col Pieris rapae Pieridae Mundial

Mariposa de la col Pieris brassicae Pieridae Europa y Asia

Polilla de las crucíferas Plutella xylostella Plutellidae Mundial

Plusia, oruga medidora Autographa gamma Noctuidae Mundial

“Bertha armyworm” Mamestra configurata Noctuidae Norte América

Piral de las coles Evergestis forficalis Pyralidae Europa

Gusano medidor del repollo Trichoplusia ni Noctuidaee América y Europa

Noctua de las hortalizas Lacanobia oleracea Noctuidaee Europa y Asia

Orden Diptera

Mosca de la col Delia radicum Anthomyidae América y Europa

Orden Homoptera

Pulgón ceroso de las crucí-
feras

Brevicoryne brassicae Aphididae Mundial

Mosca blanca de la col Aleyrodes brassicae Aleyrodidae Sur EEUU y Europa

Orden Hemiptera

Chinche roja de las crucífe-
ras

Eurydema ornatum, E. 
oleraceum

Pentatomidae Mundial

Orden Coleoptera

Pulguilla de las crucíferas
Phyllotreta cruciferae, 
Psylliodes spp.

Chrysomelidae Mundial

Falsa potra de las crucíferas
Ceuthorrhynchus pleu-
rostigma

Curculionidae Mundial

Como se ha comentado previamente, las altas temperaturas y la ausencia de pre-

cipitaciones influyen directamente en la dinámica de poblaciones, incrementando la 

tasa de reproducción y la sobrevivencia de los insectos. Algunos estudios han demos-

trado, que bajo condiciones de sequía las plagas que más se ven favorecidas son aque-

llas denominadas invasoras. Se ha confirmado que insectos pertenecientes al orden 
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Hemiptera y Thysanoptera, tales como los chinches y trips, son los más beneficiados 

bajo estas condiciones, puesto que el aumento en la temperatura favorece su tasa re-

productiva. Reddy et al. (2004) observaron una tasa de crecimiento larvario negativa 

en condiciones de elevado CO2 en P. xylostella y Bezemer (1998) estudió el impacto de 

alto CO2 en el desarrollo de dos especies de áfidos, observando un comportamiento 

variable en función de la especie. Por ello, es necesario realizar estudios de monitori-

zación de las plagas para conocer su dinámica e incidencia, así como identificar nuevas 

plagas con el objetivo de realizar aplicaciones fitosanitarias y romper los ciclos de vida 

del insecto. Las plagas que atacan las brásicas son erráticas y fluctúan con las condi-

ciones ambientales. Con este fin, desde el año 2001 el grupo de Brásicas de la MBG 

está llevando a cabo un seguimiento de las plagas de lepidópteros que afectan los cul-

tivos de brásicas mediante el uso de trampas de feromonas sexuales y la realización de 

muestreos periódicos de plantas en parcelas experimentales. Las trampas de feromo-

nas sexuales permiten conocer el número de generaciones anuales de las principales 

especies de lepidópteros mientras que los muestreos periódicos de larvas en campo 

permiten además conocer la abundancia relativa de cada especie y determinar la evo-

lución de los daños causados por cada una de ellas (Cartea et al., 2009). Fruto de estos 

trabajos se ha podido identificar a las principales plagas de lepidópteros que afectan a 

los cultivos de brásicas, las cuales pertenecen a cinco especies: M. brassicae, P. xyloste-

lla, P. rapae, P. brassicae y A. gamma. Entre ellas, M. brassicae puede considerarse como la 

principal especie causante de los daños, seguida de P. rapae y P. xylostella, si bien todas 

ellas presentan una gran variabilidad interanual y entre localidades, debido a diferen-

tes factores ambientales, a los que se puede sumar la distribución espacial y temporal 

de los enemigos naturales. 

3.1.2. Enfermedades

Por otra parte, las brásicas se ven afectadas por una serie de enfermedades que ha-

cen que merme su producción y disminuya su calidad. Las enfermedades consideradas 

como las más importantes de las brásicas a nivel mundial son la podredumbre negra, 

causada por la bacteria Xanthomonas campestris pv. campestris (Pammel) Dowson, la 

potra o hernia de la col, causada por el hongo Plasmodiophora brassicae Wor, la podre-

dumbre gris, conocida como botrytis y causada por el hongo Botrytis cinerea (Pers).: Fr. 

y el oídio, causado por el hongo Erysiphe polygoni (DC.). En la Tabla 2 se presentan las 

principales enfermedades que atacan los cultivos de brásicas, así como su distribución 

geográfica. El control de las enfermedades se realiza mediante medidas culturales, el 

uso de fitoquímicos y la utilización de variedades resistentes. Entre las variedades lo-
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cales que se cultivan en una zona, es posible encontrar variedades resistentes o tole-

rantes a las enfermedades más importantes de esa área, simplemente por selección 

natural de genotipos resistentes a lo largo de generaciones. La colección de brásicas 

mantenida en la MBG constituye un reservorio de genes interesante como fuentes de 

resistencia a las principales enfermedades de las brásicas cultivadas y, por tanto, un 

material de partida útil para programas de mejora (Lema et al., 2012). 

Aunque las condiciones climáticas extremas son un factor determinante, no se ha 

demostrado una relación lineal entre temperatura y sequía con la aparición de nuevas 

enfermedades, por lo que resulta a priori complicado predecir el impacto del cambio 

climático en la incidencia de las enfermedades. El incremento previsto de la tempera-

tura en un futuro en combinación con otros factores de cambio climático, aumentará 

no solo la incidencia y los síntomas de las enfermedades, sino también su rango de dis-

tribución mundial y la respuesta de la planta huésped provocando que la resistencia 

del huésped sea menos efectiva.

Tabla 2. Principales enfermedades que atacan los cultivos de brásicas 

(basado en Tewari y Mithen, 1999; Cartea et al., 2010).

Nombre común Nombre científico Distribución

Bacterianas    

Agallas o tumores del cuello Agrobacterium tumefaciens Mundial

Enfermedades bacterianas de 
las hojas 

Pseudomonas spp., Erwinia sp. Mundial

Podredumbre negra Xanthomonas campestris pv. campestris Mundial

Mancha foliar Xanthomonas campestris pv. armoraciae Mundial

Fúngicas    

Roya blanca Albugo candida Mundial

Mancha negra Alternaria brassicae, A. brassicicola Mundial

Botrytis o podredumbre gris Botrytis cinerea Mundial

Oidio Erysiphe spp. Mundial

Fusariosis amarilla Fusarium oxysporum, F.conglutinans América, Europa

Pierna negra o “blackleg” Leptosphaeria maculans Mundial

Mancha angular Mycosphaerella brassicicola Mundial

Mildiu Peronospora parasitica, P.brassicae Mundial

Potra o hernia de la col Plasmodiophora brassicae Mundial

“White spot” Pseudocercosporella capsellae Mundial

Hongos del cuello o pie negro Rhizoctonia solani, Phoma lingam Mundial
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Nombre común Nombre científico Distribución

Podredumbre del tallo Sclerotinia sclerotiorum Mundial

Virosis Familia  

Virus del mosaico de la coliflor Caulimoviridae
Regiones 
templadas

Virus del mosaico del nabo Potyviridae Mundial

Virus del amarilleo de la 
remolacha

Luteoviridae 
Regiones 
templadas

Virus del mosaico amarillo del 
nabo

Tymoviridae Europa, Australia

“Turnip crinckle” Tombusviridae Mundial

Nematodos    

Nematodo del quiste de la col Heteroderidae Europa, USA, Asia

Nematodo de la raíz Meloidogynidae Mundial

Nematodo de las lesiones Pratylenchidae Mundial

3.2. ESTRÉS ABIÓTICO - INCIDENCIA DEL CAMBIO CLIMÁTICO SOBRE LAS CON-
DICIONES DE ESTRÉS ABIÓTICO QUE AFECTAN A LAS BRÁSICAS

3.2.1. Condiciones de alta temperatura 

Diferentes estudios han comprobado que una combinación de alta concentración 

de CO2 junto con una elevada temperatura del aire en la atmósfera puede tener un 

efecto desfavorable en los cultivos de brásicas. Así, los trabajos de Lee et al. (2009, 

2016) demostraron que, bajo estas condiciones, las hojas de la col kimchi y las de rába-

no sufrían modificaciones en su anatomía, y, en consecuencia, cambios adversos en los 

parámetros de intercambio gaseoso foliares. No sólo el crecimiento vegetativo sino 

también la etapa reproductiva se puede ver afectada por un aumento de CO2 y tem-

peratura. Así, en colza se ha visto que el rendimiento de semilla se redujo aproxima-

damente un 50% bajo condiciones de alta temperatura y CO2 en comparación con las 

condiciones ambientales favorables. Aunque se ha descrito una tolerancia diferente al 

estrés térmico dependiendo de la especie (Choi y otros, 2011; Oh y otros, 2015, Rodri-

guez y otros, 2015), puede afirmarse que, en líneas generales, las altas temperaturas 

producen un aumento de la tasa de transpiración y una disminución de la eficiencia 

fotosintética, lo cual conlleva a una disminución del uso eficiente del agua. 

3.2.2 Condiciones de sequía: eficiencia en el uso del agua 

Además del aumento de la temperatura y CO2, en un contexto de calentamien-

to global, la sequía supone también un factor interrelacionado que puede condicio-
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nar el crecimiento y la supervivencia de los cultivos de brásicas. La disponibilidad 

de agua es el factor más limitante para la productividad de los cultivos y ante la es-

casez prevista debido al cambio climático, el uso eficiente del agua (WUE) se con-

vierte en un parámetro clave y multifactorial como una oportunidad para mejorar 

los rendimientos de los cultivos. El WUE, definido como el carbono asimilado por 

unidad de agua gastada, debe implicar una distribución eficiente del carbono en la 

planta madura. Para ello, en condiciones limitantes de aporte hídrico, las plantas 

deben fijar el carbono con la máxima eficiencia y evitar la transpiración excesiva, 

al mismo tiempo que deben maximizar la captación de agua del suelo. Se sabe que 

el aumento del CO2 atmosférico normalmente aumenta el crecimiento de la plan-

ta al mejorar la fotosíntesis incrementando el WUE como consecuencia del cierre 

parcial de los estomas (Mishra et al., 1999).

Se han atribuido diferentes mecanismos a la capacidad de los cultivos de brási-

cas para hacer frente al estrés hídrico bajo alta concentración de CO2. Entre ellos 

se encuentran una mayor osmorregulación o una alta capacidad fotosintética (Mi-

shra et al., 1999). Además, se ha observado que un nivel elevado de CO2 puede me-

jorar los efectos adversos de la sequía en plantas de B. juncea a través de cambios 

anatómicos en las hojas. Estas funciones no siempre son óptimas y las estrategias 

para hacer frente al estrés hídrico como el ajuste osmótico resultan en una reduc-

ción del crecimiento de la planta. Palmer et al. (2012) demostraron que la produc-

ción de osmolitos en brásicas responsables de este proceso de ajuste osmótico de-

pende del genotipo. Además, esta variabilidad genética natural puede usarse para 

seleccionar germoplasma e identificar los genotipos más adaptados. En B. rapa, se 

encontraron diferencias entre variedades en la respuesta del WUE a condiciones 

de sequía, de modo que los genotipos con mayor incremento en el WUE tuvieron el 

mayor índice de biomasa (Edwards et al., 2012) y los convierte en genotipos útiles 

para los programas de mejora. Características anatómicas (estomáticas, del tejido 

vascular o del mesófilo), pueden influir también en la resistencia a la pérdida de 

agua a través del proceso de transpiración (Vogg et al., 2004) de modo que se han 

propuesto varias estrategias para mejorar el WUE en la planta, a partir del estudio 

de la composición de ceras cuticulares, el control de la conductancia estomática 

(gs), la capacidad fotosintética intrínseca del cloroplasto o el aumento de la con-

ductancia del mesófilo (gm) (Gago et al., 2014). En este caso de la conductancia del 

mesófilo, es importante tener en cuenta el control por las acuaporinas, que pueden 

regular el intercambio de CO2 en el cloroplasto, la conductancia hidráulica de las 

hojas y la respuesta a la sequía (Lu et al., 2016).
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3.2.2. Condiciones de salinidad 

La salinidad es uno de los factores limitantes más importantes para la producción 

de los cultivos. Bajo una atmósfera de CO2 incrementada, el efecto adverso del es-

trés salino en la fotosíntesis puede compensarse mediante ajustes osmóticos más al-

tos o una recuperación de las relaciones hídricas (Zaghdoud et al., 2013; 2016) con la 

subsiguiente compensación del rendimiento perdido y la mejora de la tolerancia a la 

salinidad del cultivo. Sin embargo, aunque algunos estudios se han centrado en los me-

canismos de adaptación a la combinación de salinidad y elevado CO2 para diferentes 

especies, pocos estudios han considerado las propiedades relacionadas con la calidad 

del cultivo y su capacidad antioxidante. Este hecho es de particular importancia en el 

caso de las especies de brásicas, donde los glucosinolatos (GS), compuestos bioactivos 

nitroso-azufrados derivados del metabolismo secundario, están involucrados en el sis-

tema de defensa de la planta contra factores de estrés biótico.

El efecto beneficioso del elevado CO2 sobre el metabolismo del azufre se descri-

bió en dos variedades de brécol cuando las plantas se cultivaron bajo estrés salino, 

señalando la importancia del genotipo en la respuesta (Rodríguez-Hernández et al., 

2014). Mientras que en la variedad ‘Naxos’ se observó un aumento del metabolismo 

del azufre inducido por CO2 para favorecer una respuesta antioxidante con la forma-

ción de glutatión, en la variedad ‘Viola’, el metabolismo del azufre promovió significa-

tivamente un aumento de los GS alifáticos. Así, el control de las enzimas involucradas 

en el metabolismo del azufre puede resultar una herramienta eficaz para la planta para 

regular el cruce de respuestas entre el estrés abiótico y biótico en condiciones de con-

tenidos elevados de CO2. Otra consideración importante para los cultivos de brásicas 

en la interacción entre la salinidad del suelo combinada con futuras concentraciones 

de CO2, será su capacidad de adquisición de nutrientes y los requisitos de fertiliza-

ción, especialmente de fertilización nitrogenada, ya que en el caso de las brásicas este 

tipo de fertilización está considerada como uno de los factores más importantes para 

su producción y consumo.

3.2.3. Condiciones de deficiencia o exceso de nutrientes 

El incremento de los periodos de escasez de agua y la necesidad de una reducción 

del uso de fertilizantes para una agricultura sostenible, hace imprescindible mejorar 

tanto la tolerancia a la deshidratación como la eficiencia en el uso de nutrientes. La efi-

ciencia en el uso de nutrientes (NUE) se ha considerado como la capacidad del cultivo 

para absorber y utilizar los nutrientes bajo diferentes condiciones ambientales. Puede 
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expresarse como la biomasa o el rendimiento producido por unidad de un nutriente 

particular disponible para la planta. En los últimos años el cambio climático ha agrava-

do el desequilibrio de nutrientes en las plantas, especialmente en nitrógeno, fósforo y 

potasio, mientras que también se ha observado una deficiencia de los micronutrientes 

en suelos. Estos cambios han influido en la fisiología y morfología de la raíz, así como en 

los mecanismos moleculares de absorción de nutrientes por parte de la planta. 

De manera similar al WUE, el NUE está influenciado por las características anató-

micas de las raíces y este parámetro podría ser un criterio válido para la selección de 

genotipos óptimos que aumenten el NUE en futuros programas de mejora. En B. napus 

se ha descrito que una disminución de la capacidad de secuestrar nitrógeno en las va-

cuolas de la raíz fue decisiva para mejorar su transporte a la parte aérea aumentando 

el NUE (Han et al., 2016). Además, en esta misma especie se han observado diferencias 

anatómicas foliares que condicionan la conductancia del mesófilo y la fotosíntesis bajo 

deficiencia de potasio la cual aumentó la distancia entre la pared celular y el cloroplas-

to incrementando la resistencia a la difusión de CO2 (Lu et al., 2016). Se han realizado 

diferentes estudios para explorar la variación genética para el NUE en brásicas. Esto 

es de particular importancia en las crucíferas oleaginosas, como la colza, ampliamente 

cultivada en todo el mundo, que presentan una baja eficiencia del uso de nitrógeno 

debido a la escasa movilización de este elemento (Bouchet et al., 2016). Además, en 

estas formas oleaginosas, el NUE está condicionado por la tasa, fuente y método de 

aplicación de fertilizantes nitrogenados, con importantes consecuencias en las pro-

piedades de las semillas y la calidad del aceite. En diferentes estudios con variedades 

de mostazas, repollo blanco y col rizada se ha demostrado además que el uso eficiente 

de nutrientes (NUE) y, en particular la eficiencia de azufre y nitrógeno, puede mejorar 

con un manejo agrícola apropiado, teniendo en cuenta las propiedades del suelo y los 

momentos óptimos de incorporación de nutrientes (Rathore et al., 2014).

3.3. CALIDAD

La calidad de las brásicas, y la variedad de usos de sus productos está relacionada 

principalmente con dos componentes característicos de este grupo de especies: los 

GS presentes en todas las partes de la planta, y los ácidos grasos (en particular el ácido 

erúcico) presente en el aceite de las semillas (Rosa, 1999). Resulta evidente que cono-

cimiento del impacto del cambio climático, en particular el aumento de la temperatura, 

el estrés hídrico, cambio en regímenes de lluvia y el aumento de los niveles de CO2 so-

bre los órganos cosechables y sobre los compuestos responsables del componente de 
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la calidad objeto de estudio, ayudará a desarrollar los objetivos y programas de mejora 

adecuados para cada especie de brásicas considerada.

3.3.1. Rendimiento y calidad oleo-proteaginosa. Aceite y ácidos grasos.

Las semillas de las distintas especies de brásicas tienen entre el 38 y el 44% de acei-

te, siendo el aumento del contenido en aceite de la semilla uno de los objetivos princi-

pales en la mejora de estas especies, ya que alrededor del 80% del valor de la semilla 

es debido al aceite y el 20% restante a la harina desengrasada residual. La harina resi-

dual (torta proteica), de gran utilidad en alimentación animal contiene del 38 al 46% de 

proteína, con una composición de aminoácidos esenciales muy equilibrada, superior a 

la proteína de otras oleaginosas y a la de los cereales. Los lípidos más abundantes en 

las semillas de las brásicas son los triglicéridos que se acumulan como productos de 

reserva y constituyen la fuente comercial de aceite. Las propiedades físicas, químicas y 

nutricionales del aceite dependen de su composición en ácidos grasos y de la situación 

de éstos en el triglicérido. 

Con vistas a satisfacer la creciente demanda de aceites vegetales para uso alimen-

tario e industrial es necesario establecer las condiciones que permitan optimizar la 

producción de aceite en la semilla y conseguir aceites con la composición de ácidos 

grasos adecuada al uso alimentario o no alimentario al que se destine en un escenario 

de cambio climático. Las condiciones de estrés y las precipitaciones erráticas pueden 

reducir la duración de receptividad del estigma y la visita de los polinizadores con con-

secuencias negativas para producción de semillas (Maity y Pramanik, 2013), así como 

la germinación en la vaina de granos fisiológicamente maduros (Maity et al., 2016). 

Dependiendo de las condiciones edafoclimáticas será necesario seleccionar las espe-

cies de brásicas a cultivar dando preferencia a las que sean más tolerantes al estrés 

hídrico y a las que sean más productivas en condiciones de ausencia de polinizadores. 

Estudios agronómicos realizados en nuestro país a partir de los años 80 han puesto de 

manifiesto la excelente adaptación de B. carinata a las condiciones de estrés hídrico 

del secano andaluz, con rendimientos en semilla y aceite superiores a los de B. juncea 

y B. napus (Fereres et al., 1983). Se ha comprobado que los factores ambientales que 

modifican el contenido en aceite, así como su contenido en ácidos grasos en la semilla, 

actúan en sentido contrario sobre el contenido en proteína. En general, el aumento 

de temperatura durante la formación de las semillas aumenta el contenido en proteí-

na y disminuye el contenido total de aceite, posiblemente debido a un aumento en la 

biodisponibilidad del nitrógeno. El aumento de la temperatura también influye en la 
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biosíntesis de ácidos grasos disminuyendo la actividad de las enzimas desaturasas, lo 

que provoca el aumento de la concentración de ácido oleico y la disminución de las 

concentraciones de los ácidos linoleico y linolénico. Por otro lado, en variedades de 

B. napus se ha observado que la síntesis de ácido erúcico a partir de la elongación del 

ácido oleico se ve favorecida en condiciones de baja temperatura (Schulte et al., 2013).

3.3.2. Calidad hortícola-Glucosinolatos.

Los cultivos hortícolas de brásicas comparten con otros productos hortícolas pro-

piedades nutricionales tales como un bajo contenido en grasas y proteína, junto con un 

alto contenido en agua, fibras, minerales y oligoelementos, destacando en particular 

por su alto contenido en potasio, calcio y magnesio (Obregon, 2016). Lo que diferencia 

a las brásicas de otros productos hortícolas, y es el componente fundamental de su ca-

lidad organoléptica y nutracéutica, es su contenido en GS. Son productos del metabo-

lismo secundario y, en función del aminoácido del que derivan, se pueden clasificar en 

alifáticos (derivados de la metionina), indólicos (derivados del triptófano) y aromáticos 

(derivados de la fenilalanina). Este grupo de fitoquímicos se presentan exclusivamente 

en plantas del orden Capparales y son particularmente abundantes en la familia Bras-

sicaceae, desempeñando un papel importante en el sistema de defensa de la planta y 

como fuente de azufre. 

Hay que señalar que existe una gran variabilidad tanto en el contenido total como 

en el perfil de GS entre las distintas especies de brásicas, variando en función del es-

tado fenológico de la planta. También se han encontrado diferencias en el contenido 

en GS entre distintos genotipos de la misma especie, así como la existencia de dife-

rencias en las proporciones relativas de los distintos GS en los distintos tejidos de la 

misma planta (Cartea y Velasco, 2008). Los productos resultantes de la hidrólisis de 

los GS (isotiocianatos) son los responsables de las propiedades organolépticas, nutri-

tivas y medicinales de las plantas que los producen, así como de la utilización de este 

grupo de especies por el hombre y los animales. Los isotiocianatos tienen un efecto 

destacado sobre la palatabilidad del producto por el sabor amostazado y picante que 

proporcionan, actúan como repelentes para determinados insectos y como atrayentes 

para otros (Giamoustaris y Mithen, 1995). También se han demostrado las propieda-

des antifúngicas y antibacterianas de los isotiocianatos (Ríos et al., 2016). En cuanto 

a salud humana, a mediados de los 90, el Dr. Talalay y su grupo en el John Hopkins pu-

sieron en evidencia la asociación entre el consumo de brásicas y la reducción de la inci-

dencia del cáncer en los humanos (Talalay y Zhang, 1996). También se ha demostrado 
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el efecto quimiopreventivo de diferentes especies de brásicas debido al efecto de los 

isotiocianatos de distintos tipos de GS sobre la inhibición del crecimiento de distintos 

cultivos tumorales (Traka y Mithen, 2009; Lozano-Baena et al., 2015). Los mecanismos 

que explican la actividad anticarcinogénica de los productos de degradación de los GS, 

relacionan a estos productos con el aumento de la actividad de enzimas responsables 

de la detoxificación xenobiótica así como con la estimulación de la apoptosis y necrosis 

de células tumorales humanas (Johnson et al., 2016).

El impacto de una atmósfera enriquecida en CO2 sobre la acumulación de GSL se 

ha evaluado en varias especies de brásicas. Karowe et al. (1997) encontraron que el 

contenido en GS no se modificó en condiciones de alto CO2 en cultivos de B. rapa y 

Raphanus, mientras que el contenido disminuyó en B. juncea. En cambio, Schonhof et al. 

(2007a) observaron que el contenido en GS incrementaba en condiciones de atmósfe-

ras enriquecidas en CO2 en cultivos de brécol y col rizada. Se ha demostrado que tanto 

el estrés salino como el estrés hídrico aumentan la concentración en GS en diferentes 

especies de brásicas. Otros estudios no han encontrado diferencias o bien cambios 

muy leves en el contenido de GS entre plantas control y cultivadas bajo elevados ni-

veles de CO2. En brécol, el aumento de la temperatura en condiciones de baja radia-

ción aumentó el contenido en GS alifáticos y ácido ascórbico y disminuyó el contenido 

en GS indólicos (Schonhof et al., 2007a). Resultados similares obtuvieron Guo et al. 

(2016) en condiciones de estrés térmico e hipoxia en brotes de brécol. También se ha 

demostrado la interacción entre la concentración del CO2 atmosférico y el contenido 

en GS en brécol, aumentando el contenido en glucorafanina (relacionado con la activi-

dad anticarcinogénica del brécol) y en glucoiberina, con una reducción simultánea en 

el contenido en los GS indólicos (Schonhof et al., 2007b). 

4. Biotecnología en la mejora genética de plantas

A los retos tradicionales basados en el incremento de la producción agrícola y en la 

práctica de una agricultura más compatible con el medio ambiente, hay que añadirles 

ahora otros desafíos que están surgiendo como consecuencia del cambio climático y 

ante el cual es preciso adoptar medidas urgentes de prevención y adaptación. Estos 

nuevos retos van a implicar indudablemente una mayor adaptación de los cultivos a 

nuevas condiciones medioambientales y el desarrollo de nuevas tecnologías aplicadas 

a la producción agrícola. Comprender cómo se van a adaptar las plantas de brásicas a 

estos cambios sigue siendo un reto. En las últimas décadas se han invertido esfuerzos 
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importantes que han llevado a la selección de variedades de brásicas con mayor pro-

ducción y resistencia a sequía, salinidad, temperaturas extremas, plagas y enfermeda-

des. En este contexto, son cada vez más necesarios los programas de mejora genética 

y la aplicación de todas las herramientas biotecnológicas disponibles en el desarrollo 

de variedades con resistencia y/o tolerancia a las nuevas condiciones medioambien-

tales. Un enfoque multidisciplinar que suponga el trabajo conjunto de mejoradores, 

biotecnólogos y biólogos moleculares supone la estrategia ideal para el desarrollo de 

nuevas variedades.

La familia de las crucíferas es genéticamente muy diversa ofreciendo un pool ge-

nético de gran potencial para el desarrollo de nuevas variedades adaptadas a condi-

ciones ambientales inciertas asociadas con el cambio climático. En mejora genética 

clásica, la introgresión de caracteres de interés se lleva a cabo mediante retrocru-

zamientos durante muchas generaciones, lo que supone años de largos procesos 

de cruzamientos y selección. Hoy en día, y gracias a nuevas e innovadoras técnicas 

englobadas en lo que se conoce como la biotecnología de plantas, los mejoradores 

de plantas disponen de valiosísimas herramientas para acelerar el proceso de me-

jora. La manipulación del genoma y la producción de plantas genéticamente modi-

ficadas, en lugar de la mejora clásica, pueden convertirse en una vía más eficiente 

para producir cultivos de brásicas resistentes al cambio climático. Entre las técnicas 

más novedosas y controvertidas, encontramos aquellas basadas en el ADN recom-

binante, que permiten la identificación, aislamiento y alteración de genes, así como 

su re-introducción en otros organismos para producir variedades transgénicas con 

las características deseadas. La transformación genética y el descubrimiento recien-

te de algunos de los principales mecanismos moleculares del ARN de interferencia 

(ARNi) han aportado un gran valor en estudios de genómica funcional y en el de-

sarrollo de nuevas variedades de brásicas con alto valor añadido. Así, por ejemplo, 

se han obtenido plantas transgénicas de diferentes cultivos de brásicas (rutabaga, 

colza y repollo) resistentes a las plagas de lepidópteros, P. xylostella y P. rapae (Wang 

et al., 2014) y líneas transgénicas de mostaza, repollo chino y colza con resistencia a 

diversas enfermedades fúngicas.

El uso de la ingeniería genética y las herramientas genómicas ha permitido la iden-

tificación e incorporación de genes para mejorar la tolerancia a condiciones ambien-

tales adversas. En la última década se han obtenido, mediante modificación genética 

variedades de B. juncea, B. oleracea, B. rapa y B. napus tolerantes a la salinidad y altas 

temperaturas. Así, diferentes autores han logrado líneas transgénicas de brécol tole-
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rantes a condiciones de alta temperatura, demostrando que las plantas transgénicas 

pueden sobrevivir y desarrollarse a temperaturas de 34 ºC. Prasad et al. (2000) obtu-

vieron mediante transgénesis plantas de B. juncea con una mayor germinación y desa-

rrollo en condiciones de alta salinidad respecto a las plantas control. Recientemente, 

Rai et al. (2015) identificaron un gen en B. juncea que permite aumentar la tolerancia a 

la deshidratación y al estrés salino en plantas transgénicas de Arabidopsis. Las plantas 

transgénicas que sobreexpresaban el gen ERD4 mostraron una mayor tolerancia a la 

deshidratación, mientras que las plantas con el gen silenciado eran más susceptibles 

en comparación con las plantas no modificadas sometidas a los mismos tipos de estrés. 

Se han identificado diversos mecanismos moleculares en la respuesta a estreses 

múltiples en los principales cultivos de brásicas. Esta respuesta suele ir acompañada 

de cambios a nivel de transcriptoma, proteoma y metaboloma. De este modo, las tec-

nologías ‘ómicas’ se han convertido en herramientas clave en la mejora genética vege-

tal por la potencialidad que presentan, tanto en el campo de la investigación básica, en 

el mapeo de genes y la identificación de marcadores moleculares, como en la identifi-

cación de funciones y rutas metabólicas implicadas en la respuesta fisiológica frente 

a estrés bióticos y abióticos. Los aportes de la metabolómica al estudio de relaciones 

huésped-patógeno han sido útiles para identificar cambios metabólicos asociados a la 

respuesta al patógeno. Recientemente, Tortosa et al. (2018) aplicaron estas técnicas 

en la identificación de metabolitos responsables de la defensa de plantas de B. oleracea 

a la en la respuesta al patógeno Xanthomonas campestris pv. campestris.

5.	Recursos	fitogenéticos	y	especies	silvestres	relacionadas	para	
su uso en la mejora Genética

Es sabido que la disponibilidad de material de partida con interesantes caracte-

rísticas es crucial para el inicio de cualquier programa de mejora. Gracias a la labor 

de prospección, caracterización y conservación, se dispone de variedades de brásicas 

adaptadas a diversas condiciones climáticas, que las convierten en fuentes de genes 

útiles para la producción de nuevos cultivares. En estudios realizados en la MBG se 

han identificado variedades en las colecciones de B. oleracea, B. rapa y B. napus con-

servadas en el banco de germoplasma de la MBG con un cierto grado de resistencia a 

la infección por la bacteria Xanthomonas campestris (Lema et al., 2012). Así mismo, se 

comprobó que algunas variedades locales de repollo mostraban resistencia tras infes-

tación artificial con larvas de M. brassicae (Cartea et al., 2010), por lo que se comen-
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zaron programas de selección y se iniciaron estudios para conocer los mecanismos 

de resistencia (antixenosis y antibiosis) implicados en la misma. Además, se estudió 

el comportamiento de diferentes variedades locales de B. oleracea frente al estrés por 

calor. Se evaluaron distintos aspectos morfológicos y bioquímicos y se encontraron 

variedades que podrían ser usadas en futuros programas de mejora por su tolerancia a 

altas temperaturas (Rodríguez et al., 2014). 

La creciente demanda de germoplasma resiliente frente al cambio climático supone 

un desafío para los bancos de germoplasma y una oportunidad para impulsar un mayor 

uso de estas colecciones. En este sentido, las especies silvestres podrían desempeñar 

un papel fundamental ya que ellas sirven como un reservorio de genes a partir del cual 

se pueden desarrollar cultivos más resistentes y productivos. En las últimas décadas 

se ha llevado a cabo un esfuerzo notorio en la búsqueda y recolección de parientes 

silvestres de los cultivos como fuente de genes y caracteres de interés como respuesta 

a las necesidades y nuevos problemas que la producción agraria ha de afrontar ante el 

cambio climático. La familia de las crucíferas no fue una excepción; de hecho, la reco-

lección y conservación de especies silvestres de esta familia de plantas fue una prio-

ridad durante la década de los años 70. El material recolectado se conserva en ban-

cos de germoplasma que también son responsables del mantenimiento, regeneración 

y caracterización de sus colecciones. Un estudio de los bancos de germoplasma que, 

a nivel mundial, albergan colecciones de especies cultivadas y silvestres de brásicas 

puede verse en Boukema y van Hintum (1999). La mayor parte de las accesiones se en-

cuentran en bancos de germoplasma europeos (41%) y orientales (41%) y las especies 

silvestres identificadas (la mayoría pertenecientes al grupo oleracea) representan no 

más del 1% del total de accesiones almacenadas. A partir de 1991, y de acuerdo con las 

directrices del Brassica Working Group, perteneciente al European Cooperative Pro-

gramme for Plant Genetic Resources (ECP/GR) se ha encargado al Centre for Genetic 

Resources (CGN, Paises Bajos) la creación y mantenimiento de una base de datos del 

germoplasma de Brassica que se encuentra almacenado en los países miembros, de 

los que España forma parte. Esta base de datos puede consultarse gratuitamente en: 

http://ecpgr.cgn.wur.nl/Brasedb/default.htm.

En España, la colección más importante de crucíferas silvestres se conserva en el 

banco de germoplasma de la ETSIA de la UPM, denominado ‘Banco César Gómez-Cam-

po’ en honor a su fundador (http://www.bancodegermoplasma.upm.es/). La colección 

abarca más de 100 géneros diferentes de la familia. Incluyendo géneros de importan-

cia económica como Raphanus (rábano), Eruca (rúcula), Lepidium (mastuerzos o berros), 

Nasturtium (berros de agua), Wasabia (wasabi), entre otros. Este germoplasma ha sido 
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ampliamente distribuido por todo el mundo y los resultados de las investigaciones 

realizadas con el mismo han sido resumidos en Gómez-Campo (2007). Algunas de las 

entradas de este banco han sido evaluadas para componentes de calidad en el IAS, ha-

biéndose encontrado una gran variabilidad cuantitativa y cualitativa respecto al con-

tenido en GS de sus partes verdes, lo que indica su potencial como nuevos cultivos con 

propiedades nutracéuticas (Tabla 3). 

Tabla 3. Contenido en glucosinolatos (µmoles/g materia seca) en hojas de entradas del Banco de 

Germoplasma ‘César Gómez Campo’ cultivadas en el Instituto de Agricultura Sostenible.

Especie Total A
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Eruca vesicaria 34,1 19,6 12,6 1,6 0,3

Eruca sativa 41,6 22,3 12,0 7,0 0,3

Erucastrum 
virgatum

56,7 28,7 16,7 11,1 0,3

Brassica 
macrocarpa

127,0 0,2 123,6 1,5 1,3 0,2 0,3

Brassica villosa 
subs. tinei

78,8 24,5 16,8 25,2 0,5 10,9 0,9

Brassica villosa 
subs. bivoniana

118,6 0,4 39,9 71,9 2,3 2,1 1,9

Sinapis 
pubescens

114,4 112,1 1,3 1,1

PRO= progoitrina; SIN= sinigrina; GRA=glucorafanina; GNA=gluconapina; GSAT=glucosativina; 

GBN= glucobrasicanapina; GER= glucoerucina; SBN= sinalbina; GBS= glucobrasicina; NGBS= neo-

glucobrassicina.

Las especies silvestres del género Brassica (B. rupestris, B. villosa, B. macrocarpa, B. 

insularis y B. incana, entre otras), conocidas como n=9 por su dotación cromosómica han 

demostrado ser fuentes de genes útiles para la mejora agronómica y/o nutricional de 

los cultivos de brásicas hortícolas y oleaginosos (Warwick et al., 2000). De ahí, que ha-

yan sido ampliamente utilizadas en programas de mejora como fuentes de alelos élite 
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donantes de importantes caracteres cuantitativos, como el rendimiento, la resistencia 

a enfermedades y plagas, la tolerancia a estreses abióticos (frío, salinidad y sequía) y 

como componentes de calidad (aceites semillas y GS). A modo de ejemplo se puede 

mencionar el trabajo de Branca y Cartea (2011), que en una revisión de las especies 

silvestres emparentadas con B. oleracea citan, entre otras, a B. incana como donante de 

genes de resistencia a la marchitez por Verticillium, a B. insularis como una fuente de 

resistencia a la enfermedad de la pierna negra que ataca a los cultivos de colza mayori-

tariamente y a B. villosa y B. incana, como donantes de resistencia al pulgón ceroso de las 

crucíferas, mosca blanca y al díptero de la mosca de la col, plagas muy frecuentas en las 

formas hortícolas (Ellis et al., 1999). Por otro lado, el estudio de 38 coenoespecies del 

grupo n=9 como fuente de resistencia a Alternaria brassicae ha permitido identificar 8 

especies totalmente resistentes y 12 moderadamente resistentes (Sharma et al., 2002). 

Warwick et al. (2000) publicaron una guía de germoplasma silvestre de brásicas, la cual 

proporciona información muy útil sobre su hábito de crecimiento, número de cromoso-

mas, distribución geográfica, calidad nutricional y diversos caracteres agronómicos de 

interés. No obstante, y a pesar de los esfuerzos llevados a cabo en las últimas décadas, 

la mejora vegetal no ha conseguido un control genético satisfactorio de patógenos y 

enfermedades mediante la utilización de las especies silvestres de Brassica. Ello se debe 

principalmente a la ausencia de fuentes de resistencia para la mayoría de las enferme-

dades (Tewari y Mithen, 1999) y plagas más importantes (Earle et al., 2004). Además, es 

preciso tener en cuenta que muchas de las especies silvestres de brásicas son sexual-

mente incompatibles con las especies cultivadas haciendo muy difícil la transferencia 

de genes útiles presentes en el pool silvestre. Gracias a los avances en biología celular 

como el rescate de embriones, la fusión de protoplastos o la transformación genética, 

se ha superado en muchos casos esta incompatibilidad sexual, facilitándose así la trans-

ferencia de genes deseables y la clonación y manipulación de estos genes.
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GRANADO, HIGUERA Y CAQUI

1. Granado

1.1. INTRODUCCIÓN

El granado (Punica granatum L.) es un frutal apreciado por las diferentes civilizacio-

nes desde antiguo, muy interesante para muchas regiones del mundo y que durante los 

últimos años está experimentando un importantísimo desarrollo, tanto por el aumen-

to de plantaciones en todo el mundo como por la importancia que los investigadores y 

la sociedad ha dado a sus propiedades como alimento funcional y para la prevención y 

curación de enfermedades. Las investigaciones sobre sus propiedades y usos han des-

pertado un renovado interés por la investigación agronómica y la obtención de nuevas 

variedades que permitan ampliar el calendario de recolección y mejoren las caracte-

rísticas de sus frutos en aquellos aspectos más valorados. También se ha desarrollado 

una nueva industria para su aprovechamiento, destacando la obtención de zumos, la 

obtención de aceites y extractos para diferentes usos, aunque su principal uso sigue 

siendo el consumo en fresco.

Este frutal es capaz de adaptarse a diferentes tipos de suelos y climas, tolerando 

el uso de aguas de mala calidad agronómica, a la vez que tiene menos necesidades hí-

dricas que otros cultivos, razones por lo que ha sido tradicionalmente cultivado en re-

giones áridas. En los últimos años ha sido capaz, gracias a su rentabilidad, de traspasar 

las fronteras de estas zonas para ocupar otros con mejores recursos de suelo y agua, 

compitiendo con otros frutales tradicionalmente más importantes, como los cítricos.

1.2. CAMBIO CLIMÁTICO: EFECTOS ACTUALES Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

A lo largo de la historia han tenido lugar variaciones climáticas, sin embargo, en 

las últimas décadas estos cambios han sufrido una aceleración respecto al ritmo con 

el que normalmente ocurrían. Esta fluctuación del clima está afectando sobre todo al 

régimen de temperaturas y de precipitaciones, por lo tanto, la agricultura resulta, en 

general, muy vulnerable. No en vano se estima que el incremento de la temperatura 

para el año 2100 será de entre 1,1 y 4ºC (IPCC, 2017), lo que puede suponer graves 

problemas para la producción agrícola. En estas condiciones se necesitarán cultivos 
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con demostrada capacidad de adaptación a una amplia gama de condiciones de pro-

ducción, entre las que se incluyan altas temperaturas y recursos hídricos escasos y de 

calidad muy variable. 

El cultivo del granado no es ajeno a esta situación, resultando también afectado por 

este cambio, sin embargo, esta especie presenta una rusticidad que le facilita cierta fle-

xibilidad para adaptarse a escenarios con aumento de la temperatura y escasez de recur-

sos hídricos. En general, suelen analizarse los efectos que provoca el cambio climático de 

forma individual, pero realmente son varios los factores ambientales que de forma con-

junta e interactiva terminan influyendo en la expresión vegetativa y en el potencial pro-

ductivo de los cultivos. Así, estas condiciones de mayor temperatura y menores precipi-

taciones, generan un mayor diferencial de presión de vapor en la superficie foliar, lo que 

conlleva una mayor evapotranspiración que originará situaciones de estrés abiótico más 

intensas que las actuales, lo que también afectará al cultivo del granado. Sin embargo, 

aunque en condiciones de elevado estrés hídrico los árboles de esta especie pueden vivir 

y mostrar desarrollo vegetativo, se muestra vulnerable en algunos estados fenológicos, 

así durante el crecimiento y desarrollo del fruto este tipo de estrés favorecerá de forma 

muy notable el incremento del rajado de los frutos, así como del asolado o “albardado” 

de éstos. Las necesidades hídricas del granado son inferiores a las que presentan otras 

especies leñosas, como por ejemplo los cítricos, por lo que ante un escenario de falta de 

recursos hídricos esta especie es medioambientalmente más sostenible que otras. 

El cambio climático conlleva escasez de precipitaciones, pero también irregulari-

dad de las mismas, siendo frecuente en el Sureste y Levante de España el fenómeno 

meteorológico de gota fría, en el que una parte importante de la precipitación anual 

se concentra en unos pocos días, ocasionando inundaciones y encharcamiento en mu-

chas parcelas dedicadas al cultivo del granado. Dada la sensibilidad que presenta este 

cultivo a la asfixia radicular, esta situación (especialmente en suelos pesados) afecta 

negativamente a las relaciones hídricas, parámetros de intercambio gaseoso, activi-

dad fotosintética y biomasa seca total (Olmo et al., 2017). Además, en estas condicio-

nes se facilita la aparición de enfermedades en el cuello y raíz de los árboles, que pue-

den llegar a producir la muerte de la planta.

Las causas que están influyendo en el cambio climático también generan un incre-

mento de los niveles de CO2 en el ambiente, lo que en principio puede favorecer el 

crecimiento del granado en condiciones no estresantes, sin embargo, esto debería ser 

comprobado experimentalmente, ya que la respuesta del granado bajo situaciones de 

estrés (elevadas temperaturas y falta de agua) podría ser distinta.
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El incremento de la temperatura favorecerá periodos de actividad vegetativa más 

largos, lo que supone periodos de reposo invernal más cortos. Debido a las bajas exi-

gencias en frio que presenta el granado, dependiendo de la zona del mundo en el que 

se cultive podría verse o no afectado. En cualquier caso se verá afectada su fenología, 

acortándose los estados fenológicos que tienen lugar durante el periodo de actividad 

vegetativa, ello supondrá, en general, en las diferentes variedades de granado, mayor 

precocidad en cuanto a las fechas de floración y recolección de la fruta. Esto obligará 

a los productores a elegir aquellas variedades que presenten un patrón fenológico ca-

paz de adaptarse a las nuevas condiciones climáticas, y que satisfagan las exigencias 

de los consumidores. Así, en otras especies como el manzano, se han propuesto mode-

los de predicción de la fenología, ya que el momento del desarrollo de determinados 

estados fenológicos es fundamental para comprender como las plantas responden al 

cambio del clima (Yun et al., 2017).

El cambio climático ocasionará, no solamente un aumento de diferentes estreses abió-

ticos claves para la producción del granado (salinización del suelo, asfixia radicular por 

episodios de lluvias torrenciales, deterioro de la calidad del agua y de la erosión del sue-

lo), sino también una mayor presión por factores bióticos, como la introducción de plagas 

y enfermedades favorecidas por esas nuevas condiciones ambientales, modificación del 

comportamiento, tanto de las actuales plagas y enfermedades, como de sus depredadores 

naturales, lo que puede originar nuevos escenarios desconocidos hasta ahora.

Para afrontar esta nueva realidad resultará de vital importancia disponer de bancos 

de germoplasma de granado con la suficiente variabilidad genética, que nos permita 

obtener el material vegetal más apto para producir en este nuevo escenario climático, 

permitiendo adaptar las variedades a las condiciones climáticas cambiantes. También 

resultarán imprescindibles los avances en genómica, que sienten las bases para una 

rápida identificación de los genes implicados en los rasgos agronómicos relacionados 

con el clima, y por lo tanto, la obtención de variedades con una mayor adaptación a 

este cambio del clima (Scheben et al., 2016).

1.3. OBJETIVOS DE MEJORA

A partir de ciertas evidencias, diferentes equipos de investigación han mostrado inte-

rés por averiguar las propiedades de esta fruta, realizándose a la vez numerosos ensayos 

clínicos en muchos hospitales. El conocimiento más profundo de los componentes de esta 

fruta y las publicaciones científico-técnicas hacen que agricultores y mejoradores se inte-

resen también por obtener frutos de mejor calidad morfológica y gustativa, mejoren las 
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técnicas de cultivo, mejorando la productividad y el rendimiento económico, buscando 

nuevas variedades que amplíen el periodo de recolección, perfeccionando las técnicas de 

conservación, resaltando además las propiedades de la granada como alimento funcional 

para la prevención/curación de enfermedades, lo que ha hecho que en los últimos años se 

mejoren las técnicas de cultivo y también se desarrolle notablemente el sector viverístico 

del granado en España, utilizando nuevas variedades registradas y vendiendo estos nue-

vos materiales no sólo en España sino en diferentes países del mundo.

1.3.1. El material vegetal

La única clasificación de patrones conocida hasta el momento (Melgarejo y Salazar, 

2003), es la que distingue entre patrones agrios o bordes y patrones dulces. Los primeros son 

árboles cuyos frutos son ácidos, presentan un elevado contenido en ácidos orgánicos (AO); 

los segundos son árboles utilizados como variedades (con menor contenido en AO), por lo 

que no precisan ser injertados, salvo que se desee realizar un cambio varietal. La acidez, 

que permite clasificar tanto los patrones como las variedades, varía en esta especie entre 

límites amplios (Melgarejo, 1993), lo que no significa que estudiando una población más 

amplia no haya continuidad entre los valores de acidez para los tres grupos establecidos. 

Actualmente, la producción de granados se realiza sobre productores directos, sin que se 

utilicen patrones en la producción viverística, sin embargo, ya se han comenzado algunos 

estudios para el uso como patrones de algunos individuos del banco de germoplasma de 

la Escuela Politécnica Superior de Orihuela (EPSO) de la Universidad Miguel Hernández 

de Elche (UMH) y sobre otros de reciente obtención, por sus especiales características. El 

estudio de patrones en esta especie es una asignatura pendiente que ha de abordarse lo 

antes posible para obtener individuos con mejores características de adaptación al medio 

ecológico y mejorar la calidad y productividad de las actuales variedades.

En la actualidad las variedades con cierta acidez están teniendo una mayor acepta-

ción, siendo valoradas no sólo por su mayor aptitud para la obtención de productos mí-

nimamente procesados y derivados, sino también por otros atributos de calidad como 

son: el color rojo externo e interno, una acidez moderada y semillas no tan duras como 

las de Wonderful.

Del mismo modo se pueden clasificar los patrones y variedades por el índice de 

madurez (IM) (Melgarejo, 1993). Los valores que se exponen están referidos a las va-

riedades españolas existentes en el banco de Germoplasma de la EPSO (UMH), resul-

tando que las variedades dulces tienen un IM comprendido entre 31,7 y 97,7, mientras 

para las agridulces se sitúa entre 17,6 y 23,1 y para las ácidas entre 5,7 y 6,2.
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1.3.2. Requisitos exigibles a los patrones de granado

Los requisitos exigibles a los patrones de granado en el contexto español, consi-

derando que mayoritariamente se cultiva en la región del Sureste, serían: resisten-

cia a los ataques de barrena (Zeuzera pyrina L.), al escaldado del tronco (Phythoph-

tora sp.), a la salinidad, a la asfixia radicular, a la caliza activa, a la sequía y a los 

nematodos; que tengan una baja o nula producción de sierpes, que presenten una 

capacidad de enraizamiento alta (ya que normalmente se propagan como produc-

tores directos) y que induzcan mayor calidad, productividad y calibre a la variedad. 

Los estudios sobre patrones son muy escasos, y aunque la planta presenta una rus-

ticidad natural destacable, con gran capacidad de adaptación, resulta conveniente 

iniciar los trabajos necesarios para disponer de patrones adecuados a diferentes 

situaciones edafoclimáticas.

1.3.3. Requisitos exigibles a las variedades

Las variedades de granado son muy numerosas existiendo frecuentemente en las 

plantaciones tradicionales, dentro del mismo huerto, varios genotipos cuyo aspecto es 

distinguible a simple vista. Al problema de falta de selección varietal hay que añadir los 

escasos estudios sanitarios, desconociéndose la incidencia de virus o de fitoplasmas 

sobre las poblaciones de granado (Melgarejo y Salazar, 2003).

A los frutos de variedades para el consumo en fresco se les exige que sean 

dulces y de piñón tierno. Sin embargo, aunque las agridulces tienen una cuota de 

mercado más reducida, en los últimos años esta cuota está aumentando considera-

blemente hasta llegar a venderse en algunos viveros más de este tipo (moderada-

mente ácidas) mientras que las agrias encuentran su principal destino en los usos 

industriales. Se buscan preferentemente frutos de tamaño grande o muy grande, 

que sean rojos exterior e interiormente, deben tener un elevado rendimiento en 

semillas (porción comestible) y presentar facilidad para el desgranado; los frutos 

deben estar bien conformados, con cáliz no muy largo y sépalos cerrados, deben 

presentar resistencia al agrietado ya que cuando falta humedad en el suelo se pue-

den alcanzar grandes pérdidas por esta fisiopatía, así como resistencia al albarda-

do (quemaduras por el sol). También resulta importante la resistencia a barrenado-

res del frutos y a alternaría, habiéndose observado que con la obtención de nuevas 

variedades, algunas de frutos rojos resultan muy atractivas para los barrenadores 

de frutos (Criptoblabes, Ectomieloys,…), y otras son más sensibles a alternaría que 

las cultivadas tradicionalmente.
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La búsqueda de nuevas variedades para encontrar un calendario más amplio de re-

colección y mejores opciones para su comercialización está poniendo de manifiesto 

algunos problemas como los citados anteriormente, con mayor incidencia de la que 

se observa en las variedades tradicionales, más adaptadas, por lo que se recomienda 

realizar los pertinentes ensayos previos antes de optar por una nueva variedad.

A las plantas se les exige que sean productivas, con un adecuado número de flores 

hermafroditas, con floración y recolección agrupadas, con ausencia de espinas, con vi-

gor adecuado y gran superficie foliar.

1.4. BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA

El granado es una especie que presenta una gran variabilidad genética, por lo que 

la determinación de las relaciones genéticas y la identificación precisa de los genoti-

pos para conservar su diversidad genética y la selección de los genotipos deseados es 

muy importante para los mejoradores. Ello permitirá a los mejoradores poder obtener 

nuevos cultivares que se adapten a las demandas de mercado. En la actualidad, los dis-

tintos centros de investigación que trabajan en la mejora genética de granado centran 

sus objetivos, principalmente, en: ampliar calendario de recolección y conservación 

frigorífica, obtener granadas de corteza más roja, sabor sub-ácido y semillas blandas 

(comúnmente denominado piñón), especialmente aquellos cultivares destinados a la 

exportación; asimismo también se centran en mejorar la resistencia al albardado, raja-

do, y a obtener cultivares con mayor contenido en compuestos bioactivos. 

Las técnicas biotecnológicas contribuyen positiva y significativamente en los pro-

gramas de propagación, conservación y mejoramiento de las especies vegetales. A pe-

sar de que en granado todavía existen limitaciones en cuanto a la ingeniería genética 

que se utiliza en esta especie, varias son las técnicas biotecnológicas que se están uti-

lizando como embriogénesis somática, organogénesis, variación somaclonal, mutagé-

nesis, haploidia y conservación in vitro. De entre todas éstas, las técnicas de cultivo de 

tejidos han sido ampliamente utilizadas especialmente en la selección por tolerancia a 

distintos estreses (Teixeira et al., 2013).

Los genotipos de granada se han evaluado principalmente en función de los caracte-

res morfológicos, pero estos rasgos se ven afectados principalmente por las condiciones 

ambientales y de cultivo, y no dan lugar a una clara discriminación entre ellos (Kumar, 

1999). Los procedimientos moleculares son más adecuados para una discriminación 

precisa de los genotipos y cultivares. Recientemente, se han utilizado los marcadores 

moleculares para evaluar la diversidad y las relaciones entre los genotipos de granada 
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(Narzary et al., 2009; Ranade et al., 2009; Hasnaoui et al., 2010; Moslemi et al., 2010; 

Pirseyedi et al., 2010). Los tipos de marcadores moleculares que se han utilizado en el 

granado son: (i) ADN polimórfico amplificado aleatoriamente (RAPD) (Zamani et al., 

2010; Ercisli et al., 2011), (ii) polimorfismo de longitud de fragmentos de restricción 

(RFLP) (Melgarejo et al., 2009), (iii) polimorfismo de longitud de fragmentos amplificados 

(AFLP) (Moslemi et al., 2010), (iv) polimorfismo de secuencia inter-simple (ISSR) (Nar-

zary et al., 2009), y (v) repeticiones simples de secuencias (SSR) (Soriano et al., 2011).

A pesar de su popularidad estos marcadores, adolecen de reproducibilidad y a 

menudo no alcanzan la exactitud necesaria en la identificación del genotipo (Zhang 

et al., 2009). Para superar los inconvenientes de algunos de estos marcadores mo-

leculares utilizando cebadores no específicos, se considera que los marcadores tipo 

microsatélites (Secuencias Simples Repetidas; SSR) son los mejores marcadores 

para determinar la diversidad genética de la granada (Ebrahimi et al., 2010; Soriano 

et al., 2011), dada su abundancia, alto polimorfismo, reproducibilidad y herencia co-

dominante (Varshney et al., 2005). Las ventajas del uso de marcadores de SSR en la 

caracterización de germoplasma de plantas, en comparación con otros marcadores 

basados en PCR, está demostrada en un gran número de estudios publicados en dife-

rentes cultivos (Achtak et al., 2009; Sefc et al., 2009; Zhang et al., 2009). 

Actualmente, son varios los estudios de diversidad genética en granado que se 

han llevado a cabo utilizando marcadores SSR (Soriano et al., 2011; Parvaresh et al., 

2012; Hasnaoui et al., 2012; Ferrara et al., 2014). Todos los estudios concluyen que 

los marcadores SSR se pueden usar con éxito para determinar la diversidad genética 

y la estructura de la población de la granada. Las relaciones cercanas entre algunos 

genotipos de granada estudiados, de diferentes regiones geográficas, podrían mos-

trar la existencia de ancestros comunes e indican la diferenciación genética relati-

vamente débil entre los genotipos que probablemente se deba a una base genética 

intrínsecamente estrecha a partir de la cual se domesticó la granada, combinada con 

una historia de migración de germoplasma, que ha contrarrestado la selección hu-

mana en diferentes regiones de cultivo de granada del mundo.

1.5. RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN LA MEJORA GENÉTICA

Los recursos fitogenéticos son esenciales para el futuro y sostenibilidad de la agri-

cultura moderna. Suponen una ingente reserva de material genético e información para 

satisfacer las demandas y nuevos retos del sector agroalimentario (Aguilera, 2012).
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La pérdida de esa variabilidad por riesgo de erosión genética supone un claro hán-

dicap a la hora de afrontar los requisitos actuales de los cultivos, además de un incre-

mento en la vulnerabilidad de dichos cultivos frente a la aparición de nuevos patóge-

nos y potenciales cambios ambientales.

Asimismo estos recursos filogenéticos son la base para la obtención de nuevas varie-

dades. Las conocidas como ̈ locales¨ contribuyen a mantener el equilibrio del ecosistema 

específico, por su adaptación al medio durante siglos y, por ende, mitigando los posibles 

efectos adversos atribuibles al cambio climático en la agricultura regional, nacional e 

internacional. Por tanto se hace imprescindible preservar el rico patrimonio genético 

agrícola nacional del que se dispone, consecuencia de la evolución e intercambios de ma-

terial vegetal en la Península Ibérica a lo largo de la historia (Aguilera, 2012).

Según Chandra et al. (2010), el granado fue uno de los primeros cultivos frutales 

domesticados y cultivados (4.000-3.000 a. C.). Y aun habiendo sufrido un intenso pro-

ceso de selección a lo largo de la historia, no se observan grandes diferencias entre 

las formas cultivadas y las silvestres. Probablemente el ancestro silvestre del granado 

cultivado tendría una apariencia muy similar, aunque el calibre de los frutos fuera ob-

viamente menor al igual que sus arilos (Still, 2006). 

Hoy día el granado se cultiva mundialmente en zonas tropicales y subtropicales, 

bajo condiciones climáticas muy diversas como consecuencia de su gran variabilidad 

genética. Se pueden encontrar plantaciones comerciales de granado en numerosos 

países del arco mediterráneo, al igual que en el continente asiático y la extinta Unión 

Soviética. También existen plantaciones modernas en Argentina, Australia, Brasil, Chi-

le, Sudáfrica y Estados Unidos (La Rue, 1980; Mars, 1994; Frison and Servinsky, 1995).

La gran diversidad genética observada en la especie frutal del granado queda pa-

tente con las más de 500 variedades distribuidas globalmente, de las que aproximada-

mente 50 se cultivan comercialmente (IPGRI, 2001), lo que ha supuesto una drástica 

reducción en la variabilidad genética de las variedades modernas de granado, a pesar 

del reservorio genético todavía existente en sus formas silvestres. Por lo tanto, es ex-

tremadamente importante conservar el patrimonio genético de las formas silvestres, 

así como de cultivares para mantener una amplia base genética para los futuros pro-

gramas de mejora de granado (Rana et al., 2007).

Diversos grupos internacionales han realizado estudios considerables sobre bio-

diversidad del granado prospectando, seleccionando y conservando germoplasma 

de todo el mundo (Frison and Servinsky, 1995; Mars, 2000; Fadavi et al., 2006; Levin, 

2006; Still, 2006; Zamani et al., 2007). La mayor colección de germoplasma de granado 
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se encuentra en Rusia (Still, 2006), mientras que las colecciones de otros países rele-

vantes, así como los listados detallados de cultivares importantes y bancos de germo-

plasma, país por país, se muestran pormenorizadamente en el estudio realizado por 

Verma et al. (2010).

Por increíble que parezca y, a colación del estudio citado anteriormente, no se hace 

mención alguna a la colección de material vegetal de granado existente en la Univer-

sidad Miguel Hernández de Elche, concretamente en su Campus agroalimentario de 

la Escuela Politécnica Superior de Orihuela (EPSO). En la década de los 80, fruto del 

trabajo de prospección, selección y conservación de los recursos genéticos de grana-

do en las provincias de Alicante y Murcia realizado por el Dr. P. Melgarejo, se gestó la 

creación del banco español de germoplasma de granado, quedando definitivamente 

establecido en 1998 gracias al Proyecto GENRES financiado por la Unión Europea. En 

la colección se encuentran un total de 72 accesiones. 

Por tanto, el objetivo primordial del mantenimiento de las colecciones de granados 

autóctonos es evitar el riesgo de erosión genética de los individuos seleccionados, ya 

sean silvestres o cultivados, asegurando su correcto estado vegetativo y sanitario para 

que, llegado el caso, puedan extraerse muestras para su intercambio, multiplicación, 

evaluación y mejora.

“...La conservación, por sí sola, no es suficiente. Para la utilización eficaz de los re-

cursos fitogenéticos son necesarias la caracterización, la evaluación, la documenta-

ción y la catalogación apropiada de los mismos. Por último, pero no en último lugar, 

el acceso a los RFAA es una condición esencial para su empleo en la investigación, el 

mejoramiento de las plantas y el desarrollo agrícola” (Esquinas-Alcázar, 2005).

2. Higuera

2.1. INTRODUCCIÓN

La higuera (Ficus carica L., 2n=26) es una especie frutal perteneciente a la sección 

Eusyce de la familia Moraceae. El género Ficus, comprende alrededor de 700 especies 

localizadas principalmente en los trópicos y se clasifica en 6 subgéneros, los cuales se 

caracterizan por un particular sistema reproductivo (Berg, 2003).

Se trata de una especie ginodioica cuyas flores y frutos, numerosos y de pequeño 

tamaño, se encuentran localizados en el interior de un sicono. Los tipos de flores varían 

en las dos formas sexuales diferenciadas. Tras un proceso de co-evolución, la poliniza-
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ción, denominada caprificación, se realiza exclusivamente mediante el himenóptero 

Blastophaga psenes L. En algunos tipos de higuera la caprificación no es esencial para la 

producción de frutos comestibles sino que son partenocárpicas. En la higuera hembra, 

cuando madura el sicono, se observa en su interior una gran cantidad de aquenios y un 

periantio carnoso y dulce, que es lo que conocemos como brevas e higos. Ambos frutos 

se diferencian en la fecha de maduración y en la edad del tejido a partir del cual se de-

sarrollan: las brevas en la madera del año anterior y los higos en la madera del año. Las 

higueras hembras se clasifican en cuatro tipos productivos en base a sus necesidades 

de polinización y a su fructificación (Condit, 1955):

— Uníferas: producen únicamente higos de forma partenocárpica.

— Bíferas: son productoras de brevas e higos partenocárpicos.

— San Pedro: las brevas se desarrollan de manera partenocárpica, mientras que 

los higos necesitan ser caprificados.

— Esmirna: producen únicamente higos mediante caprificación.

Se trata de un árbol subtropical de hoja caduca cuyo crecimiento está limitado por 

las bajas temperaturas del invierno. Las típicas regiones productoras se caracterizan 

por veranos secos y calurosos, con baja humedad relativa e inviernos templados. 

El crecimiento vegetativo y la producción de frutos son fuertemente dependientes 

de las condiciones climáticas. Generalmente, las higueras vegetan mejor y producen 

frutos de calidad en clima Mediterráneo seco con temperaturas cálidas. Es una especie 

de bajas necesidades de horas frio. Si bien la longitud del periodo de dormancia de-

pende de las condiciones climáticas locales. De hecho, en climas desérticos dónde las 

temperaturas del invierno oscilan entre 6 y 10ºC, las higueras no pierden las hojas y la 

dormancia se elimina (Flaishman et al., 2008a). 

Teniendo en cuenta que la respuesta del genotipo de higuera a factores ambienta-

les varía ampliamente, en las últimas décadas se han realizado estudios de adaptación y 

comportamiento agronómico con el objetivo de seleccionar las variedades mejor adap-

tadas a estos climas (Kuden y Tanriver, 1998; Botti et al., 2003; Aljane y Ferchichi, 2008; 

Simsek, 2009; Caliskan y Polat, 2011; Gozlekci, 2011; Pereira et al., 2015, 2017). Todos 

los autores ponen de manifiesto los efectos de las condiciones climáticas en la cosecha, 

el tipo de producción (brevas e higos), las fechas de maduración y en la calidad de los 

frutos. Además, la producción de higo para consumo en seco es más dependiente de las 

condiciones climáticas, siendo más favorables en climas secos con temperaturas cálidas. 

En cambio, la higuera para la producción de higos en fresco puede ser cultivada bajo un 

amplio rango de condiciones ecológicas (Flaishman et al., 2008a). 
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2.2. CAMBIO CLIMÁTICO: EFECTOS ACTUALES Y PERSPECTIVAS DE FUTURO.

El clima mundial ha ido cambiando siempre, y ha sido diferente del que conocemos 

actualmente. Hace tres millones de años, el sur de Europa tenía unas condiciones tro-

picales, y debido a una serie de cambios en la distribución de las masas continentales 

ha evolucionado hasta un clima como el que conocemos hoy. En los últimos 12.000 

años, desde la finalización de la última glaciación, la temperatura media del planeta ha 

aumentado 8ºC por causas naturales (Guzmán Álvarez, 2008).

La emisión antropogénica de gases de efecto invernadero, entre los que se encuen-

tra el CO2 como más conocido y con una participación estimada del 65%, están origi-

nando el denominado cambio climático global, con un aumento de las temperaturas 

medias (calentamiento global) y una diferente pluviometría tanto en cantidad como 

en distribución. El Grupo Intergubernamental de Expertos sobre el Cambio Climáti-

co (IPCC, 2007), en su informe correspondiente al año 2007, preveía un aumento en 

la temperatura del aire en la superficie terrestre entre 1.8 y 4ºC en el próximo siglo. 

Este cambio afecta en la actualidad y lo hará más acentuadamente en el futuro a todos 

los sistemas vivos, incluidas las plantas, y por lo tanto al medio agrario. Estas plantas 

se ven influidas tanto por el aumento de las concentraciones de CO2 en la atmósfera 

como por el de las temperaturas. 

El CO2 es uno de los principales requerimientos abióticos para el desarrollo de las 

plantas por su efecto limitante en el proceso de la fotosíntesis. 

A nivel celular, la respuesta de aclimatación de las plantas en niveles altos de CO2 

han sido descritos en 5 niveles: acumulación de azúcar y represión de genes (Krapp et 

al.,1993), absorción insuficiente de nitrógeno por la planta (Stitt y Krapp,1999), unión 

del fosfato inorgánico con la acumulación de carbohidratos con una subsecuente li-

mitación en la capacidad de regeneración en ribulosa 1,5 bifosfato (RuBP) (Sharkey, 

1985); acumulación de almidón en los cloroplastos (Lewis et al.,2002) y capacidad de 

utilización de triosa fosfato (Hogan et al.1996). 

Los efectos primarios de un aumento de CO2 en la atmósfera incluyen reducción 

en la conductancia de los estomas y la transpiración, desarrollo en la eficiencia del uso 

del agua, mayores ratios de fotosíntesis y un incremento en la eficiencia del uso de 

la luz (Drake y González-Meler, 1997). Estos efectos se traducen posteriormente en 

una mayor producción de biomasa y un aumento de la productividad (Idso et al, 1996). 

En este sentido, los autores González-Rodríguez y Peters (2010) estudiaron en ho-

jas de higuera, las estrategias de la expansión foliar, determinando que éstas tienen 

un crecimiento muy rápido alcanzando la máxima expansión a los 30 días de su emer-
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gencia, durante los cuales incrementan el área foliar y su grosor. Esta alta área foliar 

incrementa el potencial de intercepción foliar, y el alto grosor de la hoja incrementa el 

potencial de intercambio de gases, pudiendo ser los principales factores de una buena 

adaptación de Ficus carica a las condiciones mediterráneas y de climas semiáridos. No 

obstante, los efectos positivos derivados de unas mayores tasas fotosintéticas por ma-

yores concentraciones de CO2 pueden verse anulados por las mayores temperaturas 

y/o un descenso de las precipitaciones que afectarían de diferente manera a las distin-

tas zonas de la geografía española, siendo necesario en algunas de ellas un incremento 

en las necesidades de riego. Es por ello prioritaria la identificación de los distintos ni-

veles de impacto según regiones (Mínguez-Tudela et al., 2005).

El aumento de temperaturas afecta a las plantas sobre su fenología. Estudios reali-

zados sobre la duración de las fenofases (brotación, floración y fructificación) indican 

en general un adelanto de varios días en distintos frutales, pero la forma en que afecta a 

estos cultivos depende de diversos factores, tales como la especie, cultivar, área y siste-

ma de producción (Campoy et al., 2011). Para estimar ese impacto es necesario desarro-

llar modelos fenológicos para las distintas regiones. Una importante restricción debida 

al cambio climático es la reducción de horas frio, sobre todo en las zonas templadas y 

subtropicales. Dado que la mayoría de las especies frutales necesitan un determinado 

número de horas frio para tener una adecuada floración y fructificación, y que su nú-

mero ha ido disminuyendo de forma paulatina y constante, muchos cultivos estarían en 

riesgo en lo que a su productividad se refiere. Otros aspectos serían una reducción en los 

agentes polinizantes o una función inadecuada de éstos, y la aparición de nuevas plagas 

y enfermedades o el cambio de los ciclos de desarrollo de las ya existentes. 

En el caso de las especies del género Ficus, las temperaturas y la disponibilidad de 

agua (Coelho et al., 2014), así como la supervivencia de los polinizadores específicos 

de cada especie (Kjellberg y Valdeyron, 1990) han sido sugeridos como factores que 

limitan la distribución de los Ficus en diferentes regiones. En este sentido, la disper-

sión del polen de las higueras depende de las avispas hembras adultas, las cuales, a su 

vez, sólo pueden realizar la oviposición en las flores brevistilas que tapizan el interior 

del sicono de los prohigos. Estas avispas polinizadoras tienen una vida muy corta que 

oscila en torno a las 48 horas (Kjellberg et al., 1988; Kjellberg et al., 2014). La persis-

tencia de este mutualismo depende, por tanto, de la coincidencia entre la fenología de 

la floración de la higuera y sus polinizadores, en combinación con la dispersión extre-

madamente efectiva de las avispas adultas femeninas y su capacidad de búsqueda de 

hospedadores (Ahmed et al, 2009). En consecuencia, los cambios en la fenología de 

las higueras debido a condiciones climáticas anormales podrían conducir a fluctuacio-
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nes drásticas en las poblaciones de las avispas e incluso a su extinción local (Harrison, 

2000). Este panorama debe ser tenido en cuenta en el caso de las variedades tipo Es-

mirna, cuya producción de higos depende de la colocación en los árboles de ramilletes 

de prohigos con las avispas receptivas, que deben ser reemplazadas cada tres días y 

durante al menos tres semanas ya que todos los siconos no son receptivos al mismo 

tiempo (Flaishman et al., 2008a). Esto puede evitarse en gran medida con la utilización 

de variedades partenocárpicas. 

La adaptación al cambio climático requerirá del uso de distintas estrategias, entre 

las que podemos citar el cambio del tipo de cultivo, de la especie frutal o el uso de va-

riedades más adaptadas.

Las perspectivas de futuro de esta especie en relación al cambio climático pueden 

considerarse bastante esperanzadoras debido principalmente a su rusticidad, bajas 

necesidades de horas frío y su adaptación a los climas templados con altas tempera-

turas estivales. Por un lado, se podrá establecer su cultivo en nuevas zonas con menor 

riesgo de heladas o inviernos más benignos y, por otro lado, en regadíos con bajas do-

taciones de agua ya que sus necesidades hídricas oscilan en torno a los 3500 m3/ha 

para el consumo en fresco (Pereira et al., 2017). Sin embargo, las producciones comer-

ciales podrían verse mermadas notablemente en los secanos tradicionales de suelos 

poco fértiles y profundos en los que no fuese posible la aplicación de riegos de apoyo 

durante los meses de verano.

2.3. OBJETIVOS DE MEJORA

Actualmente la mejora de la higuera está orientada a satisfacer el elevado criterio 

de calidad que exige el sector de la fruticultura en lo que se refiere a producción, cali-

dad del fruto y aptitud postcosecha.

— Producción: son necesarias variedades altamente productivas y de rápida en-

trada en producción, con árboles de menor porte y más resistentes a heladas. 

También ampliar la época de fructificación mediante el desarrollo de variedades 

tempranas y tardías.

— Calidad de frutos: Las brevas e higos, para ser comercializadas en fresco, deben 

ser grandes, firmes, dulces y, sobre todo, más homogéneos en tamaño y forma. 

Los higos para secado deben tener un elevado contenido en azúcares. 

— Aptitud postcosecha: los frutos frescos se degradan rápidamente en el propio 

árbol y tras su recolección. Por ello es necesario alargar la vida útil, no sólo me-
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diante manejo, sino también desde el enfoque de mejora genética de caracteres 

como la firmeza y la dureza de la piel.

Además de estos objetivos, en el futuro deberían incluirse cultivares con bajos re-

querimientos de horas frio, rústicos y con pocas necesidades hídricas. 

2.4. BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA.

Dado que la higuera está muy relegada desde el punto de la mejora vegetal, esto se 

refleja en la escasa aplicación de aproximaciones biotecnológicas al cultivo. No obs-

tante sí que existen algunas experiencias de cultivo in vitro, mutagénesis, transforma-

ción y secuenciación en la higuera.

En lo referente a las técnicas de cultivo in vitro, es posible realizar cultivos de yemas 

y generar individuos completos funcionales en campo, así como la micropropagación de 

los mismos (Mitrofanova et al., 2017). El conocimiento que se tiene sobre diferentes me-

dios de cultivo para plantones de higuera también ha permitido estudios para evaluar la 

tolerancia a la sequía en distintas variedades (Shekafandeh y Hojati, 2012). Este estudio 

describe la utilización de distintas concentraciones de polietilglicol (PGE) para simular 

estrés hídrico en los medios de cultivo y sus autores sugieren este método para otras 

especies. Por otro lado, Metwali et al. (2016) indican que el manitol puede ser utilizado 

para generar estrés hídrico en plantas de higuera cultivadas in vitro y, mediante técnicas 

moleculares (RAPD y ISSR-PCR), asocian tres primers con la tolerancia a sequía los cua-

les pueden ser utilizados en programas de mejora vía selección asistida con marcadores 

y desarrollar cultivares tolerantes a la sequía mediante transformación genética.

En cuanto a la inducción de mutaciones para generar variabilidad, destaca el uso 

que se le dio en la Unión Soviética en los años 1980s. Esta experiencia se basó en el uso 

de radiación gamma y concluyó exitosamente con el lanzamiento de la variedad ‘Bol’ 

(Akhund-Zade 1981).

Las técnicas de transformación también se han aplicado de manera satisfactoria 

en higuera en Volcani Center, Israel. Flaishman (2008b) ha descrito casos exitosos de 

transformación genética. Aunque aún no existe en el mercado ninguna variedad trans-

génica, sin duda es un proceso que abre muchas posibilidades para la mejora en las 

próximas décadas.

Por último, ha habido un avance considerable en lo que concierne al conocimiento 

genómico y transcriptómico de la especie en los últimos años. Actualmente existe un pri-

mer borrador del genoma de la higuera, dilucidado mediante estudio de asociación (ge-
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nome-wide association study, GWS) y secuenciación (whole-genome sequencing, WGS) 

(Mori et al. 2017). Este trabajo ha permitido identificar un gen involucrado en la determi-

nación de sexo, además de un gran número de SNPs que abren nuevas posibilidades en el 

estudio de caracteres de interés. Otros autores han continuado este trabajo secuenciando 

la variedad ‘Cuello de Dama Blanco’, que ha permitido describir el primer transcriptoma 

de la higuera e identificar nuevas secuencias de interés (Solorzano-Zambrano et al. 2017).

2.5. RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN LA MEJORA GENÉTICA.

En España, el panorama varietal está constituido por variedades locales, que son el 

resultado de la selección natural promovida por las distintas condiciones edafoclimá-

ticas, pero también de una selección artificial por parte de los agricultores. La mayoría 

de estas variedades locales presentan una distribución muy restringida y su cultivo 

está poco extendido o casi extinto, mientras que unas pocas son variedades de muy an-

tiguo cultivo que se han extendido dentro y fuera de nuestras fronteras, tomando dis-

tintos nombres. En la revisión realizada por López-Corrales et al. (2016) se muestran, 

por Comunidades Autónomas, las principales variedades locales, resaltando aquellas 

que localmente se han considerado de mayor importancia. 

Los principales recursos fitogenéticos de esta especie se localizan en el Banco de 

Germoplasma de higuera del CICYTEX-La Orden, en el cual más del 93% son varie-

dades locales procedentes de las distintas CCAA españolas. Estas variedades están 

adaptadas a condiciones edafoclimáticas muy dispares, con diferentes pluviometrías, 

tipos de suelos, altitudes, etc., y constituyen un importante reservorio de genes para 

su utilización en programas de mejora.

En cuanto al material silvestre, algunas especies incluidas en el género Ficus L. presen-

tan muchas similitudes con Ficus carica L. en distintos aspectos, tales como hábito de creci-

miento, forma de la hoja y características del fruto, pudiendo ser polinizadas por el mismo 

insecto y cruzándose con facilidad: F. geraniifolia Miq., F. palmata Forssk., F. persica Boiss., F. 

serrata L., F. virgata Reinw Ex Blume, F. pseudocarica Miq. (Condit, 1947; Zukorskij, 1950). 

Algunas especies de Ficus han sido ya utilizadas en programas de mejora de higos, tales 

como F. palmata Forssk., F. pumila L. y F. pseudocarica Miq. (Storey, 1975; IBPGR, 1986).
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3. Caqui

3.1. INTRODUCCIÓN

El caqui (Diospyros kaki Thunb.) es un frutal de origen asiático muy apreciado en 

Oriente y que, en los últimos años, se está difundiendo cada vez más en los cinco con-

tinentes. El caqui produce un fruto generalmente muy atractivo por color y forma, y es 

también apreciado por sus propiedades nutraceúticas debido al elevado contenido de 

taninos y, por ende, a su actividad antioxidante. Se comercializa como producto fresco 

en dos formas: fruto duro o blando. En el primer caso se trata de frutos pertenecientes 

a variedades naturalmente no astringentes (poco cultivadas en Europa) o a variedades 

astringentes cuyos frutos se someten a un tratamiento artificial de eliminación de la as-

tringencia mediante un tratamiento con CO2. El fruto de consistencia dura se está afir-

mando cada vez más, debido a que permite el transporte a largas distancias, presenta 

menor costo de embalaje, y mejor comportamiento en postcosecha. En oriente también 

se comercializa como fruto deshidratado. Se trata de una especie muy productiva, de 

relativamente fácil manejo y que se ha adaptado muy bien al clima mediterráneo. 

3.2. CAMBIO CLIMÁTICO: EFECTOS ACTUALES Y PERSPECTIVAS DE FUTURO

Las principales variables afectadas por el cambio climático son básicamente la tem-

peratura y el régimen pluviométrico. En el caso de la temperatura se ha observado en los 

últimos años un aumento de la misma. Este incremento afecta a la fenología del caqui y 

al patrón de maduración de las variedades; además altera el inicio del reposo o latencia 

invernal, la brotación primaveral y el período de maduración del fruto. La alteración de 

la fenología debido al cambio climático puede producir pérdidas importantes al alterar 

la salida de latencia. El aumento de la temperatura, una vez se han cubierto las necesida-

des de frío, puede inducir la brotación temprana y aumentar la susceptibilidad a heladas 

tardías. Por ello es necesaria la experimentación de las variedades para determinar la 

adaptabilidad de las mismas a estas zonas y evitar las pérdidas (Marshall et al., 2011). 

También los frutos se ven afectados por las temperaturas altas, así, Sugiura (2010) 

cita alteraciones de la calidad del fruto en caqui debido al aumento de temperatura, 

como cambios en la evolución del color del fruto, reducción de la acidez, ablanda-

miento y mayor susceptibilidad a enfermedades y fisiopatías en postcosecha. También 
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Woolf y Fergurson, (2000) comprobaron los efectos negativos de las altas temperatu-

ras en campo, en la posterior conservación del caqui y en la calidad del fruto. Mowat 

el al., (1997) compararon el cultivo de la variedad ‘Fuyu’ en una zona cálida-media y en 

una zona cálida subtropical; los resultados revelaron que la temperatura durante la 

maduración tiene un efecto sobre la composición química de los frutos, acumulándose 

más contenido en azúcares y menos taninos en las zonas subtropicales. 

Las altas temperaturas también están afectando a la emergencia de nuevas plagas y 

enfermedades. Este cultivo en el área mediterránea no contaba con plagas que le afecta-

ran, más allá de la mosca del mediterráneo (Ceratitis capitata), sin embargo en los últimos 

años se han detectado hemípteros de la familia de los pseudocóccidos y lepidópteros 

que están causando daños en el cultivo (Tena et al., 2016). Dado que el cambio climá-

tico afecta a la fenología de la planta, el estudio de las plagas y sus enemigos natura-

les se debe coordinar con el ciclo del cultivo (Bignell et al., 2018). La elaboración de un 

plan de gestión integrada donde se monitoricen los enemigos naturales adaptados a las 

condiciones actuales del cultivo se ha convertido en una necesidad (García-Martinez et 

al., 2018; Pérez-Hedo et al., 2016). Los cambios de temperatura además de afectar a los 

insectos causantes de plagas y a sus enemigos naturales, también pueden afectar a los 

polinizadores necesarios para el correcto cuajado del fruto y producir pérdidas. Giannini 

et al. (2017) mediante modelos matemáticos estimaron la previsión de las pérdidas de 

producción en Brasil en distintos cultivos por la disminución de la polinización, también 

el caqui cuyo fruto es partenocárpico puede verse afectado. 

En el caso de la pluviometría, la reducción de las precipitaciones está afectando a 

las zonas de cultivo de caqui mediterráneas, más sensibles al cambio climático. El efec-

to del estrés hídrico en caqui ha sido estudiado por Buesa et al., (2013); estos autores 

concluyeron que la especie es muy sensible al déficit hídrico. Kanety et al., (2014) de-

mostraron el incremento en producción y calibre de los frutos al incrementar el riego. 

Lo que indica que la restricción de recursos hídricos en un escenario de cambio cli-

mático producirá pérdidas de producción en caqui. Por otro lado, un manejo inade-

cuado del riego puede producir fisiopatías en frutos (Ben-Arie et al., 2008). Zhang et 

al. (2009) observaron que cuando sometieron plantas de caqui a altas temperaturas y 

alta concentración de CO2 éstas mostraban mayor contenido en clorofila pero la tole-

rancia al estrés seguía dependiendo del contenido en agua del suelo. 

Sin embargo, en zonas áridas y semiáridas, el manejo del déficit hídrico de forma 

moderada puede evitar los efectos negativos en el cultivo (Badal et al., 2013). Por ello, 

el manejo del riego deficitario en coordinación con la fenología del caqui es una nece-
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sidad del cultivo en estas zonas (Intrigliolo et al., 2018). Otra consecuencia del déficit 

de lluvias es la progresiva salinización de suelos y aguas de riego. La salinidad continua 

siendo un problema en zonas áridas y semiáridas, la extensión de las mismas debido 

al cambio climático vaticina un aumento de los problemas de salinidad en los cultivos. 

Incescu et al. (2014) estudiaron los efectos de la salinidad en dos especies utilizadas 

como patrón de caqui D. kaki y D. virginiana. Las plantas de D. kaki resultaron más afec-

tadas en crecimiento y en parámetros de intercambio gaseoso que las de D. virginiana, 

demostrando la mayor susceptibilidad a salinidad del D. kaki. Este hecho se ha consta-

tado en los últimos años en zonas de expansión del cultivo en España, detectándose 

daños por toxicidad de sales, como el cloruro en plantas de caqui injertadas sobre D. 

lotus y menor afectación en el caso de D. virginiana (de Paz et al., 2016). En este sentido 

la fertirrigación ante un escenario de cambio climático también debe de adaptarse. Los 

efectos de las dosis de abonado también han sido estudiados. Choi et al. (2010; 2011) 

revisaron la fertirrigación en caqui y demostraron que dosis altas tenían una influen-

cia negativa, constatando la disminución de la calidad de los frutos ante un exceso de 

fertilización nitrogenada.

En este contexto, el material vegetal (variedades y patrones) debe adaptarse a es-

tas nuevas condiciones del binomio clima-suelo, mediante la incorporación de mayor 

tolerancia a estreses abióticos como el hídrico, la salinidad y el estrés por temperatura. 

Asimismo, las prácticas de cultivo deben contribuir a una mayor tolerancia del cultivo a 

los estreses derivados del cambio climático. La gestión de plagas y enfermedades debe 

incluir el mantenimiento de los enemigos naturales de las nuevas plagas emergentes, 

y los tratamientos fitosanitarios coordinados con los cambios fenológicos de la planta 

para mantener la eficiencia de los mismos. Dado que el cambio climático reducirá la dis-

ponibilidad de recursos escasos como el agua, también es necesario mantener un ma-

nejo sostenible de los mismos, para ello la aplicación eficiente del déficit hídrico será un 

requisito en las zonas de cultivo semiáridas y la fertilización deberá tener en cuenta las 

necesidades de la planta y no contribuir a la salinización de suelos y acuíferos.

3.3. OBJETIVOS DE MEJORA

El caqui es un frutal de zonas templadas con una adaptación varietal amplia, desde 

zonas subtropicales como Brasil a zonas más continentales (Norte de Japón, Corea y 

China) pasando por zonas de clima mediterráneo (Yamada et al., 2012) 

Un objetivo común a todos los programas de mejora de variedades de caqui es la 

obtención de frutos no astringentes de una calidad superior. Es decir frutos de buen 
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calibre y apariencia, resistencia al rajado del fruto, buena conservación post-cosecha y 

alta calidad organoléptica (Badenes et al., 2015; Bellini and Giordani, 2005; Yamada et 

al., 2012). Dentro de la calidad organoléptica, la tendencia actual es destacar además 

el contenido en principios activos que incrementen el valor nutricional y los beneficios 

para la salud del consumo de frutas, entre ellas el caqui. En un escenario de cambio cli-

mático, las nuevas variedades además de cumplir con estos objetivos deben de adap-

tarse a los diferentes estreses abióticos, con el fin de mantener la productividad del 

cultivo en rangos óptimos. 

Por otro lado, la obtención de patrones clonales que permitan una mejor adapta-

ción a las condiciones edáficas cambiantes también es un requisito necesario. En la 

actualidad se utilizan patrones francos de semillas de las especies D. kaki, D. lotus y 

D. virginiana. El más utilizado es D. kaki con la excepción del área mediterránea, cuyos 

suelos calizos y alto pH no permiten el uso de esta especie y se utilizan semillas de D. 

lotus, sin embargo este patrón ha demostrado ser muy susceptible a la salinidad (de 

Paz et al., 2016). Además, la falta de precipitaciones en los últimos años ha causado to-

xicidad por cloruros en plantaciones de caqui en España (de Paz et al., 2016). En suelos 

salinos, D. virginiana es adecuado por su mayor tolerancia a la salinidad, pero presenta 

otros inconvenientes como el alto vigor, el retraso en la entrada en producción y la 

emisión de rebrotes. Dado que los problemas de sequía y salinidad se han presentado 

recientemente, no existen programas de mejora de patrones en los distintos países, 

solamente se ha iniciado un estudio para seleccionar patrones más tolerantes a la sali-

nidad en el IVIA (Gil-Muñoz et al., 2018).

3.4. BIOTECNOLOGÍA APLICADA A LA MEJORA GENÉTICA 

La poliploidia de la especie D. kaki, ha dificultado la obtención de recursos genéti-

cos como mapas genéticos, o el mapa genómico de la especie. Esto ha obligado al uso 

de marcadores dominantes tipo RAPDs (Badenes et al., 2003; Luo et al., 1995) y AFLPs 

(Kanzaki et al., 2000; Yonemori et al., 2008) en los primeros estudios genéticos de ca-

qui. Posteriormente, la obtención de marcadores codominates tipo SSR (Soriano et al., 

2006) han permitido estudios genéticos de diversidad (Naval et al., 2010; Park et al., 

2010), pero la ploidia no ha permitido el desarrollo de mejora asistida por marcadores. 

La mayor parte de los estudios moleculares están dirigidos a la identificación de ge-

nes de la ruta de las antocianinas, relacionadas con el carácter astringencia, el objetivo 

común de todos los programas de mejora. El desarrollo de técnicas de secuenciación 

de nueva generación (NGS) permite disponer de mayores recursos genéticos para es-
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tudiar otros genes de interés; por ejemplo, se dispone de un transcriptoma de caqui 

(Luo et al., 2014) que aporta secuencias de transcritos de diferentes rutas metabólicas 

que permiten explorar diferencias de expresión de genes relacionados con estreses.

Por otra parte, existen numerosos genes descritos ligados a estreses abióticos en 

plantas modelo, pero los estudios en caqui siguen siendo escasos. Wang et al., (2016) 

clonaron genes relacionados con estrés abiótico (temperatura, salinidad) además de 

genes de la ruta del ácido salicílico y giberélico a partir de la variedad ‘Nantongxiao-

fangshi’ y analizaron las diferencias de expresión. La expresión del gen DkDREB2C 

también se estudió en condiciones de estrés por calor. 

Hou et al. (2015) estudiaron la expresión diferencial de genes ortólogos de la ruta de 

las lipoperoxidasas (LOX) clonados en caqui en diversos tejidos. La sobreexpresión del 

DkLOX3 en plantas transgénicas de Arabidopsis demostró una mayor tolerancia a la sa-

linidad y sequía, vía la regulación de ROS (especies reactivas de oxigeno). Estos autores 

sugieren que este gen está implicado en los procesos de maduración, senescencia e induc-

ción de etileno ante condiciones de estrés, por ello destacan el potencial papel de los genes 

de esta ruta en la adaptabilidad del caqui a los estreses producidos por el cambio climático. 

La publicación del genoma de la especie D. lotus, cuya dotación cromosómica es di-

ploide, puede ser la herramienta que permita dar un impulso cualitativo a la identifica-

ción de genes de interés para la mejora del caqui en los próximos años (Akagi et al., 2016).

3.5. RECURSOS FITOGENÉTICOS Y ESPECIES SILVESTRES RELACIONADAS PARA 
SU USO EN LA MEJORA GENÉTICA

El caqui se originó en China, desde donde pasó a Corea y Japón, para luego llegar 

a California y a Europa. De hecho la mayor parte de las variedades cultivadas derivan 

del germoplasma nativo o de programas de mejora (selección clonal y cruzamiento) 

conducidos esencialmente en Japón. En Europa las actividades de mejora se han de-

sarrollado en Italia y, en forma preponderante en los últimos años, en España. Estos se 

han basado en el empleo de material genético perteneciente a colecciones de germo-

plasma en su mayoría constituidos por accesiones importadas de Japón, China, Corea 

y secundariamente de USA y Brasil. Algunas accesiones consideradas de origen local 

individualizadas en Italia (Kaki Tipo) y en la zona de Valencia (Rojo Brillante) han sido 

integradas y empleadas en los programas de mejora (Giordani y Nin, 2013; Badenes et 

al., 2012). En su mayoría estos recursos genéticos son representados por variedades 

de caqui (D. kaki Thunb.) con genoma hexaploide (6n = 90), con numero de base cromo-

sómico X = 15 y por algunas pocas variedades nonaploides (9n = 135) generalmente 
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infértiles, lo cual implica un esquema de segregación complejo y muy bajas tasas de 

progenies homozigotas para caracteres recesivos. Entre ellos figura la no astringencia 

del fruto duro, carácter extremamente importante en las modernas cadenas de pro-

ducción. Otro aspecto que limita la mejora mediante hibridación es la expresión del 

sexo (el caqui es definido como especie polígamo-dioica) ya sea en la fase de elección 

de parentales (la mayor parte de los mejores cultivares presentan solo flores femeni-

nas y muy pocas variedades diferencian flores masculinas) que en la fase de selección 

de progenies (la presencia de flores masculinas es un carácter negativo porque impi-

de obtener frutos apirenos por vía partenocárpica muy apreciados a nivel comercial). 

Unas pocas accesiones de D. lotus L. y D. virginiana L. (especies empleadas esencial-

mente como portainjertos del caqui) completan el germoplasma conservado. En refe-

rencia a la adaptabilidad climatica, el D. lotus resiste al rigor invernal y a la sequía, pero 

resulta susceptible a salinidad y a tumores causados por Agrobacterium tumefaciens; D. 

virginiana, en cambio, se adapta mejor a suelos pesados. Por otro lado, D. kaki presenta 

un aparato radicular delicado y D. rhombifolia es empleado a nivel experimental para 

reducir el vigor de la planta (Badenes et al., 2015).

Informaciones sobre la expresión de caracteres fenológicos y morfológicos relacio-

nados con la adaptabilidad climática de las accesiones pertenecientes a colecciones de 

germoplasma pueden ser adquiridas consultando volúmenes monográficos y bases de 

datos (Martinez-Calvo et al., 2012; Giordani y Bellini, 1998; Gene Banck Project, NARO, 

Japón). Estudios dedicados específicamente a “resistencia” a factores ambientales se es-

tán llevando a cabo en China, zona de origen del caqui, donde se está caracterizando el 

germoplasma nativo ya sea silvestre o domesticado (Luo and Wang, 2008). 
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