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Resum: Des dels inicis de I'agricultura al neolitic, 'home ha domesticat les espécies
vegetals per adaptar-les al es seves necessitats. La co ntinua seleccié de caracters
interessants ha convertit algunes espécies silvestres en les varietats que coneixem
actualment. A mitjans del segle XX la revolucié verda, impulsada per Norman Borlaug,
va permetre transformar I'agricultura tradicional en I'agricultura intensiva i va donar lloc
a un augment global del rendiment dels conreus. El continu creixement de la poblacio
mundial, el canvi climatic i la demanda de conreus més sostenibles, entre d’altres, son
reptes de | 'agricultura moderna que han de ser abordats amb noves tecnologies. La
millora genética que es realitza actualment utilitza aquestes noves tecnologies per fer
una seleccidé més rapida i eficient de les varietats comercials. Les noves tecnologies
genodmiques han per més que di sposem de | a se quéncia del s genomes de m oltes
especies conreades. Repassarem alguns exemples d’us d’aquestai nformacio
genomica en programes de millora genética de fruiters i d’algunes espécies horticoles
a casa nostra.
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Resumen: D esde | os inicios de laag riculturaenel neol itico,e Ihom breh a
domesticado las especies vegetales para adaptarlas a sus necesidades. La continua
seleccion de ca racteres interesantes ha convertido a al gunas especies silvestres en
las variedades que conocemos actualmente. A mediados del siglo XX |a revolucion
verde, impulsada por Normal Borlaug, permitié transformar la agricultura tradicional en
agricultura intensiva y dio lugar a un aumento global del rendimiento de los cultivos. El
continuo crecimiento de |a poblacion m undial, el cambio climatico y 1a dem anda de
cultivos mas sostenibles, entre otros, son retos de la agricultura moderna que han de
ser abordados con nuevas tecnologias. La mejora genética que se realiza actualmente
utiliza estas nuevas tecnologias para realizar una seleccion mas rapida y eficiente de
las variedades comerciales. Las nuevas tecnologias gendmicas han p ermitido que
dispongamos de | a se cuenciadel os genomas de m uchas especies cultivadas.
Repasaremos algunos ejemplos de uso de esta informacion genémica en programas
locales de mejora genética de frutales y de algunas especies horticolas.
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Abstract: Since the beginning of agriculture in the N eolithic, man has dom esticated
plant species to adapt them to his needs. The continuous selection of interesting traits
has converted so me wild sp ecies into the v arieties thatwe k now now. I n the mid
twentieth century, the green revolution, driven by Norman Borlaug, allowed
transforming traditional agriculture into intensive farming and led to an overall increase
in crop yields. The continuous growth of the world population, the climate change and
the dem and for m ore s ustainable cr ops, am ong others, a re ch allenges of modern
agriculture that need t o be addr essed with new technologies. P lant breeding thatis
performed now adays uses these new t echnologies to pe rform a faster and more
efficient selection of the commercial varieties. New genomic technologies allowed the
availability of the genome sequence of many crops. We will review some examples of
use of genomic information in local breeding programs of fruit trees and vegetables
crops.
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Resum

Des dels inicis de 1’agricultura al neolitic, I’home ha domesticat les espécies vegetals per
adaptar-les a les seves necessitats. La continua seleccid de caracters interessants ha convertit
algunes espécies silvestres en les varietats que coneixem actualment. A mitjans del segle XX la
revolucid verda, impulsada per Norman Borlaug, va permetre transformar |’agricultura
tradicional en 1’agricultura intensiva i va donar lloc a un augment global del rendiment dels
conreus. El continu creixement de la poblacié mundial, el canvi climatic i la demanda de
conreus més sostenibles, entre d’altres, son reptes de 1’agricultura moderna que han de ser
abordats amb noves tecnologies. La millora genética que es realitza actualment utilitza aquestes
noves tecnologies per fer una selecci6 més rapida i eficient de les varietats comercials. Les
noves tecnologies genomiques han permes que disposem de la seqiliéncia dels genomes de
moltes espécies conreades. Repassarem alguns exemples d’us d’aquesta informacié genomica

en programes de millora genética de fruiters i d’algunes espécies horticoles a casa nostra.

De la domesticaci6 de les espécies a I’agricultura moderna

Les varietats vegetals utilitzades actualment en ’agricultura son fruit de la seleccio 1 millora
continua pels caracters i atributs més apreciats en cada cas, bé es tracti de fruiters, cereals o
especies horticoles. Les primeres seleccions de conreus i animals es van fer a partir d’individus
ancestrals silvestres, que van ser domesticats per I’home al passar de nomada a sedentari fa
aproximadament uns 12.000 anys. Aquestes domesticacions van donar lloc a nous aliments o
materials, entre d’altres usos (Meyer i Purugganan 2013). Les primeres seleccions es van fer
probablement inconscientment escollint aquells individus que presentaven caracteristiques
apropiades per a una aplicacio determinada del cultiu o del producte que se’n derivi. Aixi és

com al llarg del temps apareixen els cultius tal i com els coneixem actualment, seleccionant


mailto:jordi.garcia@irta.cat

cada cop nous caracters, aquest cop de manera conscient, per un procés de diversificacid
respecte a les varietats ancestrals (Olsen i Wendel 2013). Es a mitjans del segle XX quan, degut
principalment a I’augment de la poblacido mundial, es fa necessari un augment del rendiment
dels conreus, i es comencen a aplicar técniques agronomiques modernes que milloren
espectacularment el rendiment de la majoria de les espécies conreades. Aquest periode el
coneixem com a revolucio verda, i en alguns cultius es desenvolupen els primers hibrids, que
sovint donen varietats molt més productives i uniformes si les comparem amb les varietats
tradicionals (Peng et al 1999). Els casos més evidents els trobem en els cereals, els cultius més
importants en quant a producci6é a nivell mundial. Aquest fet va tenir com a conseqiiéncia que
moltes varietats tradicionals, per un nombre important de cultius, deixessin de ser conreades i
fossin substituides per varietats hibrides més productives i apreciades pels agricultors, perd molt
sovint en detriment de la qualitat organoléptica demandada pels consumidors, en el cas de
fruites i verdures. Avui en dia el mercat a casa nostra esta dominat majoritariament per unes
poques varietats en les espeécies més ampliament conreades, que coexisteixen amb varietats
tradicionals que es conreen en zones locals i que sovint no es comercialitzen lluny del lloc
d’origen. Un clar exemple el trobem en espécies horticoles com el tomaquet o el meld. Des de
I’aparici6é de la biotecnologia, aquesta s’ha aplicat a la millora genética dels conreus, sovint
buscant solucions pels problemes dels productors, com poden ser el rendiment o la resisténcia a
malalties, perd obviant la pérdua de qualitat organoléptica que en molts casos aix0 ha
comportat. Actualment, amb I’aparicié de noves tecnologies de seqiienciacido de genomes i de
genotipat massiu, disposem d’una gran quantitat d’eines que ens permeten millorar encara més
les varietats vegetals per poder fer front als reptes de 1’agricultura, com la sequera, 1’increment
de la temperatura o 1’aparicié de noves plagues i malalties, sense perdre la qualitat que encara

trobem en algunes varietats tradicionals (Bevan i Uauy 2013).

Depenent del tipus de biologia reproductiva de I’especie, els programes de millora genética que
s’apliquen son de caire molt diferent. A continuacid es descriuen dos exemples en dues espécies
en les que I’IRTA hi esta treballant actualment, com son el presseguer (Prunus persica), especie
de propagacio vegetativa i el meld (Cucumis melo), de propagacio sexual, i on el coneixement
dels genomes ha permés incorporar noves tecnologies als programes de millora genética

tradicionals.

Millora genética del presseguer

El presseguer (Prunus persica) té el seu origen a Xina i és I’espécie més ben caracteritzada de la
familia de les rosacies (Arus et al 2012). Es una espécie econdmicament important amb una

produccié de 20 milions de tones anuals (Faostat 2010). El génere també conté altres fruiters



com I’albercoquer, el cirerer, la prunera i I’ametller. La disponibilitat als ultims anys de
marcadors moleculars, mapes genétics i eines genomiques ha permés abordar els programes de

millora genética d’una manera més eficient.

L’IRTA disposa d’un programa de millora genética de presseguer, en el que participen empreses
del sector, i on s’apliquen les técniques agronomiques més modernes juntament amb la seleccid
genetica assistida per marcadors. El presseguer €s una espécie amb un periode intergeneracional
molt llarg, pel que els programes de millora geneética es basen en creuaments entre individus
majoritariament heterozigots, i la seleccio d’individus a partir de les progenies obtingudes. L us
de marcadors moleculars ens permet actualment seleccionar els individus en estat de plantula
per alguns caracters d’interés, com poden ser préssec/mectarina, el caracter acid/subacid o
préssec/préssec pla, amb un estalvi considerable de recursos i d’espai. Els milloradors genétics
fan actualment una seleccié més eficient per arribar a la varietat desitjada i adaptada a la zona

on es comercialitzara.

Millora genética del meld

Els melons silvestres, d’origen probablement al continent Africa, son petits i no tenen polpa,
sent la seva funci6 actuar com a receptacles de llavors. La domesticacié de 1’especie a 1’Orient
Mitja ve permetre seleccionar individus amb una mida de fruit molt més gran i amb una gran

quantitat de polpa, rica en sucres, tai i com el coneixem actualment.

En el cas del melo, el mercat majoritari esta basat en 1’us d’hibrids i els programes de millora
genctica es realitzen exclusivament a empreses de llavors. Malauradament queden molt pocs
exemples de programes de millora genética en meld. Les empreses seleccionen noves varietats
utilitzant marcadors moleculars per caracters d’interes i alhora els fenotips desitjats, a partir de
linies que es fan servir com a pares per encreuar i obtenir la llavor hibrida, que és la que es
comercialitza. Aix0 ha ocasionat que la variabilitat genéctica de les especies disminueixi. La
majoria de varietats tradicionals, que coexisteixen amb les varietats hibrides, es conreen per
petits agricultors i la seva comercialitzacio €s de caire local, enlloc de les varietats hibrides que
son exportades de manera massiva a altres mercats nacionals i estrangers. Per exemple, I’estat
Espanyol és el primer exportador mundial de meld; només les varietats hibrides son aptes per
aguantar periodes de postcollita llargs, necessaris per transportar-los en bones condicions als
mercats Europeus. Moltes de les varietats locals han estat relegades a zones determinades del
territori, pero representen una rica font de variabilitat genética que no hem de deixar perdre.
Afortunadament, moltes d’aquestes varietats tradicionals han estat preservades a bancs de

germoplasma, i poc a poc comencen a ser caracteritzades fenotipica i genotipicament,



possibilitant que puguin ser utilitzades per introduir a les varietats comercials caracters genétics
valuosos que ja donavem per perduts. A I’'IRTA estem utilitzant aproximacions gendmiques per
obtenir marcadors moleculars que son utilitzats en la millora genética del meld. Des de I’any
2000 disposem d’una Unitat Mixta amb I’empresa Semillas Fitd, en la que posem a punt
tecnologies genomiques que s’apliquen als programes de millora de I’empresa en melo, i també
en altres cucurbitacies com el cogombre, la sindria i el carbassd, o en espécies solanacies com el

tomaquet, el pebrot i I’alberginia.

L’era post-genomica

Per la majoria d’aquestes especies ja disposem de la seqiiéncia del genoma: el nostre laboratori
va coordinar I’tinic projecte de seqiienciacid d’un genoma eucariota fet integrament a casa
nostra (Garcia-Mas et al 2012) i ha participat en la seqiienciacié dels genomes del préssec
(Verde et al 2013) i de la maduixa diploide (Fragaria vesca) (Shulaev et al 2011). En les tres
especies col-laborem amb empreses de millora genética en la posta a punt d’eines genomiques
que permeten fer la seleccid de manera més rapida i eficient. Disposar de la seqiiéncia del
genomes ens permet també re-seqiienciar individus a un cost baix, el que ens permet
caracteritzar més rapidament les variacions en gens que son les responsables dels caracters
d’interés. L’aplicacidé d’aquestes tecnologies permet fer millora genética i alhora seleccionar

pels caracters complexes, con els que controlen la qualitat del fruit, d’'una manera dirigida.
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