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Les marqueurs moléculaires, applications
a 'amélioration des espéces fruitieres.

MOLECULAR MARKERS, APPLICATIONS TO FRUIT
IMPROVEMENT.

P. OLLITRAULT.
Fruits, May 1989, vol. 44, 1n° 5, p. 243-251.

ABSTRACT - The main techniques for analyzing molecular poly-
morphism (polyphenols, isozymes, total protein and DNA restriction
fragment) are described briefly. Their value and limits to their use for
managing genetic resources and improving fruit crops are then dis-
cussed, on the basis of a bibliographical summary.

La définition des stratégies de gestion des ressources
génétiques et I’établissement des schémas d’amélioration
repose sur une connaissance préalable de I’organisation
génétique des espéces travaillées. La longueur des périodes
juvéniles, I’encombrement des descendances et parfois les
contraintes des régimes de reproduction ont grandement
limité la connaissance génétique des espéces fruitiéres
pérennes. Pour ces espéces plus que pour toute autre, il est
donc séduisant de rechercher au niveau moléculaire des
variables descriptives de I’organisation génétique, ou pré-
dictrices des caractéres phénotypiques.

De I’ADN aux caractéres phénotypiques, I’analyse de la
diversité peut aujourd’hui se faire a différents niveaux
(figure 1). La variation biochimique peut ainsi étre divisée
en trois types (MASTENBROEK et VAN BREDERODE,
(1986).

- variabilité des métabolites secondaires (polyphénols,
aromes, etc.), analysées par chromatographie,

- variabilité des protéines (enzymes inclus), étudiées par
électrophorése,

- variabilité des brins d’ADN analysés par le polymorphis-
me de la longueur des fragments de restriction (RFLP).
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RESUME - Les principales techniques d’analyse du polymorphisme
moléculaire (polyphénols, isozymes, protéines totales, fragment de
restriction de ’ADN) sont décrites succinctement. L’intérét et les
limites de leur utilisation pour la gestion des ressources génétiques
et I’amélioration des espéces fruitiéres sont ensuite discutés, sur la
base d’une synthese bibliographique.

Si tous ces niveaux dépendent des variations génétiques,
le dernier refléte directement les bases génétiques de la dif-
férenciation, tandis que les phénoménes d’adaptation et
de régulation sont fortement impliqués dans le premier.

Nous allons décrire succinctement les techniques d’ana-
lyse de ces différents niveaux d’expression de la variation
génétique, ainsi que leurs intéréts pour l’amélioration
variétale des espéces fruitiéres.

LES POLYPHENOLS

Parmi les molécules du métabolisme secondaire, les
polyphénols se sont avérés les plus intéressants pour le mar-
quage moléculaire dans une optique phylogénétique. Deux
grandes classes y sont distinguées en fonction de leur sque-
lette de base : les acides phénols et les flavonoides.

Les polyphénols présentent une diversité structurale trés
importante et se distribuent différemment suivant les types
botaniques. A l’intérieur de chaque classe, cette diversité
s’organise par rapport :

- au type de squelette (figure 2a),
- a la position et la nature des substitutions (figure 2b),

- aux modes de conjugaison (figure 2c¢).

L’analyse de ces composés par chromatographie (sou-
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FIGURE 1 * LES TROIS NIVEAUX D'EXPRESSION DE LA VARIATION GENETIQUE.

vent HPLC) permet d’établir pour chaque individu, un phé-
notype polyphénolique déterminé par des geénes de struc-
ture pour la qualité des édifices moléculaires et sur des pro-
cessus de régulation pour les quantités relatives des diffé-
rentes molécules. La synthése de ces molécules pouvant étre
régulée en fonction du stade de développement et des
conditions environnementales, il convient d’homogénéiser
au maximum ces deux parameétres pour les études phylo-
géniques.

L’inférence phylogénétique se fait a trois niveaux
embofités :

- les données sur les types de squelettes accumulés dans
chaque classe (figure 2a) permettent en liaison avec les ré-
gles de I’évolution moléculaire (HARBORNE, 1977
YOUNG et STERNER, 1981) d’établir une hiérarchisation
évolutive des taxons analysés. Ces régles ont en effet permis
de reconnaitre en certains squelettes un caractére ancestral
et en d’autre un signe d’évolution (ainsi, les flavonols et les
proanthocyanes illustrent I’ancestralité tandis que les fla-
vones témoignent d’un réel avancement évolutif ; RI-
CHARDSON et YOUNG, 1982).

- le nombre et la position des substituants du squelette, et
en particulier ceux du noyau B, permettent également de
hiérarchiser évolutivement les taxons. Ainsi, pour les flavo-
nols (figure 2b) et les proanthocyanes, il est classiquement
admis que D’évolution aurait procédé par une réduction
progressive du nombre de substitution (BAHRMAN et al.,
1985).

- Enfin, I’analyse du mode de conjugaison du squelette
donne des informations sur lintervention de systémes
enzymatiques parfois séquentiels (figure 2c) et peut per-
mettre d’évaluer des distances «génétiquesy intervariétales.

L’analyse de la diversité polyphénolique apporte donc
une dimension dynamique aux études phylogéniques. Elle
présente toutefois l'inconvénient de reposer sur des molé-
cules de relation, directement soumises aux phénomeénes de
sélection et d’adaptation. Les différenciations observées a
leurs niveaux ne reflétent donc pas la divergence génétique
globale entre les entités analysées. De plus, l'interprétation

phylogénétique doit prendre en compte les possibilités
d’évolution convergente et de régression.

Trés en vogue dans les années 1960, I’étude du poly-
morphisme polyphénolique s’est souvent limitée & des
aspects descriptifs généralement & des fins taxonomiques
(SIMMONDS, 1954 ; ALBACH et REDMAN, 1969 ;
PONTIKIS et al., 1980 ; KAJIURA et al, 1983) mais
également pour la détection d’hybrides et d’embryons
nucellaires ou zygotiques chez les Citrus (TATUM et al.,
1974). L’approche biogénétique ne s’est réeillement déve-
loppée qu’a la fin des années 1970 (SALEH, 1979 ; GOT-
TSBERGER et GOTTLIEB, 1981 ; RICHARDSON et
YOUNG, 1982 ; FIASSON et al, 1987 ; HORRY et
JAY, 1988).

LES ISCZYMES

Les isozymes sont avec les polyphénols les premiers
marqueurs moléculaires a avoir été étudiés. Ils sont classi-
quement séparés, en fonction de leur charge et de leur
masse moléculaire, par électrophorése de zone. Leur révéla-
tion est ensuite réalisée en incubant le gel dans une solution
contenant les substrats et cofacteurs spécifiques de I’en-
zyme ; la catalyse enzymatique est couplée a l’oxydoré-
duction d’un colorant.

La nature codominante de la majorité des alléles et les
régles simples d’analyse des zymogrammes (figure 3) per-
mettent généralement d’interpréter génétiquement les va-
riations observées. Cette interprétation est primordiale
pour toutes les utilisations autres que la simple identifica-
tion variétale.

La trés forte diversité enzymatique mise en évidence
dans les années 1960 a donné lieu a des débats passionnés
sur la nature et la signification du polymorphisme enzy-
matique. L’absence d’effets phénotypiques et de valeurs
adaptatives différentielles de la majorité des allozymes
(KIMURA, 1983) est aujourd’hui généralement admise.

Ce caractére «neutre» des isozymes rend bien compte
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FIGURE 2 % LES TROIS NIVEAUX D’ANALYSES DE LA DIVERSITE POLYPHENOLIQUE.

du nombre restreint d’exemples recensés de liaisons entre
les variations phénotypiques et enzymatiques, et du fait que
celles-ci sont trés rarement imputables aux réles métaboli-
ques des isozymes dans I’établissement du phénotype
(cf LEFORT BUSON et DE VIENNE, 1985 pour revue).

Les meilleures corrélations sont observées pour des
espéces autogames (DAMERVAL et DE VIENNE, 1985)
ou au sein de familles consanguines (FREY et al., 1986).

Les isozymes se comportent en effet comme des mar-
queurs de segments chromosomiques et les corrélations
avec les caractéres phénotypiques dépendent des déséquili-
bres gamétiques entre les génes déterminant ces caractéres,
et ceux codant pour les isozymes. Il est clair que tous les
facteurs limitant la recombinaison (forte liaison génétique,
autogamie, consanguinité, et a ’extréme apomixie) favori-
sent le maintien de tels déséquilibres gamétiques.
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Fig. 3a * Exemple d'enzyme dimérique : les isocitrates déshydrogénases de Citrus.

FIGURE 3 % REGLES D'INTERPRETATION DES ZYMOGRAMMES.

Les isozymes présentent donc deux intéréts majeurs
pour les généticiens :

- leur «neutralité» vis-a-vis de la sélection permet :
o d’évaluer des divergences génétiques entre cultivars
ou taxons (notions de distances génétiques et d’horlo-
ge moléculaire)
e d’analyser les structures des populations (hétéro-
zygoties, déséquilibres gamétiques) en relation avec les
systémes de reproduction ;

- le marquage de segments chromosomiques peut permettre
la sélection précoce, dans des descendances controlées, de
genes d’intéréts agronomiques liés a ceux codant pour les
isozymes. Dans ce cadre les principaux handicaps de I’élec-
trophorese d’enzyme sont la détection limitée des imutations
et le nombre restreint de locus polymorphes mis en évi-
dence. Les espéces les mieux étudiées ne présentent, en effet
que 30 (tomate ; RICK, 1983) a 40 (mais ; GOODMAN
et STUBER, 1983) locus polymorphes.

De nombreuses études de polymorphisme enzymatique
ont été réalisées chez les espéces fruitiéres.

L’identification variétale et la taxonomie ont été des
préoccupations importantes :

Avocatier : TORRES et BERGH, 1980.

Bananier : HORRY, 1989.

Citrus : TORRES et al., 1978 et 1982.

Figuier : VALDEYRON et VALIZADEH, 1976 ;
VALIZADEH et al , 1977.

Manguier : GAN et al., 1981.

Olivier : PONTIKIS et al., 1980.

Pommier : CHEVREAU, 1984 ; WEEDEN et LAMB,
1985 ; MENENDEZ et al., 1986.

L’origine des plants de semis a également été analysée
par électrophorese d’enzymes :

Avocatier : TORRES et BERGH, 1980.
Citrus (détection zygotique/nucellaire) : TORRES et
al., 1978 et 1982 ; ORTIZ et al, 1981 ;
KHAN et ROOSE, 1988.
Pommier : CHEVREAU, 1984.
Hybrides prunier/pécher : PARFITT et ARULSEKAR,
1985.

Les isozymes ont également été utilisés pour controler
des hybridations somatiques (fusions de protoplastes)
chez les agrumes (BEN HAYYIM ef al., 1982).

Fig. 3b* Zymogrammes observés
en fonction du degré de polymé-
risation de 'enzyme.

Notons enfin deux exemples de liaisons génétiques entre
des génes codant pour les isozymes et ceux déterminant un
caractére phénotypique intéressant :

Pommier liaison entre un locus codant pour une
aspartate transaminase et un locus d’incompati-
bilité gamétophytique (géne S), MANGANA-
RIS et ALSTON, 1987.

Figuier : liaison entre le géne déterminant le sexe et un
locus de peroxidase, VALIZADEH, 1978.

En revanche, conformément a ce qui a été dit précé-
demment sur la nature du polymorphisme ¢nzymatique, les
diverses tentatives d’identification de mutants morphologi-
ques ou physiologiques se sont révélées infructueuses.

LES PROTEINES TOTALES

Les techniques d’analyse du polymorphisme au niveau
protéique sont [’électrophorése de zone (cf isozymes),
I’isoélectrofocalisation et I’électrophorése bidimentionnelle.

L’isoélectrofocalisation (IEF).

C’est une technique d’électrophoire¢se «a [’équilibre»
qui permet de séparer des protéines (ou d’autres molécules
amphotéres), dans un gradient de pH, uniquement en fonc-
tion de leur point isoélectrique. Elle est réalisée sur des
gels d’acrylamide a faible concentration, les protéines
sont révélées soit au bleu de comassie, soit au nitrate d’ar-
gent.

Cette technique est surtout exploitée pour I’identifi-
cation de cultivars chez les céréales par I’analyse des pro-
téines de réserves du grain (AUTRAN et ABBAL, 1986) ;
elle a également été utilisée avec succés pour l'identifica-
tion d’espéces fruitiéres (pécher, CARTER et BROCK,
1980 ; Citrus, HANDA et al., 1986).

Du fait de la complexité des électrophorégraimmes
obtenus l’'interprétation génétique des variations, et par la
méme leur utilisation comme marqueur génétique, restent
trés limitées.

Elecirophorése bidimentionnelle.

Cette technique combine :
-une IEF en premiére dimension qui permet de séparer les
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protéines suivant leur point isoélectrique ;

- une électrophoreése de zone en condition dénaturante en
deuxiéme dimension qui sépare les protéines (sous forme de
complexe SDS-protéines) selon leur poids moléculaire.

L’analyse des électrophorégrammes prend en compte
la position et l'intensité des spots obtenus (plusieurs cen-
taines) :

. De légers déplacements de spots dans le sens de I'IEF
sont attribués a des variations alléliques.

. Des positions différentes suivant la dimension SDS
sont généralement attribuées a des génes différents. Il
peut toutefois exister des cas d’allélisme par addition
ou délétion d’acides aminés neutres ou de substitution
d’acides aminés sans modification de charge.

. Les variations d’intensité des spots sont assignées a
des éiéments génétiques qui controlent ’expression des
genes de structure au niveau transcriptionnel, traduc-
tionnel ou post-traductionnel. Il peut cependant exister
pour les especes polyploides une ambiguité entre phé-
nomeénes de régulation et dosages alléliques différents.

L’électrophorése bidimentionnelle présente vis-a-vis
de I’électrophorése classique d’enzymes des intéréts indé-
niables, puisqu’elle permet d’étudier un nombre de génes
nettement plus élevé et de deux natures différentes : génes
de structure et systémes de régulation dont les effets se
manifestent au niveau de I’expression des génes de structu-
re et des modifications de leurs produits.

Ce dernier point revét un intérét tout particulier pour
la recherche de marqueurs moléculaires de la variation
phénotypique. En effet, il semble que les systémes de régu-
lations (qui présentent une variabilité importante), sont
impliqués prioritairement dans la diversification phénoty-
pique et I’adaptation (WILSON et al., 1977 ; DAMERVAL
et al., 1987). L’étude des régulations au niveau protéique,
dont on peut penser qu’il intégre I’ensemble des variations
significatives de I’ADN et seulement elle, apparait donc
étre une approche pertinente de I’analyse des relations
phénotypes-génotypes (DE VIENNE, 1984).

Toutefois le coat de cette technique et la lourdeur de
son exploitation la cantonnent encore aux recherches fon-
damentales.

LES RFLP

L’analyse du polymorphisme de la longueur des frag-
ments de restriction est une technique de marquage géné-
tique récente.

Aprés isolement, ’ADN est découpé par des enzymes
de restriction reconnaissant des séquences de 4 a 6 bases.

Les fragments de restriction ainsi obtenus sont ensuite
séparés selon leur taille par électrophorése sur gel d’agarose.

Une coloration au bromure d’éthidium permet de
visualiser I’électrophorégramme de restriction par fluores-
cence ultraviolette. Dans la pratique, 20 a 40 fragments
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sont isolés a partir des génomes chloroplastiques, et une
centaine a partir des génomes mitochondriaux.

Le génome nucléaire, trop important, produit un voile
continu ou il n’est pas possible d’observer de bandes dis-
crétes. Il est alors nécessaire d’utiliser des sondes marquées
(génes ou séquences d’ADN isolées de fagon aléatoire,
clonés dans des plasmides bactériens) qui se fixent sur les
séquences homologues de [Iélectrophorégramme. Les
sondes peuvent €étre marquées radioactivement ou bien
étre révélées par l'intermédiaire d’une réaction enzymati-
que (sondes froides).

Pour le marquage génétique, il convient d’utiliser des
sondes correspondant a des séquences uniques de l’orga-
nisme étudié.

Deux grands types de banque de sondes peuvent étre
distingués suivant les fragments d’ADN clonés :

- Les banques génomiques.

Elles renferment des fragments de restriction isolés de
fagon aléatoire par digestion enzymatique de I’ADN total.
Elles sont donc constituées aussi bien d e séquences codantes
que non codantes, permettant ainsi d’explorer la totalité
du génome.

- Les banques de cDNA.

Le cDNA, obtenu in vitro par une succession de réac-
tions enzymatiques, est la copie d’un ARN messager. Une
banque de cDNA est donc une banque de génes au sens
propre qui ne peut explorer que les zones codantes du
génome.

Les diagrammes de restriction obtenus permettent de
distinguer des plantes qui différent par des mutations
affectant :

- un des sites de restriction quelconque de I’enzyme si ’on
révéle I’ADN total,

- un des sites de restriction encadrant les séquences homo-
logues de la sonde marquée.

L’utilisation de plusieurs enzymes de restriction per-
met d’explorer les variations dans les zones encadrant les
séquences homologues des sondes (figure 4).

La lecture et 'interprétation d’électrophorégrammes de
restriction révélés par des sondes homologues de séquences
uniques s’apparente a celles des zymogrammes d’enzymes
monomeéres. On peut ainsi distinguer des structures homo-
zygotes et hétérozygotes.

Le polymorphisme révélé par cette technique est impor-
tant et variable suivant les espéces (HELENTJARIS et al.,
1985). Comme pour les allozymes, on peut penser que la
majorité des variations mises en évidence sont sans effet
phénotypique direct. Les thémes d’é¢tude abordés grace
au polymosphisme enzymatique peuvent donc également
I’6tre par le polymorphisme de la longueur des fragments
de restriction.
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DONNEE EN FONCTION DE L'ENZYME DE RESTRICTION UTILISE.

Cependant, contrairement aux isozymes pour lesquels
seul un petit nombre de locus (correspondant a un type
donné de génes de structure) est accessible a l’analyse,
I’étude des RFLP parait étre une technique de marquage
génétique trés performante (BECKMANN et SOLLER,
1986 ; TANKSLEY et al., 1989). En théorie, elle permet en
effet d’obtenir un marquage continu du génome qui concer-
ne aussi bien les zones codantes que non codantes (BECK-
MANN et SOLLER, 1983) et dont la finesse est seulement
limitée par les contingences de colts expérimentaux.

Des cartes génétiques «saturées» ont ainsi été obtenues
[mais (HELENTJARIS et al., 1986), tomate (BERNATZ-
KY et TANKSLEY, 1986), laitue (LANDRY et al., 1987)]
ou sont en cours de développement.

La puissance de cet outil pour le marquage de caractéres
a déterminisme monogénique ou oligogénique est reconnue
par tous les auteurs. En revanche, son utilisation pour la
localisation des génes majeurs des caractéres quantitatifs
et I'analyse de leurs effets est encore discutée (BECKMANN
et SOLLER, 1983, 1986 ; BURR ef al, 1983 ; ELLIS,
1986 ; OSBORN et al.,, 1987). De méme, I’élaboration
des méthodes statistiques et 1’établissement des plans expé-
rimentaux a mettre en oeuvre a cet effet, constituent un
vaste domaine de recherche pour les biométriciens (LEBO-
WITZ et al,, 1987 ; WELLER et al,, 1987 ; DONIS-KEL-
LERetal, 1987 ; PATERSON et al., in press).

Les RFLP permettent, par ailleurs, d’aborder des étu-
des taxonomiques et phylogéniques directement au niveau
des génomes nucléaires (divergence génétique et différen-
ciations structurelles entre génomes) ou cytoplasmiques

(phylogénie maternelle a partir des ADN mitochondriaux
ou chloroplastiques).

L’utilisation de cette technique sur les espéces fruitiéres
est trés récente et peu de travaux ont été publiés. Nous
citerons pour les agrumes les travaux réalisés sur ’ADN
chloroplastique et mitochondrial, soit dans le cadre d’étu-
des phylogéniques (GREEN et al., 1986) soit a des fins de
controle de fusion de protoplastes (VARDI et al., 1987 ;
KOBAYASHI et al., 1988). L’université de Riverside (Cali-
fornie) développe par ailleurs une banque de cDNA (18
sondes d’ores et déja opérationnelles) qui lui a permis de
réaliser une étude taxonomique (ROOSE, 1988).

CONCLUSION

Au dela de la simple identification variétale pour la-
quelle les RFLP devraient s’avérer trés efficaces, les mar-
queurs moléculaires intéressent sur de nombreux points les
généticiens des espéces fruitiéres ; pour chaque application
nous retiendrons ceux présentant a I’heure actuelle le
meilleur rapport performance/coit :

e Des marqueurs de 1’évolution.

L’analyse du polymorphisme polyphénolique apporte
des informations dynamiques sur I’évolution et conduit
naturellement & des interprétations de type cladistique. Elle
différe en cela du polymorphisme enzymatique et des
RFLP qui décrivent les divergences génétiques entre taxons
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mais ne permettent pas de hiérarchiser ceux-ci évolutive-
ment. L’analyse des RFLP des ADN cytoplasmiques rensei-
gne par ailleurs sur la phylogénie maternelle. Enfin, I’éta-
blissement de «cartes génétiques saturées» grace au RFLP
permettra d’analyser les remaniements chromosomiques
entre especes et genres voisins.

Ces différentes approches sont donc complémentaires
pour les analyses de phylogénie et de relation génétique
entre taxons et peuvent s’avérer trés utiles pour raisonner
davantage la gestion et I’exploitation des ressources géné-
tiques.

e Des marqueurs des systtmes de reproduction et
de la structure des populations.

Les isozymes et les RFLP nucléaires sont particuliére-
ment recommandés pour I’analyse des modifications des
structures génotypiques, liées au régime de reproduction.

Compte tenu de leur facilité de mise en oeuvre et de
leur moindre cout, les isozymes seront généralement pré-
férés. Ils apporteront une connaissance sur les systémes de
reproduction (allogamie, incompatibilités, apomixie) et sur
I’hétérozygotie des cultivars, mais seront également trés
précieux pour de nombreux controles de routine au cours
des programmes de sélection (hybridation, multiplication
conforme par graines des espéces partiellement apomicti-
ques, détection d’haploides).

@ Des marqueurs de segments chromosomiques.

L’efficacité d’un tel marquage dépend de la quantité et
de la dispersion des marqueurs polymorphes disponibles.
Comme nous l’avons vu, seuls les RFLP, éventuellement
complétés par les isozymes, semblent pouvoir autoriser
I’établissement de «cartes génétiques saturées» permettant
de localiser les génes impliqués dans |’établissement des
caractéres d’intéréts agronomiques. Une fois localisés, ces
génes pourraient étre sélectionnés précocement, dans des
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descendances controlées, graice aux marqueurs moléculaires
les encadrant sur les chromosomes.

Une telle approche ne permet pas le screening de popu-
lations d’origine génétique inconnue puisque ’on ne dispo-
se alors d’aucune information sur les déséquilibres gaméti-
ques entre les génes a sélectionner et les marqueurs molé-
culaires. Dans ce cas, seul ’emploi de marqueurs révélant
directement les variations du géne impliqué dans 1’établis-
sement du caractére phénotypique peut étre envisageable.
L’utilisation de sondes ADN, comme il en existe pour
certaines maladies génétiques humaines, est la plus sédui-
sante mais elle réclame a I’heure actuelle des investisse-
ments trés importants.

La localisation de geénes d’intéréts agronomiques grace
aux «cartes génétiques saturées» pourrait, de plus, permet-
tre d’isoler ces génes et de les transférer grace au génie
génétique.

e Des marqueurs des systémes de régulation.

L’analyse des polyphénols et surtout I’électrophorése
bidimentionnelle des protéines totales prennent en compte
les variations des processus de régulation. Ils pourraient
donc constituer des marqueurs privilégiés de la variation
morphologique et de l’exploration des phénomeénes d’or-
ganogénese et d’embryogéneése in vitro.

De I’exploitation des ressources génétiques a la multi-
plication conforme du matériel amélioré, les sélectionneurs
disposent donc, ou sont en passe de disposer, avec les
marqueurs moléculaires, d’outils de description ot de
décision puissants. Il ne faut cependant pas perdre de vue
que certaines de ces techniques sont encore trés jeunes
(RFLP, électrophoréses bidimentionnelles) et que leurs
limites ne sont pas toujours bien cernées. Il convient donc
de ne pas tout attendre de ces marqueurs, comme cela a
parfois été le cas avec les isozymes, et de raisonner leur
utilisation.
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MOLEKULMARKIERER UND IHR EINSATZ ZUR VERBESSERUNG
VON OBSTSORTEN.

P. OLLITRAULT.
Fruirs, May 1989, vol. 44, n® 5, p. 243-251.

KURZFASSUNG - Die wichtigsten Analyseverfahren fiir den Molekiil-
Polymorphismus (Polyphenole, Isozyme, Gesamteiweiss, DSN-Bes-
tandteile) werden kurz beschrieben. Anschliessend wird {iber Bedeu-
tung und Grenzen ihres Einsatzes zur Verwaltung des Gen-Materials
und zur Verbesserung des Zuchtmaterials von Obstsorten auf Basis
einer bibliographischen Zusammenschau referiert.

LOS MARCADORES MOLECULARES, APLICACION A LA
MEJORA DE LAS ESPECIES FRUTERAS.

P. OLLITRAULT.
Fruits, May 1989, vol. 44,10 5, p. 243-251.

RESUMEN - Se describen sucintamente las principales técnicas de
anélisis del polimorfismo molecular (polifenoles, isozimas, proteinas
totales, fragmento de restriccion del ADN). Se discuten a continua-
cién, sobre la base de una sintesis bibliogréafica, el interés y los limites
de su utilizacidn para la gestion de los recursos genéticos y la mejora
de las especies fruteras.





