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RESUMEN

Debido a que el conocimiento de la diversidad genética existente en las variedades modernas de cafia de azlcar es
de vital importancia para los procesos de mejoramiento, el presente estudio examino 33 variedades usadas por los
mejoradores en CENICANA, y cinco clones de Saccharum officinarum mediante la técnica de los microsatélites. Se
evaluaron 63 iniciadores los cuales produjeron 263 fragmentos polimoérficos. Los patrones electroforéticos generados
mediante esta técnica fueron analizados usando los paquetes estadisticos SAS (Analisis de Correspondencia Mltiple)
y NTSYS-pc (dendrograma y matriz de distancias genéticas). Los alelos generados por cada iniciador oscilaron
entre 1y 16 (media de 5). Las agrupaciones generadas mediante estos analisis lograron diferenciar las variedades
cultivadas de cafia de los clones de S. officinarum, y a su vez determinaron que la similitud promedio de todos los
individuos fue 0.664. El analisis de diversidad genética mostré un grupo bastante diverso (H: 0.973) y logro identificar
38 genotipos en toda la poblacion. Dentro de los resultados mas sobresalientes se destaca la ubicacién de la variedad
CC 91-1880 muy cerca de las variedades Q provenientes de Australia, proponiendo a esta variedad como un buen
candidato para ser analizado por los mejoradores. Los resultados de este trabajo son muy importantes, pues deja
claro que a pesar de la homogeneidad genética presente en las variedades modernas de cafia de azucar, existen
variantes alélicas que podrian ser utilizadas en los nuevos proyectos de mejoramiento de CENICANA.
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ABSTRACT

The genetic base of today's sugarcane cultivars appears to be narrow and could be the reason for current slow
progress in improving sugarcane crops. Sixty-three primer pairs (producing 263 polymorphic fragments) flanking
simple sequence repeats or micro-satellites were used for assessing the genetic variability of five S. officinarum clones
and 33 sugarcane cultivars used in CENICANA breeding projects, selected for their economic and agronomic im-
portance in several Central and South-American countries. NTSYS (Numerical Taxonomy and Multivariate Analy-
sis System) and SAS (Statistical Analysis System) statistical software was used to analyse data. The number of alleles
recorded per marker ranged from 1 to 16 (mean = 5). Cluster analysis showed a clear separation of cultivars from S.
officinarum clones. The average of genetic similarity between sugarcane genotypes studied was 0.664, while genetic
diversity analysis revealed a very different group (H: 0.973). An interesting results concerned CC 91-1880 distribu-
tion very close to that of Q genotypes from Australia and also S. officinarum clones, suggesting that this cultivar
would be a good candidate for further studies by breeders. The results obtained are useful for CENICANA's breed-
ing program because, in spite of the genetic homogeneity present in today's sugarcane cultivars, it is clear that
allelic variants are present in some of these cultivars and could be used in the new breeding projects.
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INTRODUCCION

Hasta finales del siglo XIX la cafia de azlcar fue multi-
plicada exclusivamente de forma vegetativa. Después
de la demostracién de fertilidad del genero Saccharum
en Barbados a comienzos del siglo XX (Arcenaux
1965), se iniciaron programas de cruzamientos
interespecificos en Java e India entre los genotipos
Saccharum officinarum, Saccharum spontaneum,
Saccharum sinense, Saccharum barbieriy Saccharum
robustum (Price 1965; Berding & Roach 1989). Debi-
do a sus caracteristicas de alta produccion de azucar
y amplia resistencia a factores bioticos y abidticos los
genotipos S. officinarum y S. spontaneum fueron los
mas utilizados. Los hibridos provenientes de estas cru-
zas fueron retrocruzados varias veces con el padre
"noble" S. officinarum en un proceso conocido como
"nobilizacion” a fin de minimizar el efecto negativo del
padre silvestre, S. spontaneum. Como consecuencia
de este proceso, los individuos resultantes presenta-
ron una distribucion desigual del complemento
cromosdmico, mostrando una marcada disminucién en
el nimero de cromosomas de S. spontaneum. Aun-
que el material resultante de este proceso tuvo un im-
portante efecto en la produccién de azucar y resolvié
algunos de los problemas de enfermedades enfrenta-
dos hasta ese momento, las nuevas variedades de cafa
de azlcar mostraron una marcada reduccion en su
base genética (Jannoo et al. 1999).

A pesar de la reduccion de la diversidad genéti-
ca de la cafia, lo cual ha marcado un progreso lento
en el mejoramiento de la cafia en la actualidad (Nair
et al. 1999), se estima que existe un pequefio grado
de diversidad a nivel del ADN entre las variedades
modernas (Berding y Roach 1987; Roach 1989), que
combinado con la diversidad proveniente de las va-
riedades silvestres, tendria un importante efecto en
los actuales programas de mejoramiento.

En Colombia el mejoramiento de la cafa de azu-
car es reciente. En la década de los 30's la investi-
gacion se concentré en ensayos agronémicos con
variedades importadas. En 1938 se inicid el progra-
ma de cruzamientos y seleccion con énfasis en hibri-
dacion de clones de S. officinarum y del silvestre S.
spontaneum (Cassalett y Ranjel, 1995). La variabili-
dad e identificacion del germoplasma disponible es
esencial para el mejoramiento, siendo el conocimiento
de las distancias genéticas entre los diferentes
genotipos muy util y en la mayoria de los casos ne-
cesario para un mejoramiento genético exitoso.

El desarrollo de técnicas de biologia molecular para
la deteccion de la variabilidad genética aparece
como una herramienta Gtil para determinar las di-
ferencias genéticas que pudieran presentar las va-
riedades modernas de cafia de azlcar. Estudios com-
parativos han sido desarrollados entre las varieda-
des modernas de cafia y sus ancestros mediante
RFLPs (Lu et al. 1994a; D'hont et al. 1995; Grivet et
al. 1996; Jannoo et al. 1999; Coto et al. 2002), son-
das de maiz (Lu etal. 1994a,b) y marcadores basa-
dos en la reaccion en cadena de la polimerasa PCR
(Harvey & Botha, 1996; Nair etal. 1999; Lima etal.
2002). Debido a la amplia aplicabilidad que han teni-
do los marcadores moleculares para la deteccién de
la diversidad genética en el genoma de cultivos de
importancia econémica, nuevas metodologias han
sido implementadas en esta area. Los microsatélites
se han usado exitosamente en cultivos como tomate
(Vosman etal. 1992), arroz (Ranjekar et al. 1994) y
soya (Kolchinsky & Gresshoff, 1994). Estos marca-
dores de ADN, han sido recientemente clonados y
sintetizados para el genero Saccharum (Cordeiro &
Henry 2001) y recientes estudios han demostrado
una gran utilidad en el genoma de la cafia (Cordeiro
& Henry 2001; Piperidis et al. 2001; Zhang et al.
2001). En CENICANA esta metodologia ya ha sido
utilizada en estudios preliminares (Cerén & Angel
2001) que permitieron identificar, mediante el uso de
22 iniciadores en 27 variedades de cafia moderados
niveles de diferenciacién genética entre las varieda-
des cultivadas (0.463-0.132) y altos niveles (0.745)
entre los clones de S. officinarum.

El objetivo del presente trabajo fue determinar
la diversidad genética de algunas variedades de cafia
mediante microsatélites. Las variedades estudiadas
fueron escogidas por su importancia econémica y
agronémica en el Valle del Rio Cauca y su amplia
utilizacién en los proyectos de mejoramiento genético
de CENICANA.

MATERIALES Y METODOS

Material vegetal y extraccion del ADN

Un total de 38 variedades de cafia de azlcar escogi-
das por sus caracteristicas agronémicas y comercia-
les mas importantes (produccion de azlcar, produc-
cion de cafia y resistencia a enfermedades) fueron
utilizadas en este estudio (Tabla 1). Las variedades
comprenden cinco clones de S. officinarum y 33 va-
riedades cultivadas siendo una muestra representati-
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Tabla 1. Genotipos utilizados en este estudio.
Numero Genotipos PARENTALES
de accesion Madre Padre
1 CC 82-28° __EPC 54839 EPC 72174
2 lcc8226° | PR905 Co775
3 CC 82-274 PR 905 ___Cg_f?_5_______*
4 'CC 8475° | NABB79 e B
5 cCes-68® | POJ2878 | "
6 1 CC 85-92° Co 775 8
7 CC 87-251% | POJ 2878 | CP 57-603 |
8 [CC87-434* | POJ2878 | °
9 |CC 87-474* _ POJ2878 | °
10 | CC 87-505° ICA74-4 | ICA755 |
11 |CC 87-473® | POJ2878 | °
12 |CC B9-2000° | EPC54839 | Co775 |
13 CCS_F_‘_‘__B_Q_! 993_”‘ SP 70-3370 SP 70-1078
14 | CCSP 89-43° SP 70-1143 | SP 71-799
_____ 15 1CC 91-1999° MEX 64-1487| PR 61-632
16 CC 91-1880° | ICA 67-22 CP 68-1026
_1_?______ CC Q‘F 19453 | MEX&68-808 | CP ?9 1376
18 CC 92- 21 98& v ?1 -51 ) MZQ_?‘_‘_:I 275
19 ,CC 93- .42235 _________PQ_; 2878 ~_CP 57-603
20 __ﬁ_MZC 74-275° POJ 2878 | CP 57-603
21 IV 71-51 b L 80-25 N
22 HD 75-11 | CB38-22 ~ CP57-603 |
23 .CP 57-603 b | CL47143 | °©
_____ 24 CC 93- 3!‘:’.17"a B ME}( 64-1483 _ MZC 74-275
25 CC 93- 4326:’5a L CP 57-603 | "CP 70- 321
2 lan7° Q77 | SN&8s9 |
27 Q129° P! | T
T T et I 1.__.____ -
28 Qs ' o
29 Q149 T f ]
30 cC 85.-.633 ~ POJ 2878 ®
31 CC 85-96% EPC 54839 £
| 32 |ccCss29® | D 200/36 .
33 PR 61-632° PR 56-287 M 336
34 NG 28-279°¢ f f
35 (FMi44® [ ' R
36 1) 76-317°¢ ' f
37 |AROUNDOIBY | ' o
38 |MIA 33-115¢ f B
* Genotipos producidos por Cenicana
¥ Genotipos producidos en ofros centros de investigacion
® Genotipos Australianos
? Clones de S. officinarum
® Policruzamientos
! Informacion no disponible

va de los genotipos mas comunmen-
te usados en los programas de mejo-
ramiento llevados a cabo en el cen-
tro. El ADN se extrajo a partir de ho-
jas jovenes de cada uno de los
genotipos mediante el protocolo de
Gilberston et al. (1991). Una vez pu-
rificado el ADN este se cuantifico y
se almacend a -20°C hasta su uso.

Amplificacion del ADN

Los iniciadores utilizados en este es-
tudio fueron obtenidos a través del
Consorcio Internacional de Microsa-
télites de la Cafia de azlcar (Cordeiro
et al. 2000). Del conjunto total obte-
nido se seleccionaron 63 iniciadores,
los cuales generaron polimorfismos
entre las variedades estudiadas.
Cada reaccion de amplificacién se
realizé en un volumen total de 25 pul
el cual consistia de 25 ng de ADN,
10 mM de Tris-HCI (pH 9.0); 50 mM
de KCI; 0.1% Triton X-100; 2.5 mM
de MgCl, 0.2 mM de cada dNTP; 0.8
pM de cada iniciador y 1 unidad de
Tag polymerasa. La amplificacion se
llevé a cabo en un termociclador
PTC-100 (Programable Thermal
Controller) programado para llevar a
cabo el siguiente perfil de tempera-
tura: una predenaturacion inicial du-
rante 5 min. a 94°C, posteriormente
35 ciclos compuestos de: denatura-
cion por 30 seg. a 94° C; apareamien-
to por 30 seg. a 50°C; extensiéon por
30 seg. a 72°C y una extension final
durante 5 min. a 72°C. Los produc-
tos de la amplificacion se mezclaron
con 10 pl de buffer de carga denatu-
rante (98 % formamida, 10 mM EDTA,
0.025 % xylene cyanol w/v, 0.025 %
azul de bomofenol), y 10 ul de esta
mezcla se separaron en geles
denaturantes de poliacrilamida al 6%
durante 3 horas a 80 W. Posterior-
mente estos geles fueron tefiidos con
nitrato de plata.
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Andlisis estadistico

A partir de los patrones electroforéticos obtenidos de
las pruebas moleculares, (Figura 1), se creé una
matriz binaria de datos, donde la presencia de una
banda en un locus particular se denominé alelo
positivo para ese locus y se design6 con "1",
mientras que las bandas ausentes se designaron con
"0".

Se uso el paquete estadistico NTSYS-pc versién
2.11 (Rolf 1994) para obtener los datos de similitud
genética, a partir de las cuales se genero la matriz de
agrupamiento y posteriormente el dendrograma
mediante el método UPGMA (media aritmética no
ponderada). Adicionalmente mediante el paquete
estadistico SAS, version 6.0, se realizé un analisis de
correspondencia mudltiple (ACM), con el cual se
obtuvo una representaciéon tridimensional de la
agrupacion genética de las variedades de cafa asi
como los indices de diversidad genética. EI ACM es
un tipo de andlisis multiva-riado en el cual las
distancias genéticas entre los individuos se calcula a
partir de una prueba chi-cuadrado no ponderada que
considera la cantidad de informacion de cada
individuo y cada banda.

Para calcular la diversidad genética se identi-
ficaron y agruparon individuos por patrones segun lo
establecido por el andlisis de correspondencia
multiple. El calculo de diversidad de acuerdo con los
genotipos en cada grupo y en toda la poblacién se
efectlio como sigue:

H=1-3f()

Donde f (i) representa la frecuencia del patrén i en la
poblacion y X f (i)2 es la probabilidad de que dos in-
dividuos tomados al azar tengan el patron i.

El promedio ponderado de estos valores, defini-
do como HS estima la diversidad de la poblacion
total debido a la variacion dentro de las
subpoblaciones. Asi:

H,=(nH +nH, -t-...njHl}nf (n+n, + ...n_;)

Donde HS representa la diversidad dentro de cada
subgrupo o subpoblacién, nj representa el nUmero de
individuos para el j-esimo grupo o grupos y Hj la
diversidad genética en el subgrupo Hj.

Asi mismo el promedio de la variacién debida a la
diferencia entre subpoblaciones estad definida
como:

Hgy = H, —H;

Donde H+ representa la diversidad total o diversidad
de todos los grupos, Hs representa la diversidad
dentro de subgrupos o subpoblaciones y Hst la di-
versidad entre subgrupos o subpoblaciones.

Igualmente el coeficiente de diversidad genéti-
ca (Gsy) el cual estima la proporcion de la variabili-
dad total observada debida a la variacién entre los
grupos se determiné mediante lo siguiente:

Gg, = (H, - H) / H,

Donde Hy representa la diversidad total y Hs repre-
senta el promedio de la diversidad dentro de
subgrupos o subpoblaciones.

RESULTADOS

Polimorfismo

Los 63 iniciadores microsatélites generaron patro-
nes de bandas que revelaron diferentes niveles de
polimorfismo entre las 38 variedades de cafa (Figu-
ra 1). Se obtuvieron un total de 284 marcadores de
los cuales 263 fueron polimorficos. La seleccion de
estas bandas se hizo teniendo en cuenta como mar-
cador polimorfico aquel que en la poblacion se pre-
senté en una escala menor al 98 % y mayor al 2 %.
También se considerd el rango propuesto por Liu
(1998) entre el 5 % - 95 % pero dada la consistencia
de los datos con ambos niveles de polimorfismo se
trabajo con el primer rango (2 % - 98 %) a fin de
utilizar la mayor cantidad de informacién.

Andlisis de agrupamiento

El dendrograma obtenido con el paquete estadistico
NTSYSpc (Figura 2) revel6 38 genotipos distribui-
dos en 6 grupos genéticos. Todas las variedades pro-
ducidas o usadas por el programa de mejoramiento
de CENICANA, con excepcion de las variedades CC
91-1999 y CC 91-1880, se ubicaron en un mismo
grupo. La variedad mas cercana a CC 91-1999 fue
CC 82-28 (Figura 2), mostrando un indice de simili-
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Figura 1. Patron de amplificacion de 38 genotipos de cafia de aztcar generado por el primer mSSCIR 56. Las lineas
1-38 representan las accesiones descritas en la tabla 1. La linea B representa el control negativo mientras que la

linea M es el marcador de peso molecular

tud de 0.649. Adicionalmente los indices de similitud
entre CC 91-1999 & CC 85-92 y CC 91-1999 & FUI
44, los genotipos mas distantes en este estudio, fue-
ron 0.567 y 0.607 respectivamente. Los tres clones
de S. officinarum, 1J 76-317, AROUNDOI B y MIA 33-
115 formaron un solo "cluster" con la variedad Q 137
proveniente de Australia, mientras que los dos clones
restantes NG 28-279 y FUI, formaron un grupo se-
parado (Figura 2). Tres de las cuatro variedades Q
(Q 117, Q 149, Q 129) provenientes de Australia, se
agruparon en un "cluster" individual. El indice de si-
militud genética de Dice fue calculado para todas las
posibles pares de combinaciones mostrando un gru-
po bastante similar (similitud promedio: 0.664).

ACM Yy diversidad genética

El gréfico en tercera dimension realizado en SAS
(Figura 3) y el dendrograma generado mediante el
programa estadistico NTSYSpc distribuyeron las va-
riedades de manera similar y mostraron una marca-
da separacion de los clones de S. officinarum y las
variedades cultivadas de cafia de azucar. Con ex-
cepcion de los hibridos CC 82-28, CC 87-505y CC
91-1999, el ACM agrup6 todas las variedades pro-

10

ducidas o usadas por CENICANA en un mismo "clus-
ter". Los clones de S. officinarum FUI 44 y NG 38-
279 que habian sido ubicados en un mismo grupo
mediante NTSYS fueron separados en dos grupos
individuales mediante el ACM. EI ACM también mos-
tré una clara separaciéon de los genotipos Q 117, Q
149 y Q 129 provenientes de Australia en un solo
“cluster”, mientras que el genotipo Q 137 se ubico
mas cercano a los clones de S. officinarum (Figuras
2y3).

El analisis de diversidad genética mostré un gru-
po bastante diverso (Hy= 0.973) siendo la variacion
genética dentro de grupos (0.816) mas grande que
entre ellos (0.158). El coeficiente Gst no mostré una
diferenciacién genética aparente entre los grupos
(Gst: 0.162) (Tabla 2).

DISCUSION

El conocimiento de la distribucién de la variacion
genética de los cultivos de importancia econémica
(especies cultivadas y los clones relacionados) es
de vital importancia cuando se pretende desarrollar
programas exitosos de mejoramiento y conservacion
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del germoplasma. En el caso de la cafia de
azlcar se hace necesario tomar ventaja de la
diversidad genética existente a fin de prevenir
una reduccién de la diversidad a nivel del ADN,
la cual se vio claramente disminuida en los
programas de mejoramiento clasico realizados a
principios del siglo XX.

La deteccion de la variabilidad genética
mediante marcadores moleculares ha sido muy
utilizada en los Ultimos afios. Las ventajas de
estas modernas herramientas moleculares ra-
dican en su caracter neutral y la gran capacidad
de detectar diferencias entre individuos que
podrian estar cercanamente relacionados.
Marcadores como los microsatelites presentan
altos niveles de polimorfismo debido a que estas
son secuencias de ADN que pueden
recombinarse y expandirse mas frecuentemente
gue otros tipos de secuencias, ademas de la
alta tasa de mutaciones que presentan.

Estos marcadores detectaron un moderado
polimorfismo entre las variedades de -cafa
estudiadas, y permitieron diferenciar las va-
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riedades cultivadas de las clones de S. |
officinarum utilizados en este trabajo. El pro-
medio de similitud de todas las variedades
(0.664) indica que la probabilidad que una banda
presente en un genotipo también se encuentre en
cualquier otro genotipo es 0.664. El promedio de si-
militud genética dentro (0.334) y entre grupos (0.495),
refleja la historia evolutiva de este cultivo, ya que
estos valores permiten apreciar claramente la reduc-
cion en la diversidad genética que ha sufrido el ge-
nero Saccharum. El nivel de similitud entre grupos
mas alto que dentro de ellos explicaria que la mayo-
ria de las variedades presenten un alto grado de ho-
mogeneidad, incluso con las variedades mas distan-
tes (clones de S. officinarum). Estos resultados co-
inciden con Investigaciones previas desarrolladas por
varios autores quienes han encontrado una alta si-
militud genética en el genero Saccharum usando
RAPD's y RFLP's (Harvey & Botha, 1996; Lu et al.
1994a). Sin embargo, nuestros datos no pueden ser
comparados con recientes investigaciones realiza-
das por Zhang et al. (2001) quien usé microsatélites
para determinar las similitudes genéticas en él ge-
nero Saccharum y otros géneros relacionados
(Erianthus, Miscanthus and Sorghum) debido a que
ninguna variedad actual fue incluida en estos estu-
dios.

T

T i ] T LI | I

0.55 0.7 0.85 1.0y
Similitud de Dice

Figura 2. Dendrograma basado en los marcadores SSR de
38 accesiones de Saccharum. La representacion gréafica se
obtuvo mediante el método UPGMA con el paquete estadistico
NTSYSpc.

Segun el analisis en NTSYSpc los coeficientes
de similitud mas altos se presentaron entre las varie-
dades CC 87-474 y CC 93-4223 (0.960) y las varie-
dades CC 82-26 y CC 82-27 (0.851). Estos resulta-
dos son de esperarse pues las variedades CC 82-26
y CC 82-27 provienen de los mismos parentales (Ta-
bla 1). Adicionalmente las variedades CC 87-474 y
CC 93-4223 se mostraron altamente relacionadas, y
aunque se desconoce si poseen el mismo padre, el
hecho de que posean la misma madre sumados a
los efectos aleatorios de la recombinacion genética
explicarian tal evento. Las variedades mas distantes
fueron FUI 44 y CC 85-92 entre ellas y FUI 44 con el
resto del grupo. Esto se fundamenta en el hecho de
que FUI 44 es uno de los clones de S. officinarum
mas atipicos, colectada en las islas Fiji (Nauthi, Vanua
Mbalavu). A diferencia de otros clones de S.
officinarum, FUI 44 posee tallos muy gruesos y cor-
tezas muy duras (Daniels 1956).
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Figura 3. Distribucién de 38 variedades de cafa de azucar utilizando
microsatélites, mediante MCA. La representacion tridimensional fue cons-
truida a partir de los valores de las distancias genéticas mediante el

método UPGMA con el paquete estadistico SAS.

Las variedades MZC 74-275, V 71-51, RD 75-
11, CP 57-603 y PR 61-632 se ubicaron muy cerca
de las variedades producidas por CENICANA (Va-
riedades CC y CCSP). Esto de debe a que estas va-
riedades fueron introducidas al pais como varieda-
des comerciales y en muchos casos han servido como
parentales para otras variedades producidas en el
centro. De esta manera se explicaria que varieda-
des que en su mayoria han sido producidas en otros
paises compartan una gran cantidad de caracteres
genéticos con aquellas producidas en CENICANA.

Dentro de los resultados mas sobresalientes se
destaca la ubicacion de la variedad CC 91-1880 cer-
ca de las variedades Q provenientes de Australia (Q-
137, Q-117, Q-149, Q-129), lo cual podria explicarse
debido a la alta similitud que estas variedades pre-
sentan en caracteristicas como la alta produccién de
sacarosa por hectarea (TSH = 18 %) y bajo tonelaje
(CENICANA 2001). También resulta interesante la
cercania de la variedad CC 91-1880 con los clones
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de S. officinarum (NG 28-279, FUI 44, U 176-
317, AROUNDOI B, MIA 33-115). Estos da-
tos son muy importantes para los mejorados
del centro, pues ademas de las caracteristi-
cas mencionadas, CC 91-1880 se mostro
como un buen potencial en las pruebas re-
gionales realizadas por Cenicafia en este
afio (CENICANA 2002). Esta nueva infor-
macién tendria consecuencias importantes,
pues permite pensar en CC 91-1880 como
un buen elemento para la introgresion de
nuevas variantes alélicas en variedades
mejoradas.

En este estudio la diversidad entre gru-
pos fue baja (Hs: 0.158) mientras que el
coeficiente de diversidad genética total mos-
tr6 un grupo de individuos bastante hetero-
géneo (H;: 0.973), probablemente debido a
los clones de S. officinarum evaluados (Ta-
bla 2). Estos resultados concuerdan plena-
mente con las investigaciones de Jannoo et
al. (1999) quien describe una considerable
diversidad al interior del genero Saccharum.
Sin embargo discrepamos con las investi-
gaciones realizadas por Glaszmann et al.
(1989) y Lu et al. (1994b) quienes sugieren
una limitada diversidad genética al usar
isozimas y datos nucleares en sus respecti-
vas investigaciones. Este aparente des-
acuerdo, se debe probablemente a que en
los estudios realizados por Glaszmann et al. y Lu et
al. se uso una cantidad de genotipos mucho menor
gue las utilizadas por Jannoo et al.

La escasa diversidad a nivel del ADN en las va-
riedades actuales de cafa de azlcar y la limitada
introgresion de nuevas variantes alélicas ha sido un
factor de preocupacion en los dltimos afios, no obs-
tante nuestros resultados han demostrado que los
hibridos y los clones aqui estudiados aun mantienen
altos indices de variabilidad a nivel del ADN. Esto se
refleja en el hecho de que ninguno de nuestros
genotipos fue igual a otro. Los analisis estadisticos
siempre mostraron 38 genotipos diferentes, lo cual
es muy importante para los mejoradores del centro
quienes podrian tomar ventaja de la aparente diver-
sidad de nuestras variedades en la introduccién de
nuevas vanantes alélicas, ademas de la amplia utili-
dad que esto podria brindar en la identificacion de
huellas de ADN "fingerprinting" especificas para cada
variedad.
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Tabla 2. Parametros de diversidad genética de 38 genotipos de cafia de azlcar
basados en los “clusters” genéticos generados por los microsatélites

Numero de Numero de H* H® H_° ! G,
grupos genéticos genotipos ]
7 38 0.973 0.816 0.158 i 0.162
Genotipos ;
Grupo 1 J CC 82-28 !'
CC 87-505 !
| ©Co1-1999 [
Grupo 2 ] CC 85-63 CC 84-75 MZC 74-275 CP 57-603 5 V 71-51
] CC B5-92 CC 89-2000 CC 92-2198 CC 93-3817 ! PR 61-632
J CC 86-29 CC 85-88 CC 87-474 CC 85-96 !- CCSP 89-1997
'J RD 75-11 CC 87-251 CC 93-4223 CC 81-1945 | CC 82-26
| CSP 89-43 CC 87-434 CC 87-473 CC93-4326 | CC 82-27
|
Grupo 3 Q137 ’
IJ 76-317
AROUNDOI B
MIA 33-115 |
Grupo 4 CC 91-1880 -
Grupo 5 anvy
Q149
Q129
Grupo 6 FlJI 44 i
Grupo 7 NG 28-279 i

® Diversidad genética total, ® Diversidad genéfica dentro de grupos,
© Diversidad genética entre grupos, @ Coeficlente de diferenciacién genética
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