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Resumen

Usando los polimorfismos de longitud de fragmentos amplificados (AFLPs) se analizo la diversidad genética de
31 accesiones de morera, Morus spp. (Moraceae) del banco de germoplasma de la granja experimental “El Pilamo”
de la Universidad Tecnologica de Pereira (Colombia). Se utilizaron 5 combinaciones de iniciadores AFLPs que
generaron 152 bandas polimoérficas con una correlacion promedio del 20% y permitieron analizar el 64,12% de
la diversidad total de estas accesiones. Se evaluaron la diversidad genética, las relaciones existentes entre las
accesiones y el grado de estructuracion. Los resultados de las combinaciones de iniciadores mostraron valores
de heterocigosidad promedio de 0,2332 y diversidad genética de 0,2302. El analisis de conglomerados mostrd
que cada una de las 31 accesiones tiene diferente genotipo. Cinco grupos definidos fueron asi establecidos. El
analisis de AMOVA permiti6 establecer que el 77% de la diversidad estaba dentro de la poblacién y el 23% entre
los grupos definidos molecularmente. Los grupos mostraron un indice Fg; de 0,235 y un valor de flujo de genes
de 1,1. Se concluye que los grupos establecidos molecularmente mostraron valores elevados a nivel de distancia
genética y loci polimorficos, especialmente las poblaciones 1 y 5. Se concluye que el genoma de morera presenta
un alto grado de complejidad como se demuestra de acuerdo con la coleccion estudiada.
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Abstract

Using amplified fragment length polymorphisms (AFLPs), the genetic diversity of 31 accessions of the mulberry,
Morus spp. (Moraceae) from the germplasm collection of the experimental farm “El Pilamo” (Universidad
Tecnologica de Pereira, Colombia) were analyzed. Five primer combinations generated 152 polymorphic AFLP
bands with an average correlation of 20% and allowed analysis of 64.12% of the total diversity present in these
accessions. Genetic diversity, relationships among the accessions and the degree of population structure were
evaluated. The primer combinations showed mean heterozygosity and genetic diversity values of 0.2332 and
0.2302, respectively. Cluster analysis showed that each of the 31 accessions has a different molecular genotype.
Five groups were recognized. AMOVA analysis revealed that 77% of the diversity was within populations and
23% between the recognized molecular groups. The groups exhibited an F¢. value of 0.235 and a gene flow value
of 1.1. The molecularly established groups showed elevated levels of both genetic distance and polymorphic loci,
especially populations 1 and 5. We conclude that mulberry has high genomic complexity, as evidenced in the
collection investigated here.
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INTRODUCCION

El género Morus L. (Moraceae), es uno de
grupos taxondomicos mas interesantes por su
gran variabilidad genética y su importancia
comercial (Vijayan et al. 2011). La familia
Moraceae se subdivide en 4 subfamilias, 55
géneros y cerca de 950 especies, cada una con
miles de variedades (Fotadar y Dandin 1998,
Hirano 1982 y Vijayan et al. 2011). La morera
se distribuye ampliamente en el mundo, desde
regiones tropicales hasta regiones subarticas
(Awasthi et al. 2004, Sharma et al. 2000). Sus
hojas son utilizadas en bebidas y sus frutos
son consumidos frescos o en forma de jugos o
conservas (Kalpana et al. 2012). Adicionalmente
la morera se siembra para prevenir la erosion en
suelos que estan sometidos a la accion del agua
o del viento y es utilizada como forraje para
diversas especies de ganado por su alto valor
nutritivo, expresado en sus elevados niveles de
proteina (Sanchez 2000, Vijayan et al. 2011).
Recientemente, se ha prestado mucha atencion
al uso de productos naturales con propiedades
cosmecetticas y la familia Moracea es una de
las més interesantes en este sentido, ya que a
partir de las especies de Morus se ha podido
lograr la extraccion de productos con actividad
hipoglicemiante, azucares nitrogenados,
hormonas vegetales, saponinas, moracetinas
y diversos tipos de metabolitos secundarios de
tipo polifendlico como rutinina, isoquercetina
y astragalina (Datta 2000).

A pesar de la dificultad en la caracterizacion
de morera, se pueden diferenciar tres especies
principales, 1) Morus alba L. o morera blanca
distribuida principalmente en la region norte
y sureste de Asia y, centro y noreste de China;
2) Morus nigra L. 0 morera negra cuyo origen
se encuentra en el oriente de Asia y en el
continente Europeo y; 3) Morus rubra L. o la
morera roja nativa de las Américas. Cada una
de ellas presenta caracteristicas de adaptacion
propias de sus respectivos origenes. Sin
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embargo, M. alba por su gran resistencia y
adaptabilidad a condiciones de sequia y suelos
pobres, es la de mayor distribucion en el mundo
aun en areas urbanas (Sanchez 2000, Sharma
et al. 2000, Vijayan et al. 2011).

El auge de la sericultura a nivel mundial ha
llevado a que muchos de los cultivares actuales
hayan sufrido procesos de naturalizacion al ser
transportadas de su sitio de origen a regiones donde
generalmente no se desarrollaban (organismos
aloctonos), otorgandoles nuevos nombres y
provocando en muchos casos confusiones en los
procesos de evaluacion taxondmica (Sharma et
al. 2000). La clasificacion del germoplasma de
morera ha sido llevada a cabo tradicionalmente
por métodos de sistematica convencional
estudiando la morfologia de la hoja, la longitud
de los estilos en las flores femeninas, la forma
de los idioblastos, la forma y nimero de los
cistolitos y el color de la fruta (Katsumata
1971). Sin embargo, dada la gran diversidad
dentro del género y lo influenciables que son
este tipo de caracteres por el entorno ambiental,
las clasificaciones basadas en estos caracteres no
son precisas (Cappellozza et al. 1995). Por estas
razones se han realizado algunas aproximaciones
anivel molecular sobre la diversidad del género
Morus, estas han permitido el estudio de las
identidades genéticas y de las relaciones entre
las plantas de morera. Las aproximaciones han
sido realizadas con marcadores basados en ADN
como los AFLP (Sharma et al. 2000; Wang y Yu
2001, Yang et al. 2003), DAMD (Bhattacharya
et al. 2001), ISSR (Vijayan y Chatterjee 2003,
Zhao et al. 20006, Zietkiewicz et al. 1994), RAPD
(Awasthi et al. 2004, Esha y Shirish 2001, Xiang
etal. 1995, Zhao y Pan 2004, Zhao et al. 2000) y
SSR (Zhao et al. 2005). Los cuales son altamente
heredables, facilmente observables y menos
influenciados por el ambiente.

En Colombia, el desarrollo de la industria de
la sericultura ha sido promovido en varias
regiones como una alternativa al trabajo de
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los agricultores. Debido a este proceso la
granja experimental “El Pilamo” posee un
banco de germoplasma con 31 accesiones
del género Morus, las cuales en la actualidad
no han sido evaluadas por sus caracteristicas
taxondmicas, medicinales y para la obtencion
de metabolitos secundarios. El objetivo de
este estudio fue evaluar la diversidad genética
y tipos de relaciones entre las diferentes
accesiones mantenidas en la granja experimental
“El Pilamo”, mediante el uso de marcadores
moleculares AFLPs, estableciendo de esta
manera una linea base para iniciar los estudios
tendientes a aumentar el conocimiento de este
importante recurso vegetal y aprovechar al
mAaximo sus caracteristicas.

MATERIALES Y METODOS

Material vegetal y extraccion de ADN. El
estudio se desarrolld sobre 31 accesiones de
morera mantenidas en la granja experimental
“El Pilamo” de la Universidad Tecnologica de
Pereira, vereda “La Honda, aproximadamente a
16 km del area urbana del municipio de Pereira
(Risaralda), Colombia, a una altura de 1.100 m
con coordenadas geograficas: 410607 N, 538911
O, precipitacion anual promedio de 3.000 mm
y temperatura promedio de 23 °C. La coleccion
constade 11 variedades de M. alba, 1 variedad
de M. indica, 1 variedad de M. formosiensis,
1 variedad de M. acidoasa y 17 variedades no
identificadas de morera Morus spp. Todas estas
variedades fueron adquiridas en diversas partes
del mundo por parte del Centro de Desarrollo
Tecnoldgico de la Sericultura (CDTS), antigua
granja experimental “El Pilamo”, como parte de
su mision institucional.

La extraccion del material genético se llevo a
cabo siguiendo el método propuesto por Doyle
y Doyle (1990), utilizando hojas (1 g) maceradas
en nitrégeno liquido. La evaluaciéon de las
caracteristicas del material genético extraido en
términos de cantidad e integridad (no degradacion)
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se llevo a cabo mediante electroforesis en geles de
agarosa al 1% tefiido con bromuro de etidio. La
cuantificacion del ADN se realiz6 utilizando un
espectrofotometro UV/VIS 1601 SHIMADZU
con un resultado promedio de 500 ng/ul por
muestra. El registro permanente de los datos se
realiz6 usando una cdmara digital Nikon D-100.

Polimorfismo en la longitud de los fragmentos
amplificados. Las reacciones de AFLP se
llevaron a cabo usando el estuche comercial
“AFLP® system I” de la casa comercial
Invitrogen, siguiendo las recomendaciones
del fabricante (Vos et al. 1995). Se usaron 300
ng de ADN de cada una de las accesiones, los
cuales fueron digeridos usando la combinacion
de enzimas EcoRI y Msel suministradas.
Posteriormente, estos digeridos fueron ligados
a adaptadores para cada una de las enzimas
usadas y se llevo a cabo una pre-amplificacion.
Este producto fue diluido en Tris-HCl 10mM
y EDTA 1mM (TE) en una proporcion de
1:20 y usado en las reacciones siguientes
de amplificacién selectiva. En total fueron
evaluadas 5 combinaciones de iniciadores que
mostraron mayor polimorfismo de un grupo de
10 combinaciones.

Evaluacion del resultado de amplificacion
selectiva. La separacion de los fragmentos
de ADN se realizo en gel de poliacrilamida
desnaturalizante al 6% (19:1) y 7M de urea.
Se tomaron 5ul del producto de PCR y se le
agregd Sul de amortiguador de carga (1M
formamida, 20 mM EDTA, 0,05% xilene cianol,
0,05% azul de bromofenol). Los fragmentos
fueron separados durante 90 min a 90 W. La
visualizacién de los fragmentos de ADN se
realizd6 mediante tincion con plata utilizando
el estuche comercial Silver sequence™ DNA
sequencing system (Promega), siguiendo
las recomendaciones del fabricante. Como
marcador de peso molecular se uso la escalera
de ADN 30-330 pb de la casa comercial
Invitrogen.
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Lectura de datos. La lectura de la informacion
para cada par de iniciadores se realiz6 de manera
manual sefialando las bandas intensas y claramente
definidas. El rango de lectura se establecio desde
las 50 pb hasta 300pb, dado que en esta region se
observaron bandas bien definidas y claramente
analizables. Cada banda de ADN fue tomada como
un locus genético, asumiendo ademas que los
alelos marcadores de diferentes loci no comigrany
que cada locus puede ser tratado como un sistema
de dos alelos (Lynch y Milligan 1994). De esta
manera se construyeron matrices de datos con 1
para la presencia y 0 para la ausencia de cada uno
de los loci.

Analisis de datos. Las matrices obtenidas
por cada una de las combinaciones fueron
inicialmente evaluadas con el fin de determinar si
proporcionaban o no la misma informacion y si el
numero de loci polimoérficos de cada una de ellas
habia sido suficiente para analizar la diversidad
presente en las accesiones. Esto se llevo a cabo
con una prueba de correlacion de matrices de
Mantel (1967). El andlisis de los datos se llevo
a cabo preliminarmente utilizando solo un nivel
jerarquico, agrupando a las 31 accesiones evaluadas
en una sola poblacion. A partir de la matriz
binaria se calcularon los siguientes parametros
estadisticos: heterocigosidad, frecuencia alélica y
porcentaje de loci polimérficos asumiendo para el
analisis que las frecuencias alélicas en la poblacion
estan en equilibrio de Hardy-Weinberg. Para esto
se usaron los programas POPGEN 3.2 (Yeh et al.
1997) y GENALEX 6 (Peakall 2006). Se efectud
un analisis de los conglomerados utilizando los
programas TFPGA (Miller 1997), NTSYS-pc
version 2.11 (Rohlf 2002) y POPGEN 3.2. Para
esto se usaron dos estrategias de agrupamiento,
el método de los pares de grupos no ponderados
con media aritmética (UPGMA; Sneath y Sokal
1973) y un andlisis de componentes principales
utilizando los datos de distancia genética de
Nei (1978). Los resultados de conglomerados
sugirieron la conformacioén de 5 grupos que
para el analisis estadistico se tomaron como
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poblaciones, aunque no en el sentido bioldgico. La
conformacion de los grupos no mostr6 asociacion
con las variedades presentes ya que a lo largo de
los grupos establecidos se encontraron variedades
de M. alba. La repetitividad de los agrupamientos
fue evaluada con el uso de la estrategia Bootstrap
en el programa TFPGA (Miller 1997) utilizando
5.000 iteraciones. Adicionalmente, la significancia
fue evaluada mediante andlisis de diferenciacion
poblacional, llevados a cabo con el uso de un
AMOVA (Excoffier 1995), con el paquete
estadistico GENALEX 6. Antes de realizar cada
uno de los analisis, el supuesto de homocedasticidad
fue revisado, mediante una prueba de Bartlett
(Sokal y Rohlf 2012). Con el fin de comprobar la
homocedasticidad, se determinaron los parametros
de variacion genética dentro y entre poblaciones
F en el programa POPGEN 3.2.

RESULTADOS Y DISCUSION

El analisis arroj6 un total de 246 bandas para las
cinco combinaciones analizadas (tabla 1) con
un porcentaje de loci polimoérficos distribuidos
entre 59,37-82,81%. Sin embargo, este total
de bandas fue corregido con el fin de eliminar
aquellos marcadores identificados como
monomorficos. Dicho ajuste se realiz6 mediante
la correccion para el manejo de marcadores
dominantes establecida por Lynch y Milligan
(1994). Realizada esta correccion se obtuvieron
152 bandas polimorficas sobre las cuales se
llevaron a cabo los analisis descritos (tabla 1).

Con el fin de evaluar el grado de informacion
suministrado por cada una de las combinaciones,
se llevo a cabo una prueba de Mantel (1967).
El grado de correlacion entre las diferentes
combinaciones mostrd valores distribuidos desde
un 5% aproximadamente hasta un 34% (tabla 2).
La evaluacion de la correlacion de cada una de
las combinaciones con la matriz correspondiente
a la suma de todas las combinaciones, mostro
valores entre 44 y 71%, siendo la matriz con
mayor correlacion la correspondiente a la
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Tabla 1. Numero de fragmentos y porcentaje de polimorfismo en cada una de las combinaciones evaluadas

Numero Combinacion # de bandas % de polimorfismo
1 E-AAC/M-CTA 64 82,81
2 E-AAC/M-CTG 41 75,60
3 E-AAG/M-CAT 64 59,37
4 E-ACC/M-CTC 44 79,54
5 E-ACG/M-CAG 43 76,74
Todas 246 73,17
Datos corregidos 152 100,00

combinacion 3 (tabla 2); lo que pareceria indicar
que esta combinacion evalua regiones genomicas

compartidas entre las diferentes accesiones.

Adicionalmente y con el fin de determinar si
las cinco combinaciones fueron suficientes
para tener una adecuada evaluacion de la

Tabla 2. Indices de correlacién de cada una de las combinaciones de iniciadores y de la matriz general, En la parte de abajo
de la diagonal se observa el indice de correlacion existente entre las combinaciones y en la parte de arriba la significancia de

la prueba

E-ACG/M-CAG E-AAC/M-CTG E-AAG/M-CAT E-AAC/M-CTA E-ACC/M-CTC

E-ACG/M-CAG 1,00000 0,7165
E-AAC/M-CTG 0,05469 1,0000
E-AAG/M-CAT 0,34842 0,07275
E-AAC/M-CTA 0,31590 0,14155
E-ACC/M-CTC 0,14824 0,16066
Todas combinaciones 0,61043 0,44173

1,0000 0,9997 0,94810
0,7954 0,8523 0,88700
1,0000 1,0000 0,984800
0,33322 1,0000 0,97070
0,18242 0,24215 1,00000
0,71560 0,67431 0,50489

diversidad genética, se correlacionaron los
valores correspondientes al numero de loci y
la diversidad, identificAndose que existia una
correlacion directa y positiva. Se derivo la
siguiente ecuacion, en donde “y” representa
la diversidad genética y “x” el nimero de loci

considerados:

y =0,0034x

Se establecio que el 64,12% de la variacion en
la diversidad genética estimada es explicada
por el nimero de loci analizados (1> = 0,6412).
El andlisis conjunto del grado de polimorfismo,
los indices de correlacion entre las diferentes
matrices de datos, la correlacion entre el nimero
de loci y la diversidad estudiada muestran que
en las accesiones analizadas existe un amplio
conjunto de loci diferentes. Los bajos indices
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de correlacion muestran que las combinaciones
usadas podrian estar evaluando diferentes
porciones en el genoma de morera o que
existen niveles de ploidia diferentes entre las
accesiones (Thome et al. 1996). El bajo indice
de correlacion entre la diversidad y el nimero
de loci indicd que las combinaciones usadas
no se encuentran evaluando ampliamente la
diversidad presente en el genoma de morera
y no fueron suficientemente informativas
siendo necesario llevar a cabo la evaluacion
de un mayor nimero de combinaciones. Los
resultados son comparables a los encontrados
en otros trabajos en morera en términos de
numero de bandas analizadas y porcentajes de
loci polimorficos (Kalpana et al. 2012, Vijayan
et al. 2009, Zhao y Pan 2004). Los analisis de
resultados para cada una de las combinaciones
no fueron concordantes, demostrando esto la
complejidad a nivel gendmico que existe en
estas plantas. Estos resultados estan de acuerdo
con los reportados por Bhattacharya y Ranade
(2001), quienes con el uso de RAPDs y DAMD
evaluaron la diversidad en morera encontrando
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conglomerados diferentes en cada técnica. Esta
complejidad gendmica en morera se reconoce
de igual manera por la presencia de diferentes
niveles de ploidia que en morera puede llegar
hasta valores de 2 n =22 X =308 (docosaploide)
(Vijayan et al. 2011, Yamanouchi et al. 2010).

El andlisis de estadistica descriptiva en la
poblacién de morera permitié identificar que
la diversidad genética fue de 0,2302 con una
desviacion estandar de 0,1664 calculada segin
Nei (1973) y el valor de Ht (Heterocigosidad
total) fue de 0,2332 para la poblacion completa
(tabla 3), estos valores son mas altos que los
reportados en otros estudios (Zhao et al. 2006).
Estos valores muestran que tanto la diversidad
genética de la poblacion como la riqueza de
loci es alta, evidenciando la complejidad a
nivel gendmico en las accesiones de morera.
Se identifico que la combinacion que mayor
diversidad genética y heterocigosidad mostrd
fue la combinacion niimero 1, la cual presento
adicionalmente el mayor nivel de polimorfismo
(tabla 4).

Tabla 3. Anélisis de varianza molecular (AMOVA) para las 31 accesiones de Morus spp. (Fg = 0,235; Gl = Grados de libertad;

32 = suma de cuadrados; M2 = cuadrados medios)

Fuente de variacién Gl D M? % Bartlett p
Entre poblaciones 4 202,103 50,526 23 <0,009 <0,01
Dentro de poblaciones 26 461,897 17,765 77
Total 30 664,000 100

El analisis de conglomerados evidencid que
cada una de las variedades presentd genotipos
diferentes por lo que cada una de ellas se localizé
en hojas diferentes del arbol (figura 1), con
una distancia genética distribuida entre 0,04
y 0,95, con un promedio de 0,495. Este valor
indica que las diferentes accesiones de morera
evaluadas comparten al menos 50% de sus loci,
este valor es confirmado con el resultado del
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ajuste realizado al nimero de loci polimérficos,
el cual bajo de 246 loci a 152 loci al eliminar
aquellos que presentaron mas de un 95% de
monomorfismo (Lynch y Milligan 1994). La
evaluacién de conglomerados permitio inferir
la conformacion de 5 grupos (figuras 1y 2) en
los cuales la diversidad de M. alba, se mostro a
los largo de todas las ramas (Zhao et al. 2005),
esta observacion parece confirmar la facilidad
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Tabla 4. Parametros de estadistica descriptiva obtenidos
con las cinco pares de combinaciones de iniciadores
de AFLP en accesiones de Morus spp. se muestra para
la diversidad genética los datos con sus desviaciones
estandar (Ht = heterocigosidad total)

Combinacion  Diversidad genética (h)/DS Ht
1 0,2308/0,1767 0,2356
2 0,1776/0,1773 0,1825
3 0,1988/0,1954 0,2022
4 0,1309/0,1386 0,1353
5 0,1218/0,1413 0,1247
Todas 0,2302/0,1664 0,2332

con la cual morera es capaz de establecer
cruces interespecificos lo que ha dificultado su
conservacion (Shabir et al. 2010). Dada la falta
de informacion de pasaporte relacionada con
estas accesiones que pudiese ser usada para
la complementacion de los andlisis, se tomo
solamente la informacion correspondiente a
la evaluacion molecular de este trabajo. En el
analisis de conglomerados se observa que los
grupos con mayor nivel de distancia genética
fueron los correspondientes a los grupos 1y
5, mientras que los grupos restantes revelan
distribuciones mas cerradas lo que indica que
comparativamente presentan un menor nivel
de diversidad.

Con el fin de identificar si los conglomerados
establecidos con el uso de los criterios anteriormente
descritos eran s6lidos o correspondian a artefactos
del analisis, se realizdé una evaluacidon de
estructuracion poblacional con el uso de AMOVA
(tabla4). Se identifico que el 77% de la diversidad
encontrada era explicada por la diversidad
dentro de la poblacion y el 23% era explicado
por la diversidad entre los grupos definidos. Los
resultados de la AMOVA al igual que el valor
de F; confirmaron que cada uno de los bloques
sugeridos era significativo (Wright 1931). En
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Figura 1. Dendrograma producto del analisis de agrupamiento
UPGMA a partir de los datos de distancia genética de Nei-Li
(1978) con cinco combinaciones de iniciadores para las 31
accesiones de Morus spp.

todos los casos mostraron que existia un alto
nivel de estructuracion poblacional, con un nivel
de flujo de genes bajo (Nm = 1,1). Estos valores
en conjunto con los resultados anteriormente
descritos muestran la gran complejidad presente en
el genoma de morera ya que atin como se observa
en el grupo 5, solamente tres individuos son
suficientes para conformar un grupo solido lo que
hace referencia a la gran cantidad de informacion
que aun falta por evaluar en estas accesiones.
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Figura 2. Analisis de componentes principales producto con
cinco combinaciones de iniciadores para las 31 accesiones
de Morus spp.

Dado quelosanalisis de diferenciacion poblacional
mostraron que los grupos conformados a
partir del analisis de conglomerados fueron
estadisticamente significativos, se llevo a cabo
una evaluacion de parametros de estadistica
descriptiva para cada una de las 5 poblaciones
establecidas (tabla 5). Los resultados muestran
que las poblaciones con mayores niveles de
distancia genética (h) y de polimorfismo a
nivel de loci son las poblaciones 1 y 5, sin
embargo, las otras poblaciones muestran valores
significativamente elevados.

Tabla 5. Estadistica descriptiva en cada una de las 5
poblaciones definidas a partir de los andlisis de conglomerados

de los datos completos, se muestran los valores y las DS de
cada una de las poblaciones

Poblacion h Ht

Pop 1 0,1902/0,1828 0,1902/0,0334
Pop 2 0,1344/0,1938 0,1344/0,0376
Pop 3 0,1644/0,1855 0,1644/0,0344
Pop 4 0,1517/0,1827 0,1517/0,0340
Pop 5 0,2193/0,1886 0,2193/0,0356
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CONCLUSIONES

La evaluacion de la diversidad genética existente
en las accesiones de morera con el uso de los 152
marcadores de tipo AFLP resulto ser insuficiente,
ya que solamente permiti6 identificar el 64% de
la diversidad genética existente. Sin embargo,
estos resultados no pudieron ser comparados con
otros estudios porque en ninguno de ellos, fueron
calculados estos valores. Los resultados fueron
comparables en términos de niimero de loci totales
y polimoérficos y mejores que los registrados de
diversidad genética y heterocigosidad en morera.
Se hace necesario, por lo tanto, aumentar el
numero de loci evaluados. Los bajos valores de
los coeficientes de correlacion estan informando
la gran complejidad a nivel gendmico presente
en las 31 accesiones evaluadas pertenecientes al
género Morus, ya que los resultados arrojados
por cada una de las combinaciones, es decir
la region del genoma que cada una de ellas
estd analizando es muy diferente. La unica
combinacion que parece hacer un barrido general
del genoma de morera es la combinacion 3, ya
que es la que presenta coeficientes de correlacion
mas alto. La falta de informacion existente de
las caracteristicas bioldgicas de las accesiones
de morera mantenidas en la granja experimental
“El Pilamo” ha dificultado correlacionar los
agrupamientos obtenidos con caracteristicas
especificas, sin embargo, al parecer y con la
ayuda de los registros historicos de la coleccion,
la diversidad de esta gira en torno a M. alba.
Es evidente a partir de los resultados que
todas las accesiones comparten entre si mas de
50% de sus loci lo que indica el alto grado de
introgresion genética entre ellas. Sin embargo,
los valores elevados en los aspectos de estadistica
descriptiva y diferenciacion poblacional son
igualmente sugerentes de su gran complejidad y
por lo tanto de las amplias posibilidades que se
podrian presentar al estudio de estas accesiones
tanto con fines de mejoramiento genético como
con la posibilidad de identificacion de moléculas
con actividad biologica importante.
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