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Resumen

Se seleccion6é una muestra de 41 materiales de Prunus de la coleccion de caducifolios de la Universidad Pedagdgica y
Tecnoldgica de Colombia, para evaluar su variabilidad genética usando ocho marcadores Microsatélites Amplificados al
Azar (RAMs). Se generaron un total de 121 alelos con pesos moleculares entre 260 y 1000 Kb. Se formaron tres grupos,
a un coeficiente de similitud de 0.75, de acuerdo a las caracteristicas del fruto y a la especie, encontrandose en el grupo
Il a los materiales de ciruelo. El porcentaje de loci polimérficos vario entre 71 y 99% para los cebadores CGA y CCA, res-
pectivamente. El valor promedio de heterocigosidad fue de 0.22, mucho mas bajo que los encontrados en otros estudios
de diversidad genética en el género Prunus. La técnica RAMs mostré ser una herramienta Gtil para evaluar la diversidad
genética en frutales caducifolios, al discriminar a los materiales en tres grupos e identificar el alto grado de consanguinidad
que existe entre las diferentes especies de Prunus lo cual debe ser aprovechado dentro de las estrategias de hibridacion
que busquen la obtencién de nuevos y mejores materiales.
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Abstract

A sample of 41 Prunus materials from the deciduous collection of the Pedagogical and Technological University of Colom-
bia was selected to evaluate its genetic diversity using eight primers for Random Amplified Microsatellite (RAMs). A total
of 121 alleles were generated with molecular weights ranging between 260 and 1000 Kb. Three groups were formed, a
similarity coefficient of 0.75, according to fruit characteristics and specie, found plum materials in group Il. The percentage
of polymorphic loci ranged from 71 to 99% for the primers CGA and CCA, respectively. The average value of heterozygosity
was 0.33, much lower than values found in other genetic diversity studies in the genus Prunus. The RAMs technique showed
to be a useful tool for assessing genetic diversity in deciduous fruit, discriminate the materials into three groups and identify
the high degree of consanguinity between different Prunus species which should be exploited in hybridization strategies
looking for obtaining new and improved materials.
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Introduccién almendro (P. dulcis Mill), el cerezo (P. avium L.), y el
La familia Rosaceae, comprende mas de 3000 espe- ciruelo europeo (P. domestica L.) y japonés (P. salicina
cies, muchas de las cuales son frutales de importan- L.). (Fan et al, 2013). La produccién anual de las es-
cia econémica el albaricoquero (P. armeniaca L.), el pecies mas importantes de Prunus fue para manzanas
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76.378.738 (Ton), peras 23.580.845 (Ton), duraznos
y nectarinas 21.083.151 (Ton), albaricoque 3.956.639
(Ton), cerezas 2.256.519 (Ton), y ciruelos 10.702.744
(Ton) (FAOSTAT, 2014). En el género Prunus, ademas
del durazno (Prunus persicae (L.) Batsch), también
llamado melocotonero, existen otras cuatro especies
distintas de melocotonero, P. davidiana (Carr.) Franch.,
P. mira Koehne, P. kansuensis Rehd. Y P. ferganensis,
pero solo la especie P. persica se cultiva por su fruta
(Hancock et al.,, 2008). Al igual que el ciruelo (Prunus
domestica), constituyen las especies caducifolias mas
populares que se cultivan en las zonas templadas de
todo el mundo al igual que el durazno, son un grupo
diverso de plantas con muchas especies adaptadas a
un amplio rango de condiciones ecogeograficas y que
han sido cultivadas por siglos (Okie y Hancock, 2008).

La identificacion de cultivares y el estudio de relacio-
nes genéticas en estas especies tradicionalmente se
bas6 en caracteristicas morfoldgicas, sin embargo en
los programas de mejoramiento de Prunus, su evalua-
cion es un proceso tedioso debido al periodo juvenil
tan largo, la influencia del estado fenolégico en la
expresion de las caracteristicas y la existencia de fac-
tores climaticos que afectan su expresion, por estas
razones la seleccion asistida por marcadores molecu-
lares es particularmente util en estos casos (Ercisli et
al, 2011). En Prunus, los microsatélites (SSRs) han sido
los marcadores mas usados para la caracterizacion de
germoplasma (Guarino et al.,, 2009), determinacion de
la diversidad genética (Rogatis et al, 2013), manejo
de germoplasma (Kamm et al, 2011), identificacion
de cultivares y fingerprinting (Gulen et al,, 2010), de-
terminacion de genes de interés (Bouvier et al., 2012)
estudios de autoincompatibilidad y poblacional (Ma-
riette et al, 2010) y mapeo genético (Dhanapal et al.,
2012). En Prunus, los microsatélites desarrollados en
una especie han sido usados en diferentes especies,
demostrando su transferibilidad y habilidad para detec-
tar polimorfismos (Fan et al., 2013).

Zietkiewick et al. (1994), propusieron un método para
medir la diversidad genética en plantas y animales
usando cebadores basados en microsatélites. Esta téc-
nica combina los beneficios de los microsatélites y los
RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA). Hantula
et al. (1996) seleccionaron cuatro cebadores (GT, ACA,
CCA y CGA) con una longitud de 18 bases que inclu-
yen un extremo 5 ”degenerado” de tres nucledtidos
el cual sirve de anclaje para asegurar la union del ceba-
dor al inicio del microsatélite. Ellos denominaron a esta
técnica RAM (Random Amplified Polymorphic DNA).
Los RAMs se basan en la reaccion en cadena de la po-
limerasa (PCR), el método es altamente reproducible y
permite la deteccion de polimorfismos en el ADN intra
e interespecifico (Munoz et al., 2008).

Con los marcadores RAMs se estudian poblaciones,
se mide la diversidad genética en plantas y animales,
se muestra la base de la variacion de los individuos,

se permite seleccionar regiones del genoma, analizar
la informacion que se expresa ya que el nimero de
polimorfismos detectables es tedricamente ilimitado
(Mahuku et al., 2002). La metodologia se ajusta para
pequenos laboratorios en términos de equipos y faci-
lidades de costo, no requiere conocimiento previo de
secuencias (Munoz et al,, 2008).

Trabajos sobre caracterizacion de diversidad genéti-
ca vegetal sugieren que la técnica RAMs es dtil para
identificar duplicados en bancos de germoplasma, para
establecer grupos o asociaciones entre individuos de
una poblacion de acuerdo con la especie, localizacion
geografica, relaciones filogenéticas, entre otras (Mufoz
et al,, 2008). Ampliamente utilizado en frutales como la
mora (Rubus glaucus) en donde diferencié las especies
R. glaucus, R. robustus y R. urticifolius, detecté duplica-
dos y encontré alta variabilidad genética en R. glaucus,
la especie mas importante (Morillo et al, 2005); en
uchuva estos marcadores encontraron alta diversidad y
dos accesiones de fruto rojo se diferenciaron genética-
mente de las amarillas (Bonilla et al,, 2008). En guayaba
estos cebadores fueron altamente polimérficos y se en-
contrd alta variabilidad en el Valle del Cauca (Sanabria
et al., 2006); en mandarina permitié agrupar las acce-
siones segtn los tipos mandarino Satsuma, mandarinos
Clementinos e hibridos, por lo cual es una herramienta
atil para evaluar la diversidad genética en el género Ci-
trus (Morillo et al, 2009; Mora et al,, 2013).

Morillo et al. (2014), utilizando ocho cebadores Mi-
crosatélites Amplificados al Azar (RAMs) evaluaron la
diversidad genética de 31 materiales de Prunus de la
coleccion de caducifolios de la Universidad Pedagogi-
ca y Tecnolégica de Colombia, con un coeficiente de
similaridad de 0.75 se formaron tres grupos de acuer-
do principalmente con las caracteristicas del fruto, con
un valor de heterocigosidad de 0.22. La técnica RAMs
fue util para evaluar la diversidad genética en especies
caducifolias.

Dentro de este contexto, este trabajo de investigacion
tuvo como objetivo principal hacer un anadlisis de la
variabilidad interespecifica con marcadores microsaté-
lites RAMs de los materiales de durazno y ciruelo, de
la coleccion de caducifolios que tiene la Universidad
Pedagdgica y Tecnolégica de Colombia, como una
aproximacion hacia el planteamiento de estrategias de
hibridacion e identificacion de materiales élite.

Materiales y métodos

Se evaluaron un total de 28 accesiones de durazno,
11 de ciruelo, 2 de albaricoque (Prunus armeniaca) y
un almendro (Prunus dulcis) pertenecientes a la colec-
cion de caducifolios de la Universidad Pedagdgica y
Tecnol6gica de Tunja, establecido en la granja experi-
mental de Tunguavita, Paipa localizada a 36 Km de la
ciudad de Tunja con una latitud Norte de 5° 47704~
y longitud Oeste de 73°07° 17" con una temperatura
promedia de 15°C (tabla 1).
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Tabla 1. Materiales de Prunus de la coleccién de caducifolios de la Universidad Pedagégica de Colombia, utilizados para la
evaluacién de la diversidad genética.

N° Material Clasificacion segun el tipo de Fruto™
1 M-11 Sin clasificacién

2 Zapote Sin clasificacion

3 Premier Sin clasificacién

4 Zapallo Sin clasificacion

5 Florida Kind Var. Durazno propiamente dicha.
6 Diamante Var. Durazno propiamente dicha.
7 8631-C Sin clasificacion

8 Pero Sin clasificacién

9 Blanco Comtin Var. Durazno propiamente dicha
10 Rubidoux Var. Durazno-melocotén.

11 Marly Sin clasificacién

12 | T-Snow Sin clasificacién

13 Variedad Oro Sin clasificacion

14 Pezén de Venus Sin clasificacién

15 Melocotonero amarillo Sin clasificacion

16 Monarca Sin clasificacién

17 Dorado Var. Durazno propiamente dicha.
18 Princesa Sin clasificacién

19 Rey Negro Var. Durazno-melocotén.

20 Riograndense Var. Durazno propiamente dicha.
21 Melocotonero rojo Sin clasificacion

22 Coral Sin clasificacién

23 Cardenal Sin clasificacién

24 Elbertha gigante Sin clasificacién

25 Jarillo Var. Durazno-melocotén.

26 Conservero Var. Durazno propiamente dicha.
27 | Camuezo Var. Durazno propiamente dicha.
28 | Melocotén Rosado Sin clasificacion

29 Early Sin clasificacién

30 Real Beauty Var.Ciruelo-rojo

31 Beauty Var.Ciruelo-rojo

32 Ecuatoriano Var.Ciruelo-amarillo

33 Chileno-2

34 Horvin Var.Ciruelo-rojo

35 Methey Var.Ciruelo-rojo

36 Chileno Sin clasificacion

37 Morado Sin clasificacién

38 Reina Claudia Sin clasificacién

39 | Gold Fruly Sin clasificacion

40 Albaricoque Bulida Sin clasificacion

41 Albaricoque Canino Sin clasificacién

42 | Almendro Sin clasificacion

" Campos (2013)
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Caracterizacién molecular

La caracterizacion molecular se hizo en los labora-
torios de investigacion en Biologia Molecular, BIO-
PLASMA y GEBIMOL, de la Universidad Pedagogica de
Colombia, Tunja. Para la extraccion de ADN se utilizd
el protocolo de Dellaporta et al. (1983). Los ADN to-
tales se visualizaron en geles de agarosa al 0.8%, en
una camara Maxicell Primo EC-340 Electroforesis Gel
System. Para determinar la concentracién de ADN se
utilizé el fluorémetro Hoefer Dyna Quant 200 y se di-
luyé en agua tipo HPLC a un volumen total de 100
ul a 10 ng/ul y se almacené a -20 °C. Para el andlisis
RAMs se utilizaron ocho cebadores sintetizados por
Technologies Inc. Bioneer (tabla 2). Para la reaccion
de amplificaciéon con RAMs se preparé el coctel en un
tubo estéril de microcentrifuga (1.5 ml) para un volu-
men final de 25 pl. La mezcla de reaccion se preparo
con buffer 1X, MgClI2 1.5 mM, dNTPs 0.2 mM, Taq
Polimerasa 1U, cebador 2 uM y ADN gendmico 10ng.

Tabla 2. Cebadores utilizados en la técnica Microsatélites
RAMs.

Cebadores Secuencia (5°a3")
CCA DDB(CCA)s
CGA DHB(CGA)s
ACA BDB(ACA)s

GT VHV(GT);G
AG HBH(AG),A
CT DYD(CT);,C
TG HVH(TG), T
CA DBDA(CA),

Las siguientes designaciones se usan para los sitios de-
generados: H(AGTO6C);B(GAOTOC);V(G6AGCQC)
yD(GO6AOGT).

La amplificacion se llevd a cabo en un termociclador
PTC 100 Programmable Termal Controller (M). Re-
search, Inc). La desnaturalizacion inicial fue a 95 °C
durante 5 min; desnaturalizacion a 95 °C por 30 seg,
hibridacién a una temperatura de 50 °C (cebador AG
ACA y CA), 55 °C (cebador CCA-TG-CT) y 58 °C (ce-
bador GT-CGA) durante 45 seg, una extension de 72
°C por 2 min, 37 ciclos desde la desnaturalizacién a
extension y por dltimo una extensién a 72 °C duran-
te 7 min. Los productos amplificados fueron separa-
dos por electroforesis en geles de poliacrilamida 37:1
(acrilamida: bisacrilamida) al 7 % a 150 v por 1 h en
una camara pequena de DNA Sequencing System, FB-
SEQ-3545 de Fisher Biotechnologies. La tincion se rea-
liz6 usando sales de plata siguiendo el protocolo de
Cres etal. (2001).

Andlisis estadistico

Se gener6 una matriz binaria de presencia (uno) y au-
sencia (cero). Para la seleccion de bandas polimérficas
se consideré como locus polimérfico aquel en el cual
la frecuencia del alelo mas comdn fue menor que el
95%. La similitud genética entre los individuos se cal-
culé utilizando el coeficiente de similitud de Nei y Li
(1979). El andlisis de agrupamiento se realiz6 con el
programa SAHN de NTSYS-pc (version 2.02g, 98) uti-
lizando el UPGMA, método grafico de agrupamiento
por parejas que usa el promedio aritmético no ponde-
rado. El dendrograma se construyé con el programa
TREE de NTSYS-pc (version 2.02g, 98). Para evaluar la
diversidad genética se estimé la heterocigosidad inses-
gada y el porcentaje de loci polimérficos utilizando el
paquete estadistico TFPGA (Tools For Population Ge-
netic Analices, version 1.3, 1997). Se utiliz6 el paquete
estadistico AMOVA®, por medio del programa AMO-
VA PREP para llevar a cabo el andlisis de varianza mo-
lecular (AMOVA) y asi poder determinar las diferencias
entre y dentro de los grupos formados. Se determiné
el f estadistico insesgado con un intervalo de confian-
za del 95 %.

Resultados y Discusién

El anélisis mediante el coeficiente de Nei-Li, a un nivel
de similitud de 0.75, diferencié a los materiales en 3
grupos (figura 1).

Los duraznos se clasifican por la presencia de tricomas
en la piel y por la adherencia de la pulpa al hueso en
duraznos propiamente dichos (Prunus pérsica L.) son
aquellos que tienen la piel aterciopelada y la pulpa uni-
da al hueso; el durazno-melocotén (Prunus pérsica l.)
es de piel aterciopelada, pero la pulpa no esta unida
al hueso, se llaman duraznos abridores o priscos y los
duraznos-nectarinos (Prunus pérsica var. Nectarino) es
de piel lisa y la pulpa no unida al hueso, se les denomi-
na duraznos calvos (Campos et al.,, 2013). Teniendo en
cuenta esta clasificacion en el Grupo |, se encuentran
las variedades de durazno propiamente dichas como
el Conservero, de pulpa amarilla con coloracion rojiza
alrededor del hueso, tamafno mediano fue introducido
del Ecuador y el Camuezo, de pulpa amarilla, produc-
cién prolifica, se utiliza como patrén para todas las va-
riedades de durazno y algunas de ciruelo. El Jarillo es
una variedad que se importa de Venezuela, de piel y
pulpa amarilla, en muchos viveros se usa como patrén
(Campos et al., 2013).

A nivel mundial, existen mas de 15,000 variedades de
durazno (Castro et al., 1998). En Colombia se destacan
las variedades fresa morado, Pezén de Venus, Fresa
blanco, Elberta gigante, Rubidoux, Frank, Ventura, Dia-
mante, Riograndense, Dorado, Conservero amarillo y
Zapallo (Ordofiez, 2007), algunas de las cuales se en-
cuentran dentro de este grupo.
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Figura 1. Dendrograma de 42 materiales de Prunus basado en el coeficiente de similitud de Nei-Liy calculado con ocho marcado-
res RAMs, con el método de clasificacion UPGMA, SAHN y TREE de NTSYs-pc Versién 1.8 (Exeter Software, NY, USA).

La mayor parte de los ciruelos evaluados en este estu-
dio se encuentran conformando el grupo Il. De acuerdo
con el color de la piel del fruto, se han clasificado en
amarillos como la variedad Ecuatoriana, que tiene bajo
contenido de pruina y se propaga vegetativamente,
para obtener patrones e injertar variedades de ciruelo
como Kelsey, Sangre Toro, Duarte y Beauty, que no son
compatibles con el durazno comiun, que es el patrén
usado comuinmente; y rojos como las variedades Beau-
ty, con pruina, forma acorazonada, comercialmente
es la mas abundante en el mercado, aunque es muy
susceptible a la manipulacién poscosecha; Methley, de
pulpa roja con sabor dulce, muy prolifica y de produc-
cion temprana, a pesar de su tamano no tiene proble-
mas de mercado; Horvin, piel roja con pruina, prolifica
y de cosecha temprana, se puede llegar a obtener dos
cosechas por afo, principalmente en zonas de régimen
bimodal de lluvias (Campos et al,, 2013).

El patron mas utilizado en la injertacion de ciruelo es
el Durazno Blanco Comdin, sin embargo, presenta in-

compatibilidades con algunas variedades de ciruelo.
El Flor Blanca también se utiliza pero con los mismos
problemas anteriores. Por lo cual se reemplazan con
ciruelos Ecuatoriano, Rojo Japonés o mirabolano, éste
dltimo se caracteriza por ser rdstico, de fruta de color
rojo, pequena y hoja pequena sin ningtin valor comer-
cial con fruta fresca. El almendro es una especie que
presenta buena compatibilidad en la injertacion con
las diferentes variedades de ciruelo, por lo cual se en-
cuentra haciendo parte de este grupo (Campos et al.,
2013).

En el grupo lll, encontramos entre las variedades mas
importantes de durazno a la variedad Florida que se ha
adaptado a las condiciones del Cauca, y es sembrada
alos 2400 m.s.n.m en los municipios de Silvia y Sotara.
Sus frutos son de buena calidad, muy jugosos de color
rojo y pulpa amarilla, la produccion empieza a los tres
anos después de la siembra y puede producir durante
20 anos (Serna y Oliva, 1999). Las variedades Dorado
y Diamante se caracterizan por tener una piel amarilla

Estudio de diversidad genética en Prunus
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con ligera pigmentacion roja, pulpa amarilla oro con
coloracion rojiza alrededor del hueso. La primera pre-
senta buenas caracteristicas para la industrializacion, y
por su buen contenido de azucar, es excelente para el
consumo en fresco y la segunda se caracteriza porque
la planta es muy vigorosa y productiva. La variedad
Oro con un color amarillo atractivo presenta buenas
propiedades organolépticas (Baiza, 2004).

Dentro de las variedades de durazno-melocoton, tene-
mos a la Rubidoux, por ser resistente a la manipulacion
poscosecha, tener una pulpa amarilla con coloraciéon
rojiza y una forma ligeramente redondeada; y al Rey
Negro de piel amarilla con manchas rojas opacas, pre-
sencia de un pezén muy pronunciado, el cual le trae
problemas en la manipulaciéon poscosecha (Campos,
2013). El albaricoque canino, fue material que presen-
t6 menor similitud con el resto de los materiales eva-
luados, aunque se ha reportado mayor afinidad con
otras especies del género Prunus (Gallego, 2010).

En términos generales, los agrupamientos de los ma-
teriales de duraznos evaluados, con los marcadores
RAMs correspondieron de acuerdo a la especie eva-
luada, y a las caracteristicas del fruto al igual que en
otros estudios de diversidad genética usando marca-
dores microsatélites en Prunus (Stanys et al., 2008). Sin
embargo también se observa el alto grado de similitud
entre especies como el durazno y el ciruelo y de este
dltimo con el albaricoque, lo cual puede ser dtil para
el establecimiento de estrategias de hibridacion dentro
de un programa de mejoramiento genético de Prunus.

Los ocho cebadores RAMs utilizados para la caracte-
rizacion molecular en durazno, generaron un total de
121 alelos que fluctuaron entre 9 para el cebador GTy
26 para el cebador ACA, con pesos moleculares entre
260 y 1000 kb. El porcentaje de loci polimorficos va-
rié entre 71 a 98.7% para los cebadores CGA y CCA,
respectivamente (tabla 3). El nimero de alelos se con-
sidera adecuado para estimar parametros genéticos al
compararlo con los resultados obtenidos en otras es-
pecies de Prunus (Stanys et al., 2012; Fernandez et al.,
2009). El cebador CCA fue el que mayor aporte hizo a
la variacién genética observada, Fst de 0.65 (tabla 4)
lo que significa que puede ser util para lograr mayor
diferenciacion entre los materiales del género Prunus.

Los valores de heterocigosidad estuvieron compren-
didos entre 0.24 para el cebador CGA y 0.42 para el
CCA. El valor promedio de heterocigosidad para to-
dos los materiales evaluados en general fue de 0.33
mucho mas bajo que los encontrados en estudios de
diversidad genética usando SSRs realizados por, Ca-
rrasco et al. (2012) en 29 cultivares élites de ciruelo Ja-
ponés (Prunus salicina) y 4 cultivares de Prunus (0.80);
Barac et al. (2014) en 35 accesiones de Prunus cerasus
(0.39); Fon et al. (2013) en 94 cultivares de durazno y
nectarinas (0.45). Sin embargo fue mas alto que los va-
lores encontrados por Barac et al. (2014) al evaluar 7
accesiones de P. mahaleb (0.28), 22 de P. avium (0.31),

4 de P. fruticosa (0.31), 4 de P. serrulata (0.28) y 4 de
P. persica (0.19).

Tabla 3. Heterocigosidad estimada (He), nimero y
porcentaje de loci polimérficos para los ocho cebadores
RAMs evaluados con 42 materiales de Prunus evaluados.

N .

Cebador | N° Loci esti:eada Poli/:nl;i(::ilcos
ACA 26 0.28 88.5
AG 12 0.39 98.5
CA 15 0.34 93.3
CCA 13 0.42 98.7
CGA 21 0.24 71.4
CcT 14 0.38 85.7
GT 9 0.40 96.5
e 11 0.34 90.9
R I L

Los bajos niveles de heterocigosidad encontrados se
atribuyen a los sistemas de apareamiento ya que la
mavyoria de los cultivares de durazno son autocompati-
bles lo que favorece los procesos de autofecundacion
(Sassa et al, 1992). Bajos niveles de polimorfismos
también se han encontrado en materiales de cereza
dulce (Boskovic y Tobutt, 1997). Esto probablemente
refleja una estrecha base genética en el germoplasma
de ciruela dulce y de durazno. Sin embargo concuer-
da con las afirmaciones de Imbert y Lefévre (2003)
quienes consideran que un exceso de heterocigosidad
no es muy usual en especies arbéreas y que general-
mente esta se ve favorecida por la autoincompatibili-
dad y por los cruzamientos interespecificos (Stoeckel
etal., 2006). La estrecha base genética utilizada para el
desarrollo de cultivares y la existencia de ancestros co-
munes en los pedigree de duraznos y ciruelas, podrian
explicar los resultados encontrados (Okie y Hancock,
2008). En general los bajos niveles de variabilidad son
consistentes con los obtenidos usando diferentes mar-
cadores moleculares en especies del género Prunus
(Aranzana et al.,, 2010).

El coeficiente de diferenciacion genética (Fst) obteni-
do al evaluar los 42 materiales de Prunus, con los ocho
marcadores RAMs fue de 0.29, con una desviacion es-
tandar de 0.03 (tabla 4). Segliin Wright (1978), valores
de 0.25 muestran gran diferenciacion genética, lo cual
puede estar reflejado en el alto grado de domestica-
cion que han sufrido estos materiales, ya que la ma-
yoria de ellos corresponden a variedades comerciales.
Este valor es mas alto que lo encontrado por Carrasco
etal. (2012) en ciruelo (-0.13) y mucho mas alto que en
otras especies de polinizacion cruzada como cereza
(0.092; Stoeckel et al., 2006), almendro (0.15; Fathi et
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al, 2008) y albaricoque (0.04; Bourguiba et al,, 2010).
Lo anterior muestra que las variedades de durazno y
ciruelo son genéticamente menos diversas, contrario a
los resultados obtenidos por Fon et al. (2013), esto se
puede explicar teniendo en cuenta la historia evolutiva
de las diferentes especies en su proceso de domesti-
cacion y su sistema de propagacion clonal (McKey et
al,, 2010), pero también debido a que el durazno es la
especie menos polimoérfica del género Prunus por su
condicion de autogamia (Font et al,, 2014).

Tabla 4. Diferenciacién poblacional, estadistico Fst para los
42 materiales de Prunus evaluados con los ocho cebadores
RAMs evaluados.

Cebador Fst SD
ACA 0.21 0.02

AG 0.19 0.04

CA 0.24 0.04

CCA 0.65 0.04
CGA 0.13 0.03

CT 0.27 0.06

GT 0.18 0.01

TG 0.40 0.05
Poblacion total 0.29 0.03

Los marcadores RAMs discriminaron a los materiales
en tres grupos a unas distancias genéticas muy reduci-
das (0.75) mostrando asi el grado consanguinidad que
existe entre ellos. Carrasco et al. (2012) encontré valo-
res de similitud comprendidos entre 0.57 a 0.99 al ca-
racterizar con marcadores SSR e ISSR 29 cultivares de
ciruelo Japonés (Prunus salicina) y 4 de durazno. Tam-
bién se han encontrado alto valores de similitud entre
y dentro de las diferentes especies del género Prunus
(Yoon et al,, 2006; Fernandez et al., 2009). El Andlisis
de Varianza Molecular (AMOVA) para los tres grupos
mostré que la variacion se encuentra entre los grupos,
que correspondi6 a una varianza de 75% (tabla 5), el
25% restante se debié al componente varianza genéti-
ca dentro de los grupos.

La similitud existente entre los diferentes materiales
evaluados soporta la idea que existe una alta capaci-

dad para la hibridacién y el flujo genético entre las es-
pecies de Prunus evaluadas. La estrecha base genética
usada para el desarrollo de variedades podria explicar
estos resultados, pues los materiales estudiados pue-
den tener un ancestro comdn entre su pedigree (Okie
y Hancock, 2008).

El alto grado de sintenia que se presenta entre los ge-
nomas de durazno y ciruelo, como se pudo observar
en este estudio, puede ser aprovechado para produc-
cion de hibridos ya que hay estudios que muestran
como estas dos especies son utilizadas para la gene-
racién de nuevos y mejores materiales dentro de es-
trategias de mejoramiento del género Prunus (Frecon,
2006; Reales et al., 2010). El uso de marcadores mole-
culares, el andlisis de secuencias (Scalabrin et al., 2013;
Vicedomini et al, 2013) permitiran un estudio mas de-
tallado del genoma de las especies de Prunus y al vez
seran una herramienta util para complementar y hacer
mas eficientes las estrategias de hibridacién entre las
especies del género Prunus.

Conclusién

La caracterizacion molecular con marcadores RAMs
de la coleccion de duraznos y ciruelos de la Universi-
dad Pedagégica y Tecnoldgica de Colombia, mostro
que hay un alto grado de similitud entre los materiales
evaluados, por lo cual la diversidad fue baja, sin em-
bargo, esto muestra el alto grado de consanguinidad
de las especies evaluadas y que puede ser usada efi-
cientemente dentro de esquemas de hibridacion que
conduzcan hacia la obtencién de nuevos y mejores
materiales de Prunus.
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