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RESUMEN

Durante el 2003, se caracterizaron 13 variedades
comerciales y tres lineas elite de papa mediante las
técnicas de RAPD y SSR. Con la técnica de RAPD se
evaluaron 40 iniciadores y se seleccionaron tres (Alpha
ADN?2, Alpha ADN23 y Alpha ADN30); Alpha ADN2
se us6 individualmente, mientras que Alpha ADN23 y
Alpha ADN30 se usaron de manera combinada. Con la
técnica de SSR se evaluaron seis pares de iniciadores y se
seleccionaron cuatro (M1F/M2R, M3F/M4R, M5F/M6R
y M7F/M8R). Las relaciones genéticas entre genotipos
se calcularon por el método de Similitud Genética. La
matriz de distancias generada se utiliz6 para producir un
dendrograma por medio de analisis de conglomerados
(UPGMA). Todos los materiales fueron diferenciados por
el patron de fragmentos obtenidos con las dos técnicas
utilizadas; con la técnica de RAPD se observaron un
total de 26 fragmentos, de los cuales 69.23% fueron
polimorficos y en SSR se obtuvieron un total de 49
fragmentos, de los cuales 83.67% fueron polimoérficos. Se
observo una gran similitud genética entre los materiales
ya que la maxima distancia genética entre los diferentes
grupos fue de 0.19. Las relaciones genéticas mas cercanas
fueron entre las variedades Sancal y NAU-6 con un valor
de 88% en los intervalos de confianza de Felsenstein.
Se identificaron ambos grupos de genotipos, unos
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estrechamente relacionados y otros, como la variedad
Monserrat, genéticamente distintos. Esta informacion
permitira disefiar los cruzamientos adecuados en el
programa de mejoramiento.

Palabras clave: Analisis molecular,
relaciones genéticas.

germoplasma,

ABSTRACT

During 2003, thirteen commercial cultivars and three
elite potato clones were characterized by RAPD and
SSR molecular techniques. With the RAPD technique
forty primers were initially tested and three selected
(Alpha DNA2, Alpha DNA23 y Alpha DNA30) for the
characterization; Alpha DNA2 was used alone, while
Alpha DNA23 and Alpha DNA30 were combined. With
the SSR technique six primer pairs were tested and four
selected (M1F/M2R, M3F/M4R, MS5F/M6R and M7F/
MS8R). The genetic relationship among genotypes was
calculated by the Genetic Similarity method. The distance
matrix generated was used to produce a dendrogram by
means of the cluster analysis (UPGMA). All genotypes
were distinguished by the banding patterns obtained
with both techniques used. With RAPD’s, 26 bands were
produced of which 69.23% were polymorphic, while
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with SSR’s, 49 bands were observed, of which 83.67%
were polymorphic. High genetic similarity was observed,
among the potato cultivars as the maximum genetic
distance between the groups was 0.19. The highest
genetic relationship was observed between the cultivars
Sancal and NAU-6 with a value of 88% in the Felsenstein
confidence intervals. Groups of genotypes were of two
kinds, some with genotypes closely related and other such
as cv. Monserrat, geneticly distinct. This information will
allow for the design of appropiate parental combinations
in the breeding program.

Key words: Genetic relationships, germplasm, molecular
analysis.

INTRODUCCION

En México, anualmente se siembran alrededor de
63 762 ha de papa (Solanum tuberosum L.), con una
produccion de 1 500 000 t ha'! (SAGARPA, 2003). La
mayor coleccion de germoplasma de papa en el mundo
se encuentra en Pert, que incluye mas de 5000 materiales
entre domesticados y silvestres (CIP, 2004). Sin embargo,
se considera que existen bases genéticas reducidas, sobre
todo en paises tropicales y subtropicales, cuyos programas
de mejoramiento genético utilizan cultivares europeos
obsoletos como progenitores y que generalmente estan
muy relacionados (Buso, 1990). La estrecha relacion
genética entre los cultivares de papa y la dificultad para
obtener semilla biologica de muchos cruzamientos,
sugiere que es necesario el cruzamiento entre genotipos
que tengan la mayor divergencia genética (Barbosa y
Bered, 1998).

A pesar de que México no forma parte de la zona de
origen de la papa cultivada, existe una gran diversidad
de germoplasma de este cultivo. Ferroni (1981) distingue
tres grupos de variedades: genotipos de Holanda, de EE.
UU. y las variedades mejoradas generadas por el Instituto
Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y
Pecuarias (INIFAP). El primer grupo representa alrededor
del 50% del cultivo a nivel nacional (variedad Alpha),
38% el segundo y el ultimo alrededor del 8%. Los dos
principales centros de diversidad y produccion de papas
criollas en México son los valles aledafios al Nevado de
Tolucay al Pico de Orizaba. El material genético de ambas
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regiones ha dado origen a 17 cultivares de S. tuberosum,
sin embargo, solo seis de los genotipos clonales presentan
amplia adaptacion. La presencia de cultivares endémicos,
asi como la gran diversidad morfologica en el Valle de
Toluca y alrededor del Pico de Orizaba, sugieren que estas
regiones son los primeros centros de variabilidad genética
de papa en México (Ugent, 1968).

Historicamente, los analisis de diversidad o variabilidad
genética han estado relacionados con estudios de anatomia
comparativa, morfologia, embriologia y fisiologia.
Sin embargo, la influencia ambiental y el reducido
numero de caracteristicas involucradas en este proceso
han limitado el uso de estos marcadores (Gonzélez y
Simpson, 1997). Actualmente, los avances de la biologia
molecular han permitido el uso de técnicas para detectar
cambios en el genotipo mediante el diagndstico del
ADN (Gonzilez y Simpson, 1997). También se ha
generado un gran niimero de métodos para identificar y
analizar marcadores moleculares entre los que destacan
los basados en la Reaccion en Cadena de la Polimerasa
(PCR), que permiten amplificar secuencias especificas
o al azar del ADN vy requieren de pequefias cantidades
iniciales del mismo. Entre estos marcadores estan los
denominados polimorfismos del ADN amplificados al
azar RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) y
los SSR (Simple Sequence Repeats) o microsatélites. Los
RAPDs han sido utilizados para determinar la variacion
intra ¢ interespecifica en hibridos somaticos de papa y
para obtener huellas genéticas (Baird et al., 1992; Gorg et
al., 1992; Demek y Adams, 1994; Carrasco ef al., 1998).
Los SSR’s o microsatélites también han sido utilizados
para establecer las relaciones genéticas entre cultivares
de papa (Provan et al., 1996; Milbourne et al., 1997;
Ashkenazi et al., 2000) y de otras especies como soya y
cebada (Akkaya et al., 1992; Saghai et al., 1994).

Actualmente existe un gran numero de colecciones de
germoplasma con genotipos de un alto valor agronémico
que podrian ser usados como progenitores en los
programas de mejoramiento genético; sin embargo, en
muchas ocasiones se desconoce su grado de diversidad
y la relacion existente entre materiales, lo que dificulta
su utilizacion (Becerra y Paredes, 2000). La seleccion de
progenitores y la caracterizacion de la variabilidad genética
existente es decisiva en la eficiencia de los programas de
mejoramiento genético (Barbosa y Bered, 1998).
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El objetivo de este trabajo fue la caracterizacion molecular
de tres lineas elite y 13 variedades comerciales de papa y
determinar sus relaciones genéticas utilizando dos tipos
distintos de marcadores moleculares. Esta caracterizacion
permitira a los mejoradores la identificacion y utilizacion
de progenitores no relacionados y complementarios en
sus caracteristicas.

MATERIALES Y METODOS
Material genético y extraccion de ADN

El trabajo se realiz6 durante el 2003, en la Unidad de
Investigacion en Biologia Celular y Molecular del Instituto
Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y
Pecuarias (INIFAP), ubicada en la Facultad de Ciencias
Biologicas de la Universidad Autonoma de Nuevo Ledn.
El material bioldgico utilizado en este estudio fue de
13 variedades comerciales y tres lineas elite de papa
(Cuadro 1). Para asegurar la pureza de los materiales
evaluados, éstos se obtuvieron del banco de germoplasma
del Instituto Nacional de Investigaciones Forestales,
Agricolas y Pecuarias, ubicado en el Campo Experimental
Valle de México, en Texcoco, Estado de México. En el
presente trabajo se utilizaron tres plantas por variedad
y se corrieron tres y cuatro ensayos diferentes en forma
simultanea para cada tipo de marcador, respectivamente.
La extraccion de ADN gendmico se realizo utilizando la
metodologia descrita por Almeyda (1997).

Analisis RAPD

Se evaluaron 40 iniciadores y con base en el polimorfismo
generado se seleccionaron tres con diferente contenido de
guanina-citosina (Cuadro 2). El iniciador Alpha ADN2 se
utilizé demaneraindividual y losiniciadores Alpha ADN23
y Alpha ADN30 se usaron combinados. Las condiciones
de reaccion utilizadas fueron las reportadas por Pecina et
al. (2001), con algunas modificaciones: en un volumen
final de 25 pl se mezcld la solucion amortiguadora al 1X,
2 mM de MgCl,, 200 uM de dNTP’s, 0.5 pM de cada
iniciador, 2.5 unidades de Taq polimerasa, 2 pl de ADN
(50 ng) y 12.5 pl de agua estéril. Cuando se utilizo la
combinacion de dos iniciadores se agregaron 0.5 uM de
cada iniciador. Las condiciones de la Reaccion en Cadena
de la Polimerasa (PCR), fueron las siguientes: a) 3 min a
94 °C; b) 35 ciclosde 1 mina 94 °C; 1 mina 36 °Cy 1.5

min a 72 °C, con una extension final de 7 min a 72 °C.
Los productos amplificados se fraccionaron en geles de
poliacrilamida al 6% y se tifieron con bromuro de etidio
para ser visualizados en una fuente de luz ultravioleta y
ser fotografiados.

Cuadro 1. Genealogia de tres lineas avanzadas y 13
variedades de papa procedentes del banco
de germoplasma de papa del Instituto
Nacional de Investigaciones Forestales,
Agricolas y Pecuarias.

Genotipo Gerealapia
Marcizma' Saro x 57-DF-23
Maniversit S7-AH-Dx57-DZ-33
Gramnis® 3333 &0 x 257 O4
Fafinc? S7-A0-16 [Aninierondsr-ios)
Lady Booetts® Cardinal x 5VP VTMZ & 33 3
1P Amnfrcondarian P-14
Gipxnt® Elvinn z SVE AM 5642
Malincks! Leamnan x Hal-12
Mirknaciet Armrills de Poshis x 62 - HM - 5
Lupita! Descanacido
75008 Rnjat Descanocida
Sanmem’ (Rt} S7-A0-10x52-AT-1
Alpha® Pml Ernzer x Prefenen:
Nateint Atvirvdn x 55-22-1
Sancal! TSDEZ] x 720054
NAD-& Descanocida

'Variedades mexicanas resistentes al tizon tardio de la papa (ttp); *Variedades
europeas susceptibles al ttp; *Lineas avanzadas del Programa de Papa del Insti-
tuto Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y Pecuarias.

Analisis SSR

En el analisis de microsatélites inicialmente se evaluaron
seis pares de iniciadores reportados por Ashkenazi
et al. (2000) y Ghislain et al. (2000) y con base en el
polimorfismo generado se seleccionaron cuatro (Cuadro
2). Las condiciones de reaccion utilizadas fueron: en un
volumen final de 25 pl se mezclé solucion amortiguadora
al 1X, 2 mM de MgCl,, 200 uM de dNTP’s, 0.5 uM de
cada iniciador, 2.5 unidades de Taq polimerasa, 2 pl de
ADN (50 ng) y 12.5 pl de agua estéril. Las condiciones
de la PCR fueron las siguientes: a) 3 min a 94 °C; b)
35 ciclos de 1 min a 94 °C; 2 min a 47 °C y 1.5 min
a 72 °C; con una extension final de 5 min a 72 °C. Los
productos de amplificacion se fraccionaron en geles de
poliacrilamida al 6% y se tifieron con bromuro de etidio
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para ser visualizados en una fuente de luz ultravioleta y
ser fotografiados.

Analisis de datos

Todos los geles se analizaron y las bandas polimorficas
fueron contabilizadas. Para crear la matriz binaria se
asumio6 que bandas que migran en el gel a la misma altura
son similares. La presencia de una banda fue indicada
por un numero uno (1) y la ausencia como cero (0). Las
relaciones genéticas entre genotipos se calcularon por
el método de Similitud Genética propuesto por Nei y Li
(1979), usando el paquete de software S-Plus Version
4.0. La matriz de distancias generada se utilizd para
construir un dendrograma con el algoritmo UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
Averages). Para obtener el intervalo de confianza para los
grupos formados en cada nodo del dendrograma se uso el
método reportado por Felsenstein (1985), para lo cual se
realizaron 1000 repeticiones con muestreo con reemplazo
de los datos originales. Los intervalos de confianza
Felsenstein se refieren al porcentaje de veces que cada
nodo del dendrograma es repetido en las 1000 muestras
con reemplazo, lo que a su vez indica lo robusto de los
grupos formados en cada nodo. Un porcentaje cercano
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a 100% sugiere que el grupo refleja la estructura de la
poblacién y que el error de muestreo es minimo, mientras
que bajos porcentajes (30% o menos) sugieren que existe
variacion entre los genotipos de algun nodo en particular,
cada vez que realiza un analisis, por lo que es necesario
aumentar el tamafio de muestra. Para estimar la utilidad de
los sistemas de marcadores en papa, se calcularon algunos
parametros propuestos por Powell et al. (1996), como el
indice de diversidad mediante la ecuacion: p=1-) P’

i=l

donde:

P = Frecuencia de una banda dada en una poblacion y S=
Numero total de bandas.

La proporcion multiple efectiva (PME), es el producto
de la division entre el numero de loci polimorficos y el
numero total de loci amplificados y multiplicado por el
numero de loci polimérficos, para cada iniciador utilizado
en cualquier sistema de marcadores. El indice de marcador
(IM), cuya estimacion es usada para evaluar la utilidad
total de cada sistema de marcadores y se define como el
producto de los promedios del indice de diversidad para
los fragmentos polimorficos y el PME para cada analisis.

Cuadro 2. Iniciadores RAPD y SSR utilizados en la caracterizacion molecular de 16 genotipos de papa.

Codien de Sermmcia de mniriardor
mcador o
par e
g
EAFD
Alpha A2 S OGAACATGAG Y
(%GO
Alpha S GGOGATCACG A"
AN (70
%Gl
Alpha S -CTCCTGOGAC-3"
ADMNA0 (70
%GO
SSR
MIFADE S AATICATGTITGCGGTACGTC-Y S ATGCAGAAAGATGTCAAAATTGA T°
MAFRAHME  SGTGATTGGCAATCAGATTGAAA T1° PEIGTGCTGGACTCGTGGAGTGG-3
MSFRAIER STAACATTACAACACATTAGCA-Y S AACTTATCTGAAACTCTCGT-1°

M/FMEE

S AATAGGTGTACTGACTCTCAATG-37

STIGAAGTAAAAGTCCTAGTATGTG-3
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RESULTADOS Y DISCUSION
Resultados

Analisis RAPD. Las tres reacciones de amplificacion de
RAPDs y las cuatro de SSR amplificaron un total de 75
productos lo que permitié caracterizar el germoplasma
evaluado. En general, el analisis RAPD amplific6 un
total de 26 fragmentos (en promedio 9.0 fragmentos por
iniciador), de los cuales 18 (69.23%) fueron polimorficos.
El tamafio de los fragmentos analizados fue de 200
a 2000 pb aproximadamente, aunque se observaron
fragmentos de mayor y menor tamafio (Figuras 1 y 2). No
se detectaron diferencias significativas en el niimero de
fragmentos amplificados entre los iniciadores utilizados
(datos no mostrados). En las mismas figuras se muestran
dos repeticiones por cada genotipo evaluado para estar
seguros que los resultados obtenidos son confiables y
reproducibles, ademas se demostré que no hubo variacion
dentro de las lineas y variedades de papa.

Analisis SSR. Con la técnica de SSR se amplificé un total
49 fragmentos diferentes (12.25 fragmentos en promedio),
41 (83.67%) de ellos fueron polimoérficos. El tamafio de
los fragmentos observados estuvo en el ambito de 150 a
850 pares de bases (Figura 3).

Relaciones genéticas. Se formaron seis grupos diferencia-
les de genotipos (Figura 4). EI A fue homogéneo e incluy6
las variedades Sancal y NAU-6 cuya distancia genética
fue de 0.15; el B solo incluyé la variedad Montserrat; el
C fue heterogéneo y se incluyeron las variedades Alpha,
Michoacan, Lupita, Malinche y Nortefia cuyas distancias
genéticas fluctuaron entre 0.18 y 0.19; el D fue homogé-
neo ¢ incluyo las variedades Lady Rosetta y Gigant donde
las distancias genéticas fueron de 0.18 aproximadamente;
el E solo incluy¢ la variedad Marciana y el F fue muy he-
terogéneo e incluyo, por un lado, las lineas 4-11 y 676008
Roja, y por otro, las variedades Zafiro, Granola y Sange-
ma, donde las distancias genéticas oscilaron entre 0.17 a
0.18.

Con los grupos formados y con base en las genealogias de
los genotipos evaluados, se determiné que los materiales
condistancias genéticasmuy cercanas fueron las variedades
Montserrat y Marciana que tienen una distancia genética
de 0.05, que a la vez fueron los genotipos mas divergentes
del resto de los materiales analizados (Figura 4).
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Figura 1. Amplificaciéon por medio de RAPD utilizan-
do el iniciador Alpha ADN2 y diferentes ma-
teriales de papa. A) Carril 1-2= Marciana, Carril
3-4=Montserrat, Carril 5-6=Granola, Carril 7-8=Za-
firo, Carril 9-10= Lady Rosetta, Carril 11-12=4-11,
Carril 13-14= Gigant. B) Carril 15-16= Malinche,
Carril 17-18= Michoacan, Carril 19-20= Lupita,
Carril 21-22= 676008 Roja, Carril 23-24= Sange-
ma, Carril 25-26= Alpha, Carril 27-28= Nortefa.
En ambos casos M= Marcador de Peso Molecular
Ladder 100, con tamafios de fragmentos de 2072,
1500, 1400, 1300, 1200, 1100, 1000, 900, 800, 700,
600, 500, 400, 300 y 200 pb.
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Figura 2. Amplificacién por medio de RAPD utilizando la combinacion de los iniciadores Alpha ADN23, Alpha
ADN30 y diferentes materiales de papa. A) Carril 1-2= Marciana, Carril 3-4= Montserrat, Carril 5-6= Granola,
Carril 7-8= Zafiro, Carril 9-10= Lady Rosetta, Carril 11-12= 4-11, Carril 13-14= Gigant. B) Carril 15-16= Malinche,
Carril 17-18= Michoacéan, Carril 19-20= Lupita, Carril 21-22= 676008 Roja, Carril 23-24= Sangema, Carril 25-26=
Alpha, Carril 27-28= Nortefla. En ambos casos M= Marcador de Peso Molecular Ladder 100, con tamafios de fragmentos
de 2072, 1500, 1400, 1300, 1200, 1100, 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300, 200 y 100 pb.
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Figura 3. Amplificacion por medio de SSR utilizando los iniciadores M1F/M2R y diferentes materiales de papa.
A) Carril 1-2= Marciana, Carril 3-4= Montserrat, Carril 5-6= Granola, Carril 7-8= Zafiro, Carril 9-10= Lady Rosetta,
Carril 11-12=4-11, Carril 13-14= Gigant. B) Carril 15-16= Malinche, Carril 17-18= Michoacén, Carril 19-20= Lupita,
Carril 21-22= 676008 Roja, Carril 23-24= Sangema, Carril 25-26= Alpha, Carril 27-28= Nortefia. En ambos casos M=
Marcador de Peso Molecular 1 KB plus, con tamafios de fragmentos de 100, 200, 300, 400, 500, 650, 850, 1000, 1650,

2000 hasta 12 000 pb.

Con relacion a los analisis de remuestreo se observé que
unicamente cuatro subgrupos tuvieron un valor superior
al 30%. Sancal y NAU-6 con 88%, Lupita y Michoacan
con 66%, Alpha, Lupita y Michoacén con 39%, y Lady
Rosetta y Gigant con 71% (Figura 4).

Lo anterior indica que los materiales que conforman cada
uno de estos subgrupos estan estrechamente relacionados
entre si. El resto de los subgrupos mostraron porcentajes
bajos en los intervalos de confianza de Felsenstein.
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Figura 4. Dendrograma de 16 genotipos de papa Solanum tuberosum L., basado en similaridades genéticas de Nei
y Li (1979) utilizando el agrupamiento UPGMA en resultados de las técnicas de RAPD y SSR.

Comparacion de la utilidad de los tipos de marcadores.
Con el fin de estimar la utilidad de cada sistema de
marcadores se calcularon algunos parametros reportados
por Powell et al. (1996), como el indice de Diversidad
(ID), la Proporcién Multiple Efectiva (PME) y el indice
de Marcador (IM) para cada iniciador o par de iniciadores
evaluados por sistema de marcadores moleculares. Los
altos o bajos niveles de polimorfismo determinan el ID
genética presente en un grupo de individuos. En este
caso se observé un ID de 44.7 y 62.7% en los genotipos
evaluados para RAPD y SSR, respectivamente. En el
Cuadro 3 se muestra un resumen de las medias aritméticas
para la PME de cada sistema de marcadores. El promedio
de PME en RAPD fue de 6.32, mientras que para los SSR
fue de 1. En el caso de los SSR esto fue debido a que

este sistema de marcador solo revela un locus simple.
En cuanto al IM fue de 2.91 y 0.627 para RAPD y SSR,
respectivamente.

Discusion

Los iniciadores utilizados en esta investigacion se
seleccionaron en una evaluacion previa de genotipos de
papa (Orona et al., 2003; Orona et al., 2004). Se utilizaron
tres clonas por variedad y se corrieron tres ensayos de
RAPDs en forma simultinea con resultados idénticos,
lo que indica la reproducibilidad de los resultados y
sugiere que existe un manejo adecuado de las clonas en
el incremento de semilla y almacenamiento, ya que no se
detecto variacion dentro de la misma variedad. Lo mismo
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Cuadro 3. Niimero de productos obtenidos por sistema marcador, niimero de productos polimérficos, indice de
Diversidad (ID), Proporcion Miuiltiple Efectiva (PME) e Indice de Marcador (IM) en promedio de los

ensayos realizados.

Promedhe de

Yede Meha PME IM

pobodacficnes Iy pobmdrfirces
RAFDs . 25 1E 20 & 0447 &32 2191
55K 4 49 a1 1215 B AT 0.&X7 1 0527

ocurrid con los microsatélites como lo cita Ghislain et
al. (2000). Ademas, el numero de bandas y porcentajes
de polimorfismos observados en ambas técnicas fueron
similares a los reportados en otros estudios con otros
cultivares (Milbourne et al., 1997; Isenegger et al., 2001,
Silveira et al., 2004), por lo que estos marcadores pueden
ser usados como una herramienta para detectar diferencias
genéticas entre genotipos relativamente  cercanos
(Ashkenazi et al., 2000; Raker y Spooner, 2002).

Las técnicas de SSR y RAPD utilizadas en el presente
estudio diferenciaron los 16 genotipos evaluados
y permitieron establecer las relaciones genéticas
entre variedades a pesar de que la papa es un cultivo
propagado clonalmente, por lo que la variacion dentro
de la especie es muy bajo comparado con especies de
reproduccion sexual (Barbosa y Bered, 1998). El analisis
de agrupamiento observado en la Figura 4, refleja una
correlacion entre los grupos definidos por Ferroni (1981),
ya que los subgrupos en su mayoria estuvieron formados
por separado con materiales mexicanos y con materiales
de origen europeo. Otros subgrupos estuvieron formados
por materiales mexicanos y materiales de origen europeo
mezclados, lo anterior no es nada sorprendente y puede
deberse a que existe correlacion entre sus coancestros y
refleja afinidad en su pedigri (Demek et al., 1996). Los
valores de 88, 66 y 71% respectivamente, observados en
el remuestreo con reemplazo (Felsenstein, 1985), en los
subgrupos formados por los cultivares Sancal y NAU-6;
Michoacan y Lupita, Lady Roseta y Gigant, confirman la
estrecha relacion genética entre estos pares de materiales
y los cruzamientos entre ellos no son recomendables.

El agrupamiento de unidades de distancias minimas y
promedios aritméticos propuesto por Nei y Li (1979),
permitieron distinguir las diferencias genéticas existentes
entre los 16 genotipos, lo que concuerda con los
resultados obtenidos en otros trabajos (Miller y Spooner,

1999) (Figuras 1, 2 y 3). Asi mismo, el desarrollo de
microsatélites en Solanum tuberosum analizados con el
modelo propuesto por Neiy Li (1979) (Figura 4), soportan
las diferencias genéticas de la mayoria de los genotipos,
como ha sucedido en estudios reportados por Raker y
Spooner (2002).

Los bajos niveles de confiabilidad observados en algunos
subgrupos por el analisis de remuestreo con reemplazo
(Felsenstein, 1985), se atribuye al bajo nimero de ensayos
realizados tanto en RAPD como en SSR, sin embargo, esto
no influyo en la caracterizacion genética de los materiales
como ha sido reportado en papa (Isenegger et al., 2001;
Bornet et al., 2002; Silveira et al., 2004). Los valores
de confiabilidad se pueden mejorar, incrementando el
numero de ensayos en ambas técnicas. Al comparar las
relaciones genéticas entre los dos sistemas de marcadores
aunque la correlacion entre ambos fue intermedia (r =
0.56) esta fue superior a la reportada en otros estudios
(Milbourne et al., 1997). Con ambas técnicas se observo
una estrecha relacion entre los grupos formados por las
variedades Sancal y NAU-6 asi como Sangema, Granola
y Zafiro, atin cuando no fue en el mismo orden. Con la
técnica de SSR se logr6é una mejor discriminacion entre
genotipos, lo que coincide con lo reportado por varios
investigadores, que le atribuyen a esta técnica mayor
eficiencia para identificar variacion en sitios determinados
(Powell et al., 1996; Milbourne et al., 1997; Ashkenazi et
al., 2000; Raker y Spooner, 2002). El hecho de que la
variedad Montserrat fuera la mas divergente y se desligara
de los otros materiales tanto en RAPD como en SSR,
es un indicador de la distancia genética de este cultivar
con el resto y que pudiera ser explotada en programas
de mejoramiento donde se incluya esta variedad como
progenitor.

Los porcentajes de diversidad genética obtenida en
los analisis RAPD y SSR (44.7 y 62.7 %), reflejan la
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variacion observada por cada sistema de marcador, y son
comparables a los valores obtenidos por Milbourne ef al.
(1997). Mientras que para PME, los marcadores RAPD
presentaron valores mayores que los SSR (6.32 y 1), lo
cual es normal debido a que éstos revelan un solo locus,
mientras que en el caso de los RAPD se asume que cada
banda pertenece a un locus distinto. Por otra parte, si
se considera que la papa es una especie tetraploide, se
puede asumir que en un locus pueden existir cuatro alelos
distintos, por lo tanto, en este caso es contradictorio sefalar
que en los andlisis SSR sdlo se esta amplificando un solo
locus. Por lo tanto, el valor de 1 asignado en PME para
SSR incidi6 en bajos valores de IM, aun cuando pudieran
utilizarse combinaciones de oligonucleotidos iniciadores
que puedan revelar mas de un locus (Milbourne et al.,
1997).

CONCLUSIONES

Las técnicas de RAPD y SSR, fueron eficientes para
caracterizar las variedades y clones mejorados de papa
incluidos en el estudio; con SSR se logré6 una mejor
discriminacion entre genotipos.

Se identificaron ambos grupos de genotipos, unos estre-
chamente relacionados y otros, como la variedad Mon-
serrat, genéticamente distintos. Esto permitira disefiar los
cruzamientos adecuados en el programa de mejoramien-
to.
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