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Resumen

En Colombia, el &rea del cultivo de R. glaucus Benth, ha
aumentado desde el 2000, al presentar caracteristicas
organolépticas y econémicas de gran atractivo para el comercio
nacional e internacional. La mejora de la oferta de este producto
en el pais, en un contexto de cambio climético, dependera de la
implementacién de nuevas técnicas de propagacion por parte de
los agricultores y el uso de genotipos superiores, con alta
diversidad y libres de patégenos. En este trabajo se seleccionaron
7 Secuencias Simples Repetidas (SSR) polimorficos, para
caracterizar la diversidad en la huella genética en 92 individuos de
R. glaucus en 23 fincas de Pamplona (Noreste de los Andes de
Colombia). La extraccion del ADN se realizd empleando el kit
Invisorb® Spin plant. Se amplificaron mediante PCR los
microsatélites GO1, R47a, R123a, R167h, R228a y R285a, y se
revelaron en gel de poliacrilamida al 12%. El indice de similitud
de DICE, andlisis de variacion molecular (AMOVA) y analisis de
correspondencia maltiple (ACM), informaron que la poblacion de
mora evaluada presenta moderada a alta diversidad genética (67%
por la variacion de los individuos dentro de las fincas y en un 33%
entre las fincas). Los valores promedio del contenido de
informacion polimérfica PIC = 0.302 y heterogeneidad esperada
He = 0.388, indican que los SSR son adecuados para realizar
futuras investigaciones en esta especie. Este trabajo contribuye
con nuevos datos al conocimiento de la diversidad genética en
cultivos de R. glaucus, que pueden apoyar las estrategias de
propagacion y conservacion de mora de castilla en Colombia.

Palabras clave: AMOVA, diversidad genética; mora; PCR; PIC.

Abstract

In Colombia, the area of R. glaucus Benth cultivation has
increased since 2000, as it has organoleptic and economic
characteristics of great attractiveness for national and international
trade. The improvement of the supply of this product in the
country, in a context of climate change, will depend on the
implementation of new propagation techniques by farmers and the
use of superior genotypes, with high diversity and free of
pathogens. In this work, 7 polymorphic Simple Sequence Repeats
(SSR) were selected to characterize the genetic fingerprint
diversity in 92 individuals of R. glaucus in 23 farms of Pamplona
(Northeastern Andes of Colombia). DNA extraction was
performed using the Invisorb® Spin plant kit. Microsatellites GO1,
R47a, R123a, R167h, R228a and R285a were amplified by PCR
and revealed in 12% polyacrylamide gel. The DICE similarity
index, analysis of molecular variation (AMOVA) and multiple
correspondence analysis (MCA) reported that the blackberry
population evaluated shows moderate to high genetic diversity
(67% due to variation of individuals within farms and 33%
between farms). The average values of polymorphic information
content PIC = 0.302 and expected heterogeneity He = 0.388
indicate that the SSRs are suitable for future research on this
specie. This work contributes with new data to the knowledge of
genetic diversity in crops of R. glaucus, which can support
propagation and conservation strategies of blackberry in
Colombia.

Keywords: AMOVA,; blackberry; genetic diversity; PCR; PIC.

1. Introduccién

El género Rubus tiene entre 700 y 750 especies de distribucion
cosmopolita, exceptuando la Antartida [1, 2]. Los Andes
colombianos, representan  por sus  caracteristicas
altitudinales, climaticas y ecoldgicas un habitat natural para
especies del género Rubus [3], de tal manera que el Instituto
de Ciencias Naturales [3] ha reportado 24 especies habitando
en esta region. Se estima que esta diversidad de especies y

variedades, se debe a que el género Rubus es heterocigoto con
un amplio nivel de ploidia [4], y segin Graham y Woodhead
[4] es “diploide 2x=2n=14 hasta dodecaploide 12x=2n=84".
Se ha demostrado que estos niveles de ploidia ocurren por la
hibridacion entre especies, considerandose como aloploide
[5, 7] y ademas R. glaucus es alotetraploide (4x=2n=28) [8,
9].

Los individuos de Rubus sp. cultivados con poca
frecuencia son multiplicados de forma sexual (semilla), por
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su bajo porcentaje de germinacién, lento desarrollo de las
plantas, presencia de variabilidad y problemas de esterilidad
[10]. Como solucién a estos inconvenientes que reducen la
productividad del cultivo, en Colombia se ha optado por usar
la multiplicacion vegetativa con diferentes técnicas de
propagacién por injertos (microinjertos) o acodado, esquejes
o cultivos in vitro [11]. La propagacion asexual, puede
presentar problemas por poca disponibilidad de material y
limitaciones fitosanitarias, por lo que el cultivo de tejidos
vegetales (micropropagacion) cobra protagonismo ya que
permite obtener un alto nimero de plantas bajo condiciones
de laboratorio a partir de yemas axilares o meristemos
apicales [12, 13]; con esta técnica se garantiza calidad
genética y fitosanitaria de las plantas [12, 13]. Marmolejo
[14] report6 por primera vez en Colombia la produccion de
mora de Castilla por apomixis. Por estas razones, la
micropropagacién es una herramienta agricola relevante para
emplearla en la obtencién de organismos clonales en
programas de fitomejoramiento, pero esta técnica disminuye
la diversidad genética de los cultivos [12].

En el género Rubus se ha pretendido mejorar ciertas
caracteristicas del cultivo como: el sabor, la textura, manejo
mecénico del cultivo, rendimiento neto, resistencia a
diferentes plagas o enfermedades, y en mejorar las
condiciones de almacenamiento, entre otros [15, 17]. El
método de reproduccidn en los agroecosistemas es un aspecto
técnico de suma importancia, pero a menudo suele
descuidarse, aumentando la homocigosidad y, por lo tanto,
muchos aspectos de la biologia de las plantas, como los
niveles y patrones de diversidad genética o la evolucion del
genoma a largo plazo [18]. Lo anterior, podria resultar en la
pérdida de la diversidad genética que limitaria las opciones
de fitomejoramiento en los cultivos, ya que seria menos
probable encontrar genes que ofrezcan un mayor rendimiento
productivo, con tolerancia ante factores estresores bidticos y
abidticos [19]. El anélisis del estado de la diversidad genética
en los cultivos comerciales en los dltimos 30 afios ha
requerido del desarrollo y uso de marcadores moleculares
gue han proporcionado conocimientos especificos sobre su
diversidad y estructura genética [20, 22].

En el género Rubus, la implementacion de los
microsatélites se ha concentrado principalmente en R.
ideaeus [23, 24] desarrollando cebadores que permitieron la
implementacion de este tipo de tecnologia en R. glaucus de
Colombia [25, 27]. El estudio de R. glaucus y R. urticifolius,
tanto silvestre como cultivado, facilitd caracterizar algunos
aspectos bioldgicos importantes, como: diferenciar los
genotipos recolectados, segun su ligar de procedencia (a nivel
departamental), su nivel de flujo genético, y en aquellos casos
con individuos con un porcentaje de similaridad de 100%,
estos marcadores permiten identificar cudles de estos
individuos se han propagado clonalmente [28, 29].

En el nororiente colombiano, se han realizado pocos
trabajos con enfoque en biologia molecular en la mora de
Castilla. No obstante, algunos autores mediante el uso de
caracteres morfoldgicos cuantitativos, caracterizaron
individuos silvestres y de origen comercial de Rubus sp. que
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se produce en Chitagd y Pamplona [30]. Cancino-Escalante
et al. [12] establecieron condiciones apropiadas para la
propagacién in vitro de microplantulas de mora, usando
medios enriquecidos con fitohormonas de este trabajo se
beneficio la comunidad agricola de Pamplona ya que se les
proporcionaron materiales seleccionados de R. glaucus [12].
En 2012 Cancino-Escalante et al. [31] informaron mediante
el analisis de marcadores AFLPs alta diversidad genética de
los genotipos silvestres evaluados de R. glaucus.

El objetivo de este trabajo fue caracterizar la diversidad
genética en plantas de R. glaucus provenientes de Pamplona,
municipio ubicado en el noreste de los Andes de Colombia,
mediante el analisis de marcadores moleculares
microsatélites (SSR).

2. Métodos

2.1 Material vegetal

Se recolectaron hojas juveniles y en buen estado fitosanitario
[32] de 92 individuos de R. glaucus Tab. 1, en Pamplona,
Norte de Santander (Colombia), presentes en cuatro de las
principales veredas productoras de mora del municipio
(navarro, sabaneta alta, sabaneta baja y jurado), en los meses
de enero y febrero del 2019. Las muestras se almacenaron a
-80°C hasta que se extrajo el ADN.

2.2 Extraccion de ADN

Se maceraron 60 mg de tejido vegetal juvenil con nitrégeno
liquido y se empleo el kit de extraccién Invisorb® Spin Plant
[33]. Para evaluar la calidad y cantidad del ADN extraido se
realiz6 una electroforesis en gel de agarosa al 0.9% (p/v) con
SafeView™ a 90 voltios por 40 minutos (con marcador de
peso molecular de 1kb). se visualiz6 el gel en transiluminador
UV, luego se cuantifico el ADN en espectrofotometro
NanoDrop™.

2.3 Amplificacion de los microsatélites

Las condiciones de amplificacion se modificaron de aquellas
establecidas por Cusba [25], empleando las siguientes
concentraciones de reactivos, para un volumen final por
reaccion de 15ul: 50ng de ADN gendmico, 1X buffer
GDSBio, 0.4mM dNTPs, 0.4 pM primers Tab. 2, 1.5 mM
MgCl,, 6 pg de BSA (Bovine Serum Albumin) y 1.8 U
ExcelTaq™ Taq Pol de SMOBIO®. En el termociclador se
emple6 la siguiente programacion: desnaturalizacidn inicial
a 94°C por 5 minutos, 45 ciclos compuestos de 94°C por 30
segundos, 59°C por 45 segundos y 72°C por 45 segundos; y
se termind con una extension final a 72°C por 5 minutos. Los
amplificados fueron sometidos a electroforesis en
poliacrilamida al 12% a 60 voltios/3 horas, se realizé la
tincion con SYBR® Green, y se visualizd mediante
transiluminador UV, midiendo las bandas en ImageJ [34].



Tabla 1. Muestras recolectadas de R. glaucus Benth (mora de
Castilla), codigo, localidad, altitud y coordenadas geograficas.
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2.4 Diversidad genética
Los patrones electroforéticos fueron transformados en una

Cadigo . Altitud Coordenadas : : . .
muestra Localidad (msnm)  Geograficas matriz de presencia (1) y gusenc!’a (0) para ser analizados
1-4 El pefioncito, Vereda 2820 7992 878 N - como ma}rcadores dominantes”, de acuerdo con la
Navarro 72°40.747 W metodologia propuesta por Zilli [35]. En NTSYS-pc v. 2.2
5-8 Sopla viento, Vereda 2820 7°22.266 N - [36] se calcul6 el coeficiente de DICE [37], analisis de
TR Lo’\rfi‘t’aa”\‘;ere — o ;fzgol-i?NW conglomerados (usando el método UPGMA) y analisis de
Navarro 79940 344 W corre_spopdenma _multlple (ACM); en este analisis se
13-16 _ El Porvenir, Vereda 2142 7°24.921 N - considero la relacién con la altura. En GenAlEXx v. 6.503 [38]
Sabaneta Baja 72°39.995 W se realizo el analisis de varianza molecular (AMOVA) con
17-20  San Antonio, Vereda 2123 7°24.850 N - 999 permutaciones y P < 0,001. En PowerMarker 3.25 [39]
Sabaneta Baja 72°40.111 W se calcularon los valores del contenido de informacion
21-24 El Palomar, Vereda 2542 7°37.288 N - R . .
Jurado 72°66.189 W polimorfica (PIC), de acuerdo como informan Botstein et al.
25-28  EI Palomar II, Vereda 2250 7°37.362 N - [40] y De Riek et al. [41], al estimar un rango de “valores
_Jurado 72°66.258 W menores a 0.15 como no informativos, valores entre 0.15 y
29-32 F'”CEJ‘ l?rva Xgre"a 2438 ;;fé‘sl;és“'v& 0.25 como informativos y mayores a 0.25 como altamente
3.36 Finca 9, Vereda 2399 7524312 N - informativos™ y la heterocigocidad esperada (He) [42].
Jurado 72°68.546 W
37-40 El Salao, Vereda 2223 7°44543 N - 3. Resultados
Jurado 72°67.867 W
41-44  ElSalao II, Vereda 2223 7°44.543 N - PPy,
Turado 29967 867 W i.l Ampldlflgaglonl dle los marc_adoresll. 2y
4578 EI Pino, Vereda 2976 7524399 N - a cantidad de alelos por m~|crosate ite estuvo entre 3y
Jurado 72°68.243 W bandas de diferentes tamafios Tab. 3. Algunos de los
49-52  SanIsidro Il, Vereda 2339 7°40.437 N - individuos llegaron a presentar hasta 3 alelos cada uno.
Sabaneltda Baja _ 72766.035 W Especificamente el microsatélite, R123a presentd los valores
53-5%6  La ?a"gggaetaaé;zre a 2374 ;232'56330'\'\,\'/ més altos de He (0.438) y PIC (0.334), sequido por R285a con
57-60 Corral de Piedra, 2310 7941182 N - He de 0.437 y PIC de 0.332. EI marcador GO1 obtuvo los
Vereda Sabaneta Baja 72°66.122 W valores més bajos con 0.281 de He y 0.231 de PIC.
61-64  Parte Borrero, Vereda 2226 7°41.420 N -
Sabaneta Baja 72°66.449 W Tabla 3. Valores de los patrones alélicos y pardmetros de diversidad por
65 - 68 Las Brisas, Vereda 2193 7°41.688 N - microsatélite.
Sabaneta Baja 72°66.504 W Ndamero Rango
69 - 72 Santa Rosa, Vereda 2202 7°40.703 N - SSR de Alelos  de Peso (pb) He PIC
Sabaneta Baja 72°66.917 W
73-76 El Aliso, Vereda 2730 7°39.228 N - Go1 7 222-287 0.281 0.231
Sabaneta Alta 12°71.753 W R47a 5 241-288 0390 0.306
77-80 Los Alpes, Vereda 2715 7°39.144 N -
Sabaneta Alta 72°71.855 W R123a 5 202-242 0.438 0.334
81-84 Casa Vieja, Vereda 2622 7°38.527 N - }
Sabaneta Alta 72°71.663 W R167h 6 155-206 0.373 0.29
85-88 Campo Hermoso, 2610 7°38.409 N - R228a 3 126-151 0.416 0.323
Vereda Sabaneta Alta 72°71.651 W
89-92 Campo Alegre, 2622 7°38.429 N - R251a ] 157-200 0.383 0.296
Vereda Sabaneta Alta 72°71.616 W R285a 5 155-200 0.437 0.332
Promedio 5 0.388 0.302

Tabla 2. Secuencias y estructura de los microsatélites utilizados en esta

investigacion, de acuerdo con Cusba [25].

SSR Secuencia Estructura

R251a F: GCATCAGCCATTGAATTTCC (GA)10
R: CCCACCTCCATTACCAACTC

R47a F: AAGCAGGACACCTCAGATGC (CT7(TA)7
R: CAGCCAACCATCATCAGCTA

R123a F: CAGCAGCTAGCATTTTACTGGA (AG)8
R: GCACTCTCCACCCATTTCAT

R167a F: AACCCTAAGCCAAGGACCAT (TC)9
R: CACCACCCATGACAGTCAGA

R228a F: TGGACAGCTTTGTGCAGAGT (GA)41
R: GCTTGCTTGTATCTCCATTGC

R285a F: TCGAGAAGCTTGCTATGCTG (TC)9

R: GGATACCTCAATGGCTTTCTTG
G01 F: CCCTCCATCTCCACCATAAA (GAGA)19

R: GTAAGGCCACCCCATTGAG

3.2 Flujo genético

3.2.1 Distancias Genéticas y Dendograma

El dendograma Fig. 1. construido con el indice de similaridad
de DICE [37] gener6 agrupaciones con un coeficiente menor
a 0.21, conformado por los individuos 83, 84, 74 y 67. El
grupo 2, se origina en el coeficiente de 0.25, y esta integrado
por 12 individuos de la vereda Sabaneta Alta y 17 de
Sabaneta Baja. El grupo 3, ubicado después del coeficiente
de referencia 0.37, presenta varios subgrupos que aumentan
su similitud después del coeficiente de 0.68, esta agrupacion
muestra las similitudes entre 19 individuos de sabaneta baja,
28 de jurado y 12 de navarro; Esta agrupacién no presenta
intercambio de material genético con individuos de sabaneta
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alta (individuos resaltados en amarillo). Por ultimo, se
encontraron agrupaciones con coeficiente DICE de 1 (39 con
41y 20 con 21), que pueden considerarse como individuos
de origen clonal.

Sabaneta | I; { ==
Baja L ————
[AL | "
Sabaneta N —
Alta [ ==

—{ L €
wrado | —
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S = :

— i E—

r— {__{ { : =
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0.05 021 037 0.53 0.68 0.84

Figura 1. UPGMA con las distancias del indice de similaridad de DICE [37].
Cuadro amarillo = individuos 39 y 41, cuadro azul= individuos20 y 21,
cuadro rojo= individuos 83, 84, 74y 67.

3.2.2 Anélisis de Varianza Molecular (AMOVA)

El AMOVA Tab. 5 mostré que la variacion genética de R.
glaucus en Pamplona, se explica con un 67% dentro de las
fincas y 33% entre las fincas.

Tabla 4. Andlisis de varianza molecular (AMOVA) entre y dentro de las 23
Fincas para 92 Individuos de R. glaucus usando 7 microsatélites.

Desviacion ~ Porcentaje de
Fuente de variacion estandar variacion
Entre las Fincas 2.357 33%
Dentro de las fincas 4.837 67%
Total 7.194 100%

3.2.3 Anélisis de Correspondencia Mdltiple (ACM)

El ACM Fig. 2 mostré la conformacién de dos agrupaciones
generales: El grupo 1, solo tiene individuos de las veredas
Sabaneta Baja y Alta. El grupo 2, se subdivide en subgrupos
Ay B, ya que estan presentes individuos de todas las veredas.
Algunos individuos (74, 89 y 81) se encuentran ampliamente
distanciados de las agrupaciones denotando un alto grado de
diferenciacion respecto al resto de individuos. No se
evidenci6 agrupamiento especifico de los individuos respecto
a la altitud de las fincas.
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Grupo 1

[ Nevaro
© Sabaneta
Boja
Sabaneta
Alta

| wnado |
Figura 2. ACM de los 92 iAndi'vliduos de R. glaucus.
4. Discusion

El andlisis de agrupamiento mediante el indice de
similaridad de DICE [37], muestra entre los coeficientes 0.25

wo Yy 0.37 diferencia entre el grupo de sabaneta alta, frente al

grupo no diferenciado compuesto por individuos de jurado,
navarro y sabaneta baja. Es posible que el flujo génico de las
otras veredas hacia la vereda sabaneta alta o viceversa, sea
limitado o no evidente. Estos coeficientes fueron similares a
los obtenidos por Marulanda y Lépez [43] y Cancino-
Escalante et al. [31], con la particularidad que en ambos
trabajos se emplearon grupos taxondmicos diferentes,
mientras que en el presente estudio los individuos eran de la
misma especie. Estos valores de coeficiente DICE
generalmente se han asociado a una alta diversidad genética
poblacional [44, 45], concordando con los coeficientes al
interior de los grupos de 0.68 y 0.9, que son similares con los
valores reportados por Lopez et al. de 0.63 a 0.89 [46], pero
con una diferencia importante, ya que estos autores
recolectaron individuos de 7 departamentos cuyas distancias
permitieron diferenciar la procedencia geografica, indicando
que la diversidad genética de las muestras de Pamplona no
estaria por debajo de los resultados interdepartamentales.

La presencia de individuos agrupados con un coeficiente
de 1, puede indicar el tipo de propagacion del material [47,
48], siendo de preferencia para los agricultores de mora en
Pamplona la multiplicacién por estacas, dado que permite
obtener clones, aunque en menor cantidad que aquellos
obtenidos por micropropagacion, y con la posibilidad técnica
de realizarlo por ellos mismos en sus fincas [49]. En esta
region, anteriores experiencias han proporcionado a los
agricultores plantas micropropagadas de mora [12], que en
su momento proporcionaron homogeneidad en la
produccion, lo que indirectamente puede ser un generador de
nuevos ingresos a los agricultores, como se ha logrado en
cultivos de arandanos [50] y platano [52]. No obstante, este
sistema de propagacion, puede causar la reduccién de la
diversidad genética, al producir “nuevas” plantas con la
misma informacion genética de la planta “madre” [53].
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La representacion espacial en el ACM, corrobor6 las
relaciones del dendograma, que se soportan en el AMOVA.
La formacion de 2 grupos, muestra un escenario asociado a
practicas culturales de los agricultores (venta de plantas), con
material vegetal que se comparte entre jurado, navarro y
sabaneta baja, pero no con sabaneta alta. Este tipo de
intercambio cultural puede alterar la variacién genética
intrapoblacional, como se ha reportado en Elaeis guineensis
[54]. En el ACM con datos de cinco marcadores moleculares
RAM en Calycolpus mortizianus, conformé dos grupos de
individuos heterogéneos entre localidades que evidencian la
presencia de flujo génico [32], lo que es similar, en una escala
ecoldgica menor al patron observado entre individuos de
mora de jurado, navarro y sabaneta baja. Los resultados de
este trabajo indican que esta poblaciébn no tiene
diferenciacion acorde a la altitud de las muestras, lo que
representa una mayor probabilidad de intercambio genético
entre individuos, dada su proximidad geogréfica, o porque de
manera natural la polinizacion, el intercambio de semillas o
plantulas entre los agricultores estimulan el flujo génico [55].

En relacion con el bajo porcentaje de diferenciacion entre
las fincas (33%), el aislamiento no es evidente entre las
fincas, ni entre las veredas, al menos en la mayoria de los
individuos (incluyendo los de sabaneta alta). Lo anterior, es
debido a la diversidad de los individuos y porque el origen o
procedencia del material vegetal en ocasiones proviene de
otros departamentos como Cundinamarca y Santander, segun
reportaron los agricultores en entrevista personal. En otros
cultivos como mel6n y trigo [56, 57] se presentaron
resultados similares, donde predomina la diferenciacion de
los individuos dentro de las localidades, lo cual se atribuye a
distintos factores como los sistemas de produccion, el flujo
de genes, la seleccién de rasgos morfoagronémicos Utiles
para la propagacion de variedades superiores o la diversidad
producto del cruzamiento entre especies [56, 57]. Estas
dindmicas propias de cualquier agroecosistema pueden
influir en la no estructuracion observada entre las fincas de
mora evaluadas, lo cual es similar a los reportes de
Marulanda et al. [58] y Dotor [48], quienes sugieren la
posibilidad que este porcentaje diferencial entre fincas, es
aprovechable en programas de mejoramiento genético y para
disefiar estrategias de conservacion de individuos silvestres o
cultivados que tienen alta diversidad genética y potencial
productivo como lo proponen Hernandez-Contreras et al.
[32] y Getahun [59].

La heterocigocidad esperada (He) promedio fue de 0.388,
superando lo obtenido por Marulanda et al. [58] de 0.279,
posiblemente porque ellos amplificaron 3 microsatélites,
junto con un ndmero reducido de individuos (27) y con el
trabajo de Dotor et al. [48] que tras analizar 21 ecotipos de
Rubus spp. mediante microsatélites amplificados al azar
(RAM) obtuvieron de He promedio de 0.29, concluyendo que
la diversidad genética de la zona de estudio era baja y
sugieren la necesidad de generar planes de manejo para
incrementar la diversidad, sin sacrificar los materiales
adaptados a la region previamente establecidos. En el lulo,
Coronado et al. [60], estimaron una He de 0.36, este valor se
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lo atribuyen a la naturaleza alégama de la especie, como
ocurre con R. glaucus [27] Marulanda et al. [27] y Castillo et
al. [29] obtuvieron una H. de 0.456 y de 0.61,
respectivamente, superando el valor obtenido en el presente
estudio, los cambios en las condiciones de muestreo junto
con el tipo de marcador empleado pudieron incidir en las
diferencias presentadas entre los trabajos mencionados [61].

Los marcadores que son evaluados como dominantes,
cuentan con un rango de contenido de informacion
polimorfica (PIC) que va desde 0 a 0.5, siendo este Gltimo
valor, el mayor grado de deteccién de polimorfismo entre dos
genotipos tomados al azar [62]. Al comparar los valores
obtenidos en este trabajo con los rangos propuestos por
Botstein et al. [40] y De Riek [41], y empleados en trabajos
practicos como el caso del “membrillo cimarron” [63], se
observd que todos los microsatélites empleados son como
minimo “informativos” ya que GO1 fue el marcador que
presentd menor PIC=0.23, pero R167h, R251a, R47a, R228a,
R285a y R123a superaron el rango inferior (0.25) para
catalogarlos como “altamente informativos”. Ademas, estos
3 Gltimos microsateélites pueden ser seleccionados como los
“mejores”, si Se tiene en cuenta que también presentaron los
més altos valores de H. con: 0.416, 0.437 y 0.438,
respectivamente, como los mas informativos para ser
considerados en futuros trabajos sobre genética de
poblaciones de R. glaucus.

Al comparar nuestros resultados con los otros trabajos
como: Cekic et al. [64], en promedio obtuvieron menor PIC
(0.25) con el marcador dominante “Inter Secuencias Simples
Repetidas” (ISSR), en 19 genotipos de R. idaeus de la costa
del mar negro en Turquia, y Sedighi y Rahimmalek [65]
detectaron un PIC promedio (0.434) superior al de este
trabajo (0.302) tras analizar 250 individuos de 25 poblaciones
procedentes de diferentes regiones de Iran. Estos resultados
en otras especies indican que un muestreo mas amplio de R.
glaucus en el nororiente colombiano, puede modificar la
estimacion de la diversidad genética, y un mayor muestreo en
la provincia de Pamplona permitiria detectar mayor
diversidad alélica y de PIC.

5. Conclusiones

Este trabajo, corroboro la utilidad de siete microsatélites
en la descripcion de la diversidad genética de R. glaucus. Los
individuos evaluados tienen huellas genéticas diferentes, con
diversidad genética moderada-alta, que es mayor dentro de
las fincas. La transferencia de material vegetal entre estas
puede aumentar la diversidad entre las fincas a mediano
plazo, y la venta de plantas entre agricultores de Pamplona,
junto con la obtencion de material vegetal foraneo
garantizaria la no homogenizacién del material vegetal a
largo plazo. Se sugiere a los agricultores potenciar esta
practica seleccionando plantas con caracteristicas superiores.
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