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RESUMEN

En México hay gran diversidad de papas (Solanum tuberosum L.),
pero este rico recurso genético no se utiliza como debiera debido a la
escasa informacion genética existente. Un analisis de datos consenso
de RAPD e ISSR se utilizo para estudiar la diversidad genética y
estructura poblacional en quince cultivares de papa (9 mejorados de
Europa, Estados Unidos de América y México, y 6 criollos mexicanos)
sembrados en Meéxico. Las amplificaciones con 5 iniciadores
decameros al azar y 5 iniciadores ISSR generaron 138 bandas de las que
116 (84.4 %) fueron polimdrficas. El coeficiente de similitud mas alto
(0.89) se detectd entre los cultivares Fianna y Armada. En contraste,
el coeficiente de similitud mas bajo (0.55) se obtuvo entre Tollocan y
Cambray Rosa Morelos. El alto nivel de diferenciaciéon genética entre
cultivares (G, = 0.71) y bajos valores de flujo genético (N = 0.19) a
través de todos los loci indicaron que el nivel de divergencia genética
entre los 15 cultivares es alta. El analisis de varianza molecular revelo
una contribucion significativa de las diferencias entre regiones, entre
cultivares, entre y dentro de las poblaciones, a la diversidad genética
total de los cultivares estudiados.

Palabras clave: Solanum tuberosum, RAPD, ISSR, diversidad genética,
estructura de poblaciones.

SUMMARY

In Mexico exist big diversity of potatoes (Solanum tuberosum L.), but
this genetic resource is not utilized due to limited genetic information.
RAPD and ISSR consensus data analysis was used to study the genetic
diversity and population structure in fifteen potato cultivars (9
improved from Europe, United States of America and Mexico, and 6
Mexican landraces) grown in Mexico. Amplification with 5 decamer
random primers and 5 ISSR primers generated 138 markers of which
116 (84.4 %) were polymorphic. The highest coefficient of similarity
was demonstrated between Fianna and Armada cultivars which had
a value of 0.89. In contrast, the lowest coefficient of similarity was
obtained between Tollocan and Cambray Rosa Morelos cultivars with
a value of 0.55. The high level of cultivar differentiation (G, = 0.71)
and low level of gene flow (N = 0.19) across all loci reflected that
the level of genetic divergence among the fifteen cultivars was high.
The molecular variance analysis revealed significant contribution of
differences among regions, among type of cultivar, among populations
and within populations to the total genetic diversity of potato cultivars
studied.
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INTRODUCCION

La papa (Solanum tuberosum L.) es uno de los cultivos
mas importantes a nivel mundial (Gopal y Khurana, 2006).
Ocupa el cuarto lugar en produccion para consumo huma-
no, al ser superado solamente por trigo (Triticum aestivum
L.), arroz (Oryza sativa L.) y maiz (Zea mays L.). Clasifi-
caciones recientes reconocen alrededor de 100 especies
silvestres y cuatro cultivadas (que incluyen a Solanum tu-
berosum) (Ovchinnikova et al., 2011). En México la papa se
cultiva anualmente en una superficie de 64,000 ha, con una
produccién de 1.7 millones de toneladas y un rendimiento
promedio de 27 t ha! (FAOSTAT, 2007). La papa se culti-
va principalmente en los Estados de Chihuahua, Coahuila,
Guanajuato, Jalisco, Michoacan, Nuevo Ledn, Sinaloa, So-
nora y Zacatecas (SAGARPA, 2010).

Si bien México no es centro de origen de la papa, el pais
cuenta con amplia diversidad de germoplasma. Las varie-
dades de papa cultivadas en México se diferencian en tres
grupos: genotipos provenientes de Europa, de Estados Uni-
dos de América, y los mejorados por organismos naciona-
les como el Instituto Nacional de Investigaciones Forestales,
Agricolas y Pecuarias (INIFAP). El primer grupo representa
50 % de las variedades cultivadas (Alpha), el segundo 38
% y el ultimo alrededor de 8 %. Los centros principales de
diversidad y produccion de papas criollas en México son las
zonas aledafias a los volcanes Nevado de Toluca y al Pico de
Orizaba (Ugent, 1968).

Los cultivares europeos han sido fuertemente selecciona-
dos para caracteristicas deseables, de modo que son menos
diversos comparados con el “pool” genético de Estados Uni-
dos de América y probablemente con el de México, espe-
cialmente las variedades criollas. En México existen fuertes
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diferencias entre los tipos de papa que cultivan diferentes
agricultores. En el norte del pais existen grandes unidades
de produccién donde predominan estandares tecnologicos
avanzados, mientras que en el centro y sur predominan pe-
querias unidades que disponen de pocos recursos.

Sélo 23 % de la tierra dedicada a la siembra de la papa
se cultiva con semilla certificada, que se compra por pro-
ductores a gran escala. Los pequefios productores casi no
utilizan semilla certificada o material limpio. La mayoria
de los productores pequefos utilizan semilla de la cosecha
anterior o compran tubérculos destinados al mercado en
fresco por los grandes productores. Los pequefios produc-
tores o intermedios siembran cultivares nativos coloridos
que no tienen un sistema de distribucién comercial formal
(Qaim, 1998). Las papas cultivadas se propagan como clo-
nes para mantener su pureza, pero la diversidad genética se
mantiene mediante cruzas amplias y el desarrollo de nue-
vos cultivares.

Si bien existe gran diversidad de papas en México, este
rico recurso genético no se utiliza como debiera debido a
la escasa informacion genética existente y al aislamiento se-
xual resultante de incompatibilidad entre especies IEBN en
Meéxico y especies 2EBN y 4EBN de Suramérica (Jansky y
Hamernik, 2009). El conocimiento de la diversidad genética
del germoplasma y los patrones de estructura poblacional
entre materiales a mejorar y entre cultivares es importante
para el desarrollo de estrategias adecuadas de conservacion,
para el mejoramiento genético y para la utilizacion de las
plantas cultivadas.

Informacion previa acerca de la diversidad genética ha
sido obtenida con marcadores morfoldgicos (Hijmans y
Spooner, 2001) e isoenzimas (Douches y Ludlam, 1991).
Estas técnicas aunque han sido utiles, presentan algunas
limitantes como el ser altamente influenciadas por las con-
diciones ambientales y el bajo niimero de marcadores que
presentan (Semagn et al., 2006). El desarrollo de marcado-
res mas simples, mas econdmicos y mas faciles de obtener,
basados en la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR),
han mejorado en gran medida la informacion genética dis-
ponible (Powell et al., 1995). Tales marcadores incluyen a
los RAPD (polimorfismos en el ADN amplificados al azar)
e ISSR (inter-secuencias simples repetidas) utilizadas ex-
tensivamente para caracterizar genotipos de papa (Orona-
Castro et al., 2006; Yasmin et al., 2006).

Los RAPD e ISSR han llegado a ser populares en estu-
dios de poblaciones de plantas (Nybom y Bartish, 2000).
En el presente estudio se caracterizo la diversidad genética
dentro y entre cultivares de papa mediante el uso de datos
consenso de marcadores RAPD e ISSR, para maximizar la
generacion de datos genéticos mas confiables.
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MATERIALES Y METODOS
Material vegetal

Quince cultivares de papa importantes y ampliamente
sembrados en México se obtuvieron en varios estados de
la Republica Mexicana de fuentes de semilla certificada, del
Banco de Germoplasma del Departamento de Fitotecnia de
la Universidad Auténoma Chapingo y de productores loca-
les (Cuadro 1). Se tomaron secciones de cinco tubérculos
seleccionados al azar por cultivar para tener un total de 75
individuos para su analisis. Las muestras incluyeron nueve
cultivares mejorados y seis variedades criollas.

Purificacion del ADN

La purificacién del ADN se hizo de acuerdo con el proto-
colo de Dellaporta et al. (1983) con algunas modificaciones.
Secciones de tubérculos de 0.3 g se maceraron en nitrégeno
liquido hasta obtener un polvo muy fino. La muestra se co-
locé en un microtubo (Eppendorf) de 1.5 mL que contenia
600 uL de amortiguador de extraccion (20 mL Tris-HCL 1
M, pH 8.0; 20 mL EDTA 0.5 M, pH 8.0; 20 mL NaCl 5 M;
35 uL B-mercaptoetanol; 40 mL dodecil sulfato de sodio 20
%) y se incubé a 65 °C por 10 min, con inversién ocasional
de los tubos.

Después a cada tubo se adicion6 200 uL de acetato de
potasio 5M, se mezcld por inversiéon y se incubo en hie-
lo por 30 min. Se centrifugd a 8000 x g durante 10 min a
temperatura ambiente, y el sobrenadante se transfiri6 a otro
tubo que contenia 700 L de isopropanol frio (-20 °C). Se
mezclé por inversién e incubo a -20 °C por 30 min y se
centrifugd por 5 min a 8000 x g a temperatura ambiente.
El sobrenadante se eliminé, se recobr6 el precipitado y se
disolvié en 200 pL de solucién para diluir (Tris-HCI 50 mM,
EDTA-Na, 10 mM, pH 8.0). Para eliminar el ARN se afiadi6
2 pL de ARNasa A y se incub6 a 37 °C por 1 h. Después
se adiciond 20 pL de acetato de sodio 3M mas 200 pL de
isopropanol, se mezcl6 por inversion y se dejé precipitar a
-20 °C por 2 h. Se centrifugé a 8000 x g por 5 min a tempera-
tura ambiente. El sobrenadante se elimind y el precipitado
se lavd con 300 uL de etanol a 70 %. La pastilla se secd y se
disolvié en amortiguador TE (Tris-HCI 10 mM, EDTA-Na,
1 mM, pH 8.0) a 4 °C. La concentracion del ADN se cuan-
tificé con un espectrofotémetro Genesys 10 uv Scanning®
(Thermo Scientific, USA) y se verificé la calidad mediante
electroforesis en un gel de agarosa al 0.8 % (w/v). El ADN

obtenido se utiliz6 en posteriores reacciones de PCR.

Condiciones de reaccion para RAPD

Cinco iniciadores RAPD de las series A y D Operon® (Ope-
ron Technologies Inc. Alameda, CA, USA) se seleccionaron de
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Cuadro 1. Lista de cultivares, su origen y tipo, utilizados en el presente estudio.

Abreviacion Detalles Origen Tipo

CRM Cambray Rosa Morelos México Variedad criolla
CE Criolla Edo Mex México Variedad criolla
AGE Alfa Europa Cultivar mejorado
ATL Atlantic USA Cultivar mejorado
ARM Armada Europa Cultivar mejorado
FIO Fianna Europa Cultivar mejorado
MOTE Montserrat Europa Cultivar mejorado
MDL Mondial Europa Cultivar mejorado
GIG Gigant Europa Cultivar mejorado
CBLANC Cambray Blanca Edo Mex México Variedad criolla
TOLL Tollocan México Cultivar mejorado
MOCH Mochis México Cultivar mejorado
CAMB RD Cambray Rosa DF México Variedad criolla
CRIO BP Criolla Blanca Puebla México Variedad criolla
PAPA CHIC Papa Chica México Variedad criolla

un total de 25 (Cuadro 2). Las reacciones de PCR se hicie-
ron en un termociclador Techne® TC-512, USA. La mezcla
de reaccion se realiz6 en un volumen de 25 pL, que incluyé
4.2 uL de agua doble destilada estéril, 10 uL de dNTPs (500
uM), 2.5 puL de amortiguador 10X (Tris-HCl 750 mM, pH
8.8; (NH,),S0, 200 mM; Tween 20 a 1 % (v/v)); 1.0 pL de
MgCl, (50 mM); 3.0 uL de iniciador a una concentracién
de 10 pM; 0.3 pL de enzima Taq ADN polimerasa a una
concentracion de 5U uL'; y 4.0 pL de ADN gendmico a una
concentraciéon de 10 ng pL™.

Las condiciones de reaccién fueron: un ciclo a 94 °C, 2
min; 38 ciclos [a 94 °C por 30 s, a 40 °C por 30s,ya 72 °C
por 90 s]; con una extension de 72 °C por 2 min. Los frag-
mentos amplificados se separaron por electroforesis en un
gel de agarosaa 1.2 % (p/v) con amortiguador TAE (40 mM
Tris-acetato, pH 7.6; 1 mM Na, EDTA), por 1 ha 120 V. Los
geles se tifieron en bromuro de etidio (0.5 mg mL") por 15
min; el exceso de colorante se eliminé mediante lavado del
gel con agua destilada por 5 min y se documenté bajo luz
UV. Las reacciones de amplificacion se repitieron al menos
dos veces.

Condiciones de reaccion para ISSR

Para las reacciones ISSR se usaron 5 iniciadores de un
total de 10 probados (Cuadro 2). Las reacciones de amplifi-
cacion se hicieron en un volumen y con reactivos semejan-
tes a los RAPD excepto para las condiciones de reaccion:
94 °C por 5 min, 35 ciclos a 94 °C por 30 s, temperatura
especifica de alineamiento por 45 s y 72 °C por 2 min y

un ciclo de extension final a 72 °C por 10 min. La tempe-
ratura de alineamiento estuvo en un rango de 40 a 58 °C y
los ciclos se redujeron a 30. Los fragmentos amplificados
se separaron por electroforesis en geles de agarosa a 1.5 %
(p/v) con amortiguador TAE (40 mM Tris-acetato, pH 7.6;
1 mM Na, EDTA), por 1 h a 120 V. Los geles se tifieron con
bromuro de etidio (0.5 mg mL") por 15 min y el exceso de
colorante se elimin6 mediante enjuagues en agua destilada
por 15 min y documentados bajo luz UV. Las reacciones de
amplificacion se repitieron al menos dos veces.

Andlisis de los datos

Todos los geles fueron evaluados para visualizar y regis-
trar el nimero de bandas mono y polimorficas. Esta eva-
luacién se llevo a cabo en forma cuidadosa e independiente
por dos miembros del laboratorio. Bandas difusas o dudo-
sas no fueron consideradas para el analisis. Se asumié que
bandas del mismo peso molecular en diferentes individuos
son idénticas. La presencia de una banda se indicé con un
uno (1) y la ausencia con un cero (0).

Los datos se analizaron con los paquetes estadisticos
NTSYS-pc version 2.1 (Rohlf, 2000) y POPGEN32 (Yeh
et al., 1999). El dendrograma de relaciones entre las va-
riedades se construyd usando coeficientes de similitud
de Jaccard (1908) y el método de agrupamiento UPGMA
(Unweighted Pair Group Method using Arithmetic Avera-
ges). Para estimar parametros de polimorfismo a nivel de
poblaciones con la matriz de datos de presencia/ausencia
se usé el programa POPGEN32. Los pardmetros genéticos
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Cuadro 2. Lista de iniciadores RAPD e ISSR, secuencias 5’-3’, productos amplificados y polimorfismo detectado.

Iniciador Secuencia (5°-3’) Prod. Amp. Polimorfismo (%)
RAPD
A02 TGC CGA GCT G 9 77.70
A05 AGG GGT CTTG 13 92.30
D10 GGT CTA CACC 11 90.90
D11 AGC GCCATTG 18 94.40
D02 GGA CCCAACC 16 87.50
ISSR
P1 GAG CAA CAA CAA CAA CAA 14 57.10
P2 CTG AGA GAG AGA GAG AGA G 15 80.00
P3 AGA GAG AGA GAG AGA GTG 14 92.80
P4 ATG ATG ATG ATG ATG 14 78.60
P5 AGA GAG AGA GAG AGA G 14 92.80
Promedio 13.80 84.41

Prod. Amp. = producto amplificado.

evaluados al nivel de poblaciones fueron el porcentaje de
loci polimorficos (P), el nimero de alelos por locus (Na), el
nimero efectivo de alelos por locus (Ne), el indice de Shan-
non (I) y el indice de diversidad genética de Nei (1973) (H).
Ademias, se calcul6 el coeficiente de diferenciacion genética
entre poblaciones (G,,), el nimero de individuos migrantes
(Nm) y el indice de identidad genética de Nei.

Para describir la estructura genética y la variabilidad en-
tre las poblaciones se realizé un andlisis de varianza mo-
lecular no-paramétrica (AMOVA, por sus siglas en inglés),
mediante el programa GenAlEx 6.2 (Peakall y Smouse,
2006) con 999 permutaciones, donde los componentes de
varianza se dividieron entre individuos, dentro de pobla-
ciones, entre poblaciones dentro de regiones y entre regio-
nes o grupos.

RESULTADOS Y DISCUSION
Patrones de iniciadores

Diez iniciadores (5 RAPD y 5 ISSR) se utilizaron para
amplificar el ADN de cinco individuos de cada una de las
15 variedades de papa cultivadas en México (Cuadros 1y
2). Se estudiaron 138 loci. El nimero promedio de bandas
revelado por un iniciador dado fue de 13.8, que oscild entre
9 y 18 (Cuadro 2). El analisis de las variedades basado en
RAPD e ISSR permitio estimar la similitud genética y las di-
ferencias existentes dentro y entre los genotipos estudiados.

Analisis de agrupamientos
El anilisis de grupos con el coeficiente de similitud de

Jaccard separd a los cultivares en seis grupos diferentes

10

(Figura 1). El primer grupo lo formaron las variedades To-
llocan y Montserrat, y fue el mas divergente del resto de
los cultivares. Gigant formé el segundo grupo, Mondial el
tercero, Cambray Rosa Morelos y Cambray Rosa DF cons-
tituyeron el cuarto grupo, mientras que Criolla Edo Mex y
Papa Chica formaron el quinto. El sexto grupo se integrd
con el resto de los cultivares, y se dividié en dos subgrupos:
el primero consistié de cultivares europeos (Alfa, Armada
y Fianna), y el segundo subgrupo se formé con el cultivar
mexicano mejorado Mochis, variedades criollas con tubér-
culos de piel blanca (Cambray Blanca Edo Mex y Criolla
Blanca Puebla) y Atlantic de Estados Unidos de América.

El uso de datos consenso de RAPD e ISSR diferenci6 con
éxito a los cultivares de papa sembrados en México. Sin em-
bargo, el analisis no agrup6 completamente a los materia-
les con base en su origen geografico, posiblemente debido
a algtin grado de introgresion de germoplasma europeo y
de Estados Unidos de América con el mexicano. Algunas
caracteristicas como el color de piel de los tubérculos fue-
ron claramente agrupadas en grupos separados. Esto se de-
muestra al observar que las variedades criollas con piel de
tubérculo color rojo, como Cambray Rosa Morelos, Cam-
bray Rosa DF, Criolla Edo Mex y Papa Chica, se ubican en
un grupo separado de los cultivares y variedades criollas
que tienen tubérculos con color de piel blanca.

El coeficiente de similitud de Jaccard oscilé entre 0.55
y 0.89 (Cuadro 3). Orona-Castro et al. (2006) demostra-
ron la existencia de diversidad genética entre cultivares de
papa sembrados en México mediante marcadores RAPD y
SSR. Estos investigadores obtuvieron coeficientes de simi-
litud en un rango de 0.52 a 0.87 y 0.60 a 0.90 para RAPD y
SSR, respectivamente. De igual manera, Rocha et al. (2010)
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Figura 1. Dendrograma de similitudes entre 15 cultivares de papa, obtenido mediante coeficientes de similitud de Jaccard

(1908). Ver detalles de los cultivares en Cuadro 1.

reportaron diversidad genética presente entre cultivares de
papa de Estados Unidos de América y europeos crecidos en
Brasil con coeficientes de similitud en un intervalo de 0.50
a 0.73 y de 0.46 a 0.72, con el uso de marcadores RAPD y
SSR, respectivamente.

Si bien algunos cultivares europeos agruparon con los ge-
notipos Fianna, Armada y Alfa, lo que indica alta similitud
entre los mismos, no se puede ignorar la existencia de algun
grado de diversidad genética en el “pool” europeo debido a
que el resto de los cultivares formé parte de otros grupos
diferentes (Gigant, Montserrat y Mondial) (Figura 1). Entre
las variedades criollas de México existe diversidad genética,
lo que quedd demostrado porque los cultivares con tubér-
culos con cubiertas blancas formaron grupos separados en
relacién a los cultivares con tubérculos con color de piel

11

roja (Figura 1).

Ispizua et al. (2007) reportaron alta (0.55) diversidad ge-
nética entre variedades criollas del noroeste de Argentina
mediante marcadores SSR. Tollocan, un cultivar mejorado
mexicano y Montserrat de Europa fueron los mas diver-
gentes del resto de cultivares sembrados en México, con un
valor de remuestreo igual a 100 (Figura 1). Estos dos cul-
tivares podrian ser utilizados individualmente como pro-
genitores en programas de mejoramiento. El coeficiente de
similitud mas alto se obtuvo entre Fianna y Armada con un
valor de 0.89 (Cuadro 3).

Bornet et al. (2002) y Rousselle ef al. (1996) reportaron
alta similitud entre cultivares europeos debido a que han
sido mejorados fuertemente y tienden a mostrar variabilidad
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Cuadro 3. Valores de similitud genética entre cultivares de papa segun el coeficiente de Jaccard (1908) con marcadores RAPD
e ISSR.

Cultivares 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
1 1

2 0.67 1

3 0.64 0.74 1

4 0.65 074 0.77 1

5 0.63 071 084 0.77 1

6 0.62 068 083 0.74 0.8 1

7 056 061 059 0.61 06 059 1

8 058 063 064 068 068 066 0.59 1

9 063 062 067 067 064 065 057 0.64 1

10 063 071 074 078 075 074 057 0.66 0.68 1

11 0.55 062 061 062 059 058 064 057 055 0.6 1

12 065 068 068 077 07 071 061 067 064 082 0.61 1

13 07 068 064 068 066 064 06 062 0.63 0.7 063 0.73 1

14 065 068 071 079 071 0.71 06 066 067 083 058 0.8 0.68 1

15 061 077 064 066 063 062 06 062 059 064 0.6 0.67 0.67 0.66 1

1 = Cambray Rosa Morelos; 2 = Criolla Edo Mex; 3 = Alfa; 4 = Atlantic; 5 = Armada; 6 = Fianna; 7 = Montserrat; 8 = Mondial; 9 = Gigant; 10 = Cambray Blanca
Edo Mex; 11 = Tollocan; 12 = Mochis; 13 = Cambray Rosa DF; 14 = Criolla Blanca Puebla; 15 = Papa Chica.

genética baja. Lunga 'ho et al. (2011) reportaron variabilidad légicas, la distribucién, colonizacién, sistema de aparea-
genética baja entre accesiones de papa europeas compara- miento, tamafo de las poblaciones y el método de propa-
das con accesiones de Suramérica procedentes del Centro gacion afectan el nivel de diversidad genética entre y dentro
Internacional de la Papa (CIP) en Kenya. En contraste, un de poblaciones (Sun y Wong, 2001). La diversidad genética
coeficiente de similitud bajo se obtuvo entre Tollocan y Cam- dentro de los cultivares de papa fue baja, probablemente
bray Rosa Morelos con un valor de 0.55. (Cuadro 3). Como debido al énfasis en mantener la pureza genética dentro y
Tollocan es un cultivar mejorado mexicano mientras que entre los cultivares mediante propagacion vegetativa (clo-
Cambray Rosa Morelos es una variedad criolla, esto puede nal) y programas de certificacién de semillas. Estos resul-
explicar la amplia diferencia detectada entre ellos. Estos re- tados estan de acuerdo con los reportados por Yasmin et
sultados demuestran la existencia de amplia variabilidad ge- al. (2006), con el uso de marcadores tipo RAPD estos in-
nética dentro del “pool” genético mexicano. vestigadores detectaron diversidad genética baja dentro de

variedades clonales de papa cultivados en Bangladesh.
Diversidad genética y diferenciacion

Analisis AMOVA

El porcentaje de loci polimdrficos (P) entre los cultivares
fue de 86.2 %. El coeficiente de diferenciacién genética en- El andlisis de varianza molecular (AMOVA) hecho me-
tre los cultivares fue alto (G, = 0.71), e indica que aproxi- diante agrupamiento jerarquico con base en origen, pobla-
madamente 71 % de la variacion detectada puede atribuirse ciones, e individuos dentro de poblaciones, reveld diferen-
a diferencias entre los cultivares. El resto (29 %) representa cias genéticas significativas (P < 0.001) entre los tres grupos
diversidad genética dentro de cultivares, principalmente utilizados en este estudio (Cuadro 4). Una contribucién de
en criollos. Con base en el coeficiente de diferenciaciéon 7 % en la variabilidad genética total se puede atribuir a di-
genética total entre los cultivares (G,), el nivel de flujo gé- ferencias entre los grupos. La variacién atribuida a diferen-
nico estimado (Nm) fue de 0.19; este valor indica que hay cias entre los grupos puede acreditarse a los Grupos 1y 3
menos de un individuo migrante por generacion entre las relacionados con “pool” genéticos europeos y mexicanos,
poblaciones, lo que también explica el alto nivel de dife- respectivamente (Cuadro 4). La contribucién mas alta a la
renciacion. En cuanto al nimero de alelos por locus (Na) variabilidad genética total (62 %) puede atribuirse a dife-
y al nimero efectivo de alelos por locus (Ne), el cultivar rencias entre poblaciones dentro de grupos, y el Grupo 2
Atlantic superé a los demas cultivares con valores de 1.31y de Estados Unidos de América fue el que mas contribuyo
1.20, respectivamente. (Cuadro 4). Los individuos dentro de las poblaciones con-
tribuyeron con 31 % de la variacién genética total. Estos
Las actividades humanas, la adaptacién a zonas agroeco- resultados sugieren que los “pool” genéticos europeos y
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Cuadro 4. Analisis de varianza molecular (AMOVA) realizado para 75 individuos del Grupo 1 Europa, Grupo 2 Estados
Unidos de América y Grupo 3 México, con cinco marcadores RAPD y cinco ISSR.

Fuente de variacién Df Componente de varianza % Variacién total ~ Valor P*
Grupo 1 vs. Grupo 2 vs. Grupo 3 2 197.40 1.38 7 ek
Entre poblaciones dentro de grupos 12 841.15 12.72 62 o
Individuos dentro de poblaciones 60 388.00 6.46 31 o
Grupo 1 vs. Grupo 2 56.69 0.00 0 NS
Entre poblaciones dentro de grupos 5 333.93 12.00 64 ok
Grupo 1 vs. Grupo 3 148.48 2.28 11 ook
Entre poblaciones dentro de grupos 12 841.15 12.76 60 oex
Individuos dentro de poblaciones 56 351.20 6.27 29 oex
Grupo 2 vs. Grupo 3 53.93 0.00 0 ns
Entre poblaciones dentro de grupos 7 507.22 13.18 67 ok
Individuos dentro de poblaciones 36 236.00 6.55 33 o

Df = grados de libertad; SS = suma de cuadrados; P*= probabilidad; ns = no significativo; * = 0.05; ** = 0.01; *** = 0.001. Ver detalles de los grupos en Cuadro 1.

mexicanos pueden ser de utilidad para proveer materiales
superiores a los programas de mejoramiento genético.

Esfahani et al. (2009) reportaron baja (5 %) pero signi-
ficativa (P < 0.002) variabilidad genética atribuida a mate-
riales de papa de origen americano y europeo cultivados en
Iran. Estos mismos autores reportaron que la mayoria de la
variabilidad genética puede acreditarse a la que hay entre
poblaciones. En contraste, Fu et al. (2009) demostraron la
existencia de una reducida base genética en el germoplasma
de papa de Canada. Estos resultados realzan la importancia
que tiene el analizar la estructura de las poblaciones para
guiarse en la seleccion de materiales para el mejoramien-
to genético. Nosotros inferimos de estos estudios de que la
mayor parte de la diversidad genética en los genotipos de
papa se encuentra dentro de las regiones y no entre ellas.

El analisis de la diversidad genética AMOVA revel6 dife-
rencias significativas (P < 0.001) entre los tipos de cultivar.
Estas diferencias contribuyeron con 6 % de variabilidad ge-
nética total (Cuadro 5). Las variedades criollas mexicanas
mostraron un nivel relativamente alto (71 %) de diversidad
genética entre los cultivares, en comparacion con los culti-
vares mejorados (64 %). Estos resultados sugieren que hay
un alto nivel de diversidad genética entre las variedades
criollas mexicanas que puede explotarse.

La diversidad genética dentro de las poblaciones mexica-
nas fue de solo 29 %. Probablemente las variedades criollas
seleccionadas para este estudio pertenecen a las més co-
munmente cultivadas por los agricultores locales, de modo
que han sido sometidas a un proceso de seleccién a través
de afios que las ha hecho genéticamente mas uniformes. Al-
ternativamente, ello puede apuntar también a pérdida de
genotipos debido a estrés bidtico o abidtico, a actividades
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humanas, reemplazo por otros cultivos, migracion de agri-
cultores a otras zonas u otros factores.

Segun Ispizua et al. (2007), existe 55.5 y 44.4 % de diver-
sidad genética dentro y entre variedades criollas de papa
cultivadas en el noroeste de Argentina. Los cultivares me-
jorados de Europa fueron significativamente diferentes de
los cultivares mejorados y variedades criollas mexicanos.
El tnico cultivar de Estados Unidos de América incluido
en el presente estudio no fue significativamente diferente
de los cultivares europeos y mexicanos (Cuadro 5). Tanto
los cultivares mexicanos como los europeos han influido
en gran proporcion en la variabilidad genética atribuida al
tipo de cultivar.

Debido a su rica diversidad, las variedades criollas ne-
cesitan conservarse y explotarse. La conservacién ex situ
podria ser una buena opcién dado que en este estudio se
encontrd baja diversidad dentro de los genotipos, como
proponen Han et al. (2007). La papa comercial se propaga
en forma vegetativa (clonal) y cuando se distribuye a través
de los sistemas de certificacion formales se pone énfasis en
la pureza del cultivar o semilla. Si bien aqui hemos reporta-
do bajos niveles de variabilidad genética dentro de los culti-
vares estudiados, los niveles indicados pueden considerarse
elevados si se toma en cuenta la pureza que deben guardar
los cultivares mejorados clonalmente propagados.

CONCLUSIONES

El uso de datos consenso basados en marcadores
RAPD e ISSR revel6 con éxito un alto nivel de diferen-
ciacién genética entre las poblaciones de papa estudia-
das. La mayor parte de la variabilidad genética puede
atribuirse a diferencias entre los cultivares de papa dentro
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Cuadro 5. Analisis de varianza molecular (AMOVA) realizado para 75 individuos del Grupo 1 Cultivares mejorados de
Europa, Grupo 2 Cultivares mejorados de Estados Unidos de América, Grupo 3 Cultivares mejorados de México, y Grupo 4
Variedades criollas de México mediante cinco marcadores RAPD y cinco ISSR.

Fuente de variacién Df SS Componente de varianza % Variacion total Valor P*
Grupos 1+2+3 vs. Grupo 4 1 112.90 1.15 6 e
Entre cultivares dentro de grupos 13 925.65 12.94 63 ok
Individuos dentro de cultivares 60 388.00 6.46 31 o
Cultivares mejorados

Entre cultivares dentro de grupos 8 545.15 12.23 64 o
Variedades criollas de México

Entre cultivares dentro de grupos 5 380.50 14.07 71 ok
Individuos dentro de cultivares 24 137.20 5.71 29 na
Grupo 1vs. G.2vs. G. 3vs. G. 4 3 261.32 1.00 5 bl
Entre cultivares dentro de grupos 11 777.23 12.83 63 ok
Individuos dentro de cultivares 60 388.00 6.46 32 ok
Grupo 1 vs. Grupo 2 1 56.69 0.00 0 ns
Entre cultivares dentro de grupos 5 333.93 12.00 64 ok
Grupo 1 vs. Grupo 3 1 97.11 2.06 10 ook
Entre cultivares dentro de grupos 6 396.73 11.88 58 i
Grupo 1 vs. Grupo 4 1 140.45 2.30 11 ek
Entre cultivares dentro de grupos 10 714.43 13.08 61 i
Individuos dentro de cultivares 48 289.20 6.02 28 i
Grupo 2 vs. Grupo 3 1 54.00 0.00 0 ns
Entre cultivares dentro de grupos 1 62.80 10.91 57 e
Grupo 2 vs. Grupo 4 55.32 0.00 0 ns
Entre cultivares dentro de grupos 5 380.50 13.97 69 o
Individuos dentro de cultivares 28 174.00 6.21 31 ok
Grupo 3 vs. Grupo 4 63.92 0.00 0 ns
Entre cultivares dentro de grupos 6 443.30 13.53 68 oex
Individuos dentro de cultivares 32 199.20 6.22 32 ox

Df = grados de libertad; SS = suma de cuadrados. P* = probabilidad; na = no disponible; ns = no significativo; * = 0.05; ** = 0.01; *** = 0.001; Ver detalles sobre

los grupos en Cuadro 1.

de las regiones. El tipo de cultivar contribuy6 en forma
significativa a la variabilidad genética total. E1 “pool” ge-
nético mexicano fue significativamente diferente del “pool”
genético europeo, y ambos “pools” contribuyeron en forma
significativa a la variabilidad total relacionada con el tipo
de cultivar. Las variedades criollas mexicanas constituyen
una fuente rica de diversidad genética y contribuyen signi-
ficativamente a la variabilidad genética entre cultivares que
hay en el pais.
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