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RESUMEN

La clasificacion de germoplasma y la identificacion de genotipos
de bananos y platanos (Musa spp.) con los métodos tradicionales
(morfoldgicos) han conducido a tener duplicidad e interpretaciones
erroneas. Actualmente la combinacién de estas herramientas con
métodos moleculares ha clarificado la taxonomia e identificacién de
genotipos de Musaceas. En este estudio se planted caracterizar gené-
ticamente a 17 cultivares pertenecientes a cuatro subgrupos genémi-
cos (“Cavendish”, “Red”, “Plantain”, “Ibota” y “Silk”) y cinco
hibridos de bananos y platanos, los cuales conforman un banco de
germoplasma del Instituto Nacional de Investigaciones Forestales
Agricolas y Pecuarias en Tecoman, Colima, México. Se identificaron
90 marcadores RAPD (polimorfismos en el ADN amplificados al
azar) entre las 22 accesiones analizadas, de los cuales 83 fueron po-
limérficos. Se registré una estrecha relacion entre la clasificacién
morfolégica y diversidad molecular detectada entre los subgrupos
analizados. El analisis filogenético generé dos grupos diferentes iden-
tificados como A y B. El grupo A se conformé por 10 accesiones per-
tenecientes solamente al subgrupo “Cavendish”, y como excepcién se
integro el hibrido ‘FHIA 03°. Al grupo B se integraron accesiones
pertenecientes a diferentes subgrupos, los cuales fueron “Red”,
“Plantain” y “Cavendish”, asi como los hibridos ‘FHIA 01°, ‘FHIA
20°, ‘FHIA 2’ y ‘SH-3640’. Las accesiones ‘Yangambi km 5’ y
‘Manzano’ pertenecientes a los subgrupos “Ibota” y “Silk”, respec-
tivamente, no se ubicaron en estos dos grupos.

Palabras clave: Musa ssp., diversidad genética, marcadores mole-
culares.

SUMMARY

The classification of germplasm and the identification of geno-
types of bananas and plantains (Musa spp.) by traditional methods
(morphology) are confusing, thus leading to duplicity and erroneous
interpretations. Currently, the combination of morphological fea-
tures with molecular tools has clarified the taxonomy and identifica-
tion of Musacea genotypes. In this study, 22 accessions of bananas
and plantains of different subgroups (“Cavendish”, “Red”, “Plan-
tain”, “Ibota” and “Silk”) and some synthetic hybrids were mor-
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phologically and genetically characterized. These accessions belong
to the germplasm bank of the Instituto Nacional de Investigaciones
Forestales Agricolas y Pecuarias located at Tecomén, Colima,
Meéxico. Ninety randomly amplified polymorphic DNA (RAPD)
markers from the 22 accessions were identified, of which 83 were
polymorphic. A correlation between the morphological classification
and molecular diversity among the different subgroups was found.
The dendrogram generated showed two groups: Group A had 10
accessions from the “Cavendish” subgroup plus the hybrid ‘FHIA
03’. Group B clustered accessions belonging to subgroups “Red”,
“Plantain” and “Cavendish”, as well as hybrids ‘FHIA 01°, ‘FHIA
20’, ‘FHIA 21’ and ‘SH-3640’. Accessions ‘Yangambi km 5’ and
‘Manzano’, which belong to subgroups “Ibota” and “Silk” respec-
tively, were not found in any of these two groups.

Index words: Musa spp., genetic diversity, molecular markers.
INTRODUCCION

Los bananos y platanos son monocotiledoneas de porte
alto, originadas de cruzas intra e inter-especificas entre
Musa acuminada Colla (genoma A) y Musa balbisiana
Colla (genoma B) que pertenecen a la familia Musaceae.
Estas especies diploides provienen de los genomas A y B,
respectivamente (Simmonds y Shepherd, 1955; Sim-
monds, 1962). En orden de importancia econémica, exis-
ten bananos triploides (AAA, AAB y ABB), diploides
(AA y AB) y tetraploides (AAAA, AAAB y AABB). Los
principales cultivares comerciales son triploides, altamen-
te estériles, partenocirpicos y propagados asexualmente
(Simmonds y Shepherd, 1955; Simmonds, 1962; Ortiz y
Vuylsteke, 1996). Los bananos y platanos representan el
principal alimento de al menos 400 millones de personas.
Anualmente se producen 85.5 millones toneladas y alre-
dedor de 10 % se exporta para consumirse como postre
(Ortiz y Vuylsteke, 1996).
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La industria del banano para exportacion es importante
en la economia de paises de América Latina y del Caribe,
Asia y Africa (Simmonds y Shephered, 1955; Ortiz y
Vuylsteke, 1996). Desde la década de los 90’s se ha in-
tentado reforzar la investigacion del cultivo, enfocada
principalmente al mantenimiento de los bancos de germo-
plasma y al mejoramiento genético por métodos conven-
cionales y no convencionales (Ortiz, 1995; Rout et al.,
2000). Los marcadores moleculares se han utilizado para
analizar la diversidad genética y en la organizaciéon e
identificacion de bancos de germoplasma de algunas Mu-
sdceas, y sus resultados indican que la mayoria de cultiva-
res de banano y platano tienen un elevado nivel de simili-
tud genética entre cultivares de la misma especie (Grapin
et al., 1998; Pillay et al., 2000; Wong et al., 2002; Ude
et al., 2003).

Durante los ultimos afios los fitomejoradores han im-
plementado el uso de las caracteristicas morfoldgicas y
moleculares para registrar y proteger algunas colecciones
de interés agricola (Staub et al., 1996; Vuylsteke et al.,
1997). A principios de la década de los 90’s se iniciaron
los estudios moleculares en Musaceas, mediante varios
tipos de marcadores de ADN como RFLP (polimorfismo
de la longitud de fragmentos de restriccién) (Bhat et al.,
1995), RAPD (polimorfismos en el ADN amplificado al
azar) (Bhat er al., 1995; Kaemmer et al., 199 2; Howell
et al., 1994; Damasco et al., 1996), secuencias simples
repetitivas (SSR) (Grapin et al., 1998; Crouch et al.,
1998) y recientemente AFLP (polimorfismo de la longitud
de fragmentos amplificados) (Wong ef al., 2002; Ude et
al., 2002; 2003). Los marcadores RFLP son laboriosos y
consumidores de tiempo para aplicaciones rutinarias. En
cambio, los SSR son altamente polimdrficos y se basan en
la PCR (reaccién en cadena de la polimerasa), pero sus
principales desventajas son el alto costo y la necesidad de
un conocimiento previo de la secuencia del genoma. Por
su parte, los AFLP son capaces de producir un gran nii-
mero de marcadores en un corto tiempo, y se basan en la
amplificacion selectiva de la PCR de fragmentos restrin-
gidos, pero también con un alto costo (Staub et al.,
1996). Los marcadores RAPD son de menor costo y faci-
les de laborar, no es necesario un conocimiento previo de
la secuencia del genoma y consumen poco tiempo (Wi-
lliams et al., 1990).

Los marcadores RAPD se han empleado en la identifi-
cacion, clasificacién y caracterizaciéon de bancos de ger-
moplasma de bananos y platanos silvestres, cultivares,
hibridos y mutantes inducidos (Bhat et al., 1995; Kaem-
mer et al., 1992; Howell et al., 1994; Ude et al., 2003).
También han proporcionado informacion para identificar
variantes somaclonales inducidos por el cultivo in vitro
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(Damasco et al., 1996) y marcadores ligados a la secuen-
cia de los genomas A y B (Pillay et al., 2000).

Los analisis genéticos moleculares proporcionan in-
formacidén precisa para clasificar taxonémicamente y de-
terminar grupos filogenéticos, los cuales son valiosos para
identificar accesiones duplicadas, asi como para el regis-
tro, proteccién y definicién de colecciones de Musaceas
(Ortiz y Vuylsteke, 1996). Acorde con la dispersion geo-
gréfica, es comun la préctica de conferir nombre locales a
los cultivares con base en las caracteristicas de la fruta y
de la planta, lo que origina una confusion de sin6nimos y
problemas para colectar, identificar y clasificar cultivares
(Ortiz y Vuylsteke, 1996; Vuylsteke et al., 1997).

La clasificacién morfol6gica de bananos y platanos se
basa principalmente en 100 caracteristicas, algunas de las
cuales son: altura y color del pseudotallo; naturaleza de la
hoja; color, forma y posicion del estigma; tipo y orienta-
cioén del racimo; longitud del pedinculo; forma, tamafio,
nimero y curvatura de la fruta; y presencia de semillas
(Simmonds y Shepherd, 1955; Swennen y Vuylsteke,
1987; IPGRI-INIBAP/CIRAD Descriptor, 1996). Pero las
caracteristicas morfoldgicas dependen de la interaccion
genotipo x ambiente, que las hacen inestables y variables
entre afos y localidades geograficas, lo cual limita su uso
en la taxonomia de Musiceas (Vuylsteke er al., 1997,
Ude et al., 2002). Ademas, las caracteristicas morfologi-
cas son usualmente determinadas por un pequefio nimero
de genes que podrian no representar la diversidad genética
total, y pueden ser engafiosas para su interpretacion
(Staub et al., 1996; Pillay et al., 2000, Wong et al.,
2002; Ude et al., 2003). Por tanto, los agrupamientos
taxonémicos basados en descriptores morfol6gicos no po-
drian determinar con precision las relaciones entre las ac-
cesiones. Lo anterior, demuestra la necesidad de utilizar
las herramientas moleculares para tener mayor precision
en la clasificacién de las accesiones de los bancos de ger-
moplasma. El objetivo del presente trabajo fue caracteri-
zar, mediante marcadores moleculares de ADN, los mate-
riales de bananos, platanos y algunos hibridos que con-
forman el banco de germoplasma del Instituto Nacional de
Investigaciones Forestales, Agricolas y Pecuarias (INI-
FAP), localizado en el Campo Experimental de Tecoman,
Colima, México.

MATERIALES Y METODOS
Material vegetativo
El banco de germoplasma estd formado por varios ti-
pos de bananos, platanos y algunos hibridos, aqui nom-

brados todos como accesiones (Cuadro 1), a las cuales se
ha estudiado su adaptacién, desempefio de produccién y
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resistencia a plagas y enfermedades en las condiciones del
tropico seco de México. Estas plantas se han mantenido
en condiciones de campo durante 12 afios. La plantacién
se riega por inundacién (rodado) cada 18 d. No se aplica
control quimico alguno de plagas y enfermedades.
Anualmente, se fertiliza con una dosis 200N-75P-150K.
El suelo es franco arcilloso con pH alcalino, bajo conteni-
do de nitrégeno y fosforo, y alta cantidad de carbonato de
calcio. Se colectd la hoja méis joven (hoja cigarro) de
plantas en etapa de produccion, de cada una de las 22 ac-
cesiones; las hojas se limpiaron con etanol 70 % y se al-
macenaron dentro de bolsas de plastico a -80 °C, segun
Crouch et al. (1998).

Extraccion del ADN genémico

La extraccion del ADN gendémico de las 22 accesiones
se hizo con la metodologia descrita por Doyle y Doyle
(1990) con algunas modificaciones. De cada hoja cigarro
se tomaron 0.3 g que se molieron con un mortero con pis-
tilo estéril en presencia de N2 liquido. E1 ADN genémico
se resuspendi6 en 60 a 80 puL de amortiguador TE (10
mM Tris HCI pH 8.0; 1 mM EDTA pH 8.0) y se verific6
su calidad en gel de agarosa 0.8 % tefiido con bromuro de
etidio (10 ug mL™). Se efectuaron al menos dos extrac-
ciones de ADN independientes de cada accesion.

Determinaciéon de marcadores RAPD

Inicialmente se analizaron 10 accesiones (‘Enano Gigan-
te’, ‘Valery’, ‘Rambao’, ‘FHIA 01’, ‘FHIA 03’, ‘FHIA
21°, “Yangambi km 5°, ‘Manzano’, ‘Robusta’ y ‘Dwarf
Lacatan’) del germoplasma, con el empleo de 21 combi-
naciones de oligonucledtidos decameros, mediante la me-
todologia descrita por Williams e al. (1990); de éstas se
seleccionaron las ocho combinaciones que dieron el ma-
yor nimero de bandas amplificadas y polimoérficas, por
ser reproducibles en amplificaciones independientes y re-
petibles en las diversas extracciones de ADN (Cuadro 2).
Para obtener los marcadores RAPD se utiliz6 un volumen
de reaccién de 25 pl, que contenia 50 ng de ADN, 2.5
mM de MgClz, 200 mM de Tris-HCI pH 8.4, 500 mM de
KCl1, 200 mM de la mezcla de nucleétidos trifosfatados
(dNTP’s), 0.5 uM de cada oligonucledtido decamero
(GIBCO BRL, Maryland, USA), 0.5 U de Taqg ADN po-
limerasa (GIBCO BRL), y agua bidestilada y esterilizada
para aforar a un volumen final de 25 pL. La PCR se llevo
a cabo en un termociclador (Applied Bioscience 9600) con
la metodologia propuesta por Williams et al. (1990): ciclo
1: 94 °C por 5 min; 36 °C por 1 min; 72 °C por 4 min;
ciclos 2-35: 94 °C por 1 min, 36 °C por 1 min; 72 °C
por 4 min. Después de la PCR los productos amplificados
se separaron mediante electroforesis en geles de agarosa
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1.4 % (p/v). Posteriormente, los productos amplificados
fueron visualizados y captados con la ayuda del sistema
Eagle Eye II (Stratagene), después de ser tefiidos con
bromuro de etidio (10 pg mL™).

Analisis de los datos

Las variables cualitativas se analizaron con base en la
presencia (indicada por 1) o la ausencia (por un 0) de
bandas amplificadas en cada combinacion de oligonucled-
tidos decameros. Los datos se procesaron con la ayuda del
programa S-Plus Version 4.0 (S-Plus, 1997). La similitud
genética entre dos muestras, A y B, se determind por el
método de Nei y Li (1979) de la siguiente manera: Sz =
2Nas / (Na + Ns), donde Nap = nimero de bandas identi-
ficadas entre A y B, N4 = niimero de bandas presentes en
A, y Ns = ntimero de bandas presentes en B. Los anélisis
de agrupamiento se hicieron sobre la relaciéon de matrices
con el método de promedio aritmético de grupos de pares
no ponderados (siglas en inglés, UPGMA) (Avise, 1994).
El método de Felsenstein se aplic6 para obtener el inter-
valo de confianza para los grupos formados en cada nodo
del dendrograma, por lo cual se hizo un anélisis de mues-
treo con reemplazo (“Bootstrapping”, 3000 repeticiones)
de los datos originados de los marcadores RAPD, con la
finalidad de obtener datos numéricos del dendrograma es-
tadisticamente mas robusto.

RESULTADOS Y DISCUSION
Analisis de marcadores RAPD

El tipico patr6n de bandas de marcadores RAPD gene-
rado en este estudio se presenta en la Figura 1, en la cual
se aprecian los productos generados por la combinacién
de los oligonucleétidos decameros OPC15 y AO1, con 10
marcadores polimoérficos obtenidos entre las 22 accesiones
de bananos y platanos. Cada combinacion de oligonucle6-
tidos decadmeros generd un rango de ocho (con la combi-
naciéon M04 y OPAO3) a 15 bandas amplificadas (con la
combinacion OPA04 y PLAT), lo que significa de 62.5 a
100 % de bandas polimorficas entre las 22 accesiones,
para un total de 90 bandas amplificadas, de las cuales
92.2 % fueron polimoérficas (Cuadro 2). Kaemmer ef al.
(1992) reportaron que al hacer combinaciones de dos oli-
gonucledtidos decameros se obtenia mayor nimero de
bandas polimoérficas (ocho bandas) en bananos, que con
un solo oligonucledtido (tres bandas). En cambio, Damas-
co et al. (1996) reportaron de 1 a 10 bandas por oligonu-
cledtido en plantas micropropagadas normales y chaparras
de los cultivares ‘Nueva Guinea’ y ‘Williams’ (subgrupo
“Cavendish”). Por su parte, Howell et al. (1994) reporta-
ron un rango de 2 a 20 bandas amplificadas por iniciador
en un banco de germoplasma de Musa spp. compuesto por
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los genomas AA, AAA, AAB, ABB y BB. Se considera
aceptable el hecho de que con ocho combinaciones de ini-
ciadores decameros se hayan obtenido resultados en cuan-
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to al polimorfismo, ya que en otras investigaciones se ha
iniciadores decdmeros

usado una menor cantidad de

(Kaemmer et al., 1992).

Cuadro 1. Caracteristicas generales de las 22 accesiones de Musa spp. pertenecientes a un banco de germoplasma del Instituto Nacional de Investi-
gaciones Forestales Agricolas y Pecuarias en Tecomén, Colima, analizadas mediante marcadores RAPD.

Nombre Forma de Altura de Color del Reaccion a

. Subgrupo Genoma
comun consumo planta (m) pseudotallo SN MP N P VBT MB
‘Cocos A’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde medio S S S S S S
‘Cocos B’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde S S S S S S
‘Enano 1’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde amarillo S S S S S S
‘Enano 2’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde amarillo S S S S S S
‘Enano Chaparro’ “Cavendish” AAA Ps 1.8 Verde S S S s S S
‘Enano Gigante’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde amarillo S S S s S S
‘Valery’ “Cavendish” AAA Ps 2.7 Verde S S S s S S
‘Rambao’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde S S S S S S
‘Golden Beauty’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde amarillo S S S s S S
‘Robusta A’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde S S S S S S
‘Robusta B’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde S S S S S S
‘Dwarf Lacatan’ “Cavendish” AAA Ps 2.0 Verde amarillo S S S S S S
‘Morado’ “Red” AAA Psy Coc 2.0 Rojo-verde T S S S
‘Nortefio’ “Red” AAA Ps 'y Coc 2.7 Verde S S S S
‘Macho’ “Plantain” AAB Coc 2.0 Verde S S S
‘Manzano’ “Silk” AAB Ps 2.7 Amarillo S S S
‘Yangambi km 5’ “Ibota” AAA Ps 'y Coc 2.0 Verde con manchas negras R R S R R
‘FHIA 01’ AAAB Ps 'y Coc 2.7 Verde amarillo R R S
‘FHIA 03’ AABB Coc 2.5 Verde T R S
‘FHIA 20’ AAAB Coc 2.7 Verde amarillo R R S
‘FHIA 217 AAAB Coc 2.5 Verde amarillo R R S
‘SH-3640° AAAB Coc 2.0 Verde amarillo S S S

Segtin normas establecidas en: Descriptors for bananas (Musa spp.) (IPGRI-INIBAP/CIRAD, 1996). Porte bajo: < 2 m, porte medio o normal: 2.1 a 2.9 m
y porte alto: > 3.0 m. S = Sigatoka negra; MP = Mal de Panam4; N = Nematodos; P = Picudo; VBT = Virus del “bunchy top”; MB = Moko bacteria-
no; Ps= Postre; Coc = Coccién; R = Resistente; T = Tolerante; S = Susceptible.

Cuadro 2. Combinaciones de oligonucledtidos decameros bandas amplificadas, bandas polimérficas y porcentaje de polimorfismo determinado entre

las 22 accesiones de Musa spp.

Combinacién de oligonucle6tidos

Secuencia

Bandas amplificadas

Bandas polimérficas

Polimorfismo (%)

M 07
A01

M 04
OPA 03
OPA 04
PLAT
M 07
OPA 10
OPC15
A01

M 04
OPA 13
OPA 03
OPA 04
OPC 15
M 04

5’-CCGTGACTCA-3’
5’-CAGGCCCTTC-3’
5’-GGCGGTTGTC-3’
5’-AGTCAGCCAC-3’
5’-AATCGGGCTG-3’
5’-GACAGACAGA-3’
5’-CCGTGACTCA-3’
5’-GTGATCGCAG-3’
5’-GACGGATCAG-3’
5’-CAGGCCCTTC-3’
5’-GGCGGTTGTC-3’
5’-CAGCACCCAC-3’
5’-AGTCAGCCAC-3’
5’-AATCGGGCTG-3’
5’-GACGGATCAG-3’
5’-GGCGGTTGTC-3’
Total
Promedio

12

8

15

12

11

13

90
11

12

5

15

12

11

10

10

83
10

100

63

100

100

100

71

89

100
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Figura. 1. Amplificacion de marcadores RAPD producidos por la combinacion de los oligonucleétidos decimeros OPC 15 (5’-GACGGATCAG-3’) y
A 01 (5’-CAGGCCCTTC-3’) en 22 accesiones de Musa spp. Carriles M: marcadores de peso molecular (1 kb ladder, GIBCO BRL); ‘Cocos A’ (ca-
rril 1); ‘Cocos B’ (carril 2); ‘Enano 1’ (carril 3); ‘Enano 2’ (carril 4); ‘Enano Chaparro’ (carril 5); ‘Enano Gigante’ (carril 6); ‘Manzano’ (carril 7);
‘Morado’ (carril 8); ‘Macho’ (carril 9); ‘Valery’ (carril 10); ‘FHIA 01’ (carril 11); ‘FHIA 03’ (carril 12); ‘FHIA 20’ (carril 13); ‘FHIA 21’ (carril
14); ‘HS-3640’ (carril 15); ‘Yangambi km 5’ (carril 16); ‘Rambao’ (carril 17); ‘Nortefio’ (carril 18); ‘Golden Beauty’ (carril 19); ‘Robusta A’ (carril
20); ‘Robusta B’ (carril 21) y ‘Dwarf Lacatan’ (carril 22). Los productos amplificados de la PCR fueron analizados en gel de agarosa 1.4% y teiiidos

con bromuro de etidio. Las flechas indican los marcadores polimérficos.

Relaciones genéticas entre las accesiones de Musa spp.

Los anilisis de agrupamiento de los 90 marcadores
RAPD por el método de apareamiento simple, promedio y
con 3000 repeticiones, produjo un dendrograma en el que
se pueden apreciar claramente dos grupos (grupo A y
grupo B), los cuales encierran caracteristicas morfologicas
semejantes entre los individuos que los conforman (Figura
2). En el grupo A se observaron 10 accesiones (‘Enano
Chaparro’, ‘Enano 1°, ‘Enano 2’, ‘Enano Gigante’, ‘Co-
cos A’, ‘Cocos B’, ‘Dwarf Lacatdn’, ‘Golden Beauty’,
‘Robusta A’ y ‘Robusta B’) que pertenecen al subgrupo
“Cavendish”, todo ellos son triploides AAA que se usan
para postre y se consumen en estado fresco (Daniells et
al., 2001). La mayoria de éstos son de uso comercial por
el sabor dulce de su fruta, con racimos delgados pero de-
dos gruesos, de porte bajo (muy bajo, como en el caso del
‘Enano Chaparro’) a medio, pseudotallo grueso y de color
verde, y son susceptibles a Sigatoka negra (Mycosphaere-
lla fijiensis M. Morelet).

Se han reportado casos similares en donde los geno-
mas AAA muestran disimilitud genética con los genomas
AAB y ABB (Howell et al., 1994; Kaemmer et al.,
1992). Hubo una excepcion dentro del grupo A, ya que
integr6 al hibrido ‘FHIA 03’ (AABB), accesion que
muestra caracteristicas fenotipicas del subgrupo “Caven-
dish”, como son: forma de racimo, presenta genoma
AAA, pseudotallo color verde, altura media, al igual que

las accesiones ‘Robusta A’ y ‘Robusta B’. En otros estu-
dios se encontraron resultados similares, ya que accesio-
nes pertenecientes al subgrupo “Cavendish” mostraron
similitud genética y conformaron un grupo filogenético
bien definido (Bhat et al., 1995; Howell et al., 1994).

En cambio, en el grupo B se encontraron cultivares
que presentan ambos genomas (A y B), los cuales perte-
necen a diferentes subgrupos como “Plantain” (‘Macho’),
“Cavendish” (‘Valery’ y ‘Rambao’) y “Red” (‘Morado’ y
‘Nortefio’), cuyas caracteristicas morfoldgicas en altura y
color del pseudotallo, forma del racimo y tipo de fruta,
son diversas (Daniells ef al., 2001). Ademas, en este gru-
po se ubicaron los hibridos ‘FHIA 01’ (AAAB), ‘FHIA
20’ (AAAB), ‘FHIA 21’ (AAAB) y ‘SH-3640" (AAAB).
Este grupo se formé con accesiones que presentan carac-
teristicas afines, como porte alto y pseudotallo delgado.
Los hibridos ‘FHIA 01’, ‘FHIA 20’ y ‘FHIA 21’ presen-
tan resistencia a Sigatoka negra. Las accesiones ‘Valery’
y ‘Rambao’ pertenecientes al grupo B, con genoma AAA
del subgrupo “Cavendish”, no se agruparon con las de-
mas accesiones con genoma AAA, debido a que su mor-
fologia es de porte més alto, con pseudotallo més delgado
(Daniells et al., 2001), al igual de las demas accesiones
pertenecientes a este grupo. En otros estudios han repor-
tado grupos filogenéticos formados por accesiones triploi-
des AAA y AAB, asi como algunos tetraploides AAAA,
AABB y AAAB (Kaemmer et al., 1992; Ude et al., 2002;
Howell et al., 1994; Bhat et al., 1995).



DIVERSIDAD GENETICA DE BANANOS Y PLATANOS

En este estudio las accesiones ‘Manzano’ y ‘Yangambi
km 5’ no mostraron similitud genética con el resto de las
accesiones analizadas, por lo que no se ubicaron en nin-
guno de los dos grupos antes mencionados (Figura 2). Es-
to se debid a que entre las accesiones seleccionadas, ini-
camente estos cultivares pertenecen a otros subgrupos,
segiin su caracterizacion morfolégica (Daniells ef al.,
2001). Esto evidencia que los marcadores RAPD sirven
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para precisar la clasificacion morfologica. Para el caso de
‘Manzano’ que pertenece al subgrupo “Silk”, la fruta se
consume en fresco, presenta tolerancia a Sigatoka negra y
susceptibilidad al mal de Panama (Fusarium oxysporum
f.sp. cubense W.C. Snyder & H. N. Hansen), mientras
que la accesion ‘Yangambi km 5’ pertenece al subgrupo
“Ibota”, se usa como postre y presenta alta resistencia a
Sigatoka negra (Daniells ef al., 2001).

Disimilitud genética

0.0 0.1 0.2 0.3 0.4
Subgrupo Cultivar (Genoma) | ] ] ]
‘Silk’ ‘Manzano’ (AAB)
‘Ibota’ ‘Yangambi Km5’ (AAA)
“Plantain” ‘Macho’ (AAB)
50
‘FHIA21’ (AAAB)
“Pad? s 50
Red ‘Morado’ (AAA)
‘FHIAO1’ (AAAB) 5
74
‘SH-3640" (AAAB)
32
‘FHIA20’ (AAAB)
“Red” ‘Nortefio’ (AAA) 55 .
« - ‘ > D7
Cavendish Valery’ (AAA)
“Cavendish” ‘Rambao’ (AAA) b6 e
‘FHIA03” (AABB)
‘Cavendish’ ‘Robusta A’ (AAA) T
“Cavendish” ‘Robusta B’ (AAA) 75
“Cavendish” ‘Golden Beauty’ (AAA)
“Cavendish” ‘Dwarf Lacatan’(AAA) 54
Cavendish CocosA’ (AAA)
‘Cavendish’ ‘CocosB’ (AAA) 64
‘Cavendish’ ‘Enano Gigante’ (AAA) 15
“Cavendish” ‘Enano 1’ (AAA) D3
“Cavendish” “Enano 2’ (AAA) 33
“Cavendish" ‘Enano Chaparro’ (AAA) =

Figura 2. Dendrograma generado de 22 accesiones de bananos y platanos basado sobre el anilisis de 83 marcadores RAPD. La escala de disimilitud
esta en la parte superior, de 0.0 a 0.4. A la izquierda (entre paréntesis) se muestra el genoma y nombre de la accesién. Nimeros bajo los nodos re-
presentan un valor generado mediante 3000 remuestreos. Las barras marcadas con A y B indican los dos grupos generados.
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Los resultados también muestran que los marcadores
RAPD pueden usarse para identificar cultivares comercia-
les e hibridos de Musa, y demuestran que la mayoria de
cultivares del subgrupo “Cavendish” forman un grupo por
sus caracteristicas moleculares, y que las accesiones per-
tenecientes a otros subgrupos fueron genéticamente distin-
tos, como demostraron otros investigadores en otros ban-
cos de germoplasma (Kaemmer er al., 1992; Howell et
al., 1994; Bhat et al., 1995; Ude et al., 2003). La aplica-
cion de esta técnica molecular es més confiable que la que
se basa en caracteristicas morfoldgicas, ya que no interac-
tda con el ambiente y permite eliminar la confusiéon aso-
ciada con la identidad entre cultivares que comparten ca-
racteristicas fenotipicas

CONCLUSIONES

En este estudio se demostrd que el uso de marcadores
RAPD es una herramienta 1til para caracterizar la diver-
sidad genética entre las 22 accesiones de platano, banano
e hibridos con diferente genoma, y tales marcadores coin-
cidieron con la clasificacion morfolégica existente. El
dendrograma generado mostré que el grupo A compren-
di6 bananos del subgrupo “Cavendish” y al hibrido
‘FHIA 03’, mientras que en el grupo B se ubicaron culti-
vares del subgrupo “Cavendish”, “Plantain”, “Red” y los
hibridos ‘FHIA 01°, ‘FHIA 20’, ‘FHIA 21’ y ‘SH3640’.
Dos accesiones, ‘Manzano’ y ‘Yangambi km 5’ no pudie-
ron agruparse debido a que pertenecen a los subgrupos
“Silk” e “Ibota”, respectivamente, que son distintos mor-
folégicamente del resto de las accesiones analizadas.
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