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SeevaluóladiversidadgenéticadeTabebuiaroseadelEnsayodeProcedenciasyProgeniesestablecidoporCenicaféen

Chinchiná-Caldas,Colombia.Serecolectaronhojasjóvenesdenueveindividuosporprogenie,seleccionandoalazartres

delosárbolescentralesdecadaunodelostresbloquesenqueestánsembradaslasprogenies.Lashojassemaceraronen

nitrógenolíquidoysemezclaron homogéneamenteparaextraerelADN.SeutilizaronlosmarcadoresmolecularesAFLP

conlascombinacionesdeprimersE-AACxM-CTG,E-ACTxM-CATyE-AGCxM-CTG.Seobtuvountotalde172bandas,cinco

de las cuales fueron monomórficas y 83 se presentaron en una sola de las ocho progenies evaluadas. Se obtuvo

agrupamientosenunrangodesimilitudqueoscilóentre0,35-0,59,conbaseenlocualseplanteóqueenlosmateriales

existeunadiversidadgenéticaconsiderablequeloshaceaptosparalostrabajosdemejoramientogenéticodeloscuales

hacen parte, igualmente se asumió que existe parecido entre los acervos genéticos de las procedencias de

Centroaméricaylaúnicaprogeniecolombianaincluidaenelestudio,debidoquizáaquelassemillasquedieronorigena

losárbolesestudiadosfueronrecolectadasenpaísesubicadosdentrodeláreadedistribuciónnaturaldelaespecie.Los

resultadosobtenidossonesencialesparainiciarelprogramademejoramientogenéticodela especieyevidenciaronla

necesidaddeincluirunmayornúmerodeprogeniescolombianasenlosensayosdeCenicafé.

Tabebuiarosea,guayacánrosado,progenies,diversidadgenética,AFLP.

The objective of this work is to evaluate the genetic biodiversity of the species Tabebuia rosea by the provenance and

progeny trials established by Cenicafé in Chinchiná – Caldas, Colombia. To achieve this objective it was conducted a

procedureofcollectionofyoungleavesof9individualsforeachoffspring,selectingrandomly3ofthecentraltreesofeach

oneofthe3blockswheretheprogenyareplanted.Theleaveswereenfleuragedinliquidnitrogenandhomogeneously

mixedforDNAextraction.Inthisoperation,itwasusedtheAFLPmolecularmarkerswiththecombinationsE-AAC×M-

CTG,E-ACT×M-CATyE-AGC×M-CTG.Fromthisoperationresultedatotalof172bands,5ofeachweremonomorphicand

83wereonlyfrom1ofthe8progenyevaluated.Itwasalsoobtainedgroupswitharangeofsimilaritythathasvariedfrom

0.35-0.59,whichsuggeststhatthematerialsevaluatedhadaconsiderablehighgeneticbiodiversity,whichmakesthem

fitforthegeneticupgradework.Itwasalsoassumedthatthereisasimilaritybetweenthegeneticheapoftheprogenitors

ofCentralAmericaandtheonlyexistentColombianprogenitorpresentinthisstudy.Thisfactmightbeduetothefactthat

theseedsthatoriginatedthestudiedtreeswerecollectedincountrieslocatedinsidetheareaofthenaturaldistributionof

thisspecie.Theresultsobtainedareessentialtoinitiatetheprogramofgeneticupgradeofthisspecieandtheyprovethe

necessityofincludingahighernumberofColombianprogeniesintheassaysconductedbyCenicafé.

Tabebuiarosea,provenanceandprogenytrials,geneticbiodiversity,AFLP.
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INTRODUCCIÓN

Evaluación de la diversidad genética en plantas
utilizandomarcadoresmoleculares.

Técnica AFLP (Amplified Fragment Length
Polimorphism o Polimorfismo en la Longitud de
FragmentosAmplificados).

EnColombia,comoenmuchasotrasregionesdelmundo,
las poblaciones de especies forestales han sufrido alta
presiónantrópicaquehadeterminadoladesapariciónde
algunas de ellas y la reducción de otras. El
aprovechamientodelosmejoresfenotiposforestalesde
las especies nativas en el trópico americano, ha dejado
como remanente especimenes jóvenes y defectuosos,
por lo que en corto tiempo se estrechará la variabilidad
genéticadeestasespecieshastaunpuntodenoretorno
(1). De otra parte, la disminución de los bosques
naturales, representa una amenaza de extinción para
ecotiposypoblacionesdemuchasespecies(2).

Porloanterior,especiescomo quesonde
amplio uso a nivel industrial como maderable, requiere
de programas de conservación y/o mejoramiento
genético, que permitan su permanencia en sus sitios de
origen y en los lugares donde se han adaptado
exitosamente,asícomoenáreasdecultivo;posibilitando
suproducciónconfinescomerciales,bajounesquemade
usosustentable.Sinembargo,parateneréxitoendichos
programasesnecesariodisponerdeinformaciónbásicaa
cercadeladiversidadgenéticadeestasespecies,conelfin
degarantizarsuadecuadomanejo.

especie de amplia distribución
geográficayderápidocrecimiento,queesutilizadaenla
industria maderera nacional e internacional, lo que ha
traído como consecuencia una severa erosión de su
acervogenéticoenalgunasáreasdelpaís (1).Bajoestos
criterios, el Ministerio del Medio Ambiente, la
Federación Nacional de Cafeteros y Cenicafé, han
establecidoensayosdeprocedenciasyprogeniesdeesta
especie con fines de mejoramiento genético, para
fomentarsucultivo,mejorarlaproduccióndemaderade
aserríoy diversificar los ingresos de los agricultores.En
este sentido, se planteó la utilización de marcadores
moleculares AFLP, para caracterizar las progenies
establecidas por Cenicafé y aportar información para
completarelseguimientoquelaentidadvienerealizando
adichosmateriales.

A lo largo de las poblaciones de una especie, se pueden
encontrar tres clases principales de variación: I) la
variación en desarrollo, que se manifiesta debido a
diferencias de edad entre los árboles; II) la variación

ambiental, que ocurre por diferencias de suelo, clima y
factores bióticos, que no afectan por igual a todos los
árboles y III) la variación genética, que resulta por
diferencias en los códigos genéticos que los individuos
heredan de sus progenitores y que los diferencian de
individuosdeespeciesdiferentesodeotrosindividuosde
la misma especie. Es fácil observar que existe variación
entre especies, poblaciones e individuos, pero, la parte
más difícil es determinar qué proporción de la variación
total es controlada genéticamente, ya que en la
naturaleza las tres causas de variación ocurren
simultáneamente, siguiendo con frecuencia patrones
muycomplejos(3).

Generalmente, la variación genética y la variación
ambiental se presentan al mismo tiempo y sus efectos
sobrelosárbolessemezclan.Porejemplo,árbolesconun
excelente genotipo para crecimiento, plantados en un
suelopobre,puedencrecermáslentamentequeárboles
de regular calidad plantados en un suelo fértil. Por esta
razón,nadapuededecirsedelvalorgenéticodeunárbol
basándoseúnicamenteensuapariencia(4).

En la actualidad se dispone de sistemas de marcadores
moleculares basados en el polimorfismo del ADN (por
ejemplo RFLP, RAPD, AFLP, SSR), que proporcionan una
medidamásprecisadelavariabilidad,debidoaqueellos
son independientesde los factoresambientales, tienen
elpotencialderevelarunaltonúmerodevariacionescon
ampliacoberturadetodoelgenomaincluyendoaquellas
regionesdelADNnocodificadoras(5).

Sinembargo,lacaracterizaciónmorfológicanopuedeser
reemplazada por ninguna técnica molecular, sino que
estas últimas pueden ser consideradas como
complementarias(6).Asímismo,aunquelosmarcadores
moleculares no están comprometidos directamente con
laseleccióndelosrasgosdemayorinterés,ellosaumentan
losconocimientossobreladomesticación,laestructurade
lavariabilidadenyentrelasespecies, lasrelacionesentre
laspoblacionesyelflujodegenesentreespeciessilvestres
ycultivadas(7).

Los marcadores moleculares AFLP están basados en la
detección de fragmentos de restricción de ADN,
amplificadosporPCRoPolymeraseChainReaction(8).El
procedimiento para detectar Polimorfismos en la
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LongituddeFragmentosAmplificados,sebasa,comosu
nombre lo indica, en la amplificación por PCR de
fragmentos de restricción homólogos y que presentan
tamaños diferentes en los distintos organismos a
comparar.

La importancia de la técnica radica en la ingeniosa
combinación de la digestión del ADN y la amplificación,
que permite gozar de la confiabilidad de los RFLPs y el
poder del PCR. Es importante aclarar que la técnica no
d e t e c t a d i f e r e n c i a s d e l o n g i t u d , s i n o
presencia/ausencia de fragmentos de restricción
amplificados. El método AFLP identifica y agrupa de
acuerdo a las similitudes del patrón de bandas
correspondientes a las amplificaciones de los
fragmentos de ADN, por tanto la clasificación
correspondeauncriteriofenético(9).

De acuerdo a (8) el proceso de la técnica AFLP involucra
trespasos:

1. La restricción del ADN con dos enzimas diferentes,
generalmenteunadecorteraroyunadecortefrecuente,
y la ligación de adaptadores de doble cadena a los
extremosdelosfragmentosderestricción.Eladaptadory
las secuencias del sitio de restricción sirven como sitios
de ligadura del cebador en los pasos siguientes de la
amplificación.

2. La amplificación de subgrupos de fragmentos de
restricciónusandocebadoresAFLPselectivos.Paraeste
propósito, los cebadores usados corresponden a los
adaptadores y secuencias de los sitios de restricción y
tienen nucleótidos adicionales en el extremo 3´
extendiendo a los fragmentos de restricción. Los
genomascomplejosrequierenelusodemásdedosbases
selectivasenunooenamboscebadores;enestecaso,la
amplificación es llevada a cabo en dos pasos
consecutivos, uno llamado preamplificación y otro
llamadoamplificaciónselectiva.Laamplificaciónendos
pasos garantiza una óptima selectividad del cebador,
aunque la selectividad de los cebadores con tres bases
selectivasesgeneralmentebuena.

3.Elanálisisdelashuellasdigitales,paraestepropósito,
los productos de la reacción anterior son separados
sobre geles de poliacrilamida. Después que se realiza la
electroforesis, los geles son revelados y secados para
visualizar lashuellasdigitalesAFLP, lascualesson leídas
parasuposteriorinterpretación.

Los marcadores moleculares AFLP son ampliamente
utilizadosencamposcomolataxonomíaylaagricultura,
en los cuales han servido para resolver problemas de
ubicacióntaxonómica,analizar lasrelacionesgenéticas
entre especies, identificar variedades, discriminar
cultivares,construirmapasdeligamientoparausarlosen
selección asistida por marcadores, estimar tasas de
polinizacióncruzada,entreotrosestudios(10-22).

Enestudiosdediversidadgenética,losAFLPhansidouno
de los marcadores moleculares más utilizados debido a
su amplia cobertura del genoma estudiado y por su
reproducibilidad, hecho que se evidencia en el amplio
númerodetrabajosenquesereportasuuso,comolosde
(23) en (álamo negro), (24) en

,(25)en subsp. (26)en
, (27) en (28) en

, )en
)en (manglenegrooiguanero),

(31) en y , (32) en
) en (34) en

en

Para el presente trabajo se eligió la técnica AFLP
reconociendoqueademásdepoderserusadaparaADN
decualquierorigenycomplejidad,ofreceotrasventajas
como:laposibilidaddeacceder aellaenlaregión,quea
suvez determinapodercubrirloscostosquerepresenta
su implementación; también por la poca cantidad de
ADN que se requiere, por utilizar dos enzimas de
restricción,porelnúmerodefragmentosgeneradosque
esacordealtamañodelgenoma,elbajoruidodefondoen
la lectura gracias a la preamplificación y amplificación
quesellevanacaboyporquenoesnecesarioconocerla
secuenciadelgenomadelaespecieestudiada.

El mejoramiento genético forestal se define como la
identificación y desarrollo de poblaciones
genéticamente superiores de especies forestales, y el
usodeestaspoblacionescomofuentesdesemilla(uotro
material propagativo) para establecer poblaciones
mejoradas. El principal objetivo del mejoramiento
genéticoforestalesaumentarlaproductividadymejorar
la calidad de los árboles que integran los sistemas
agroforestales(4).

La existencia de la variación genética es indispensable
paraelmejoramientogenéticoforestal;dichavariación

Populus nigra Quercus

petraea Populusnigra betulifolia,

Moringa oleifera Limonium dufourii,

Calycophyllumspruceanum (29 Azadirachtaindica,

(30 Avicenniagerminans

Quercus petraea Q. robur Guadua

angustifolia, (33 Laguncularia racemosa

Cordiaalliodoray(35) Araucariaangustifolia.

Mejoramiento Genético y Ensayos de Procedencias y
Progenies
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posibilitaque,atravésdeselección,sepuedanmodificar
positivamente(mejorar)lascaracterísticaspromediode
una población (4). La naturaleza ha creado la variación
necesariaparautilizarlaen programasdemejoramiento
genético forestal y la principal tarea del mejorador
forestalessercapazdereconocerlavariabilidad,aislarla,
reunirla en un árbol deseado y multiplicarla. La mejor
herramienta del mejorador forestal para aumentar las
ganancias es utilizar al máximo la variación existente y
ayudar a desarrollar más variabilidad cuando sea
necesario(36).

El método básico para distinguir la variación genética
de la variación ambiental, e identificar procedencias,
familias o individuos superiores, es el experimento de
campo: la única manera que existe actualmente de
comparar y estimar la calidad genética de
procedencias, familias o clones es plantar y evaluar el
material en un experimento replicado y aleatorizado
apropiadamente (4). Los árboles producidos a partir
de la semilla de un árbol progenitor se conocen como
su progenie y las pruebas de progenie se utilizan para
determinar el valor genético de los árboles
progenitores o para determinar otras características
genéticas (36).

Dentro de las fases iniciales del mejoramiento
genético está el Ensayo de procedencias y progenies, el
cual permite no sólo identificar las mejores fuentes,
sino que al mismo tiempo evalúa genéticamente a
cada uno de los individuos de las distintas fuentes del
ensayo. Esto permite fácilmente convertir el ensayo en
un huerto semillero de plántulas al final del período de
evaluación, siempre y cuando se asegure que dos
descendientes procedentes de un mismo árbol
(familia) no se puedan recombinar entre sí (4).

Tradicionalmente la descripción y cuantificación de la

variación genética en especies de árboles forestales se
ha realizado a través del análisis dendrométrico de
caracteres fenotípicos en Ensayos de Procedencias y
Progenies, pero también es cierto que se requieren
muchos años para completar dicha información y por
esto, en árboles mejorados los marcadores
moleculares pueden ser usados como una poderosa
herramienta para manejar la diversidad genética a
diferentes niveles de un programa de mejoramiento
(37). Al respecto, (38) afirma que los marcadores
moleculares se utilizan en el estudio de la diversidad
genética, información que es importante en los
programas de mejoramiento, permitiendo calcular
distancias genéticas y variación inter e intraespecífica.

De acuerdo con (39) es necesario establecer en etapas
previas al mejoramiento, un proceso que viabilice la
transferencia de variabilidad genética útil al material
adaptado, manteniendo las combinaciones
multialélicas presentes en el material elite. El pre-
mejoramiento (pre-breeding) o valorización genética
de germoplasma (germplasm enhancement) es la
respuesta a estos requerimientos y en este sentido, los
marcadores moleculares han resultado ser una
herramienta útil para revalorizar los recursos
genéticos presentes en la colecciones de
germoplasma.

Se recolectó material en el Ensayo de Procedencias y
Progenies, establecido por Cenicafé en la finca La
Romelia, Chinchiná, Caldas. En este ensayo, cada sitio
experimental (independiente del número de
tratamientos), consta de n-tratamientos, tres réplicas
por tratamiento, dispuestos en bloques al azar. La
unidad experimental consta de 25 árboles, con una
parcela efectiva de 9 árboles centrales (40).

MÉTODOS

Número de P rog enie C ódigo P aís de P roc edenc ia B loq ue I B loqu e II

1 Abr-95-30 G uatemala (Jutiapa) 7 21 27
2 Ago-95-30 G uatemala (Jutiapa) 2 19 25

3 Abr-95-24 G uatemala (Escuintla) 1 14 33

4 Mar-96-09 G uatemala (Escuintla) 9 20 32

5 506/92 G uatemala (Z acapa) 6 18 28

6 061/96A E l S a lvador (S anta Ana) 10 22 31

7 061/96 * E l S a lvador (S anta Ana) 11 24 26

8 S O-2386 Nicaragua (Belén) 5 23 34

9 C U-II-1 C olombia (C undinamarca) 3 13 35

10 M-I-1 * C olombia (Magdalena) 12 17 36

* Datos suministrados por Cenicafé.

Tabla 1. Progenies de establecidas en la Finca La Romelia, Chinchiná, Caldas*.Tabebuia rosea



La similitud osciló entre 0,30-0,59 (Figura 1) siendo las
progenies más similares (0,59) de Guatemala Marzo-
96-09 y 506/92, contrastando con que la de menor
similitud (0,30) fuera Abr-95-24 que también procede
de Guatemala. En comparación con individuos de 10
localidades de la zona cafetera colombiana, en los que
se observó un rango de similitud entre 0,54 – 0,77 (44),
las progenies evaluadas presentaron un nivel más bajo
de similitud, lo que resulta obvio si se considera que los
materiales proceden de diferentes países.

No obstante, el haber empleado ADN producto de la
extracción en tejido proveniente de nueve individuos
de cada procedencia, conlleva a pensar que
posiblemente el nivel de similitud entre los materiales
de cada país sea menor y que por tanto, su valor para
trabajos de mejoramiento genético de la especie, sea
aún mayor.

En el fenograma (Figura 2) es posible observar el
agrupamiento de la mayoría de las progenies de
Guatemala, excepto Abr-95-24, esta última, mostró
mayor relación con las progenies de El Salvador
061/96A y Colombia CU-II-1, quedando separada la
progenie de Nicaragua SO-2386 que mostró ser la de
menor similitud.

El análisis de coordenadas principales mostró las
progenies estudiadas dispersas en los cuadrantes del
gráfico, corroborando que estos materiales son
diversos. Las dos primeras coordenadas aportan 40.57
de la variabilidad (23.11 y 17.46 respectivamente).

En la Figura 3 se observa que hacia el lado derecho se
ubican cuatro progenies procedentes de Guatemala que
corresponden a un grupo de progenies estrechamente
relacionadas entre sí y hacia el lado izquierdo aparecen
las progenies con menor similitud, donde la progenie de
Nicaragua es la más alejada de todas, seguida por el
grupo conformado por las progenies de El Salvador
061/96ª, Colombia CU-II-1 y Guatemala Abr-95-24.

Análisis de Coordenadas Principales entre progenies
de , pertenecientes al ensayo
establecido por Cenicafé en Chinchiná Caldas

Tabebuia rosea
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cuales la combinación más informativa fue E-AAC x M-
CTG con 68 bandas reveladas, seguida de E-ACT x M-
CAT que produjo 58 fragmentos AFLP y E-AGC x M-CTG
con 46. Cinco de las 172 bandas obtenidas fueron
monomórficas y hubo 83 bandas que se presentaron
en una sola de las ocho progenies evaluadas.

Comparando estos resultados con los obtenidos por
(44) en 43 individuos de diez localidades de

en la zona cafetera, en los que se observaron 248
bandas, 67 de ellas exclusivas de algunos de los
individuos evaluados; puede decirse que las progenies
estudiadas evidencian su diversidad a nivel de
procedencia y a nivel genético.

Tabebuia

rosea

Figura 1. Matriz de Similitud entre ocho progenies de , establecidas en la Finca La Romelia,
Chinchiná, Caldas, obtenida con el índice de similitud de Dice. *

Tabebuia rosea

* Los números representan las progenies así: 1 Guatemala (Abr-95-30), 2 Guatemala (Ago-95-30), 3 Guatemala (Abr-95-24), 4 Guatemala (Marzo-96-09), 5
Guatemala (506/92), 6 El Salvador (061/96A), 7 Nicaragua (SO-2386) y 8 Colombia (CU-II-1).

Figura 2. Fenograma de ocho progenies de
establecidas en la Finca La Romelia, Chinchiná, Caldas,
obtenido mediante el índice de similaridad de Dice y
empleando el método de agrupamiento UPGMA.

Tabebuia rosea
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En el Ensayo de Procedencias y Progenies (Tabla 1), se
muestrearon 9 individuos (3 elegidos al azar por cada
uno de los tres bloques o repeticiones) de cada una de
las 10 progenies allí presentes, obteniéndose un total
de 90 muestras para ser analizadas.

Se tomaron hojas jóvenes y bien desarrolladas, con el
menor grado de lignificación posible y en buen estado
fitosanitario. Los foliolos de las hojas recolectadas
fueron envueltos en papel aluminio, se marcaron
indicando la progenie y el número del árbol
muestreado y se almacenaron en frío dentro de una
nevera de icopor con hielo seco. Todas las muestras
fueron llevadas al Laboratorio de Biotecnología de la
Universidad Tecnológica de Pereira UTP, donde fueron
procesadas.

En el laboratorio se maceró el tejido foliar en nitrógeno
líquido y se mezclaron cantidades iguales del tejido
foliar macerado de cada uno de los nueve individuos
de cada progenie, quedando para procesar diez
muestras de 1 g cada una.

El ADN necesario para los marcadores moleculares
AFLP se extrajo utilizando el protocolo de (41),
modificado por (34). El ADN total extraído se cuantificó
mediante electroforesis en gel de agarosa al 0.8%,
dejando migrar las muestras durante una hora en
cámara de electroforesis horizontal Hoefer Supersab,
Pharmacia Biotech. Modelo: HE-100-20-1.0. La
comparación de las concentraciones de ADN se realizó
con patrones de 50, 100, 150 y 200 ng/µl. Los geles
fueron teñidos con bromuro de etidio y visualizados en
un transiluminador Hoefer Macro Vue UV-25 de
Pharmacia Biotech. El ADN evaluado, cuya calidad y
concentración se ajustaron a los requerimientos de la
técnica AFLP, se llevó a una concentración de 100 ng/µl
y se almacenó a -20ºC.

Para la metodología AFLP, se utilizó el kit de Invitrogen
AFLP Analysis System I, siguiendo la técnica
convencional de (8). Se realizaron las respectivas
amplificaciones en un Termociclador PTC-100™
Programable Termal Controller Peltier-Effect Cycling
de MJ Research, Inc. Se utilizaron las combinaciones de
primers E-AAC x M-CTG, E-ACT x M-CAT y E-AGC x M-
CTG. Los productos de la amplificación selectiva se

diluyeron en buffer de carga, se desnaturalizaron y se
llevaron a electroforesis en gel de poliacrilamida al 6%.

Las muestras se dejaron correr en cámara de
electroforésis vertical Sequi-Gen GT Sequencing Cell
de BioRad, a 110 W por 1:45 horas, a una temperatura
de 50ºC. La tinción de los fragmentos amplificados
(bandas de ADN) en cada uno de los geles obtenidos,
se realizó con nitrato de plata (AgNO ) bajo agitación
constante en agitador Heidolph Unimax 2010. La
visualización para la lectura de bandas se hizo con la
ayuda de un transiluminador de luz blanca.

Con los datos moleculares obtenidos se elaboró en
Excel una matriz Presencia/Ausencia de bandas
polimórficas, donde 0 indica ausencia y 1 indica
presencia. Esta matriz se analizó mediante el paquete
estadístico Numerical Taxonomy and Multivariate
System NTSYSpc 2.02i (42) de Applied Biostatistics,
generando las correspondientes matrices de similitud
con la utilización del coeficiente de (43) en el cual la
Similaridad = 2a /(2a +b +c ) donde a es el número de
bandas comunes para las muestras i y j, b es el número
de bandas presentes solo en la muestra i y c es el
número de bandas presentes sólo en la muestra j; este
coeficiente confiere mayor peso a las coincidencias y
sus valores varían entre 0 y 1.

Utilizando el algoritmo de agrupamientos UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
Mean o Ligamiento Promedio Utilizando la Media
Aritmética No Ponderada) se construyeron los
respectivos fenogramas para visualizar los
agrupamientos de las progenies cuyo ADN amplificó.
Así mismo, se realizó un Análisis de Coordenas
Principales, con el fin de visualizar los agrupamientos
en un gráfico que permitiera complementar los datos
aportados por el fenograma.

De las 10 muestras de ADN del Ensayo de Procedencias
y Progenies establecido por Cenicafé ocho
amplificaron satisfactoriamente; por lo que debieron
excluirse las muestras correspondientes a una
progenie colombiana M-I-1 y una de El Salvador
061/96. Se obtuvo un total de 172 bandas, en las

Extracción y Cuantificación de ADN

Marcadores Moleculares AFLP

Procesamiento Estadístico de los Datos

RESULTADOS Y DISCUSIÓN
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La similitud encontrada entre las ocho progenies
evaluadas muestra que entre ellas existe una cantidad
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Figura 3. Análisis de Coordenadas Principales para ocho  progenies de de la Finca La Romelia, Chinchiná-Caldas.Tabebuia rosea

trabajos orientados a salvar la diversidad genética
adaptable (que es de interés para los mejoradores)
deben basarse en el conocimiento de la base genética
de adaptación.

Por su parte, la progenie de Nicaragua que es la que
aporta mayor diversidad para el programa de
mejoramiento genético, debe ser considerada desde
este punto de vista, como la primera candidata para la
realización de cruces en los que de antemano se pueda
esperar buenos resultados, motivo por el cual su
evaluación en cuanto a caracteres agronómicos y
genéticos ha de ser prioritaria.

Por lo anterior, debe considerarse la posibilidad de
evaluar de manera individual los materiales que hacen

parte del Ensayo de Procedencias y Progenies que tiene
Cenicafé, máxime si se tiene en cuenta que como lo
afirman (37) la variación genética entre poblaciones
refleja el nivel de diferenciación poblacional. Es
importante conocer la variación genética al interior de
las progenies, de tal manera que pueda ser tenida en
cuenta para dar continuidad al proceso de
mejoramiento genético de en el país; puesto
que como lo plantean (36) en un programa de
mejoramiento se tiene la necesidad, a largo plazo, de
obtener una amplia base genética, esencial para
continuar el progreso del mismo al cabo de muchas
generaciones.

Adicionalmente, puede decirse que la diversidad
existente entre los materiales procedentes de Centro y

T. rosea



Suramérica, justifica la necesidad de conocer la
estructura poblacional de la especie a lo largo de los
países que se hallan dentro de su rango de distribución
natural y determinar cuáles son sus centros de
diversidad, con el fin de conocer la cantidad y
distribución de la diversidad genética de la especie,
para emplearla de forma eficiente dentro de los
programas de mejoramiento.

Aunque se desconoce la diversidad genética que
albergan las poblaciones naturales de en
Colombia, el hecho que el programa de mejoramiento
genético de la especie esté partiendo con material
representativo de los acervos genéticos de los países
que están dentro del rango de su distribución natural,
es de entrada una ganancia puesto que se dispone de
una base genética amplia que augura la obtención de
resultados exitosos y que se constituye en un motivo
para dar continuidad al proceso de mejoramiento y de
estudio de su diversidad genética, pero en el cual es
necesario incluir más representantes de la diversidad
genética colombiana, dentro de los cuales valdría la
pena incluir materiales del Urabá antioqueño y
chocoano, donde se ha reportado la existencia de la
especie.

Las progenies evaluadas dentro del Ensayo de
Procedencias y Progenies que tiene establecido
Cenicafé, muestran niveles de similitud que reflejan la
procedencia del material de países ubicados dentro del
área de distribución natural de la especie.

Existe considerable diversidad genética entre las
progenies de evaluadas, siendo la de Nicaragua
la de mayor interés para el programa de mejoramiento
genético del cual hacen parte, porque al parecer su
genotipo representa la posibilidad de utilizarla como
fuente de variabilidad en el proceso.
Los agrupamientos realizados con base en la
caracterización molecular de los materiales de

del Ensayo de Procedencias y Progenies
de Cenicafé, permitieron establecer que debido a su
diversidad genética éstos revisten especial interés para
la realización de trabajos de mejoramiento genético
y/o conservación de la especie.

Es pertinente realizar la caracterización molecular de la
totalidad de los árboles pertenecientes al Ensayo de
Procedencias y Progenies, considerando cada una de
sus repeticiones e incluir muestras de los árboles
madre de los cuales se obtuvo las semillas, con el fin de
obtener una información más completa que permita la
adecuada utilización del germoplasma disponible en
dicho ensayo.

Cenicafé debe considerar la posibilidad de incluir un
número mayor de progenies colombianas dentro del
material que servirá de base para el mejoramiento
genético de , con el fin de garantizar la
disponibilidad de la variabilidad genética adaptativa a
las condiciones ambientales propias del país y
específicamente de los sitios donde van a establecerse
los árboles mejorados.

T. rosea

T. rosea

Tabebuia rosea

Tabebuia rosea
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