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Genetic variability in 22 sugarcane hybrid varieties (Saccharum spp. Hybrid)
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Resumen. El desarrollo de nuevas variedades en cafia de aztcar
permite aumentar la produccién de sacarosa, y enfrentar grandes de-
safios como nuevas plagas y la pérdida de fertilidad de los suelos. E1
proposito del presente estudio fue aportar herramientas para la se-
leccién de progenitores ttiles en los programas de cruzamiento. Para
ello, se utilizaron marcadores moleculares RAPDs; se probaron 14
iniciadores y se seleccionaron los cuatro que generaron informacién
suficiente para realizar el anlisis genético de 22 variedades hibridas.
Estas fueron usadas como progenitores en los programas de hibrida-
cién en la Estacién de Hibridacién, Cdmara Nacional de la Industria
Azucarera y Alcoholera, Tapachula, Chiapas. En el anlisis de dis-
tancia genética se obtuvieron tres grupos principales. El primer gru-
po incluyé variedades de origen mexicano y hawaiano. El segundo
grupo fue una mezcla de variedades de México, de Barbados, Cuba
e India, y el tercer grupo fue el mds diverso incluyendo variedades de
Meéxico, Cuba, Java, India y Brasil; esto sugiere un origen comin y un
alto grado de hibridacién. Los grupos no guardaron una relacién en
cuanto a sus caracteristicas agroindustriales, de origen o distribucién
geogrifica. Esto sugiere a las variedades B 35187, POJ 2878 y Mex
68-P-23 como candidatos para cruzas dirigidas, ya que son los hibri-
dos mds separados en cuanto a la informacién genética obtenida.

Palabras clave: Marcadores moleculares; RAPDs; Cafia de azud-
car; Seleccién; Mejoramiento genético.

Abstract. Development of new sugarcane varieties allows to
increase sucrose production and faces challenges as new pests and
diseases, and soil fertility losses. The objective of this study was to
contribute to expand molecular tools in selecting useful progenitors
for hybridization programs. With this purpose, 14 RAPDs primers
were pre-screened, and four of them which produced clearly resolved,
reproducible and polymorphic fragment patterns were selected for
genetic analysis of 22 sugarcane variety hybrids. These were used in
the Estacion de Hibridacién at Tapachula, Chiapas, as progenitors
in genetic improvement programs. Genetic distance analysis showed
three main clusters. The first cluster contained sugarcane varieties
from México and Hawaii. The second cluster included varieties from
Barbados, Cuba and India, and the third cluster was the most diverse,
with varieties from Mexico, Cuba, Java and Brazil; this suggests a
common origin and a high hybridization degree. Cluster grouping
was not related to agronomic characteristics, origin or geographic
distribution. It is suggested that B 35187, POJ 2878 y Mex 68-P23
could be used as candidates for hybridization. This is because they are
the most distant progenitors.

Keywords: Molecular markers; RAPDs; Sugarcane; Selection;

Genetic improvement.
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INTRODUCCION

La cafia de aztcar es un cultivo cuyo centro de origen es
Nueva Guinea, desde donde se esparci6 a Asia, a las islas del
Pacifico y posteriormente al mundo conocido de entonces.
A fines del siglo XV fue traida a América por Cristébal
Colén. En México la produccién de cafia de azucar y sus
derivados es una de las principales agroindustrias. En 2005,
Meéxico ocupé el sexto lugar como productor de cafia de
azucar en el mundo con 45,126 millones de toneladas (FAO,
2008). El estado de Veracruz ha sido el principal productor
de cafia de azicar en México (SIAP, 2008). Sin embargo,
la produccién de esta especie enfrenta grandes dificultades,
y uno de los temas de mayor importancia es el desarrollo y
caracterizacién de variedades mejoradas para la produccién
de sacarosa.

Tradicionalmente las variedades utilizadas como progeni-
tores y las seleccionadas en los programas de mejoramiento
genético han sido caracterizadas e identificadas mediante
marcadores morfolégicos y agronémicos. La obtencién de
nuevas variedades de cafia de azicar con dicha metodologia
ha sido un proceso largo y tedioso, que puede llevar hasta diez
afnos.

Hoy en dia, con el desarrollo de nuevas metodologias se
han creado variedades hibridas adaptadas a diferentes sue-
los y climas, que ademds presentan resistencia a plagas y
enfermedades. Si bien se tienen identificadas las variedades
a sembrar, atin no se cuenta con la informacién genética
actualizada del material sembrado. Ademads, la propagacién
por estacas no garantiza actualmente ni la calidad ni la pu-
reza adecuada de este material de propagacién. En la cafia
de aztcar, como resultado del proceso inter-especifico de
domesticacién, las plantas comerciales son hibridos poli-
aneuploides con nimeros cromosémicos que exceden 100.
Esto hace complejo su mejoramiento genético (Manners et
al., 2004). Ademis, el desarrollo de cultivares est4 relaciona-
do con el hecho de que la cafia de azicar es un monocultivo,
que se mantiene sin rotacién y sin barbecho por muchos
afios. Esto permite que las plagas y enfermedades se adap-
ten y los dafios a las plantaciones se acumulen. Por lo tanto,
es necesario desarrollar nuevas variedades con alto rendi-
miento y con las ventajas necesarias para reemplazar a las
variedades en cultivo (Heinz y Osgood, 1994). En cafia de
azlcar, como resultado de afios de mejoramiento genético,
las variedades comerciales que actualmente se encuentran
en produccién son de alto rendimiento, resistentes a en-
fermedades y buena produccién en fabrica (Schenck et al.,
2004). Las estrategias mds empleadas por los mejoradores
de cafia de azucar para la obtencién de nuevas variedades
han sido las cruzas biparentales que incluyen cruzas entre
clones femeninos y masculinos, o policruzas en las que se
utilizan més de un clon femenino y masculino (McIntyre y

Jackson, 2001).
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En la actualidad, no sélo es importante el desarrollo de
nuevos hibridos. También es necesario conocer la pureza va-
rietal y la estabilidad de estos hibridos. En estos temas, la bio-
logia molecular representa un apoyo importante.

En el mejoramiento genético, los marcadores moleculares
tienen un gran potencial para mejorar la eficiencia de los pro-
cesos, no sélo en la marcacién de las caracteristicas seleccio-
nadas, sino también en la precisién con que los genotipos pue-
den ser seleccionados (Soltis y Soltis, 1993). Ejemplo de ello
son los RAPD (Polimorfismo del ADN amplificado al azar),
que han sido utilizados en diversos estudios del germoplasma
de la cafia de aztcar (Alwala et al., 2006).

Los RAPDs son marcadores que proveen variacién a ni-
vel de Joci multiples, por lo que resultan de aplicacién poten-
cialmente util para recomendar genotipos de cafia de azicar
para los programas de mejoramiento. La diversidad genética
en cafia de azdcar ha sido estudiada con RAPDs por Nair et
al. (1999) y por Khan et al. (2009), y con microsatélites por
Riasco et al. (2003). En ambos casos se reporta una base ge-
nética limitada para este hibrido. En cafia de azicar también
se han explorado mapas de ligamiento con RAPDs; Al-Janabi
et al. (1993) estudiaron progenies de Saccharum spontaneum
y estimaron el tamafio del mapa en aproximadamente 2550
centimorgans. Por otro lado, Mudge et al. (1996), desarrolla-
ron un mapa de ligamiento genético y observaron una segre-
gacién de 1:1 y 50 grupos de ligamiento, que resultaron muy
importantes para el uso de la seleccién asistida por marcadores
moleculares.

El objetivo del presente trabajo fue evaluar la variacién ge-
nética presente en 22 variedades hibridas de cafia de aztcar y
agruparlas segin su similitud, tomando como base el analisis
del ADN utilizando RAPD:s. El conocimiento de la diversi-
dad genética permite preservar y usar de manera dirigida los
recursos fitogenéticos de una especie o grupo de especies. Por
lo tanto, los estudios sobre diversidad genética e interrelacio-
nes entre variedades permiten obtener informacién util que
facilita el desarrollo de materiales mejorados.

MATERIALES Y METODOS

Se seleccionaron 22 variedades hibridas de cafia de azui-
car de la Estacién de Hibridacion perteneciente a la CNIAA
(Cdmara Nacional de la Industria Azucarera y Alcoholera),
Tapachula, Chiapas, México. Sus caracteristicas de origen se
muestran en las Tablas 1 y 2. En base en sus caracteristicas
agronomicas (Tabla 3), se seleccionaron las variedades mads
utilizadas en los programas de mejoramiento en los wltimos
10 afios, especialmente las que ocupan una mayor drea cultiva-
da en las diferentes zonas cafieras de México.

De cada variedad se recolectaron dos tallos, que fueron lle-
vados al Laboratorio de Alta Tecnologia de Orizaba (LATO).
Se eligieron cinco yemas sanas de la parte media del tallo, que
se sembraron para su brotacién en un invernadero.
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Tabla 1. Progenitores de las 22 variedades hibridas de cafia de azd-

car utllizadas en este estudio

Table 1. Parents of the 22 sugarcane hybrid varieties used in this study.

Tabla 2. Pais de origen de las 22
variedades hibridas de cafa de
azlcar Utilizadas en este estudio
Table 2. Country of origin for the

plificacién, se estandarizaron
los reactivos. Para ello, se to-
maron cinco muestras al azar
y se probaron diferentes con-

Var Progenitores 22 sugarcane hybrid varieties used ’

in this study. centraciones de ADN, MgCl,
B 4098 B 3439 X | Co290 y Taq ADN polimerasa. De
B 35187 B3172 X |B391 Clave | Pais de cruza acuerdo a esta prueba, la mez-
B 37226 Uba X | BH10/12 B-= Barbados cla final de reaccién consistié
C 87-51 Co 281 X | POj2878 C= | Cuba o (1) 1 U de enzima Tag
- - olimerasa (Promega); (2)
Co 290 Co 221 X |D74 Co= Coimbatore, India buffer 1X (Tris-HCI1 50mM;
CP 33-229 CP 27-139 X | CP31-432 CP= | Canal Point, USA | pH 8,0; KCI 100mM; EDTA
CP 53-1 F 36-819 X | CP48-126 H- Hawai 0,imM; DTT 1mM; glice-
CP 72-2086 CP 62-374 X | CP63-588 Mex= | México rol 50%; Tween® 20 0,5%
1328560 0 Moe Mavari. Cuba y Nonidet®-P40 0,5%); (3)
- 7 2878 X | H28-4399 y yari, MgCL, 2,5 mM; (4) dNTP
Mex 55-138 PR 1000 X | PR 905 Neo= | Natal Coimbatore, | 500 |\M para cada uno de
Mex 56-476 PR 910 X | CP33-229 Africa del Sur ellos; (5) 20 ng del oligonu-
Mex 57-295 Co 419 X | CP 44-101 POJ= JPTOftJStation Oast cleétido iniciador de diez ba-
ava, Java ses de longitud con secuencia
Mex 57-473 CB 40-77 X | CP43-47 SP= | Seo Paulo Brasil | aleatoria, ;g (6) 35 ng de ADN

Mex 58-326 Co 419 X | POJ2221 Uba= | Saccharum sinense | genémico de cafia de azdcar.
Mex 59-32 B 35187 X | CP34-120 - Formosa, Taiwdn Para cada una de las varie-
Mex 68-P-23 Mex 59-89 X > CBe Campos Brasi dades se probaron 14 inicia-
Mex 69-290 Mex 56-476 X | Mex53-142 Brasil ’ dores RAPDs (MWG Inc.
Biotech). De estos iniciado-
Mex 69-420 Mex 57-4 X | Mex53-142 PR- Puerto Rico res se utilizaron los cuatro
My 5514 CP 34-79 X | B45181 IAC= | Instituto que mostraron mejor ampli-
NCo 310 Co 421 X | Co312 Agr?némicf’ de ficacién. Las condiciones de
POJ 2878 POJ 2364 X EK 28 BraSﬂ’ Brasil ampliﬁcacic’)n fueron las re-
SP 70-1073 IAC 2365 X > D= Demerara, Guyana | portadas por Williams et al.
EK= Edward Karthaus, (1990) para estos iniciadores.
Para realizar la extraccién de ADN se utilizaron cinco Java ‘L)os productos de amplifi-
plantulas de 20 cm de altura por cada variedad. Se eligieron BH-= Barbados, hibrido, cacion sc sep araroo nen .u_n gel
las hojas mds jévenes y sanas y de ellas se utilizé la parte Barbados de agarosa al 1,5%, se tifieron

media (eliminando la nervadura central). Se compararon
tres métodos de extraccién: el paquete comercial NucleoS-
pin® Plant de la casa Machery-Nagel, el método de Della-
porta et al. (1989), y el de Doyle y Doyle (1990). EIl ADN
extraido se almacené a -70 °C para su posterior uso. La
calidad del ADN extraido se verificé en geles de integridad
utilizando agarosa al 1%, tefiida con bromuro de etidio, y
se visualizé en un transiluminador con luz ultravioleta. La
cantidad y pureza del ADN se estimé midiendo la absor-
cién de luz de las muestras a longitudes de onda de 260
y 280 manémetros en un espectrofotémetro Perkin Elmer
Lambda 12.

El ADN extraido se amplific con la técnica de la reac-
cién en cadena de la polimerasa (PCR), de acuerdo con el
protocolo de Harvey et al. (1996). Se utiliz6 un termociclador
Perkin Elmer, Amplitron I. La técnica se estandarizé para las
condiciones del LAT'O, utilizando un volumen de reaccién de
25 pl. Para determinar las condiciones 6ptimas para la am-

con bromuro de etidio, se ob-
servaron en un transiluminador de luz ultravioleta y se toma-
ron fotografias para su andlisis.

Los productos de amplificacién se capturaron en matrices
de datos registrados como variables discretas (presencia-au-
sencia) y el andlisis de los datos se efectué usando el programa
POPGENE versién 3.2 (Yeh y Boyle, 1997). La similitud ge-
nética se estimé con el indice de Dice; la diversidad genética
de acuerdo a Nei (1978) y el indice de Shanon; la distancia
genética como la funcién decreciente de similitud, y el dendo-
grama se construyé usando el andlisis de vecino mds cercano

(Saitou y Nei, 1987).

RESULTADOS Y DISCUSION

Al comparar los tres métodos para la extraccién de ADN,
los mejores resultados para pureza del ADN, medida con la
relacién OD260/0D280, se obtuvieron con el paquete co-

DYTON ISSN 0031 9457, (2010) 79: 87-94
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Table 3. Caracteristicas agronémicas de las 22 variedades hibridas de cafa de azlicar seleccionadas para este estudio.
Table 3. Agronomic characteristics of the 22 sugarcane hybrid varieties used in this study.

Variedad DTA BMD PMD ARD CFB CTA FYM ESP RDS RCA
B 35187 2,50 22,38 15,08 0,80 8,90 \% F 5 MS S

B 37226 3,00 19,08 12,03 0,90 9,50 \% B 0 S MS
B 4098 3,00 19,72 13,58 0,30 12,00 V/VMA | G 0 MS S
C87-51 3,40 23,23 19,21 0,50 13,45 M F 5 1 1
Co 290 3,00 21,45 14,73 0,50 11,70 M A 0 MS 1
CP 33-229 3,00 21,88 19,68 0,60 14,20 VA G 0 R R
CP53-1 2,00 51,50 18,49 0,10 13,00 \% G 2 I I
CP 72-2086 2,50 22,60 19,27 0,30 11,80 \% E 0 S I

H 32-8560 3,00 25,38 19,83 0,70 11,80 VA C 0 S R
Mex 55-138 3,00 22,90 17,30 0,40 11,10 \% G 0 AS MS
Mex 56-476 3,00 21,40 16,80 0,20 14,00 MV D 0 R 1
Mex 57-295 3,00 22,90 15,61 0,30 14,70 \% G 0 MS R
Mex 57-473 3,00 22,80 19,07 0,90 13,90 \% D 0 R I
Mex 58-326 3,00 20,40 14,15 0,60 10,40 M A 0 R I
Mex 59-32 3,00 22,10 17,88 0,10 11,90 \% B 0 R I
Mex 68-P-23 2,00 22,40 18,18 0,70 11,50 \4 G 0 R I
Mex 69-290 3,10 20,00 16,10 0,00 14,40 \4 A 5 I AR
Mex 69-420 3,10 21,00 18,67 0,00 11,30 \% G 2 I

My 5514 2,90 18,84 18,70 0,00 13,70 M G 0 MS I
N:Co 310 2,20 20,30 16,48 0,30 15,10 \% D 0 MS AR
PQOJ 2878 2,80 20,10 16,96 1,00 12,30 \% B 8 R I
SP 70-12-84 3,00 24,05 19,34 0,00 0,00 V/ViM | E 2 I I

DTA = Didmetro del tallo. BMD = Grados Brix periodo medio. PMD = Pol medio. ARD = Azicares reductores. CFB = Contenido de
fibra.CTA = Color del Tallo (Verde, Verde Claro, Verde Amarillento, Verde Morado, Morado Oscuro, Morado Verdoso, Morado Rojizo,
Morado con Rayas Verdes, Verdes con Rayas Moradas, Verde morado con visos amarillento, Verde con visos rojizos, Verde con visos mo-
rados y amarillos, Amarillo, Amarillo Verdoso, Amarillo verdoso con visos rojizos, Morado, Morado verdoso con rayas amarillas, Rojizo,
Rojizo amarillento, Rojizo obscuro, Rojizo con visos amarillentos, Rojizo con visos amarillos verdosos, Rojizo morado con visos amari-
llos). FYM = Forma de la Yema (A= Triangular, B= Ovalada, C= Obovada, D=Pentagonal, E= Romboidal, F= Redonda, G= Ovada, H=
Rectangular, P= Piramidal y picuda), ESP= Espinas (Numero). RDS= Resistencia al Raquitismo (Susceptible, Medianamente suscep-

tible, Resistente, Altamente resistente, Indefinida). RCA= Resistencia al Carbén.

DTA = Stem diameter. BMID = Brix degrees intermediate period. PMID = Mean Pol. ARD = Reducing sugars. CFB = Fibre content. CTA =
Stem color (V=Green, VC=Light green, VA=Yellowish green, VM=Purple green, MO=Dark purple, MV=Green purple, MR=Reddish purple,
MRV=Purple with green dashes, VRM=Green with purple dashes, Purple green with yellowish bands, Green with reddish bands, Green

with purple and yellow bands, A=Yellow, AV=Green yellow, Green yellow with reddish bands, M=Purple, Green purple with yellow dashes,
R=Reddish, R=Yellowish reddish, R=Dark reddish, R=Reddish with yellow bands, R=Reddish with green yellow bands, R=Purple reddish with
yellow bands). FYM = Bud shape (A= Triangular, B = Oval, C = Obovate, D = Pentagonal, E = Rhomboid, F = Round, G = Oval, H = Rectan-
gular, P = Pyramid and pointed. ESP = Spines (number), RDS = Resistance to rickets (S=Susceptible, M=Moderately susceptible, R=Resistant,

A=Highly resistant, I=Indefinite). RCA= RC=Carbon resistance.

mercial NucleoSpin Plant. Los valores de pureza observados
oscilaron entre 1,9 y 2,0, lo que indica una buena calidad de
ADN. Por otro lado, 1a cantidad de ADN recuperado varié de
los 12 hasta 19 pg/pL, y los productos de amplificacién del
ADN al separarse presentaron bandas nitidas y con excelente
resolucién, por lo que este método se consideré confiable.

En cuanto a la estandarizacién de las concentraciones de

ADN, MgCl, y Tag ADN polimerasa se encontré que la me-
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jor cantidad de ADN para los oligos utilizados fue de 20 ng;
la concentracién de MgCl, con la que se obtuvo la mejor re-
solucién para la amplificacién de ADN fue de 2,5 mM, y la
concentracion adecuada de Taq polimerasa para las condicio-
nes de amplificacién en el programa térmico utilizado fue de
1 unidad por reaccion.

De los 14 iniciadores utilizados en el presente estudio,
se eligieron para ser empleados en el andlisis de diversidad
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genética utilizando PCR, los cuatro que mostraron consis-
tencia en la presencia de bandas: A-01, B-05, B-19 y C-13.
Para estos cuatro iniciadores, las bandas generadas presen-
taron un rango entre 150 y 1800 pares de bases, exhibiendo
bajo polimorfismo.

Los mayores valores de diversidad genética (Tabla 4)
fueron generados con el iniciador B-19 con valor de 0,49;
con una media general de 0,22, lo que indica poca variacién
dentro de la poblacién estudiada, y por lo tanto una limi-
tada base genética para programas de mejoramiento gené-
tico. En cuanto al indice de Shannon, el valor mis alto fue
encontrado en los iniciadores A-01 y B-19, ambos con un
valor de 0,68, con un promedio general de 0,35. Aunque la
variabilidad fue baja, se sugiere que el iniciador B-19 es un
buen indicador de la variabilidad genética en las variedades
de cafia de aztcar estudiadas.

Los valores de diversidad genética indican que a través del
proceso de domesticacion y la introduccién de muestras pe-
quefias de material genético se han producido cuellos de bote-
lla que han reducido la variabilidad. Esto ha redundado en la
baja efectividad de las cruzas para obtener nuevos materiales
genéticos con los requerimientos de calidad adecuados para la
agroindustria azucarera.

Los cuatro iniciadores generaron un total de 39 bandas, lo
que indica que se debe probar una mayor cantidad de inicia-
dores para estudiar la diversidad genética en cafia de azicar
con RAPD:s. El promedio de bandas fue de 25 por variedad,
siendo la variedad H 32-8560 la que generd una menor can-
tidad (18 bandas), y la CP 33-229 la de mayor numero de
bandas (30 bandas), como se muestra en la Figura 1.

Fig. 1. Bandas generadas por 22 hibridos de cafia de azicar usando

cuatro iniciadores RAPD.
Fig 1. Bands generated from 22 sugarcane hybrids using four RAPDs
primers.

Fig. 2. Frecuencia del niumero de bandas obtenidas en la amplifi-
cacion del ADN con los cuatro iniciadores RAPD.

Fig. 2. Band frequency obtained in the DNA amplification using the four
most resolved RAPD primers.
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Fig. 3. Dendrograma para las 22 variedades hibridas de cafia de azU-
car con base a las distancias genéticas, usando la distancia UPGMA
y datos de los iniciadores A-01, B-05, B-19y C-13.

Fig. 3. UPGMA dendrogram of 22 sugarcane hybrids from four RAPD
primers data (A-O1, B-05, B-19y C-13).

B35187
B4098
Mex 56-476
B37226
CP53-1
CP 72-2086
Mex 59-32
{ C87-51

Co 290
_|: Mex 55-138

Mex 57-295

H32-8560
————— CP33-229
—: Mex 57-473
Mex 58-326

{ Mex 69-290
Mex 69-420

My5514
NCo 310
— SP 70-1078
Mex 68-p-23
POJ 2878

En las corridas electroforéticas, el iniciador B-05 presenté
siete bandas polimérficas, que representan el 100% del total de
los fragmentos registrados para este iniciador. El indice de afini-
dad es del 100%, lo que indica que todas las bandas son compar-
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Tabla 4. Valores de diversidad y distancia genética de Nei para las 22
identidad genética y la distancia genética, respectivamente.

variedades. En la parte superior e inferior de la diagonal se muestran la

Table 4. Nei's measures of genetic identity and genetic distance for the 22 sugarcane hybrid varieties. Genetic identity and genetic distance are shown

in the upper and lower part of the diagonal, respectively.

y 2 2 3 2
= = g 2 7 2 3 3 R -
2 = : = 2 < < > o ;
m m m @) O @) O @) an =
B 35187 0,89 0,94 0,84 0,84 0,76 0,82 0,84 0,76 0,79
B 37226 0,10 0,89 0,89 0,84 0,76 0,82 0,89 0,82 0,89
B 4098 0,05 0,10 0,84 0,84 0,76 0,87 0,89 0,82 0,84
C 87-51 0,16 0,10 0,16 0,94 0,82 0,82 0,89 0,82 0,89
Co 290 0,16 0,16 0,16 0,05 0,87 0,87 0,84 0,76 0,84
CP33-229 0,26 0,26 0,26 0,19 0,13 0,89 0,82 0,69 0,76
CP 53-1 0,19 0,19 0,13 0,19 0,13 0,10 0,92 0,79 0,82
CP 72-2086 | 0,16 0,10 0,10 0,10 0,16 0,19 0,08 0,87 0,89
H 32-8560 | 0,26 0,19 0,19 0,19 0,26 0,36 0,22 0,13 0,82
Mex 55-138 | 0,22 0,10 0,16 0,10 0,16 0,26 0,19 0,10 0,19
Mex 56-476 | 0,10 0,16 0,05 0,16 0,16 0,19 0,08 0,10 0,19 0,16
Mex 57-295 | 0,33 0,19 0,26 0,13 0,19 0,22 0,22 0,19 0,29 0,08
Mex 57-473 | 0,33 0,26 0,26 0,19 0,13 0,16 0,16 0,26 0,36 0,26
Mex 58-326 | 0,36 0,22 0,29 0,22 0,22 0,13 0,19 0,22 0,33 0,22
Mex 59-32 | 0,22 0,16 0,16 0,16 0,22 0,26 0,13 0,10 0,19 0,16
Mex 68-P23 | 0,40 0,33 0,40 0,40 0,40 0,44 0,36 0,40 0,44 0,48
Mex 69-290 | 0,22 0,10 0,16 0,16 0,22 0,26 0,19 0,10 0,26 0,10
Mex 69-420 | 0,33 0,19 0,26 0,19 0,26 0,29 0,22 0,13 0,29 0,13
My 5514 0,44 0,29 0,44 0,29 0,36 0,40 0,40 0,29 0,48 0,29
NCo 310 0,48 0,48 0,48 0,33 0,33 0,29 0,36 0,40 0,61 0,40
POJ 2878 0,61 0,61 0,61 0,44 0,44 0,57 0,57 0,61 0,57 0,61
SP 70-1078 | 0,36 0,36 0,36 0,22 0,22 0,26 0,33 0,29 0,48 0,36

tidas; sin embargo, para el iniciador B-05 se observaron perfiles
de bandeo especificos para las variedades B 35187, B 37226, My
5514 y POJ 2878, lo que permitié distinguirlas de las otras, a
pesar de la homogeneidad genética de las variedades analizadas.

El iniciador A-01 present6 cinco bandas, de las cuales todas
tueron polimérficas, con un indice de afinidad del 100%. Esto in-
dica que todas las bandas son compartidas. En este caso no se ob-
servaron patrones de bandeo especificos para ninguna variedad.

El iniciador B-19 tuvo un total de 11 bandas, cinco de ellas
fueron monomédrficas y seis polimérficas, lo que representé el
54,55% de bandas polimérficas. Aunque este iniciador generé
159 fragmentos, representando el 29,28% del total de frag-
mentos de los cuatro iniciadores, el indice de afinidad fue del
100% y no se observaron patrones de bandeo especificos. De-
bido a esto, este iniciador no se recomienda para estudios de
diversidad en estas variedades.

El iniciador C-13 es el que mostré mayor nimero de ban-
das (16), con 9 bandas polimérficas y 7 monomérficas. Ningu-
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na de estas bandas fue especifica para las variedades probadas,
lo que indica una cercana relacién genética.

Estos resultados muestran la limitada diversidad genética de
las variedades estudiadas, lo que coincide con lo encontrado por
Nair et al. (1999). Estos autores encontraron un bajo nivel de
diversidad genética para Saccharum. Esto probablemente se debe
a que en la bisqueda de caracteristicas que permitan una mejor
produccién de azicar y manejo agronémico, la presién de selec-
cién ha significado un cuello de botella en la reduccién de la di-
versidad genética. Ademds, siendo la cafia de azticar una especie
domesticada hace mucho tiempo, es de esperarse una reduccién
de su diversidad genética (Gepts, 2004; Zeder et al., 2006).

Por otro lado, para mejorar el proceso de identificacién de
variedades es necesario incorporar otro tipo de marcadores
moleculares que permitan detectar mayor diversidad genética.

La distribucién de la frecuencia de las bandas polimérfi-
cas para las distintas variedades no fue homogénea (Fig. 2).
Sin embargo, el marcador C-13 no fue sélo el que presenté el
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s s |5 g | 2 | s | ¢ s | & 8| g | Z
5 5 8 8 5 g 5 5 =z S = N
= = = = = = = = = z 5 &
0,89 0,71 0,71 0,69 0,79 0,66 0,79 0,71 0,64 0,61 0,53 0,69
0,84 0,82 0,76 0,79 0,84 0,71 0,89 082 0,74 0,61 0,53 0,69
0,94 0,76 0,76 0,74 0,84 0,66 0,84 0,76 0,64 0,61 0,53 0,69
0,84 0,87 0,82 0,79 0,84 0,66 0,84 0,82 0,74 0,71 0,64 0,79
0,84 0,82 0,87 0,79 0,79 0,66 0,79 0,76 0,69 0,71 0,64 0,79
0,82 0,79 0,84 0,87 0,76 0,64 0,76 0,74 0,66 0,74 0,56 0,76
0,92 0,79 0,84 0,82 0,87 0,69 0,82 0,79 0,66 0,69 0,56 0,71
0,89 0,82 0,76 0,79 0,89 0,66 0,89 0,87 0,74 0,66 0,53 0,74
0,82 0,74 0,69 0,71 0,82 0,64 0,76 0,74 0,61 0,53 0,56 0,61
0,84 0,92 0,76 0,79 0,84 0,61 0,89 0,87 0,74 0,66 0,53 0,69
0,82 0,82 0,79 0,89 0,66 0,79 0,76 0,64 0,66 0,58 0,69
0,19 0,79 0,82 0,82 0,69 0,82 0,79 0,76 0,69 0,56 0,66
0,19 0,22 0,92 0,87 0,64 0,71 0,74 0,66 0,74 0,66 0,76
0,22 0,19 0,08 0,89 0,66 0,74 0,76 0,69 0,66 0,58 0,69
0,10 0,19 0,13 0,10 0,66 0,79 0,82 0,69 0,66 0,64 0,69
0,40 0,36 0,44 0,40 0,40 0,61 0,58 0,66 0,53 0,51 0,51
0,22 0,19 0,33 0,29 0,22 0,48 0,92 0,79 0,71 0,53 0,74
0,26 0,22 0,29 0,26 0,19 0,52 0,08 0,87 0,79 0,61 0,82
0,44 0,26 0,40 0,36 0,36 0,40 0,22 0,13 0,82 0,64 0,79
0,40 0,36 0,29 0,40 0,40 0,61 0,33 0,22 0,19 0,76 0,92
0,52 0,57 0,40 0,52 0,44 0,66 0,61 0,48 0,44 0,26 0,74
0,36 0,40 0,26 0,36 0,36 0,66 0,29 0,19 0,22 0,08 0,29

mayor nimero de bandas polimérficas (13 a 19), sino que ade-
mids presenté polimorfismo en todas las variedades estudiadas.
B-09, aunque presenté un menor nimero de bandas (7 a 5)
también presenté polimorfismo en todas las variedades. Esto
no sucede con los marcadores A-01 y B-05, que ademds de
su baja proporcién de polimorfismo, sélo estuvieron presentes
en 17 variedades. La distribucién irregular de los marcadores
utilizados indica variantes alélicas entre el material genético
analizado. Este resultado coincide con la investigacién realiza-
da por Janoo et al. (1999). Ademds, el gran nimero de bandas
comunes sugiere asociaciones muy antiguas entre las varieda-
des estudiadas.

En el analisis por distancia genética (Fig. 3) se observaron
dos grupos principales. En el primer grupo, se observaron tres
subgrupos: (1) uno que incluye variedades de origen mexicano
y de Barbados; (2) el segundo subgrupo, muy diverso, incluye
variedades de Hawaii, México, India y Cuba, y (3) en el tercer
subgrupo se agrupan tres variedades mexicanas. En el segun-

do grupo se incluyeron variedades mexicanas, sudafricanas y
brasilefias. Por tltimo, las variedades Mex 68-P-23 (México) y
POJ 2878 (Java) se hallaron separadas de los dos grupos. Esta
mezcla de variedades sugiere un origen comin y un alto grado
de hibridacién. Si bien con el uso de estos iniciadores encon-
tramos informacién para separar grupos, éstos no guardan una
relacién en cuanto a sus caracteristicas agroindustriales, ni de
origen o geograficas. Esto probablemente se deba al intercam-
bio de material entre las diferentes zonas geogrificas, o a que
las condiciones de clima y edafolégicas fueron similares, y la
seleccién no favoreci6 la formacién de clones diferentes. Estos
resultados coinciden con lo encontrado por Khan et al. (2009)
respecto a que la diversidad genética entre los clones utiliza-
dos en mejoramiento genético es baja. Sin embargo, los datos
obtenidos permiten sugerir que las variedades Mex 68-P-23
y POJ 2878, que se encuentran separadas de los dos grupos,
y la variedad B 35187, que es la mds distante, son candidatos
apropiados para realizar cruzas dirigidas.
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CONCLUSIONES

El uso de los marcadores moleculares RAPDs constituyé
una herramienta util; ya que mostré alta reproducibilidad y
permitié identificar las similitudes y diferencias entre los hi-
bridos de la cafia de azicar.

La mayor distancia genética se observé entre las variedades
hibridas B-35187 y Mex 68-P-23 con POJ-2878, por lo que
éstos son candidatos como progenitores en cruzas dirigidas.
Sin embargo, debido a la homogeneidad genética observada,
se sugiere ampliar la base de germoplasma para los programas
de mejoramiento en cafia de azicar.
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