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recomienda el uso de este estimador en estudios que involucren
la determinacion de la diversidad genética.
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Colletotrichum.

SUMMARY

The researches studing the genetic diversity of the populations
by using RAPD have payed little importance to the
intrapoblational genetic variability. In this work we propose
an Index of Genetic Variability based on the proportion of
presence or absence of bands on the total number of bands
per primer. This estimation was applied on contrastant
populations of species totally differents:maize, husk tomato
and the fungus causing anthracnose in avocado cv. Hass
Colletotrichum gloeosporioides. Results show a greater genetic
variability in the two populations of the studied fungus (0.41
and 0.44). The landrace maize population and
autoincompatibles of husk tomato had similar values (0.37
and 0.38) also the open pollinated maize and the husk tomato
silvestre autofértil did so. The previous results demonstrate
consistency between the gotten results and the model of
resulting prospective according to the characteristies of the
populations in study for which their use like a tool in studies
is suggested that they involve the reconnaissance of genetic
diversity.

Key words: Genetic variability, RAPD, maize, husk tomato,
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INTRODUCCION

La determinacion de la estructura genética
de las poblaciones ha sido un importante tema de
estudio, particularmente a partir de la década de
los 70’s. Estos estudios se han llevado a cabo en
diferentes etapas de acuerdo a las herramientas
cientificas disponibles; asi, se han hecho
caracterizaciones y clasificaciones mediante el
empleo de descriptores fenotipicos;
posteriormente se usaron los marcadores
bioquimicos principalmente isoenzimas, proteinas
genera-les y de reserva; y, en los Gltimos anos, se
han usadomarcadores de ADN: RFLP (Polimor-
fismo en la Longitud de Fragmentos de
restriccion), RAPD (Polimorfismo de ADN
Amplificado al Azar), AFLP (Polimorfismo enla
Longitud de Fragmentos Amplificados), etc.

Los Fragmentos de ADN Amplificados al
Azar son una técnica que ha sido ampliamente
usada a partir de 1990 (Williams ef al.) en una
gran variedad de especies de importancia
agronémica (maiz, frijol, cebada, trigo, arroz,
etc.) y fitopatologicas (antracnosis de frijol,
aguacate y fresa, Fusarium spp., tizon, etc.). Los
temas de estudio abordados han sido muy
variados: determinacion de relaciones
filogenéticas, de patotipos de diversas especies,
de estructuras genéticas, elaboracion de mapas
genéticos, asociacion de marcadores RAPD con
loci de caracterescuantitativos (QTL), etc. Otoya
et al. (1995) estudiaron la diversidad genética de
Colletotrichum lindemuthianum en Colombia
encontrando una amplia variabilidad de este
patégeno. Por otra parte Achenbach eral. (1997)
encontraron una alta homogenidad entre



aislamientos de Fusariun solani que causan el
sindrome de"muerte repentina"dela soya; Udupa
etal.(1998) obtuvieron similaridad de resultados
al comparar marcadores RAPD y microsatélites
para resolver la diversidad de patotipos en
Ascochyta rabiei; Altomare et al. (1997)
encontraron bandas RAPD especificas para
diferenciar taxones entre Fusaritum acominatum,
Fusarium sporotrichioides y Fusarium tricinctum;
Russel et al. (1997) al comparar los niveles de
variacion genética entre accesiones de cebada
usando RFLP, AFLP, SSR (Secuencias de
Repeticion Simple) y RAPD encontrando
diferencias importantes en el polimorfismo
detectado con las cuatro técnicas, por lo cual se
requiere un estudio cuidadoso enla eleccion de la
tecnologia apropiada para diferentes aspectos de
la evaluacion de germoplasma. ChanySun (1997)
encuentran uniformidad genética entre 23
especies cultivadas y silvestres de Amaranthus;
sin embargo, hubo altos niveles de diversidad
inter-accesional, estos resultados apoyanlateoria
del origen monofilético del amaranto. Myburg et
al. (1997) mediante RAPD para identilicar y
determinar distancias genéticasentre 10 cultivares
de trigo, muestran congruencia con las relaciones
genéticas conocidas y el pedigree de dichos
cultivares; Montalvo (1998) al separar diferentes
poblaciones de tomate encontré similaridad entre
los resultados morfoldgicos y los moleculares.

En general los estudios tipicos involucran
invariablemente elcdlculo de Distancias Genéticas
y la construccién de Dendogramas mediante
Anilisis de Agrupamiento, en ocasiones también
se usa algin indice como el Porcentaje de Bandas
Polimorficas o el de Jaccard. Lo anterior
proporcionaresultadosadecuadoscuandose trata
de separar o identificar poblaciones y aporta
ideas respecto a las diferencias genéticas
poblacionales, peronoaporta unvalor exacto que
permita conocer la variabilidad genética de cada
poblacién.

Desafortunadamente existen escasas
investigaciones respecto a la componente de la
Variabilidad Genética Intrapoblacional (VGI)
usando RAPD. El estudio de ésta es importante
porque permite establecer la amplitud de la base
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genética de las poblaciones, ya sean variedades,
razas, etc., y usar este conocimiento para
emprender estudios filogenéticos, mejoramiento
genético, control de patégenos o bisqueda de
fuentes de genes. El objetivo de este trabajo fue
desarrollar y probar en diversas poblaciones un
estimador de la VGI -cuyo nombre propuesto es
Indice de Variabilidad Genética (IVG)- a partir
de Fragmentos de ADN Amplificados al Azar.

MATERIALES Y METODOS

El presente estudio se realizé en el
Laboratorio de Marcadores Moleculares del
Campo Experimental Valle de México del
Instituto Nacional de Investigaciones Forestales,
Agricolas y Pecuarias.

Material vegetal

Seseleccionaron poblaciones contrastantes
e cada una de las tres especies (Cuadro 1): dos
poblaciones de maiz (Zea mays) compuestas de
29 individuos cada una, cuatro de tomate de
cascara (Physalis ixocarpa) integradas de 10
individuos c/u y dos del hongo de la antracnosis
delaguacate Hass (Colletotrichum gloeosporioides)
procedentes de Michoacdn formadas por 10
individuos c/u.

La poblacién Ixtlahuaca es una variedad
de polinizacién libre, por lo cual se espera que
tenga una variabilidad genética amplia.

La poblaciéon V-25 se ha sometido a
seleccion masal, por lo cual se considera debe
poseer variabilidad genética menor que la de
Ixtlahuaca.

La poblacion silvestre autofértil presenta
reproduccién autégama obligada, por lo cual se
espera que tenga variabilidad genética
relativamente baja.

La poblacién Salamanca es autoincom-
patible, por ello se estima que debe mostrar
variabilidad mds baja que la silvestre autofértil.
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