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Bolivia posee una enorme diversidad de papa cultivada y sus parientes silvestres por ser parte del centro de origen de
este cultivo; sin embargo, esa diversidad genética en la coleccion boliviana de papa no es bien conocida, lo que evita
que sea utilizada de manera mas eficiente. Con el objetivo de conocer mejor la diversidad de la coleccion, se realizo
un estudio utilizando un set de 22 marcadores microsatélites para la caracterizacion molecular de seis especies de
papa cultivada: Solanum tuberosum Subsp. andigena (991 accesiones), S. x ajanhuiri (56 accesiones), S. x curtilobum
(78 accesiones), S. x juzepczukii (116 accesiones), S. stenotomum (228 accesiones) y S. goniocalyx (5 accesiones).
Los resultados muestran que la diversidad genética varia en funcion de la especie, presentando en orden de mayor a
menor diversidad a Solanum tuberosum Subsp. andigena, S. stenotomum, S. x curtilobum, S. x juzepczukii, S. x
ajanhuiri y S. goniocalyx. En base a los datos moleculares, se encontré ademas alrededor de 60 accesiones
potencialmente duplicadas, y se identificaron los microsatélites STM 5114, STG0010, STM 0037 y STM1104 como
los mas polimorficos, con valores de PIC de 0.74, 0.73, 0.72 y 0.69 respectivamente.
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Bolivia has a huge diversity of cultivated potato and its wild relatives for being part of the center of origin of this
crop; however, that genetic diversity in the Bolivian potato collection is not well known, preventing its more efficient
use. With the aim to better understand the collection diversity, a study was conducted using a set of 22 simple
sequence repeats (SSR) for molecular characterization of six species of cultivated potato: Solanum tuberosum Subsp.
andigena (991accessions), S. x ajanhuiri (56 accessions), S. x curtilobum (78 accessions), S. x juzepczukii (116
accessions), S. stenotomum (228 accessions) and S. goniocalyx (7 accessions). Results show that genetic diversity
varies with the species, presenting from highest to lowest diversity to Solanum tuberosum ssp. andigena, S.
stenotomum, S. x curtilobum, S. x juzepczukii, S. x ajanhuiri and S. goniocalyx. Based on molecular data, about 60
potentially duplicate accessions were also found and SSRs STM 5114, STG0010, STM 0037 and STM1104 were
identified as the most polymorphic, with PIC values from 0.74, 0.73, 0.72 and 0.69, respectively.
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Introduccion

Bolivia es uno de los paises mas ricos en
biodiversidad y forma parte del genocentro andino
de origen y domesticacion de cultivos importantes
como la papa. Segun Hawkes (1990), el area de
diversidad de la papa cultivada y el punto de
origen de la domesticacion (alrededor de 8000
afnos a.C.) se encuentran en el area central de los
Andes de Bolivia y Pert. Hoy en dia, en la region
Andina altn existe una amplia diversidad de
cultivares nativos de papa concentrados en
microcentros de diversidad mantenidos por
familias campesinas conservacionistas. En Bolivia
algunos de estos microcentros estan en la zona de
Colomi, ubicada en provincia Chapare en
Cochabamba (Terrazas & Valdivia 1998, Garcia
& Cadima 2003), en Llallagua en el Norte de
Potosi (Terrazas et al 2008), y en el altiplano
Norte de La Paz (Iriarte et al 2009). Gran parte de
la diversidad de papa cultivada fue colectada en
siete de los nueve departamentos de Bolivia,
actualmente es mantenida en el Banco Nacional de
Germoplasma de Tubérculos Andinos en campo e
in vitro. El Banco de Germoplasma de Tubérculos
y Raices Andinas estuvo custodiado por la
Fundaciéon PROINPA por mandato del Gobierno
Boliviano hasta julio de 2010. A partir de entonces
estd bajo la custodia del Instituto Nacional de

Innovacion Agropecuaria y Forestal (INIAF).

La coleccion de papa que actualmente cuenta con
mas de 1600 accesiones de siete especies
cultivadas (S. tuberosum Subsp. andigena.
andigena, S. phureja, S. goniocalyx, S.
stenotomum, S. x ajanhuiri, S. x curtilobum y S. x

juzepczukii), fue caracterizada morfoldgicamente y
19

evaluada por sus cualidades agrondmicas (Cadima
et al 2009).

Para complementar los estudios de diversidad, se
vio la necesidad de utilizar otras herramientas
como los marcadores moleculares (Rojas et al
2007).

Los marcadores moleculares permiten realizar
analisis de variabilidad directamente a nivel del
ADN, el cual no es influenciado por el medio
ambiente, ademas pueden ser utilizados en
cualquier fase del desarrollo de la planta. Esto
evita las ambigiiedades inherentes a los
marcadores morfologicos y/o agronomicos (de
Vicente & Fulton 2004).

Se eligieron los marcadores tipo microsatélites
(Simple Sequence Repeats o SSRs en inglés) por
sus cualidades en estudios previos en papa tales
como investigaciones filogenéticas (Ghislain et al
2009a, Merino-Méndez ~ 2006),

taxonomicos (Spooner et al 2007, Lara-Cabrera &

estudios

Spooner 2005), diversidad genética (de Haan et al
2010, Ghislain et al 2009b, Ghislain et al 2004),
identificaciéon de clones y cultivares de papa
(Pérez 2004), y marcadores asociados a resistencia
de enfermedades (Ghislain et al 2001). Los
microsatélites son segmentos cortos de ADN de 1-
6 pb, que se repiten en tamden y de forma

aleatoria en el genoma.

Estos marcadores son herramientas para estudios
genéticos porque: presentan un elevado grado de

polimorfismo, su herencia es mendeliana simple,
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son codominantes, faciles de medir y analizar, con
una confiabilidad del 100%, repetitivos y
automatizables (Milbourne et al 1998).

Considerando lo anteriormente mencionado, la
presente investigacion tuvo los siguientes
objetivos:1) complementar el estudio de la
diversidad genética en seis  especies de la
coleccion boliviana de papa cultivada: Solanum
tuberosum Subsp. andigena, S. x ajanhuiri, S. x
curtilobum, S. x juzepczukii, S. stenotomum, y S.
goniocalyx, y 2) determinar la estructura genética
de la poblacion correspondiente a cada especie

evaluada.

Materiales y métodos

Material biolégico. 1474 accesiones de papa
pertenecientes a la coleccion boliviana fueron
sujetas al estudio de diversidad con marcadores
moleculares, segin el detalle siguiente: 991
accesiones de Solanum tuberosum Subsp.
andigena, 56 accesiones de S. X ajanhuiri, 78
accesiones de S. x curtilobum, 116 accesiones de
S. X juzepczukii, 228 accesiones de S. stenotomum
y 5 accesiones de S. goniocalyx.

Extraccion de ADN. Los foliolos jovenes
colectados fueron molidos en nitrégeno liquido (-
170° C) hasta obtener un polvo fino del que se
transfirio 100 mg para el proceso de extraccion de
ADN, para lo cual se siguié el protocolo CTAB
2X (hexadecil bromuro de trimetil amonio) de
Doyle & Doyle (1990) con algunas
modificaciones. Para la cuantificacion de ADN
genémico se utilizé el método de electroforesis en

gel de agarosa al 1 % y se visualizaron las bandas
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con bromuro de etidio.

Amplificacion de Microsatélites por PCR. En el
estudio fueron utilizados 22  marcadores
microsatélites, cuyas caracteristicas se describen
en la Tabla 1.

El genotipado con los microsatélites se realizo
bajo los servicios del laboratorio de Genotipado
del ICRISAT-Patancheru de la India.

Se utilizo el iniciador MI13 con secuencia
5’CACGACGTTGTAAAACGAC3’ como cola de
extension en la terminacion 5° de cada iniciador
“forward” (Oetting et al 1995). Se realiz6 la PCR
en 5 pl de volumen de reaccion con 5 ng de ADN,
2.5 mM MgCl,, 0.2 mM de dNTPs, 1X PCR
buffer, 0.006 pM de M13-tailed forward primer,
0.09 pM de M13-forward primer marcado con 6-
Fam, Vic, Ned o Pet (Applied Biosystems), 0.09
pM del iniciador “reverse” y 0.1 U de Taq DNA
polymerase (SibEnzyme Ltd., Russia), en un
termociclador GeneAmp® PCR System 9700
(Applied Biosystems, USA) con la siguientes
condiciones ciclicas: desnaturacion inicial a 94° C
por 3 min, seguida por 10 ciclos de desnaturacion
a 94° C por 1 min, anillamiento a 61 °C por 1 min
(temperatura reducida por 1° C para cada ciclo) y
extension a 72° C por 1 min. Esto se sigui6 por 40
ciclos a 94° C por 1 min, anillamiento a 54° C por
1 min y extensiéon a 72° C por 1 min con una
extension final de 10 min a 72° C. En base al
tamafio esperado de los productos de
amplificaciéon, algunos productos PCR se
desarrollaron juntos (“multiplex) con un patréon
estandar interno (GeneScan™ 500 LIZ® de
Applied Biosystems) y se hizo -electroforesis
capilar utilizando un equipo ABI 3730x| Genetic



Cadima Ximena et al J Selva Andina Res Soc

Analyzer (Applied Biosystems, USA). Los datos en pares de bases (bp) en funcion a la migracion

generados fueron analizados utilizando el software del patron estandar interno.
Genemapper (Applied Biosystems, USA) y el
tamano de los fragmentos (alelos) se determinaron

Tabla 1 Marcadores microsatélites utilizados en la evaluacion.

Microsatélite Motivo Repetido Secuencia de iniciador T°C
STG 0001 (CT)n F AGCCAACATTTGTACCCCT 58.0
R ACCCCCACTTGCCATATTTT 52.0

STG 0010 (TG)n F CGATCTCTGCTTTGCAGGTA 60.0
R GTTCATCACTACCGCCGACT 55.0

STG 0016 (AGA)n F AGCTGCTCAGCATCAAGAGA 55.0
R ACCACCTCAGGCACTTCATC 53.0

STG 0025 (AAAC)n F TGGAATCCGAATTACGCTCT 56.0
R AGGTTTTACCACTCGGGCTT 55.0

STI 0001 (AAT)nr F CAGCAAAATCAGAACCCGAT 60.0
R GGATCATCAAATTCACCGCT 55.0

STI 0004 (AAG)n F GCTGCTAAACACTCAAGCAGAA 60.0
R CAACTACAAGATTCCATCCACAG 55.0

STI0012 (ATT)n F GAAGCGACTTCCAAAATCAGA 56.0
R AAAGGGAGGAATAGAAACCAAAA 55.0

STI0014 (TGG)n (AGG)n F AGAAACTGAGTTGTGTTTGGGA 54.0
R TCAACAGTCTCAGAAAACCCTCT 55.0

STI 0030 (ATT)n F TTGACCCTCCAACTATAGATTCTTC 58.0
R TGACAACTTTAAAGCATATGTCAGC 60.0

STI 0031 (TCA)n F AGGCGCACTTTAACTTCCAC 60.0
R CGGAACAAATTGCTCTGATG 54.0

STI 0032 (GGA)nr F TGGGAAGAATCCTGAAATGG 61.0
R TGCTCTACCAATTAACGGCA 60.0

STI 0033 (AGG)n F TGAGGGTTTTCAGAAAGGGA 61.0
R CATCCTTGCAACAACCTCCT 60.0

STM 0019 (AT)7 (GT)10 (AT)4 F AATAGGTGTACTGACTCTCAATG 52.8
(GT)5 (GC)4(GT)4 R TTGAAGTAAAAGTCCTAGTAGTG 52.6

STM 0037 (TC)n (AC)n F AATTTAACTTAGAAGATTAGTCTC 52.0
AA...(AC)n(AT)n R ATTTGGTTGGGTATGATA 53.0

STM 1052 (AT)n GT(AT)n(GT)n F CAATTTCGTTTTTTCATGTGACAC 50.0
R ATGGCGTAATTTGATTTAATACGTAA 52.0

STM 1053 (TA)n (ATC)n F TCTCCCCATCTTAATGTTTC 53.0
R CAACACAGCATSCAGATCATC 53.0

STM1064 (TA)n (TG) GT (TG)n F GTTCTTTTGGTGGTTTTCCT 55.0
R TTATTTCTCTGTTGTTGCTG 55.0

STM 1104 (TCT)n F TGATTCTCTTGCCTACTGTAATCG 53.0
R CAAAGTGGTGTGAAGCTGTGA 57.0

STM 1106 (ATT)n F TCCAGCTGATTGGTTAGGTTG 51.0
R ATGCGAATCTACTCGTCATGG 55.0

STM 5114 (ACC)n F AATGGCTCTCTCTGTATGCT 60.0
R GCTGTCCCAACTATCTTTGA 57.0

STPoAc58 (TA)n F TTGATGAAAGGAATGCAGCTTGTG 57.0

R ACGTTAAAGAAGTGAGAGTACGAC
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Analisis de la diversidad genética y estructura
poblacional. Los parametros considerados para
determinar la diversidad genética en base a la
amplificacion de los microsatélites fueron el
numero y tamafio en pares de bases de los alelos
encontrados en cada especie, asi como la
frecuencia alélica. La frecuencia alélica se define
como una medida de la presencia continua o
asidua de un alelo en una poblacion, o de la
proporcion que representa de todos los alelos de
un gen (De Vicente et al 2004).

También fue calculado el indice de Contenido
Polimorfico (PIC por sus siglas en inglés) que
evalia cuan informativo en términos de
polimorfismo es un marcador en la poblacion de
acuerdo a las frecuencias de los alelos (Aranguren-
Mendez et al 2005). Sus valores oscilan entre 0 y
1. Para su calculo se multiplica la probabilidad de
cada posible cruzamiento (estimado a partir de las
frecuencias alélicas) por la probabilidad de ser
informativos, es decir, que se pueda identificar al
progenitor del que procede el alelo. Se utilizé la
formula de Botstein et al (1980).

Las relaciones existentes entre las accesiones en

estudio y el analisis de la estructura poblacional se

estimaron mediante el analisis de conglomerados.
Los datos de los alelos en pares de bases fueron
transformados en datos binarios y dispuestos en
una matriz denotando la presencia de un alelo
como (1) y la ausencia como (0), esta informacion
fue utilizada para calcular matrices de valores de
similitud utilizando el coeficiente de Jaccard y se
construyeron dendrogramas (Jaccard, 1908,
Zambrano et al 2003).

El calculo del coeficiente de Jaccard se hizo con la

formula recomendada por Jaccard (1908).

El anélisis cluster se realizd por el método de
ligamiento promedio UPGMA (Unweighted Pair
Group Method with  Arithmatic = Mean)
recomendado por Sokal & Sneath (1973) para

generar los dendrogramas.

El calculo de los valores de similitud, analisis de
cluster y visualizacion de los dendrogramas se
efectu6é con el programa NTsys v. 2.10p (Rohlf
2000).

Resultados

Tabla 2 Namero de accesiones y rango en pares de bases por especie.

Especie/ploidia No. de No. de variantes Rango en pares No. de alelos
accesiones alélicas de bases Unicos
Solanum tuberosum ssp. andigena (4x) 911 287 75-318 3
Solanum x ajanhuiri (2x) 56 119 79 - 311 1
Solanum x curtilobum (5x) 78 160 86-318 -
Solanum x juzepczukii (3x) 116 186 83-318 1
Solanum stenotomum (2x) 228 241 87-318 5
Solanum goniocalyx (2x) 5 150 79 - 318 -

2x: Diploide, 3x: Triploide, 4x: Tetraploide, 5x: Pentaploide.
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Tabla 3 Valores del PIC para los 22 microsatélites utilizados en las seis especies de papa.

PIC por especie*

SSR ADG AJH CUR Juz STN GON_ Promedio
STGO0001 0.67 0.55 0.69 0.52 0.73 0.76 0.65
STG0010 0.79 0.72 0.78 0.67 0.73 0.68 0.73
STGO0016 0.81 0.75 0.81 0.55 0.73 0.74 0.73
STG0025 0.50 0.57 0.41 0.38 0.41 - 0.45
STI0001 0.54 0.39 0.70 0.25 0.49 0.36 0.45
STI0004 0.67 0.52 0.63 0.72 0.36 0.19 0.52
STI0012 0.72 0.44 0.74 0.66 0.58 0.37 0.59
STI0014 0.53 0.39 0.50 0.61 0.50 0.46 0.50
STI0030 0.81 0.24 0.51 0.73 0.79 0.77 0.64
STI0031 0.69 0.37 0.41 0.00 0.54 0.36 0.40
STI0032 0.59 0.70 0.68 0.71 0.71 0.63 0.67
STI0033 0.62 0.13 0.41 0.39 0.44 - 0.40
STM0019 0.73 0.24 0.33 0.62 0.70 - 0.52
STMO0037 0.87 0.78 0.73 0.53 0.79 0.60 0.72
STM1052 0.77 0.55 0.61 0.39 0.85 0.19 0.56
STM1053 0.57 0.47 0.51 0.51 0.61 0.46 0.52
STM1064 0.52 0.53 0.60 0.61 0.45 0.19 0.48
STM1104 0.85 0.54 0.57 0.62 0.83 0.75 0.69
STM1106 0.58 0.07 0.05 0.17 0.82 0.75 0.41
STM5114 0.78 0.80 0.81 0.64 0.70 0.70 0.74
STMS5127 0.82 0.47 0.71 0.59 0.78 0.36 0.63

STPoAc58 0.62 0.40 0.50 0.65 0.56 0.34 0.51
Promedio 0.68 0.48 0.58 0.52 0.64 0.44

*SSR: Simple Sequence Repeats (Marcador microsatélite), ADG: Solanum tuberosum

ssp. andigena;

AJH: Solanum x ajanhuiri; CUR: Solanum x curtilobum; JUZ: Solanum x juzepczukii; STN: Solanum
stenotomum; GON: Solanum goniocalyx. Los valores de PIC en azul son los mayores para cada marcador

y especie.
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Figura 1 Dendrograma generado por el programa NTSYS PC 2.10 mediante el analisis de UPGMA y coeficiente de
similitud de Jaccard a partir de datos de 22 marcadores microsatélites en 1476 accesiones de seis especies de papa: adg:
Solanum tuberosum ssp. andigena (991 accesiones), ajh: S. x ajanhuiri (56 accesiones), cur: S. x curtilobum (78
accesiones), juz: S. x juzepczukii (116 accesiones) y stn: S. stenotomum (228 accesiones).

0 02 . ) 050 00
Coeficiente de similitud
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Discusidén

Una de las principales ventajas de los marcadores
moleculares tipo microsatélites es la pequefia
cantidlad de ADN que se necesita para la
amplificacion, siendo ésta de 5 - 50 ng por
reaccion (Torrez & Moreno 2001), el protocolo
utilizado permitié obtener ADN, (40 a 100 ng/ul
en un volumen de 50 -60 ul por muestra) para los
analisis moleculares con microsatélites utilizados

en el estudio.

Los resultados indican la presencia de 327 alelos
diferentes para los 22 microsatélites amplificados
en las seis especies de papa evaluadas. En la Tabla
2 se distinguen los resultados por especie en
cuanto a numero de variantes alélicas, rango de
pares de bases y numero de alelos unicos
encontrados en cada caso.

Los resultados sobre el nimero y el tamafio de
alelos (pb) de cada especie de papa estuvieron
dentro de los rangos descritos por el CIP (Ghislain
et al 2000).

La mayor diversidad presenta S. tuberosum Subsp.
andigena, por la cantidad de alelos detectados, que
coincide con reportes, donde los cultivares de esta
especie son abundantes y diversos en la region
andina (De Haan et al 2010, Ghislain et al 2009b).
La mayor cantidad de alelos también tiene relacion
con el mayor nimero de accesiones analizadas
(n=991) en relacion a otras especies, puesto que
aumenta la probabilidad de encontrar nuevos
alelos que pudieran estar en una frecuencia mas
baja dentro de una poblaciébn mas grande. Lo
anterior indicaria que el nUmero de alelos

detectados depende en gran parte de la cantidad y
25

diversidad de germoplasma muestreado (Pérez
2004).

S. stenotomum que a pesar de ser una especie
diploide (2x) presenta alta diversidad genética,
mucho mayor a otras especies diploides, triploide
y pentaploide. La diversidad de esta especie es
menor pero comparable a la diversidad de S.
tuberosum Subsp. andigena por el ntimero de

individuos analizados.

El mayor niimero de alelos unicos presentes en S.
stenotomum (5), es otro indicador de su diversidad
alélica y potencial reservorio de nuevos alelos para

el mejoramiento genético.

Se corrobord que los microsatélites STPoAC — 58,
STM 0037, STM 0031, STM 3012 y STM 2030
pueden ser utilizados para la determinacion de la
ploidia como lo menciona Ghislain et al (2000) y
pueden sugerir posibles errores en la clasificacion
de germoplasma. Cada microsatélite representa un
locus simple en todos los estudios de mapeo
poblacional y constantemente revelan altos niveles
de ploidia cuando se observa mads alelos de los
esperados (Ghislain et al 2000).

El indice de Contenido Polimérfico (PIC) para un
mismo microsatélite puede variar mucho entre
especies (Tabla 3). Los valores por microsatélite
estuvieron en un rango de 0.13 a 0.87 y en cada
especie el mayor PIC se dio en un microsatélite
diferente. Tomando los valores promedios, S.
tuberosum Subsp. andigena registrd el mayor
valor de PIC seguido por S. stenotomum, S. X
curtilobum, S. x juzepczukii, S. x ajanhuiri y
finalmente S. goniocalyx. Comparando el valor
promedio de polimorfismo de cada microsatélite,
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se observé que los microsatélites STM 5114,
STG0010, STG0016, STM 0037 y STM1104
fueron los mas polimérficos. Los valores del PIC
obtenidos para los microsatélites en el CIP fueron
mas altos (STM1104 = 0.798; STM 0037 =0.784)
probablemente porque utilizaron una seleccion de
cultivares de la coleccion mundial de papa con
mayor diversidad (Ghislain et al 2000). Por otro
lado los marcadores menos polimorficos fueron
los microsatélites STI 0033 y STG0025 (Tabla 3).
Estos resultados sugieren que para trabajos
similares en el futuro se podria utilizar una
seleccion de los marcadores con mayor valor de
contenido polimoérfico detectados en este estudio
para discriminar la diversidad en papas cultivadas

bolivianas.

El microsatélite STM 1104 fue uno de los mas

polimérficos,  similares  resultados  fueron
reportados por Ghislain et al (2000) durante el
desarrollo de descriptores moleculares para la
identificacion genotipica de cultivares de papa.
Este microsatélite conjuntamente con el STM
0019 han distinguido inequivocamente 20
cultivares de papa de 22 evaluados. Sin embargo,
en nuestro trabajo este marcador fue uno de los
menos polimérficos.

Analisis de la estructura  poblacional. La
informacion generada con los 22 microsatélites
para las especies analizadas, fue realizada a través
del calculo de los valores de similitud entre las
accesiones utilizando el coeficiente de Jaccard.
Con esta informacion se realizd agrupamientos
mediante el método UPGMA, que fueron

visualizados en un dendrograma.
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Se observa en el dendrograma (Figura 1) generado
a partir de las seis especies una estructura genética
clara y definida donde se puede observar que la
poblacion se divide basicamente en dos grandes
grupos A y B a un coeficiente de similaridad de
0.26. El grupo A conformado por las especies S.
tuberosum Subsp. andigena , S. stenotomum y S.
X curtilobum y S. x ajanhuiri denotando la
relacion genética entre las especies como ya fue
sugerido por Hawkes (1990). El grupo B
conformado por las especies, S. tuberosum Subsp.
andigenay S. x juzepczukii.

Ghislain et al (2000) en un estudio similar con 18
microsatélites en 22 cultivares de papa de
diferentes especies observd también la relacion
genética y taxonomica de los materiales
estudiados, encontrando que el cluster de especies
diploides y triploides se separaron de los clones
tetraploides de S. tuberosum Subsp. tuberosum vy
S. tuberosum Subsp. andigena.

En el grupo A, la estructura poblacional de S.
tuberosum  Subsp. andigena (991 accesiones)
denota la formacion de dos grandes grupos I y 11
con un coeficiente de similaridad de 0.28, y el
grupo I ademas subdividido en dos subgrupos
claramente diferenciados con un coeficiente de
similaridad de 0.30.

En el mismo grupo A, las 228 accesiones de la
especie S. stenotomum no muestran grupos
claramente diferenciados como en las otras
especies, debido a la gran diversidad que se
expresa en mas de 25 grupos con un coeficiente de
similitud de 0.40, las accesiones de S. x ajanhuiri
estan estructuradas en tres agrupaciones tomando

en cuenta un coeficiente de similitud de 0.47, y se
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distinguen cinco subgrupos de 10 accesiones
potencialmente duplicadas (100 % de similitud).
Resalta que la afinidad de las accesiones dentro las
tres  agrupaciones es coherente con rasgos
morfologicos, es el caso del primer grupo de esta
especie que esta conformado por solo los
cultivares del tipo “yari”, que segun Ochoa
(1990), conforman una taxa aparte (‘“var.”) dentro
de S. x ajahuiri.

Finalmente, las 116 accesiones de S. x juzepczukii
dentro del grupo B, muestran a un coeficiente de
similitud de 0.6, tres grupos diferentes, y se
identifican ocho ramas con 31 accesiones

potencialmente duplicadas.

En resumen el analisis de conglomerados permitid
visualizar las diferencias y relaciones genéticas
entre especies y dentro especies en cuanto a
diversidad. Se corrobora la amplia diversidad de S.
tuberosum Subsp. andigena y S. stenotomum
porque se distingue mayor disimilitud entre
accesiones en comparacion con las otras especies.
Solanum x ajanhuiri, S. x juzepczukii y S. X
curtilobum muestran grupos genéticamente mas
similares, y también con un nimero importante de
accesiones potencialmente duplicadas. Resultados
similares en cuanto a diversidad intraespecifica

fueron mencionados por De Haan et al (2010).

El alto polimorfismo presentado en S. stenotomum
puede deberse a que es la primera especie
cultivada originada probablemente de la silvestre
S. leptophyes (Hawkes 1990, Hawkes & Hjerting
1989). Respecto a S. tuberosum Subsp. andigena,
el nivel de polimorfismo presentado por esta
especie, probablemente se debe a que

evolutivamente proviene de un cruce de S.
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stenotomum y la especie silvestre S. x sparsipilum
donde ambas especies (diversas) aportaron
gametos no reducidos (2x) formando una especie
tetraploide (4x) (Hawkes & Hjerting 1989).
Ademas cultivares de esta especie son los mas
difundidos en la regién Andina y por lo tanto
sujetos a una mayor diversificacion. S. X
juzepczukii y S. x curtilobum tienen menor
diversidad debido a su ploidia, lo cual no les
permite generar semilla fértil (Estrada 2000),
reduciéndose de esta manera su diversificacion. S.
X ajanhuiri es de distribucion mas localizada, lo

cual explica también su variabilidad reducida.

En conjunto la variabilidad genética en las
especies de papa cultivada presente en Bolivia, es
crucial para la asegurar la alimentacion de los
agricultores y las familias campesinas, ante una
diversificacion de ambientes y riesgos climaticos
adversos de la region Andina. Estos materiales
ademas, son fuente invalorable en la busqueda
constante de caracteristicas importantes en el
mejoramiento genético de la papa para las
demandas actuales y futuras.
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