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DIVERSIDAD GENETICA DE MARACUYA EN GUATEMALA
REVELADA POR MARCADORES AFLP!

Karla Melina Ponciano-Samayoda® , Juan Pedro Lacdn de Leon’

RESUMEN

Diversidad genética de maracuya en Guatemala
revelada por marcadores AFLP. Los objetivos de este
estudio fueron caracterizar con AFLP nueve genotipos co-
lectados en Guatemala y determinar la diversidad genética
existente. En el Instituto de Ciencia y Tecnologia Agricolas
(ICTA), en el periodo julio 2010/mayo 2011, se realiz6 este
andlisis preliminar amplificando diez combinaciones selecti-
vas con las que se detectaron 106 polimorfismos. Las com-
binaciones selectivas E+ACG/M+CAG, E+ACA/M+CTA,
E+ACT/M+CTG y E+AAC/M+CTT dieron el mayor grado
de informacién. En promedio se visualizaron diez loci por
amplificacion selectiva. El andlisis de similaridad revel6 que
los genotipos no estdn duplicados. Los andlisis de corres-
pondencia y conglomerados identificaron dos grupos bien
definidos. El primero incluyé a los materiales de P. edulis f.
edulis Sims y el segundo a los materiales de P. edulis f. flavi-
carpa Degener. La diversidad genética de Nei para la colec-
ci6n fue 0,3160. La diferenciacion genética (G_) fue 0,2542.
El 25,42% de la diversidad se expresé entre grupos mientras
que el 74,58% dentro de estos. Los resultados dan evidencia
de la cercania evolutiva de los tipos amarilla y morada de P.
edulis Sims. El flujo genético fue alto (Nm=1,4670) como
se esperaba en una especie alégama en la que se favorece el
intercambio inter e intraespecifico.

Palabras clave: Passiflora edulis Sims, similaridad,
diferenciacion genética, conglomerados, flujo genético.

ABSTRACT

Genetic diversity of passion fruits in Guatemala
revealed by AFLP markers. The objectives of this study
were to characterize with AFLPnine genotypes of passion fruit
collected in Guatemala, to identify clusters and to evaluate
the existing genetic diversity. The study was conducted at
Instituto de Ciencia y Tecnologia Agricolas (ICTA), during
July 2010/May 2011. A preliminary analysis was conducted
in which ten selective primer pairs were amplified and 106
polymorphisms were detected. The selective primer pair
E+ACG/M+CAG, E+ACA/M+CTA, E+ACT/M+CTG and
E+AAC/M+CTT, gave the most information. An average of
ten loci per selective amplification was detected. Similarity
analysis revealed no duplicated genotypes. Correspondence
and clustering analysis identified two groups. The first one
included all accession of P. edulis f. edulis Sims and the
second one all accessions of P. edulis f. flavicarpa Degener.
The genetic diversity based on Nei’s index for the collection
was 0,3160. Genetic differentiation (Gm> was 0,2542 for the
entire collection; 25.42% of the genetic diversity is expressed
between groups while the 74,58% is expressed within
groups. Those results give evidence of the evolutionary
proximity of the purple and yellow types of P. edulis Sims.
The genetic flow was high (Nm=1,4670) as expected in an
allogamous species in which genetic exchange is facilitated.

Key words: Passiflora edulis Sims, similarity, genetic
differentiation, clusters, genetic flow.
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INTRODUCCION

El maracuyd (Passiflora edulis Sims) es una
especie neotropical perteneciente a la familia Pas-
sifloraceae. Tuvo su origen en Brasil y durante el
siglo XIX se extendi6 a otros pafses debido a su alto
potencial agricola y de exportacién gracias a su buena
adaptabilidad a nuevos ambientes. Sus cualidades mas
apreciadas son su sabor, apariencia, valor nutritivo,
disponibilidad, accesibilidad, propiedades medicinales
y connotacion exdtica (Fonseca et al. 2009). También,
se ha reportado que los residuos del fruto de mara-
cuya tienen alta capacidad de absorcioén de arsénico
y pueden ser utiles en los programas de remediacién
ambiental (Ilind et al. 2009).

P. edulis es una especie predominantemente ald-
gama que presenta un sistema genético de autoincom-
patibilidad que favorece la polinizacién cruzada inter e
intra-especifica (Fonseca et al. 2009). Se ha reportado
que esta especie presenta un 80% de autoincompatibi-
lidad, por lo tanto un 20% de autopolinizacién (Ortiz
2010). Los estudios citogenéticos indican que es una
especie diploide (2n=18) (Crochemore et al. 2003).
Se conocen dos formas de P. edulis que se diferencian
principalmente en el color del fruto, el aroma y el
sabor. P. edulis f. edulis Sims es conocida como mara-
cuya morado (Crochemore et al. 2003), gulupa, purple
passion fruit (Ortiz 2010) o maracuji-roxo (Sousa et
al.1997). Por otro lado, P. edulis f. flavicarpa Degener
se conoce como maracuyd amarillo (Crochemore et
al.2003), simplemente maracuyad, yellow passion fruit
(Ortiz 2010) o maracuja-amarelo (Sousa et al. 1997).
El maracuyd amarillo es la forma mds conocida en el
comercio agricola pero su produccién ha disminuido,
debido a la competencia y altos precios, dando lugar al
maracuyd morado como alternativa mds agradable al
consumidor debido a su aroma mads fuerte y sabor mas
dulce respecto al fruto amarillo (Ortiz 2010).

A parte del color del fruto, el sabor y la resis-
tencia a enfermedades, P. edulis f. edulis y P. edulis
f. flavicarpa no muestran diferencias contrastantes a
simple vista (Crochemore et al. 2003). Sin embargo,
la caracterizaciéon molecular puede diferenciar entre
individuos de P. edulis sin dependencia del ambiente
(Fonseca et al. 2009).

La mayoria de los estudios moleculares han repor-
tado el uso exitoso de las técnicas RAPD, AFLPy SSR
para establecer la diversidad genética entre y dentro
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de especies silvestres y comerciales de Passiflora ssp.,
colectadas en paises como Brasil, Colombia, Australia
y Venezuela (Andrade et al. 2002, Crochemore et al.
2003, Fonseca et al. 2009, Oliveira et al. 2005, Ortiz
2010, Pérez et al. 2009). La mayoria de las inves-
tigaciones se ha hecho con RAPD, sin embargo se
considera que AFLP es un mejor sistema para generar
huellas de ADN por ser altamente reproducibles y no
requiere de conocimiento previo de la secuencia de
ADN (Tang et al. 2003, Ganga et al. 2004.).

Andrade et al. (2002) establecieron que P. edulis
f. edulis Sims y su variedad botanica P. edulis f. fla-
vicarpa Degener tienen una similaridad del 34.35%
por lo que son altamente variables cuando son ana-
lizados con RAPDs. Mds interesantes ain fueron los
resultados reportados por Crochemore et al. (2003)
pues revelaron evidencia de que P. edulis f. edulis es
ascendente genético de P. edulis . flavicarpa y que la
segunda se diferencia dentro del grupo de la primera.
En otras palabras, que la forma amarilla se originé a
partir de una mutacién de P. edulis f. edulis y no de un
cruce interespecifico con una especie diferente.

Tanto Oliveira et al. (2005) como Fonseca et al.
(2009) introdujeron el uso de microsatélites nuevos y
al azar para la determinacion de la diversidad genética
entre materiales de la misma forma genética.

Las técnicas AFLP y SSR fueron utilizadas (Ortiz
2010) para estudiar la diversidad genética inter-espe-
cifica en materiales de maracuyd amarillo colectados
en Colombia, mostrando poca variabilidad entre ellos.
Sin embargo, si encontrd ventajas en la técnica AFLP
para discriminar al maracuyd amarillo del morado. En
este caso, los SSR reportados por Oliveira et al. (2005)
no fueron informativos.

En términos generales, se ha establecido que el
indice de diversidad genética de P. edulis Sims es alto
y debe estar dado por el flujo de genes inter e intra-
especifico (Fonseca et al. 2009) en cruces naturales
y artificiales entre individuos adaptados a diferentes
regiones agro-climaticas (Crochemore et al. 2003).

En Guatemala, el cultivo de maracuyd es una
introduccién reciente que ya muestra diversidad agro-
morfoldgica y potencial econémico para pequefos
productores. Debido a esto, el ICTA realizé un mues-
treo en jardines de productores que usan variedades
comerciales introducidas de otros paises y el resultado
fue la primera coleccion guatemalteca de P. edulis que
agrupa a nueve genotipos (Lacdn e Illescas 2010).
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El estudio de diversidad genética de dicha coleccion
generaria informacién util para discriminar entre las
introducciones de P. edulis f. edulis y P. edulis f. fla-
vicarpa, detectar duplicados y establecer a mediano
plazo programas de mejoramiento genético, agroin-
dustria, conservacion, diversificacion de cultivos y
alimentos para consumo nacional y exportacion.

El objetivo de este trabajo fue caracterizar, con
marcadores moleculares AFLPs, nueve materiales de
maracuyd cultivados en Guatemala para determinar la
diversidad genética existente.

MATERIALES Y METODOS

Material vegetal. En el periodo julio 2010/mayo
2011, se analizaron nueve accesiones de maracuya co-
lectadas en un estudio anterior en campos productores
de Guatemala (Lacéan e Illescas 2010). La caracteri-
zacién morfolégica de dichos materiales no reveld la
diversidad genética presente. El avance mas significa-
tivo fue determinar a qué forma botdnica pertenecen
las accesiones colectadas, utilizando el color del fruto,
el aroma y el sabor como marcadores. De aqui que los
nueve materiales colectados se clasificaran en cinco
pertenecientes a las especies P. edulis f. edulis, de fruto
morado, y cuatro de P. edulis f. flavicarpa, de fruto
amarillo (Cuadro 1) (Lacan e Illescas 2010). Para este
estudio molecular se ordenaron segun su clasificacion
varietal y se conservd el niimero de accesion corres-
pondiente a cada material en la coleccién (Cuadro 1).

Extraccion, verificacion de integridad y cuan-
tificacion de ADN. Las primeras hojas, diferentes de
las primarias, de tres plantitas de quince dias de edad,
fueron seleccionadas al azar para hacer una mezcla de
material vegetal (aproximadamente 200 mg), la cual
fue macerada con pistilos y nitrégeno liquido dentro
de tubos de microcentrifuga de 1,5 ul. El polvo obte-
nido se sometié al protocolo de extraccién propuesto
como se describe en Ponciano et al. 2009. El preci-
pitado resultante se resuspendié en 150 pl de buffer
TE (10mM Tris-HCL, 1mM EDTA, pH 8,00) y se
almacené a 4°C. La integridad del ADN fue verificada
cargando 10 pl en un gel de agarosa al 0,8%. A partir
de diluciones 1:200 se cuantificé el ADN en un espec-
trofotémetro Bio-Rad SmartSpec3000 con un factor de
conversion A260 nm 1,0= 50,0 yg/ml. La calidad del
ADN se determiné a partir de la razén A260/A280. El
ADN se diluy6 a 25 ng/ul para las siguientes amplifi-
caciones (Ponciano 2004).

Amplificacién y visualizaciéon de AFLPs. Para
este primer intento de establecer la huella genética
de las accesiones de maracuya, se propuso la técnica
AFLP para generar informacién sobre similitudes y
diferencias entre los materiales con base en los alelos
presentes para un rango de loci amplificados a lo lar-
go del genoma. Los recursos disponibles limitaron el
estudio a la amplificacién de diez combinaciones de
partidores selectivos (Cuadro 2). Estas fueron esco-
gidas con base en informacién reportada previamente
en amplificacién de RAPDs, RAM y SSR (Andrade et
al. 2002, Crochemore et al. 2003, Fonseca et al. 2009,

Cuadro 1. Identificacion de las accesiones caracterizadas con AFLP (Lacan e Illescas 2010). Guatemala, enero 2010.

Accesion Especie Color de fruto Grados Brix, jugo Lugar de colecta
CI1(1) P. edulis f. edulis Sims Morado 15 Totonicapan, Guatemala
C2(2) P. edulis f. edulis Sims Morado 15 Guatemala, Guatemala
C3(8) P. edulis f. edulis Sims Morado 16 Sacatepéquez, Guatemala
C409) P. edulis f. edulis Sims Morado 18 Sacatepéquez, Guatemala
C5(10) P. edulis f. edulis Sims Morado 17 Chimaltenango, Guatemala
C6(3) P. edulis f. flavicarpa Deg. Amarillo 14 Zamorano, Honduras
C7(5) P. edulis £. flavicarpa Deg. Amarillo 14 Guatemala, Guatemala
C8(6) P. edulis f. flavicarpa Deg. Amarillo 11 Huehuetenango, Guatemala
C9(7) P. edulis f. flavicarpa Deg. Amarillo 15 Huehuetenango, Guatemala
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Cuadro 2. Amplificaciones selectivas utilizadas en la caracte-
rizacién molecular de maracuya y nimero de poli-
morfismo AFLP revelados. Guatemala, diciembre

2009.
Combinacion AFLP No. bandas polimoérficas

1 E+ACA /M+CAA 08
2 E+ACC /M+CAC 02
3 E+ACG /M+CAG 28
4 E+ACT /M+CAT 02
5 E+ACA /M+CTA 16
6 E+AGC /M+CTA 08
7 E+AGG /M+CTC 00
8 E+ACT /M+CTG 23
9 E+AAC /M+CTT 11
10  E+ACA /M+CTT 08

Total 106

Oliveira et al. 2005) sobre secuencias de nucledtidos
mds frecuentes en maracuyd.

Para todas las muestras se amplificaron marca-
dores AFLP utilizando el sistema AFLP® Analysis
System I (Invitrogen™ Life Technologies, California,
USA) (Invitrogen Corporation 2003) siguiendo los
protocolos establecidos por el proveedor. Se utilizé
una alicuota de 10 1 de ADN gendmico total diluido
en la reaccion de digestion con las enzimas de restric-
cién EcoR 1y Mse 1. Las reacciones se incubaron a
37°C por dos horas, seguido de una incubacién a 70°C
por quince minutos y una incubacién en hielo por
cinco minutos para desactivar las enzimas. Los frag-
mentos de ligacion resultantes fueron ligados a adap-
tadores EcoR 1y Mse I para generar el ADN molde el
cual fue utilizado en las amplificaciones siguientes. La
preamplificacion consistié en amplificar el ADN mol-
de con partidores complementarios a los adaptadores y
al sitio de restriccion Mse I mas un nucleétido adenina
(Partidor Mse I +A) y al sitio de restriccion EcoR 1
mas un nucledtido citosina (Partidor EcoR 1 +C). El
programa de preamplificacion consistié en 20 ciclos
de desnaturalizacién a 94°C por 30 segundos, seguido
de hibridizacion a 56°C por 60 segundos y una elonga-
cién a 72°C por 60 segundos. La preamplificacién de
las muestras fue verificada cargando 10 u1 de producto
de PCR en un gel de agarosa 1,2%. Las muestras se
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mezclaron con buffer de carga y corridas por 30 mi-
nutos a 50V y el gel se tifi6 con bromuro de etidio. En
todas las muestras, el producto de preamplificacion fue
amplificado selectivamente utilizando combinaciones
de partidores EcoR Iy Mse 1 mas tres nucleétidos
selectivos adicionales cada uno (Cuadro 2).

Estos marcadores fueron amplificados por medio
de PCR convencional en placas de 96 pozos en un ter-
mociclador ATC401 Apollo CLP. El programa de am-
plificacion selectiva consistio en 36 ciclos distribuidos
en dos etapas: Etapa 1. Trece ciclos de desnaturaliza-
cién a 94°C por 30 segundos, seguido de hibridizacién
a 65°C por 60 segundos y una elongacion a 72°C por
60 segundos; con una reduccién de 0,7°C en la tempe-
ratura de hibridizacion por cada ciclo sucesivo. Etapa
2. Veintitrés ciclos de desnaturalizacién a 94°C por
30 segundos, seguido de hibridizacién a 56°C por 60
segundos y elongacién a 72°C por 60 segundos. Las
mezclas de reaccion finales fueron preparadas segin
las cantidades indicadas en el protocolo del proveedor
(Invitrogen Corporation 2003).

Después de la amplificacién, se agregé un vo-
lumen igual de solucién de formamida al 95% for-
mamida, 3% agua, 2% EDTAO0.5M, 0,01% azul de
bromofenol y 0,01% xilen cianol) y la mezcla fue des-
naturalizada por tres minutos a 94°C y durante dos mi-
nutos en hielo. Se realiz6 una electroforesis vertical en
gel de poliacrilamida al 5% (acrilamida:bis-acrilamida
29:1) en condiciones desnaturalizantes con 5SM de urea
en 1X TBE. Se corrieron en unidades de electroforesis
Bio-Rad Sequi-Gen GT a una potencia constante de
50W durante una hora quince minutos. En todos los
geles se incluyd una escalera de peso molecular de
100 pares de bases (pb). El procedimiento de tincién
se realizdé como se describe en Ponciano et al. (2009).
El gel se secd por veinticuatro horas y se obtuvo una
imagen por scanner (Ponciano et al. 2009).

Analisis de datos. A partir de los patrones de
bandas visualizadas en los geles, se codific la infor-
macién alélica en una matriz de ausencia y presencia,
la cual fue utilizada para andlisis de similaridad y de
correspondencia en NTSYS-pc 2.02c (Rohlf 1992).
Se utilizé el subprograma SIMQUAL para crear una
matriz de distancias genéticas con coeficiente de Dice.
Esta matriz se utilizé en el subprograma SAHN para
realizar un andlisis de conglomerados y construir un
dendrograma basado en el método de agrupamiento
UPGMA y visualizarlos con el subprograma TREE

AGRONOMIA MESOAMERICANA 23(1):73-80. 2012
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PLOT. Con el subprograma CORRESP se construyé
un diagrama en dos dimensiones mostrando la dis-
tribucién de las accesiones en el espacio (Ponciano
et al. 2009). La diversidad genética entre los grupos
identificados en el dendrograma basada en distancias
genéticas de Nei (Nei 1978) se calculé utilizando el
programa POPGENE version 1.32 (Yeh et al. 1997).
La matriz utilizada para este programa se construyo
representando cada banda o alelo amplificado como un
genotipo diferente dada la dominancia de los AFLPs
(Wagara et al. 2004). El andlisis estadistico se realizd
en los médulos DOMINANT DATA ANALYSIS- DI-
PLOID DATA-SINGLE POPULATIONS AND MUL-
TIPLE POPULATIONS. Los pardmetros de diversi-
dad genética determinados fueron: distancia genética
de Nei (Nei), indice de diferenciacion genética (G,),
y flujo genético (Nm). La diferenciacién genética
fue calculada con la formula de Nei (1978) G, =D,/
H, donde H = H+Dy y D= H-Hg, donde H es la
diversidad total para la poblaciones y D es la diver-
sidad genética entre poblaciones (Blair et al. 2007). El
flujo genético es igual al nimero de migrantes entre
poblaciones por generacion calculada en base a la for-
mula Nm=0,5(1-G)/G, (Blair ez al. 2007).

RESULTADOS Y DISCUSION
Analisis de AFLPs en la coleccion de maracuya

Se recopild la informacién de un total de 106
bandas polimdérficas, que fueron tratadas como loci
individuales debido a la naturaleza dominante de
los marcadores AFLPs (Cuadro 2). Todas las bandas
monomorficas fueron eliminadas del anlisis. El pro-
medio fue de diez AFLPs por combinacion selectiva.
Comparado con el promedio de veintiocho bandas
polimérficas por combinacién, reportado previamente
(Ortiz 2010), es un valor bajo. La diferencia puede
estar dada porque no se incluyeron genotipos nativos
o de otras especies cercanas dentro de los genotipos
comerciales de Guatemala evaluados en este estudio.
Lamentablemente, los resultados del estudio de Ortiz
(2010) fueron publicados después de que se realizaran
las amplificaciones selectivas en este trabajo por lo que
no se pudieron tener en cuenta en esta caracterizacion.

El rango de bandas polimérficas amplificadas fue
de 0 a 28. La combinacién E+ACG/M+CAG fue la
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mds informativa con veintiocho loci polimérficos y
la menos informativa fue E+AGG/M+CTC con cero
loci amplificados. Esta combinacién fue eliminada
del andlisis estadistico. El nimero de AFLPs ampli-
ficados depende del cultivo que se trabaja por lo que
es recomendable amplificar todas las combinaciones
posibles y utilizar aquellas que amplifiquen mas ban-
das polimérficas. La informacién generada con las
combinaciones usadas en esta investigacion puede ser
de utilidad para estudios futuros pues complementan
las combinaciones recomendadas por estudios previos
como el de Ganga et al. (2004) y Ortiz (2010). Aunque
es deseable amplificar mas de diez combinaciones para
establecer de manera concluyente la diversidad gené-
tica presente en una poblacidn, este estudio se puede
considerar como preliminar y muy informativo ya que
no se tiene mds informacion del contenido genético de
esta coleccion de maracuyd.

La accesion 5(10) no amplific6 AFLPs en las
combinaciones nueve y diez.

Analisis de similaridad genética y agrupamientos

Para establecer la diversidad genética a partir de
los datos generados en la visualizacion de fragmentos
polimérficos se construyd una matriz de similaridad
con el coeficiente de Dice (1945). En la representa-
cién grafica de la relacién genética entre genotipos o
dendrograma UPGMA (Figura 1) y se evidencid que
todos los materiales son genéticamente diferentes. As{
se descarté la sospecha de genotipos duplicados (Cro-
chemore et al. 2003). El andlisis de agrupamientos
del dendrograma identificé dos grupos con un 44% de
similitud. La accesién C2(2) se separa del resto con un
40% de similaridad. Este resultado puede interpretarse
como la posibilidad de que dicho material esté em-
parentado con un genotipo mds ancestral y comun al
resto de accesiones. La accesion C5(10) fue eliminada
del andlisis por falta de datos.

La primera poblacién incluye a los materiales
pertenecientes a la especie P. edulis f. edulis Sims. Si
se cambia la posicién espacial de la accesiéon C2(2)
hacia arriba en el dendrograma, se podria agrupar junto
a esta poblacién dando sentido al resultado previo en
que fue clasificada morfolégicamente como P. edulis
forma edulis (Cuadro 1). El andlisis de correspondencia
(Figura 2) apoya la accién de incluir el genotipo C2 (2)
en la agrupacion, ya que la representacion espacial en
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Figura 1. Dendrograma de la relacién entre las muestras de

la coleccion de maracuyd basada en el coeficiente
de similaridad de Dice para nueve combinaciones
selectivas de AFLP. Guatemala, mayo 2011.

\]
Lala

1m0

K

¢
Sl

.C}i&\

Figura 2.  Anilisis de correspondencia en dos dimensiones

de la colecciéon de maracuyd. Guatemala, mayo
2011.

dos dimensiones muestra su cercania al conglomerado
de genotipos C1(1), C3(8) y C4(9). El hecho de que
se separe puede ser debido a que es una introduccion
proveniente de Brasil que tiene menos tiempo de
establecimiento en Guatemala y por lo mismo tenga
un grado mayor de diferenciacion respecto al resto de
genotipos en la coleccién (Fonseca et al. 2009). Por
otro lado, los genotipos C3(8) y C4(9), que fueron
colectados en la misma finca en Sacatepéquez, aunque
son diferentes tienen una similitud del 74%. Estos
pueden ser producto de la polinizacién cruzada entre
estas accesiones colectadas en ubicaciones tan cercanas.
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La segunda poblacién agrupa a todos los genotipos
identificados como P. edulis f. flavicarpa. Con estos
resultados se corrobora la clasificacién inicial de los
materiales colectados respecto a su inclusién en una u
otra forma de maracuya principalmente por el color de
fruto. Dicha caracteristica es un buen marcador para
la clasificacion de nuevos genotipos (Sousa y Meletti
1997). Las accesiones C8(6) y C9(7) fueron colectados
en el mismo municipio de Huehuetenango pero solo
comparten un coeficiente de similaridad de 0,46.

Un nuevo andlisis de similaridad fue realizado
entre las accesiones clasificadas dentro de la especie
P. edulis f. edulis para establecer la relacion entre la
accesion C5(10), que inicialmente fue excluida, y el
resto de materiales de fruto morado. Aqui se utilizé la
informacién genotipica generada con las combinacio-
nes selectivas donde el material C5(10) amplificé en la
misma proporcion que el resto. El dendrograma resul-
tante (Figura 3) es consistente con la agrupacion de la
coleccion completa ya que el genotipo 2 queda fuera
del conglomerado de los genotipos C1(1), C3(8) y
C4(9). Dentro de este conjunto mayor se agrupa el ma-
terial C5(10) con un coeficiente de similaridad de 0,53.

Analisis de la diversidad genética

La diversidad genética calculada por el indice
de Nei para todos los genotipos de la coleccion de
maracuya fue 0,3160 (Cuadro 3). Se observé que el
grupo de P. edulis f. edulis present6 el mayor valor de
diversidad (0,2725).
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Figura 3. Dendrograma de la relacion entre los genotipos de
P. edulis f. edulis basada en el coeficiente de simi-
laridad de Dice para seis combinaciones selectivas
de AFLP. Guatemala, mayo 2011.
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Cuadro 3. Pardmetro de diversidad genética para las poblaciones identificadas en el andlisis de agrupamientos. Guatemala,

mayo 2011.
Poblacion Nei H, G, Nm
1. P. edulis f. edulis 0,2725
2. P. edulis {. flavicarpa 0,1988
Total 0,3160 0,3160 0,2357 0,2542 14670

Abreviaciones: Diversidad genética segtin Nei (1978), diversidad total (H,), diversidad entre grupos (H, diferencia-

cion genética (G,), flujo genético (Nm).

La diversidad genética entre las dos poblaciones,
formadas a partir del andlisis de conglomerados, re-
lativa a la diversidad genética total fue 0,2542. Este
valor indica que hubo una baja diferenciacion entre los
grupos analizados, puesto que sélo el 25,42% de la va-
riacion genética observada en este estudio fue debida
a la diferenciacion entre las dos formas de maracuy4,
comparada con el 74,58% de variaciébn observada
dentro de los grupos. Esto apoya las diferencias gené-
ticas establecidas previamente entre P. edulis f. edulis
Sims y P. edulis f. flavicarpa Degener, para separarlas
en grupos diferentes. También, el valor de diversidad
genética dentro de las poblaciones hace evidente el
alto grado de intercambio genético que hay entre los
individuos (Ganga et al. 2004, Fonseca et al. 2009).

El flujo genético total fue alto (mayor de 1,0000)
(Nm=1,4670) como se esperaba debido a la naturaleza
alégama del maracuyd, en la cual se favorecen los
cruzamientos entre los individuos del mismo material,
entre estos de la misma forma botdnica de maracuya y
entre individuos de diferentes especies. Esto coincide
con resultados previos (Andrade et al. 2002, Croche-
more et al. 2003, Ganga et al. 2004, Fonseca et al.
2009, Oliveira et al. 2005, Ortiz 2010).

La caracterizacion preliminar con AFLPs reveld
alta diversidad natural dentro de la coleccién de mara-
cuyd cultivado en Guatemala. No se detectaron genoti-
pos duplicados y se observé que los materiales forman
conglomerados de acuerdo a su forma botédnica. De
acuerdo a los valores de los pardmetros calculados,
la diferenciacion genética entre agrupaciones fue alta
y cada grupo mostré un amplio indice de diversidad.

Se determiné utilizar siete de las combinaciones
AFLP reportadas en este estudio (E+ACA /M+CAA,
E+ACG /M+CAG, E+ACA /M+CTA, E+AGC /
M+CTA,E+ACT /M+CTG,E+AAC/M+CTT,E+ACA
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/M+CTT). En el futuro, se debe amplificar otras com-
binaciones para establecer el grado de informacién
genética que puede proporcionar cada una. Con la
utilizacién de un mayor nimero de combinaciones se-
lectivas, se pueden obtener resultados mds concluyen-
tes en nuevos estudios de diversidad genética tanto de
maracuyd como de otros cultivos que empiecen a tener
importancia econdmica en la regién hispanoamericana.
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