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RESUMEN

La mora de castilla (Rubus glaucus Benth), así
como varias especies silvestres en Venezuela,
se ubican en zonas de laderas con altitudes
superiores a los 1.500 m. A pesar de ser un frutal de
mucha importancia en el país, por sus propiedades
nutracéuticas y por la actividad económica que
genera para los productores de las zonas altas, poco
se conoce acerca de la variabilidad genética de este
género y su vulnerabilidad por la pérdida de su hábitat
natural y los ataques de plagas y enfermedades. El
objetivo de este trabajo fue caracterizar la variabilidad
genética existente en una muestra de 65 genotipos
de Rubus cultivados y silvestres colectados en
los estados Táchira, Mérida y Aragua, utilizando
marcadores microsatélites. Se evaluaron 16 primers
microsatélites, de los cuales seis fueron polimórfi cos
y generaron 18 bandas polimórfi cas con un promedio
de 2,83 alelos por locus. El análisis molecular
reveló una alta similitud en los genotipos de R.
glaucus, debido posiblemente al empleo de pocos
iniciadores específi cos, a la propagación vegetativa
y a la cercana ubicación geográfi ca de los genotipos
cultivados y silvestres.

Palabras clave: Rubus glaucus Benth, mora de
castilla, variabilidad genética, especies silvestres.

ABSTRACT

The andean blackberry (Rubus glaucus Benth), as
well as, several wild species in Venezuela are found
on hillsides located above 1.500 m. Despite of being
an important fruit crop in the country, because of the
nutraceutical properties and the great economical
value of the activity for the producers, too little is
known about its genetic variability and its vulnerability
due to the loss of their natural habitats and pest and
disease damages. The objective of this work was
to characterize the genetic variability of a sample
composed by 65 cultivated and wild Rubus genotypes
collected in the states of Táchira, Mérida and Aragua.
Microsatellite markers were used to characterize
the genetic variability. A number of 16 microsatellite
primers were evaluated, 6 of which were polymorphic,
generating 18 polymorphic fragments with an average
of 2.83 alleles per locus. The molecular analysis
revealed a great similarity among the R. glaucus
genotypes possible due to the use of few especifi c
primers, the vegetative propagation of this crop and
that genotypes were collected in nearby geographical
regions.
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INTRODUCCIÓN

La mora de castilla (Rubus glaucus Benth)
pertenece a la familia de las Rosáceas. El género
Rubus es bastante difundido en el mundo, se
estima que existen unas 400 ó 500 especies con
hábito de crecimiento bianual y perennes que
pueden reproducirse sexual o apomícticamente.
El número básico de cromosomas es 7, con
niveles de ploidía desde diploides 2x=2n=14
hasta dodecaploides 12x=2n=84 (Marulanda et
al., 2007; Cancino et al., 2011).

La especie R. glaucus es originaria de las zonas
altas tropicales de América, principalmente
Colombia, Ecuador, Panamá, Guatemala,
Honduras, México y El Salvador (Avilán et al.,
1992; Franco y Giraldo, 2000). Sus frutos se
consumen de forma fresca y procesada, como
en jugos, mermeladas, vinos, entre otros (Darrow,
1952; Bautista, 1977).

Las especies latinoamericanas del género Rubus
se encuentran agrupadas principalmente en tres
subgéneros: Rubus, Idaeobatus y Orobatus, este
último, exclusivo de Suramérica (Ballington et
al., 1993; Marulanda et al., 2007). La mora de
castilla se considera un híbrido porque combina
características de los subgéneros Idaeobatus y
Rubus, además es un anfi diploide fértil (Jennings,
1988; Marulanda et al., 2007).

En Venezuela, la mora constituye un frutal
promisorio y de gran importancia comercial.
Cultivado principalmente en los estados andinos
y en menor proporción en zonas altas de los
estados Lara y Aragua.

Comúnmente, en las zonas de producción del país
se consiguen otras especies de Rubus silvestres
creciendo junto a la mora cultivada, con serio
peligro de pérdida de diversidad. Sin embargo, se
conoce poco de la ubicación de estas especies
silvestres, su cuantificación y la diversidad
genética existente intra e interespecífi camente
(Roa, 2014).

La diversidad genética de una especie puede
medirse de diferentes formas, la más común es
mediante descriptores morfológicos. No obstante,
las condiciones ambientales influyen en la
manifestación de ciertos caracteres fenotípicos

como el color de los tallos y fl ores, que pueden
interpretarse erróneamente como variabilidad
genética dentro de una especie, cuando lo que
ocurre realmente es una adaptación diferencial
entre poblaciones (Marshall et al., 2001; Roa et
al., 2010).

Los marcadores moleculares son una herramienta
útil para medir la diversidad genética. Estos
revelan polimorfi smo a nivel de ácido desoxirribo-
nucleico (ADN) y resultan un método más directo
y confi able que los descriptores morfológicos,
principalmente porque no están infl uenciados por
el ambiente, pueden ser evaluados en cualquier
etapa de desarrollo de la planta y se encuentran
en todo el ADN del individuo.

En especies cultivadas y silvestres de Rubus,
se ha estudiado la diversidad genética utilizando
marcadores moleculares, como polimorfi smos en
la longitud de fragmentos amplifi cados (AFLP) y
microsatélites (Morillo et al., 2005; Marulanda et
al., 2006; Salvini et al., 2006). Los microsatélites o
secuencias simples repetidas (SSR) son regiones
de secuencias pequeñas (2 a 10 pares de bases)
repetidas, arregladas en serie, distribuidas al azar
por todo el ADN; pueden o no estar asociadas
con genes; son loci altamente mutables; son
codominantes y multialélicos; y el polimorfi smo
se puede visualizar mediante electroforesis en
geles de agarosa o de poliacrilamida (Spooner et
al., 2005; Posso y Ghneim, 2008; Asofeifa, 2006).

El objetivo de este trabajo fue caracterizar
molecularmente la variabilidad genética existente
entre genotipos de Rubus cultivados y silvestres
colectados en los estados Táchira, Mérida y
Aragua, utilizando marcadores moleculares
microsatélites.

MATERIALES Y MÉTODOS

El material vegetal fue conformado por muestras
de genotipos de la especie cultivada R. glaucus (53
muestras); las especies silvestres R. adenotrichus
(6 muestras), R. niveus (una muestra) y R. idaeus
(5 muestras), para un total de 65 muestras.
Las especies R. glaucus y R. adenotrichus
corresponden al subgénero Rubus, mientras que
las especies R. niveus y R. idaeus pertenecen al
subgénero Idaeubatus.
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En el Cuadro 1 se observa la ubicación de los
sitios de muestreo de los diferentes genotipos.
Las colectas del tejido foliar se realizaron en los
biomas de acuerdo a la clasifi cación mencionada
por Ewel et al. (1976). En el estado Táchira
los muestreos se realizaron en los municipios
Jáuregui, San Simón, Michelena, (zonas de
bosque seco montano bajo y bosque muy húmedo
montano); Junín y Urdaneta (bosque húmedo
montano bajo y bosque seco premontano) y
Uribante (bosque muy húmedo premontano);
en el estado Mérida, en los municipios Santos
Marquina, Libertador (bosque muy húmedo
montano) y Caracciolo Parra (bosque húmedo
montano bajo y bosque muy húmedo montano);
y en el estado Aragua, en el municipio Tovar,
ubicado en la Cordillera de la Costa, en la zona
denominada bosque nublado.

Las zonas de muestreo correspondieron a los
biomas denominados selvas nubladas y páramos
(Hernández, 1998).

Extracción y cuantifi cación de ADN genómico

La extracción del ADN se realizó usando el Kit
PROMEGA®, siguiendo las instrucciones del
fabricante a partir de 0,1 g de tejido foliar y
macerado en un mortero con nitrógeno líquido.

La evaluación de la calidad y concentración
de los ADN se realizó en gel de agarosa al
0,8%; teñido con bromuro de etidio, mediante
la técnica de electroforesis horizontal, en una
cámara marca Bio-Rad Power PAC 3000, a
100 voltios y 50 miliamperios, durante media
hora, utilizando tampón TBE 0,5X (54 g de Tris
base; 27,5 g de ácido bórico y 20 ml de EDTA
0,5 M). Se utilizó el bacteriófago Lambda a una
concentración de 100 ng µl-1 como referencia. Se
usó un Spectrophotometro Nano Drop 1000 para
determinar la concentración de ADN (ng µl-1) y la
pureza. Los ADN se diluyeron a una concentración
de 10 ng µl-1 con tampón TE (10 mM Tris-Cl; 1 mM
EDTA) y se almacenaron a -20 °C.

Amplifi cación del ADN

Para la amplifi cación del ADN vía reacción en
cadena de la polimerasa (PCR) se utilizaron 16
pares de cebadores microsatélites (Cuadro 2)
sintetizados por Eurogentec® (Amsellen et al.,
2001; Lopes et al., 2006 y Marulanda et al., 2011).

Cada reacción de PCR consistió en 10 ng µl -1

de ADN; 1,67 X de tampón; 2,5 mM de MgCl2;
0,33 µM de cada iniciador; 0,40 mM de dNTPs;
0,33 mg ml-1 de albúmina bovina (BSA) y 0,06 U µl l-1
de Taq polimerasa, para un volumen fi nal de 15 µl.
Se utilizó un termociclador MJ Research PTC-100
con 35 ciclos a una temperatura de alineamiento
adecuada para cada par de iniciadores por 1 min,
extensión a 72 °C durante 1 min y extensión fi nal
a 72 °C por 10 min.

Electroforesis de los productos de PCR

Los productos de PCR fueron sometidos a
electroforesis durante 2,5 horas a 90 V y 50
miliamperios en geles de agarosa al 2%, teñidos
con bromuro de etidio. Se utilizó un marcador de
peso molecular de 25 pares de bases (pb) para
determinar los pb de los alelos para cada SSR.
Los geles fueron digitalizados con el equipo Gel-
Doc XR Imagen Sistem Bio-Rad y analizados
con el programa Quantity One® versión 4.2. Se
realizaron electrofóresis en geles de poliacrilamida
6% utilizando la metodología de Posso y Ghneim
(2009), para aquellos loci que no presentaron
buena resolución en geles de agarosa.

Análisis estadístico

A partir de los alelos obtenidos para cada locus
microsatélite, se construyó una matriz binaria
de presencia (1) y ausencia (0). Se determinó
el contenido de información polimórfi ca (PIC,
siglas en inglés) de cada marcador de acuerdo
a la fórmula:

nPICi = 1- Σ n Pij 2 en la cual,
j=1

Pij es la frecuencia del j ésimo alelo, del i ésimo
iniciador, y n son los alelos (Bonstein et al.,
1980; Anderson et al., 1993; Shuster et al., 2009;
Laurentin, 2009; Marulanda et al., 2007, 2011).

Las relaciones genéticas entre los diferentes
genotipos fueron estimadas usando el método
WARD y el procedimiento de agrupación empleado
para construir el dendrograma, fue el método de
agrupamiento de pares no ponderados (UPGMA,
siglas en inglés), utilizando la media aritmética
(Sneath y Sokal, 1973) y el programa PAST
(Hammer et al., 2001).
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Cuadro 1. Localización de sitios de muestreo de especies de Rubus en los estados Táchira, Mérida y
Aragua.

Muestra  Localidad Latitud Longitud Altitud (m) Especie Estado

2 Mesa de Aura 07º57ʹ06" 72°06ʹ30" 1.900 R. idaeus Táchira

3 La Cúspide 08°02ʹ49,50" 72°8ʹ24,7" 1.992 R. idaeus Táchira

4 Pueblo Hondo 08°15ʹ13,89" 77°54ʹ42,63" 2.388 R. idaeus Táchira
5 La Laguna 07°51ʹ3,2" 72°12ʹ40,7" 1.247 R. niveus Táchira

6 El Picacho 10°24ʹ24,12" 67°18ʹ41,54" 2.198 R. adenotrichus Aragua
7 El Picacho 10°24ʹ24,12" 67°18ʹ41,54" 2.198 R. adenotrichus Aragua
8 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72° 8ʹ26,5" 2.328 R. adenotrichus Táchira
9 El Picacho 10°24ʹ24,12" 67º18ʹ41,54" 2.198 R. adenotrichus Aragua
10 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. adenotrichus Táchira
11 Pregonero 08°01ʹ22" 71°45ʹ32" 1.500 R. adenotrichus Táchira
12 Angarabeca 07°59ʹ53,4" 72°9ʹ1,30" 2.454 R. glaucus Táchira
13 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira
14 Angarabeca 07°59ʹ39,24" 72°12ʹ40,7" 2.447 R. glaucus Táchira
15 Angarabeca 07°59ʹ39,24" 72°12ʹ40,7" 2.447 R. glaucus Táchira

16 Angarabeca 07°59ʹ39,24" 72°12ʹ40,7" 2.447 R. glaucus Táchira
17 San Vicente 07°30ʹ17,3" 72°20ʹ32,4" 1.796 R. glaucus Táchira
18 La Cúspide 08°02ʹ28,2" 72°8ʹ36" 1.973 R. glaucus Táchira
19 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira
20 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira
21 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira
22 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira

23 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira

24 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira

25 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira

26 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira

27 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira
28 Los Loros 08°0ʹ52,7" 72°8ʹ26,5" 2.328 R. glaucus Táchira
29 Ventorrillo 08°18ʹ26,41" 77°53ʹ33,38" 1.895 R. glaucus Táchira

30 San Simón 08°18ʹ49,50" 77°53ʹ20,17" 1.719 R. glaucus Táchira

31 San Simón 08°18ʹ49,50" 77°53ʹ20,17" 1.719 R. glaucus Táchira

32 Pueblo Hondo 08°15ʹ13,89" 77°54ʹ42,63" 2.388 R. glaucus Táchira

33 Pueblo Hondo 08°15ʹ13,89" 77°54ʹ42,63" 2.388 R. glaucus Táchira

34 Pueblo Hondo 08°15ʹ13,89" 77°54ʹ42,63" 2.388 R. glaucus Táchira

../... continúa
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../… continuación Cuadro 1.

Muestra  Localidad Latitud Longitud Altitud (m) Especie Estado

35 Pueblo Hondo 08°15ʹ13,89" 77°54ʹ42,63" 2.388 R. glaucus Táchira

36 Vega Grande 07°28ʹ36" 72°20ʹ59,1" 2.030 R. glaucus Táchira

37 Vega Grande 07°28ʹ36" 72°20ʹ59,1" 2.030 R. glaucus Táchira

38 Vega Grande 07°28ʹ36" 72°20ʹ59,1" 2.030 R. glaucus Táchira

39 Palma y Oso 07°33ʹ11" 72°25ʹ53,4" 1.924 R. glaucus Táchira

40 Palma y Oso 07°33ʹ11" 72°25ʹ53,4" 1.924 R. glaucus Táchira

41 Palma y Oso 07°33ʹ11" 72°25ʹ53,4" 1.924 R. glaucus Táchira

42 Villa Páez 07°29ʹ28" 72°26ʹ39,6" 2.217 R. glaucus Táchira

43 Villa Páez 07°29ʹ28" 72°26ʹ39,6" 2.217 R. glaucus Táchira

44 Angarabeca 07°59ʹ39,4" 72°9ʹ7,67" 2.447 R. glaucus Táchira

45 Angarabeca 07°59ʹ39,4" 72°9ʹ7,67" 2.447 R. glaucus Táchira

46 S. J. del Valle 08°40ʹ50,3" 71°05ʹ57,4" 2.215 R. glaucus Mérida

47 BellaVista 08°42ʹ42,8" 71°04ʹ43,6" 2.517 R. glaucus Mérida

48 BellaVista 08°42ʹ42,8" 71°04ʹ43,6" 2.517 R. glaucus Mérida

49 Las Cuadras 08°40ʹ18,6" 71°06ʹ24,3" 2.162 R. glaucus Mérida

50 Monterrey 08°39ʹ59" 71°06ʹ3,9" 2.116 R. glaucus Mérida

51 Betijoque 08°16ʹ33,1" 71°55ʹ52,5" 1.892 R. glaucus Táchira

52 Pregonero 08°01ʹ22" 71°45ʹ32" 1.500 R. glaucus Táchira

53 Pregonero 08°01ʹ22" 71°45ʹ32" 1.500 R. glaucus Táchira

54 Pregonero 08°01ʹ22" 71°45ʹ32" 1.600 R. glaucus Táchira

55 Bramón 07°39ʹ26" 72°14ʹ10" 1.050 R. glaucus Táchira

56 Bramón 07°39ʹ26" 72°14ʹ10" 1.050 R. glaucus Táchira

57 Las Cumbres 07°58ʹ02" 72°22ʹ30" 1.700 R. glaucus Táchira

58 Las Cumbres 07°58ʹ02" 72°22ʹ30" 1.700 R. glaucus Táchira

59 Las Cumbres 07°58ʹ02" 72°22ʹ30" 1.700 R. glaucus Táchira
60 Cruz Verde 10°24ʹ21,67" 67º17ʹ21,7" 1.789 R. glaucus Aragua

61 Las Cumbres 07°58ʹ02" 72°22ʹ30" 1.700 R. ideaus Táchira

62 Cruz Verde 10°24ʹ21,67" 67º17ʹ21,7" 1.789 R. glaucus Aragua
63 Pregonero 08°01ʹ22" 71°45ʹ32" 1.500 R. glaucus Táchira

64 Cruz Verde 10°24ʹ21,67" 67º17ʹ21,7" 1.789 R. glaucus Aragua

65 Cruz Verde 10°24ʹ21,67" 67º17ʹ21,7" 1.789 R. glaucus Aragua

66 Cruz Verde 10°24ʹ21,67" 67º17ʹ21,7" 1.789 R. idaeus Aragua
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Se calculó el coefi ciente de correlación cofenética
(CCC) como medida de la confi abilidad del análisis
de agrupamiento UPGMA (Rohlf y Sokal, 1981) y
se realizó el análisis de coordenadas principales
(Sneath y Sokal, 1973) con el programa InfoStat
Profesional versión 1.1 (Di Rienzo et al., 2007).

Se realizó un análisis de procrustes generalizados
con los datos de caracterización morfológica
(Roa, 2014) y molecular de 9 muestras de R.
glaucus, 1 muestra de R. idaeus y 1 muestra de
R. adenotrichus, colectadas en el estado Táchira
(Cuadro 1).

Cuadro 2.   Marcadores microsatélites (SSR) utilizados y temperaturas de alineamiento.

Iniciador Secuencia Alineamiento
(ºC)

mRACIRRI1G31 F:CTCTACAAAAGGATCTGCATGA
R:CAGCAAAAGTGAAATGGTTCA 43

CHE1AY5005622 F:ATTTGGAAGTGGTTGAATGCGGCGG
R: TATCTTCTTTATAGTCCTTAGG 43

CHE3AY5005652 F: TCATCATAGGCGTGGAGCTAGTG
R: CTGTTCCTAGAGAGCTGTGACCG 52

CHE5AY5005702 F:CAAAACAAACAACAGACCATTATAC
R:CCATTTCGAGTAAGAAGTTAATTAG 45

CHE6AY5005712 F:AGGGGGTGGAAGCTAAGGAAGGGGG
R:TGTGATTTGCATTCTTTATTACAGC 46

CHE7AY5005732 F:CGCCAACTAATCAACCAAACG
R: GTCCTCACATTCGCTTACGCC 52

CHE8AY5005742 F:AATGAAACTTACCGCTCCACGATGG
R:CCTCCTTCATTCATGCTGTTGACGG 52

CHE9AY5005752 F:TAAGTTGTGGAGAGATATAGTCACG
R:GACTTGGTGTCCTTCATTGAGTGGG 49

CHE10AY500 5772 F:ACCATCAGAATTTCACCCACCACCC
R:ATCATCATCATCAACAGAGTCTCCC 51

CHE12AY500 5822 F:ATCGGGGATTTGGTGTGGGTTTAGG
R:ATTGTGTGCATCACTCTGAGAACCG 52

CHE13AY500 5862 F:ACGGCTTAGTCGTGGTCCAAATTCC
R:GAGAACACCTTATGTGAAAAGTTGC 50

CHE14AY500 5872 F:AGAGAGAAGTGTGACAGTGAGCTGG
R:GTTGTAACTATGTACTGCTACTCCC 49

CHE15AY500 5892 F:ACAGCCGTCAACAACTTTTACCGCC
R:TAACACAACCACAAACAATTACACC 47

Rg A63 F:AGCGCAAGGACTTCTACC
R:TTCAGCTCCGGTAGTAGC 56

Rg A12-13 F:TCATGTCATGTTCGTGTG
R:CTAACACGCGATAGAATAGG 48

Rg D73 F:AACCATCGGTGTCGACCTC
R:GGCTCTTGACCGGTAACTTAG 58

1Amsellem et al. (2001); 2 Lopes et al. (2006); 3 Marulanda et al. (2011).
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN

De 16 marcadores SSR evaluados, seis
resultaron polimórfi cos y fueron seleccionados
para la caracterización molecular, por sus bandas
polimórfi cas, claras y defi nidas (Cuadro 3).

Se obtuvieron en total 18 bandas polimórfi cas,
con un promedio de 2,83 alelos por locus y
tamaños entre 100 y 225 pb, estos resultados son
consistentes con los de Lopeset al. (2006), para los
iniciadores CHE8 AY500574 y CHE10AY500577
quienes alcanzaron tamaños de bandas dentro de
estos rangos, aunque el número de alelos para
estos loci fue mayor.

En cuanto al iniciador mRaCIRRI1G3, otros autores
reportaron resultados similares, Marulanda et al.
(2006; 2011) obtuvieron 3 alelos y tamaños de
banda cuyo rango osciló entre 195 y 265 pb con
un PIC de 0,5473; mientras que Amsellem et al.
(2001) mencionan un promedio de 2,4 alelos
por locus entre 195 y 265 pb, lo cual confi rma
la utilidad de este iniciador para estudios de
variabilidad genética en especies de Rubus.

El iniciador CHE8AY500574 fue el que presentó
el mayor PIC, mientras que CHE5 AY500570
y RgA12-1 presentaron la mayor cantidad
de alelos por locus. Los microsatélites que
resultaron polimórfi cos, tienen potencial utilidad
para caracterizar germoplasma de Rubus, por lo

cual pueden ser seleccionados de acuerdo a la
información que proporcionaron.

En el análisis por el método WARD y el de
agrupamiento, se observó la formación de dos
grupos con una distancia de 160. En el primer
grupo se ubicaron solo genotipos de R. glaucus
de los estados Táchira, Mérida y Aragua, con la
excepción del genotipo 66 (R. idaeus de Aragua)
y la mayor distancia fue de 25. El segundo grupo
se conformó por dos subgrupos, en el primero se
ubicaron los genotipos silvestres R. idaeus, R.
niveus (colectados en Táchira), R. adenotrichus
(colectados en Táchira y Aragua) y genotipos
cultivados de R. glaucus colectados en Táchira;
y el otro subgrupo se conformó con genotipos de
R. glaucus colectados en Táchira y el genotipo
47 de R. glaucus colectado en el estado Mérida.

No se observó agrupación de genotipos de
acuerdo a su ubicación geográfi ca (Figura 1).

El valor del CCC fue 0,725, lo cual demuestra que
hubo poca distorsión entre el modelo propuesto
y los datos analizados.

La agrupación de genotipos de diferentes
subgéneros en un mismo subgrupo se debió
a la similitud taxonómica que existe entre los
subgéneros, dependiendo del marcador que
participó en la delimitación del subgrupo, tal como
señala Cancino et al. (2012).

Cuadro 3. Nombre, número de alelos, contenido de información polimórfi ca (PIC)
y tamaño de los fragmentos obtenidos con los seis microsatélites.

Locus N° de alelos PIC Tamaño (pb)

RgA6 2 0,60 150-175

CHE8 AY500574 2 0,92 200-225

CHE5 AY500570 4 0,89 175-225

mRaCIRRI1G3 3 0,65 175-200

CHE10AY500577 3 0,90 100-125

RgA12-1 4 0,84 176-215
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Figura 1. Análisis de conglomerados para los genotipos de Rubus estudiados utilizando el
método WARD.
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En el análisis de coordenadas principales
empleando dos componentes, se observaron
resultados similares al análisis de conglomerados,
formándose dos grupos. Mediante este análisis
se explicó el 33,5% de la variabilidad genética
total (Figura 2).

En el análisis de procrustes generalizado, el
consenso entre la ordenación de los datos
genéticos y la obtenida a partir de los datos
morfológicos fue 78,6%, lo cual mostró la
concordancia entre la caracterización morfológica
y la caracterización molecular.

Entre los factores que pudieran ser la causa
para explicar la similitud entre los genotipos de
Rubus estudiados, destacan: la utilización de
iniciadores de las especies R. alceifolius y R.
hochstetterorum, los cuales se han empleado con
éxito en la especie R. idaeus (excepto RgA12-1
y RgA6 obtenidos de R. glaucus); las regiones
amplificadas corresponden a regiones muy
conservadas; se incluyeron pocas muestras de los
estados Mérida y Aragua; las especies estudiadas

son de polinización abierta, aunque también se
observó apomixis (Nybom, 1995; Marmolejo,
2010); posible hibridación interespecífi ca; las
especies silvestres crecen muy cerca de los
lotes comerciales de R. glaucus; muchos de
los genotipos de R. glaucus muestreados,
comparten nichos ecológicos similares; además,
los productores propagan la especie R. glaucus
principalmente por estacas e intercambian
este material de siembra dentro de los estados
muestreados y entre ellos; también se siembran
plantas que hayan crecido de semillas germinadas
en los propios lotes del cultivo.

Los factores mencionados han sido reportados
por otros autores como causantes de la similitud
entre genotipos de especies silvestres y cultivados
de R. glaucus (Garrido et al., 2010; Marulanda et
al., 2007; 2011) y entre genotipos cultivados de
R. glaucus (Espinosa, 2011).

Marulanda et al. (2012) caracterizaron molecu-
larmente 44 genotipos de R. glaucus con y sin
espinas, cultivados y no cultivados; el valor

Figura 2. Análisis de coordenadas principales para los genotipos
de Rubus, basado en la distancia de DICE.
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obtenido para la similitud fue casi 90% para los
genotipos cultivados y el análisis de agrupamiento
basado en las distancias genéticas, no dependió
de sus sitios de origen; los genotipos silvestres
se separaron de los cultivados y los genotipos sin
espinas se ubicaron en diferentes grupos.

CONCLUSIONES

El empleo de los marcadores moleculares
microsatélites para caracterizar la variabilidad
genética presente en genotipos de Rubus, es
una herramienta útil que permitió determinar el
grado de similitud genética entre los genotipos
estudiados.

Los resultados de este trabajo permitirán
seleccionar los padres ubicados en alguno
de los dos grupos resultantes del análisis de
conglomerados para iniciar un programa de
mejoramiento genético, seleccionando las
especies más divergentes. Así como, lograr
transferir aquellas características de importancia
a partir de las especies cultivadas relacionadas y
materiales silvestres, con la fi nalidad de producir
variedades adaptadas a nuevos patrones de
consumo, cultivo y cambio climático.

Se recomienda utilizar mayor número de
marcadores específicos de R. glaucus, con
el objetivo de estudiar más detalladamente la
variabilidad genética presente en los cultivares
sembrados en cada zona de producción.

Es necesario continuar con los trabajos de
localización y caracterización morfológica y
molecular de germoplasma de Rubus, para
diseñar estrategias de conservación de especies
silvestres, tanto ex situ como in situ, a fi n de
garantizar la preservación y uso eficiente de
recursos genéticos disponibles en la obtención
de nuevos cultivares.
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