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RESUMEN

Los marcadores moleculares representan una herramienta de
gran precision para la evaluacion de la diversidad genética y la
determinacion de la identidad de variedades, especialmente en cul-
tivos de estrecha base genética tales como el arroz. El objetivo de
este estudio fue evaluar la diversidad genética de variedades de
arroz venezolanas y de lineas élites provenientes del Plan Nacional
de Mejoramiento Genético de Arroz (INIA y otras instituciones), de
la Fundacion Danac y de Productores Asociados Chispa, usando
cinco combinaciones de iniciadores AFLP. Ademds se incluyeron
dos arroces rojos. Se registraron 220 bandas desde 25 a >300pb,
de las que 60 (27,27%) resultaron polimdrficas, con promedio de
12 bandas por combinacion. El indice de diversidad de Shannon

para cada combinacion vario de 0,17 a 0,41 con promedio de
0,29 +0,10. Dicho indice mostro un moderado nivel de polimor-
fismo genético entre las variedades, lineas élites y arroz rojo. El
andlisis de agrupamiento permitio identificar cinco grupos, a una
distancia de ~0,50 unidades ultramétricas. El primer grupo quedo
conformado solo por arroces rojos; los grupos restantes estuvieron
constituidos tanto por variedades como por lineas experimentales
avanzadas. Las combinaciones AFLP permitieron la diferenciacion
de todos los materiales, observdndose asociacion entre los agrupa-
mientos generados y la constitucion genética de los genotipos. Este
trabajo corrobora la utilidad de los AFLP como herramienta para
discriminar entre individuos altamente emparentados.

Introduccion

El éxito de cualquier pro-
grama de mejoramiento gené-

tico de plantas es asegurado
en gran medida por la selec-
cién de los progenitores que
formardn la poblacién base

que da inicio al programa de
seleccién. Tales poblaciones
deben contener una amplia
variabilidad genética, por lo

que es importante conocer las
relaciones genéticas entre las
lineas utilizadas como pro-
genitores (Virk et al., 2000).
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AFLP MARKERS IN THE EVALUATION OF GENETIC DIVERSITY OF RICE VARIETIES AND ELITE LINES IN

VENEZUELA

Erika Arnao, Yorman Jayaro, Patricio Hinrichsen, Catalina Ramis, Carlos Marin R. and Iris Pérez-Almeida

SUMMARY

Molecular markers represent a high-precision tool for the as-
sessment of genetic diversity and to determine the identity of va-
rieties, especially in crops of limited genetic basis such as rice.
The aim of this study was to assess the genetic diversity of Ven-
ezuelan rice varieties and élite lines developed by the Nation-
al Plan of Rice breeding (INIA and other institutions), Danac
Foundation and Chispa Associated Producers using five AFLP
primer combinations. Two red rice were also included. Two hun-
dred and twenty bands were registered with molecular size from
25 to >300bp, of which 60 (27.27%) resulted polymorphic, the
average showing 12 bands per combination. Shannon diversity

index for each combination ranged from 0.17 to 0.41 with an
average of 0.29 +0.10. The index showed a moderate level of
genetic polymorphism among varieties, élite lines and red rice.
Cluster analysis allowed identification of five groups, at a dis-
tance of ~0.50 ultrametric units. The first group was formed by
red rice only; the remaining groups were formed by both vari-
eties and advanced experimental lines. AFLP combinations al-
lowed differentiation of all the materials, there being association
between generated clusters and genotype genetic constitution.
This work confirms AFLP usefulness as a tool for discrimina-
tion among highly related individuals.

MARCADORES AFLP NA AVALIACAO DA DIVERSIDADE GENETICA DE VARIEDADES E LINHAS ELITES DE

ARROZ NA VENEZUELA

Erika Arnao, Yorman Jayaro, Patricio Hinrichsen, Catalina Ramis, Carlos Marin R. e Iris Pérez-Almeida

RESUMO

Os marcadores moleculares representam uma ferramenta de
grande precisdo para a avaliacdo da diversidade genética e a
determinagdo da identidade de variedades, especialmente em
cultivos de estreita base genética tais como o arroz. O objetivo
deste estudo foi avaliar a diversidade genética de variedades de
arroz venezuelanas e de linhas elites provenientes do Plano Na-
cional de Melhoramento Genético do Arroz (INIA e outras insti-
tuicdes), da Fundacdo Danac e de Produtores Associados Chis-
pa, usando cinco combinagdes de iniciadores AFLP. Além disso,
se incluiram dois tipos de arroz vermelho. Registraram-se 220
faixas desde 25 a >300pb, das quais 60 (27,27%) resultaram
polimorficas, com média de 12 faixas por combinagdo. O indi-
ce de diversidade de Shannon para cada combinagdo variou de

0,17 a 0,41 com média de 0,29 +0,10. Dito indice mostrou um
moderado nivel de polimorfismo genético entre as variedades,
linhas elites e arroz vermelho. A andlise de agrupamento permi-
tu identificar cinco grupos, a uma distancia de ~0,50 unidades
ultramétricas. O primeiro grupo ficou conformado somente por
arroz vermelho; os grupos restantes estiveram constituidos tan-
to por variedades como por linhas experimentais avangadas. As
combinagcoes AFLP permitiram a diferenciacdo de todos os ma-
teriais, observando-se associacdo entre os agrupamentos gera-
dos e a constituicdo genética dos gendtipos. Este trabalho cor-
robora a utilidade dos AFLP como ferramenta para discriminar
entre individuos altamente aparentados.

Este conocimiento ha tenido
un impacto significativo en el
mejoramiento de plantas, sien-
do la informacién generada
util tanto en la planificacidon
de cruces para la obtencién
de hibridos y desarrollo de
lineas, como en la asignacion
de lineas a grupos heterdticos
y en la proteccién varietal
(Peric et al., 1998)

Para estimar la diversidad
genética de los cultivares se
utilizan varios métodos, ba-
sados en la morfologia, en el
pedigri y en el uso de marca-
dores moleculares, cuyo uso
ha aumentado udltimamente.
La identificacién basada en
caracteres morfoldgicos, a pe-
sar de ser ampliamente usada,
ha resultado ineficiente en
genotipos altamente emparen-
tados, donde las caracteris-
ticas varietales diferenciales
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son escasas, ademas de ser
altamente influenciadas por
el ambiente, y requerir de
evaluaciones en campo que
ameritan considerable gasto
de dinero, tiempo y espacio.
Comparados con los andlisis
morfoldgicos, los marcadores
moleculares pueden revelar
diferencias entre accesiones a
nivel de ADN proveyendo un
método mas directo, confiable,
y una herramienta eficiente
para la conservacién y manejo
del germoplasma (Ni et al.,
2002; Rafalski, 2002).

En arroz, los mejoradores
han reconocido en los dltimos
afios la situacién de la estre-
cha base genética debida a
la reduccién de la diversidad
genética, producto del me-
joramiento de los cultivares
modernos, lo cual ha resulta-
do en cultivos genéticamen-

te vulnerables ante factores
abidticos y agentes bidticos
(Tang et al., 2007). En afios
recientes, ademas de los ca-
racteres morfoldgicos, diversos
marcadores moleculares han
sido usados extensivamente
para medir la variacion gené-
tica a nivel del ADN en arroz.
Entre estos marcadores cabe
mencionar las isoenzimas, el
polimorfismo en la longitud de
los fragmentos de restriccion
(RFLP), el ADN polimérfico
amplificado al azar (RAPD),
los microsatélites o secuencias
simples repetidas (SSR) y el
polimorfismo en la longitud
de los fragmentos de restric-
cién amplificados (AFLP). El
uso de estos marcadores ha
permitido una estimacién de
las relaciones genéticas entre
los individuos sin la compli-
cacién de las interacciones

genotipo-ambiente, a fin de
entender las razones que cau-
san la estrecha base genética
de las variedades modernas
(Glaszmann, 1987; Yang et
al., 1994; Caldo, et al., 1997,
Ashikari y Matsuoka, 2002;
Blair et al., 2002; Virk et al.,
2000; Yuan et al., 2007).
Los AFLP son marcadores
basados en la reaccion en ca-
dena de la polimerasa (PCR)
que tienen la capacidad de
detectar un gran nimero de
loci, y presentan una mayor
tasa de polimorfismo por en-
sayo en comparacién con los
RAPD y RFLP. La técnica
fue desarrollada por Vos et
al. (1995) y su fundamento
se basa en una amplificacién
selectiva de un subconjunto
de fragmentos de restriccion
provenientes de la mezcla
compleja de fragmentos de
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ADN, obtenidos luego de la
digestiéon del ADN gendémico
con dos endonucleasas de
restriccion. El polimorfismo
es detectado por el uso de un
nimero de bases selectivas
contiguas al sitio de restric-
cién y se visualizan por las
diferencias en la longitud de
los fragmentos separados en
electroforesis en geles de po-
liacrilamida (Vos et al., 1995;
Powell et al., 1996; James et
al., 2003).

La tecnologia de AFLP ha
sido sefialada como una he-
rramienta poderosa para la
deteccion de las relaciones
genéticas, en el andlisis de
la evolucién de colecciones
de germoplasma y en la eva-
luacién de la biodiversidad,
asi como en los estudios de
huellas moleculares con fines
de proteccion de los derechos
de obtentor (Ovesna et al.,
2007). Aguirre et al. (2005)
utilizando 21 combinaciones
AFLP evaluaron la diversidad
genética de doce cultivares y
lineas de arroz desarrollados
por el Programa de Mejora-
miento de Arroz en Chile.
En dicho estudio, a pesar de
encontrarse baja diversidad
genética entre los materiales
fue posible discriminar los
cultivares con tres de las com-
binaciones AFLP utilizadas.
Saker et al. (2005) realizaron
el andlisis de la diversidad
genética de algunos cultivares
de arroz en Egipto usando
marcadores RAPD, SSR y
AFLP; y encontraron buena
discriminacién de las varie-
dades analizadas con los tres
sistemas.

El objetivo del presente
trabajo fue determinar la di-
versidad genética de algunas
variedades y lineas élites de
arroz venezolanas mediante
marcadores AFLP.

Materiales y Métodos
Material vegetal

Se utilizaron 43 genotipos
de arroz que incluyeron 10
variedades y 31 lineas expe-
rimentales desarrolladas en
Venezuela, estas tltimas pro-
venientes del Plan Nacional
de Mejoramiento Genético

TABLA 1
LISTA DE VARIEDADES Y LINEAS ELITES DE ARROZ EVALUADAS
CON LOS MARCADORES AFLP

N°  Material Obtentor Observacion Ne° Material Obtentor Observacion
1 FD-1 Fundacion Danac Linea élite 23 Cimarrén INIA Variedad
2 FD-2 Fundaciéon Danac  Linea élite 24 PNOOA14B INIA Linea élite
3 FD-3 Fundaciéon Danac  Linea élite 25 V1/04 INIA Linea élite
4 FD-4 Fundacion Danac Linea élite 26 PNOOAOO7 INIA Linea élite
5 FD-5 Fundaciéon Danac  Linea élite 27 Fundarroz PN1 INIA Variedad
6 FD-6 Fundaciéon Danac  Linea élite 28 PNOOAO17 INIA Linea élite
7 FD-7 Fundacion Danac  Linea élite 29 PNOOB020 INIA Linea élite
8 FD-8 Fundaciéon Danac  Linea élite 30 PNO1AO13 INIA Linea élite
9 FD-9 Fundaciéon Danac  Linea élite 31 V1/21-4 INIA Linea élite

10 FD-10 Fundacién Danac  Linea élite 32 Fonaiap 1 INIA Variedad

11 FD-12 Fundacién Danac  Linea élite 33 Fonaiap 2000 INIA Variedad

12 FD-14 Fundaciéon Danac  Linea élite 34 PNOOAOO2AO INIA Linea élite

13 FD-15 Fundacion Danac  Linea élite 35 Araure 50 INIA Variedad

14 FD-16 Fundacion Danac  Linea élite 36  Venezuela 21 INIA Variedad

15 FD-17 Fundaciéon Danac  Linea élite 37 F6417-6 INIA Linea élite

16 FD-18 Fundacion Danac Linea élite 38 F6418-1 INIA Linea élite

17 FD-19 Fundaciéon Danac  Linea élite 39 F6510-6 INIA Linea élite

18 D-Oryza Fundacién Danac  Variedad 40 Araure 1 INIA Variedad

19  D-Sativa Fundacién Danac  Variedad 41 L-37 Chispa Linea élite

20 D-Primera Fundacién Danac  Variedad 42 L-30-30 Chispa Linea élite

21  Arroz rojo Guarico 43 L-347 Chispa Linea élite

22 Arroz rojo Portuguesa

de Arroz, del programa de
mejoramiento de la Fundacién
para la Investigacién Agri-
cola Danac y de la empresa
Productores Asociados Chis-
pa. Las lineas experimentales
evaluadas fueron originadas
a partir de tres estrategias de
mejoramiento: la realizacion
de cruzamientos de dos y tres
progenitores, la extraccion a
partir de una poblacién de
seleccién recurrente con an-
droesterilidad (PCT-16), y la
introduccién desde otros pro-
gramas de mejoramiento inter-
nacionales. Con la finalidad de
evaluar la capacidad de discri-
minacién del arroz maleza
rojo, se incluye-
ron en el estudio
dos arroces rojos
provenientes de 1
los estados de

Gudrico y Portu-

guesa, Venezuela

(Tabla I).

Extraccion del
ADN

Hojas frescas
de plantas de
arroz de ~15 dias
de edad fueron
maceradas con
N, liquido en
microtubos de
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Combinaciones

1,5ml hasta la pulverizacién
del tejido. E1 ADN fue ex-
traido utilizando el kit Wi-
zard® (Promega, EEUU). Las
concentraciones de los ADN
obtenidos fueron cuantifica-
das en un espectrofotémetro
y en geles de agarosa tefiidos
con SYBR® Green I, (Sig-
ma, EEUU), comparandolos
con estandares comerciales
de concentracién conocida y
ajustadas a 25ng-ul™.

Andlisis AFLP
El procedimiento de AFLP

fue desarrollado segin proto-
colo de Vos et al. (1995) con

2 s 4 5

pocas modificaciones (Aguirre
et al., 2005) y consté de los
siguientes pasos: digestion del
ADN, ligacién de los adapta-
dores, amplificacion preselec-
tiva, amplificacién selectiva y
separacion de los fragmentos
en geles de poliacrilamida.

Para la amplificacién se-
lectiva se evaluaron inicial-
mente cinco genotipos de
arroz tomados al azar con 24
combinaciones de iniciadores
(Figura 1), para seleccionar
las cinco combinaciones mds
polimérficas y de mayor reso-
lucién que serian usados para
evaluar todos los genotipos
de arroz.

278
250
225

175

150

Figura 1. Pruebas de iniciadores AFLP. Combinaciones del 1 al 9 evaluadas en cinco genotipos
de arroz. El dltimo carril corresponde al marcador de tamafio molecular 25pb.
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Andlisis de datos

La diversidad genética de-
tectada a través de los marca-
dores AFLP en las variedades
y lineas élites de arroz fue
estudiada empleando el indice
de Shannon, segin procedi-
miento descrito por Shannon
y Weaver (1949) y el andlisis
de conglomerados, basado en
el andlisis de clasificacion je-
rarquica ascendente (ACJA),
siguiendo el procedimiento
descrito por Rohlf y Fisher
(1968).

Para el ACJA las bandas
polimérficas fueron genotipa-
das manualmente mediante un
codigo binario de presencia (1)
y ausencia (0). El andlisis de
agrupamiento entre las varieda-
des y lineas élites de arroz se
realizé (Rohlf y Fisher, 1968)
a partir de la distancia (1-S)
basada en el algoritmo de si-
militud de Dice (2a/(2a+b+c)).
En la construccién del dendro-

0,45

<\
0,35

0,25

Silueta estadistica

P

o V"

0,05

2 3 4

5 6 7 8

Numero de conglomerados

Figura 2. Silueta estadistica (varianza dentro de grupos) vs el nimero de
clases o conglomerados, obtenida a partir de 500 iteraciones segin procedi-
miento de Kaufman y Rousseeuw (1990) citados por Cuadras (1991).

En cuanto al método de
aglomeracién de Ward, el
mismo fue empleado ya que
generd grupos mas compac-
tos con varianzas dentro de
grupos inferiores a las va-
rianzas entre grupos; para
ello se empled el método de

TABLA 11

1.2/Profesional de la Univer-
sidad Nacional de Coérdoba,
Argentina.

Resultados y Discusion

Las combinaciones 1, 2, 3,
7, y 8 fueron seleccionadas

COMBINACIONES DE INICIADORES AFLP EVALUADAS EN LOS 43 GENOTIPOS DE
ARROZ Y SUS RESPECTIVOS INDICES DE DIVERSIDAD

Combinacién Iniciador Iniciador = Bandas Bandas Porcentaje de bandas Indice
de primers EcoRI Msel generadas  polimoérficas polimorficas (%) de diversidad
de Shannon
1 E-AAC  M-GAT 50 17 34 0,37
2 E-AAC  M-GAC 29 6 20,68 0,17
3 E-AAC M-CTT 58 13 22,41 0,41
7 E-AAT M-GTA 46 17 36,95 0,34
8 E-ATC M-GGT 37 7 18,91 0,2
Total - - 220 60 132,95 1,49
Promedio - - 44 12 26,59 0,30
D.E. - - 11,29 5,29 8,27 0,11

E y M: secuencias de los iniciadores EcoRI+n y Msel, respectivamente, usados para la amplificacién preselectiva.

grama se empled el método
de Ward como algoritmo de
aglomeracién (Crisci y Lopez
Armengol, 1983).

El criterio para seleccionar
el algoritmo de Dice se fun-
dament6 en que éste considera
solo coincidencias en presen-
cia de las bandas, generando
una matriz de similitud més
consistente que los algoritmos
de Hamann, Jaccard y single
matching (Cuadras, 1991). La
matriz de distancia obteni-
da a partir del algoritmo de
Dice present6 un coeficiente
de correlacion cofenética de
0,70, superior a los coeficien-
tes cofenéticos obtenidos por
los otros métodos.
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las siluetas estadisticas de
Kaufman y Rouseeuw (1990)
citados por Cuadras (1991),
con un nivel de remuestreo
(bootstrapping) de 500, don-
de se demostré que con cinco
clases se obtiene las menores
varianzas dentro de grupos
(Figura 2).

Los datos fueron tabula-
dos empleando la hoja de
calculo electrénica Office
Excel® 2003 de Microsoft®.
El programa Winstat v. 1.0
del ITCF-CIRAD, Francia
(Winstat, 1996) fue utilizado
para ejecutar los andlisis es-
tadisticos relacionados con el
ACIJA. El resto de los analisis
se realizé con el Infostat v

en base al nimero y resolu-
cién de las bandas amplifica-
das a partir de la evaluacién
inicial con cinco genotipos.
Estas combinaciones produ-
jeron un total de 220 bandas
con tamafios moleculares des-
de 25 a > 300pb, menores
que 100 pares de bases (pb)
hasta mayores que 300pb. El
nimero de bandas totales va-
rié de 29 (Combinacion 2) a
58 (Combinacién 3), con un
promedio de 44 bandas por
combinacion. Alrededor de
60 bandas (27,27%) mostra-
ron polimorfismo, y el nd-
mero de bandas polimérficas
por combinacién varié de 6
(Combinacién 2) a 17 (Com-

binaciones 1 y 7). El indi-
ce de diversidad de Shannon
varié de 0,17 a 0,41 con un
promedio de 0,29 +0,10. La
combinacién 3 presentd la
mayor diversidad (Tabla II).
Estos resultados mostraron
un bajo nivel de polimorfismo
genético detectado en las va-
riedades, lineas élites y arroz
rojo por las combinaciones
de iniciadores AFLP evalua-
das. Sin embargo, el nivel de
polimorfismo fue superior a
los obtenidos por Aguirre et
al., (2005), quienes al evaluar
12 materiales chilenos (tipo
Japonica) con 16 combinacio-
nes encontraron 667 bandas,
de las cuales s6lo 94 (14,4%)
resultaron polimdrficas, y don-
de el porcentaje de bandas por
combinacién fue de 44, siendo
las combinaciones 1 y 2, al
igual que en nuestro caso, dos
de las tres combinaciones mas
informativas.

El andlisis de agrupamiento
permitié la identificacién de
cinco grupos, a una distancia
de ~0,5 unidades ultramétricas
(Figura 3). El grupo I se formé
a 0,20 unidades ultramétricas;
el grupo II entre 0,10 y 0,35;
el grupo III entre 0,09 y 0,28;
el grupo IV entre 0,12 y 0,35;
y el grupo V entre 0,02 y 0,28
unidades. El grupo I quedd6
conformado solo por arroces
rojos. Esta separacién respecto
a las variedades comerciales y
lineas experimentales coincide
con los resultados obtenidos
por Ortiz et al. (2004), quie-
nes lograron la identificacién
de marcadores bioquimicos
susceptibles de ser usados en
la identificacién de contamina-
cién con arroz rojo durante la
produccién de semilla certifi-
cada de variedades comerciales
de arroz.

Los grupos restantes estu-
vieron conformados tanto por
variedades como por lineas
experimentales avanzadas.
Con la finalidad de evaluar
la veracidad de los agrupa-
mientos obtenidos mediante
el andlisis multivariado de
los datos generados con los
marcadores AFLP, se realizé
una revisién de la genealo-
gia de algunas variedades
y lineas experimentales de
diversos origenes, incluidas
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en algunos de los
grupos resultan-
tes. Al evaluar la
constitucién ge-
nética de estos
genotipos se ob-
servo relacion con
los agrupamientos
obtenidos. La va-
riedad Fundarroz
PN1 (FUNDPNI),
por ejemplo, re-
sulté en el grupo
IV, mientras que
las variedades Ci-
marrén, Araure 1
y Fonaiap 1 son
parte del grupo
V. Fundarroz PN1
posee un aporte
de 47,8% de su
genoma prove-
niente de proge-
nitores distintos

Arroz rojot
Arroz rojo
V1/21-41
Vi/21-4
D-oryza
F6418-1
F6417-6
L-30-30
D-sativa
FD-12
Fonaiap 200
Vzla 21
PNOOA0O7
FD-8
FD-10
FD-6

FD-5

FD-7
FD-17
FD-2
PNO1A013
PNO0B020
PNOOAO17
L-347
FUND.PN1
Araure 50
PNOOA14B
L-37
Cimarrén
D-Primera
Fonaiap1
FD-16
FD-9

FD-4
FD-19
FD-18
FD-14
F6510-6
FD-15
FD-3
PNOOAO22A
Araure 1
FD-1

Ward
Distancia: (Dice (1-S))

—

E— |

o T

=

—

considerable (fa-
milias F5, datos
de genealogia no
mostrados), pu-
dieron ser discri-
minadas por las
pocas combinacio-
nes de marcadores
utilizados.

Las lineas deri-
vadas de poblacio-
nes de seleccién
recurrente mues-
tran un compor-
tamiento mas
variable, debido
probablemente a
la metodologia uti-
lizada para su ex-
traccion. Los tres
pares de lineas
FD2 y FD7 (grupo
I1I), FDI8 y FDI9

0,00

al de las otras
tres variedades
(Tabla III) lo que
pudiese explicar
que Fundarroz
PN1 resulte en un
grupo distinto a Araure 1,
Cimarrén y Fonaiap 1 (Fi-
gura 3).

Las lineas experimentales
produjeron resultados simila-
res a los obtenidos para las
variedades. Las lineas FD14
y FDI15 (grupo V) provienen
de la retrocruza Cimarrén/Fe-
dearroz 50//Cimarrén, mien-
tras que FD4 y FD9 (grupo
V) se originaron a partir del
cruce de tres lineas: Fonaiap
1/Fundarroz PN1//CT11026.
Puede apreciarse en la Tabla
IV que los progenitores de
FD14 y FD15 (Cimarrén y
Fedearroz 50) son comple-
tamente distintos, mientras
que los progenitores de FD4
y FD9 (Fonaiap 1, Fundarroz
PN1 y CT11026) presentan
coincidencias en su constitu-
cién genética, representadas
por 8 variedades con contri-
buciones importantes en sus
genomas (Tabla III). Esto
podria explicar el hecho que
FD14 y FDI15 resulten mds
distantes entre si que FD4 y
FD9 en el andlisis de agru-
pamiento (Figura 3). Es de
destacar que adn cuando las
lineas FD4 y FD9 presentan
ancestros comunes y se sepa-
raron a un nivel de endocria

0,21

0,42

0,63

TABLA III
PORCENTAIJE DE APORTE DE GENOMA DE PROGENITORES
DE ALGUNAS VARIEDADES INCLUIDAS EN EL ESTUDIO*

Figura 3. Dendrograma obtenido de la evaluaciéon de cinco combinaciones de iniciadores seleccionados
en los 43 materiales de arroz (variedades, lineas élites y arroz rojo), utilizando el método de ACJA y el
indice de similitud de Dice.

0,84

1 (grupo V), y FD8
y FD6 (grupo III)
fueron derivadas
en un mismo ciclo
de una poblacion

Progenitores Fedearroz ~ Cimarrén Araure Fonaiap Fundarroz  CT11026
50 1 1 PNI1

Dee Geo Woo Gen - 12,01 12,50 12,50 13,15 12,75
Latisail - 17,53 6,25 7,42 7,91 1491
Cina - 17,53 6,25 7,42 8,11 14,33
Tadukan - 20,31 - - 2,34 3,03
Takao Tku 18 - - 25,00 3,13 3,13 2,64
250-2-2 37,50 - - - - -

I GEO TZE - - 12,50 4,69 2,15 2,66
Mong Chim Vang A - - 12,50 4,69 2,15 2,66
Fortuna (Pa Chiam) 25,00 - 6,25 - 0,82 -
Tetep - - - 6,25 2,34 1,76
Rexoro (Marong Paroc) 12,50 - 6,25 - 1,28 2,37
Napal - - - 3,13 4,10 2,64
Blue Rose 18,75 - - - - 1,26
SML 1010 - - - - - 3,13
Palmira 105 - - 12,50 - 1,56 -
Ai Jiao Gen - 12,50 - - - -
BG 6812 - - - - 12,50 -
Tangkai Rotan - - - - 1,56 1,95
Apura - - - - - 1,56
Gampai-15 - 6,25 - - - 78
TKM6 - 6,25 - - - -
Tox 494 - - - - 6,25 -
Edith 6,25 - - - - -
Awini - - - - 3,13 1,56
SML 997 - - - - 3,13 1,56
Kitchili Samba - 1,54 - - 0,83 1,99
Sigadis - 1,46 - - 0,78 1,23
H 105 - - - 3,17 -
B5580A - - - - 3,13 -
Suakoko - - - - 3,13 -
Vellaikar - 1,17 - - - 1,80
Malunja - - - - 2,73 -
C74 - - - - 1,56 1,07
Khao Dawk Mali - - - - 1,17 1,17
CR 94-13 - - - - - 1,56
Nam Sa Gui 19 - - - - - 1,56
Makalioka - - - - - 1,56
Chianan 8 - - - - - 1,56
Dawn - - - - - 1,17
Total 100,00 96,56 100,00 92,97 98,46 88,16
* Solo se muestran progenitores con aportes >1% del genoma.
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denominada PCT-16, a partir
de tres plantas SO distintas,
respectivamente. A pesar de
que la separacién de cada par
de lineas se produjo a un mis-
mo nivel de endocria (familias
S2), las distancias entre las
lineas de cada par son distin-
tas: 0,06 entre FD18 y FDI9;
0,15 entre FD2 y FD7; y 0,25
entre FD6 y FDS8 (Figura 2).
Esta variacién se debe proba-
blemente a diferencias en el
estado de homocigosis inicial
de las plantas SO seleccionadas
para derivar las lineas: plantas
S0 mas heterocigotas probable-
mente producirian lineas mas
diversas, mientras que plantas
més homocigotas generarian
lineas con mayor semejanza
genética. Adn cuando al and-
lisis de los agrupamientos ge-
nerados se realizé con base en
algunas de las variedades y
lineas evaluadas, los resultados
muestran indicios de corres-
pondencia entre dichos agru-
pamientos y la constitucién
genética de los genotipos. En
general, todos los genotipos de
arroz pudieron ser diferencia-
dos, incluyendo aquellos con
progenitores comunes y alto
grado de parentesco, lo cual
indica que los marcadores
AFLP representan una buena
herramienta para discriminar
entre individuos altamente
emparentados. Estos resulta-
dos evidencian la utilidad de
este tipo de marcadores para
la realizacién de estudios de
diversidad genética en varie-
dades y lineas elites de arroz,
informacién que puede ser
de gran utilidad en el disefio
de métodos y estrategias de
mejoramiento genético.
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