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RESUMEN

El objetivo de este trabajo fue caracterizar la variabilidad
genética de la caraota, Phaseolus vulgaris L., en un grupo
de genotipos nativos, colectados en sistemas de produccion
de pequetios agricultores y variedades comerciales del
Banco de Germoplasma de leguminosas de grano del Centro
Nacional de Investigaciones Agropecuarias (CENIAP),
Venezuela; para ello, se utilizaron marcadores molecu-
lares RAPDs, de los cuales resultaron ttiles los primers
o iniciadores de la serie My Y (OPM16 y OPY17), por
su eficiencia en la separacion entre genotipos cultivados y
nativos. Los primers OPM-16, OPY-07, OPY-03, OPY-04,
OPM-20, OPA-07 y OPY-17 produjeron 47 fragmentos de
amplificacion reproducibles, permitiendo la clasificacion de
nativos y comerciales en seis grupos, y separando al testigo
comercial y una linea mejorada de los demas genotipos
evaluados. Los grupos resultan ttiles a los fines de proponer
un programa de mejora genética, incluyendo la ampliacion
de la base genética, para cultivares. Los de color negro,
pudieron mejorarse a partir de cruzamientos de Tacarigua
(grupo I) con los genotipos de 19y 13 (grupo IV), distantes
en 0,75 unidades ultramétricas (UUM). También se puede
cruzar la linea mejorada 13 (grupo VI) con los genotipos
6y 12 (grupo I1I) a 0,75 UUM. Ademas, es recomendable
ensayar cruces con el genotipo 12, por haber presentado
también un bajo indice de susceptibilidad a la sequia. Los
genotipos de otros colores se pueden mejorar con el cruce
del genotipo 10, rosado (grupo II) con el genotipo 2 de
color blanco (grupo V), a 0,60 UUM.

Palabras Clave: Phaseolus vulgaris L.; genotipos
nativos; RAPDs; variabilidad genética.
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SUMMARY

To characterize the genetic variability of a group of
native genotypes, collected from small farmers production
systems and commercial varieties of the germplasm bank
accessions at Centro Nacional de Investigaciones Agrope-
cuarias (CENIAP), Venezuela, RAPDs molecular markers
were used. Primers of the series M and Y, (OPM16 and
OPY17), were useful for their efficiency in the separation
between cultivated and native genotypes. Primers OPM-16,
OPY-07 OPY-03 OPY-04, OPM-20, OPA-07 and OPY-17
produced 47 reproducible amplification fragments classi-
fying native and commercial genotypes into six groups,
and separating the commercial control and one enhanced
line from the other germplasm evaluated. Those groups are
useful for the development of a breeding program, inclu-
ding broadening the genetic base of Venezuelan cultivars,
to improve black beans cultivars, through crosses ot Taca-
rigua, group I, with the black genotypes 19 and 13, which,
in another experiment with water deficit assessment,
reached arithmetic and geometric average yields far
superior to both commercial controls and were classified in
Group VI, located at 0.75 ultrametric units (UUM). Also,
through crosses of the improved line 13, group VI, with
black seed genotypes 6 and 12, both with high yields and
classified in Group III, at 0.75 UUM. It is also advisable
to make the crossing with genotype 12, characterized by a
low drought susceptibility index. For breeding genotypes
of non black seeds, it is advisable the crossing of pink
seed genotype 10, group II, with the white seed genotype
2 classified in group V, at 0.60 UUM.

Key Words: Phaseolus vulgaris L.; landraces; RAPDs;
genetic variability.
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INTRODUCCION

La caraota, Phaseolus vulgaris L., es un cultivo morfo-
logicamente muy diverso; con importantes variaciones
de habito de crecimiento, colores de semilla y de vaina,
asi como en su fenologia. Esta diversidad refleja el
amplio rango de ambientes ecologicos y humanos en el
cual se ha desarrollado.

Los materiales locales, conservados en el Banco de
Germoplasma del Centro Nacional de Investigaciones
Agropecuarias (CENIAP) en Venezuela, provienen
de localidades muy diversas en cuanto a condiciones
agroecologicas, observandose importantes variaciones
morfologicas y fenoldgicas, de alta heredabilidad,
que permiten una rapida discriminacién fenotipica del
germoplasma. Estos descriptores de las caracteristicas
morfologicas, asi como los experimentos sobre el
comportamiento agronémico, han sido la principal herra-
mienta, utilizada hasta el presente, en la caracterizacion
y evaluacion de estos recursos genéticos.

Sin embargo, las técnicas moleculares, debido a su
eficiencia y rapidez, han incrementado enormemente las
posibilidades de descripcion y por ende de utilizacion
del germoplasma.

La mayor atraccion de dichas técnicas es la posibilidad de
obtener informacion acerca de la variabilidad del ADN, a
partir de pequefias cantidades de tejido vegetal, en cual-
quier estado de desarrollo. Se considera que las mismas
son viables para detectar la diversidad genética con
mayor precision que las caracterizaciones tradicionales
(Berthaud, 1997) y que los marcadores moleculares son
menos influenciados por el ambiente (Lowe et al., 1996).

Seguin Williams et al. (1990), en el caso del RAPD
(Random Amplification of Polymorphic DNA) se ampli-
fican pequefias secuencias aleatorias en el ADN usando
iniciadores arbitrarios, mediante la reaccion en cadena
de la polimerasa (por sus siglas en ingles, PCR). Este
método es simple y efectivo al revelar polimorfismo,
también es relativamente econdmico, universalmente
aplicable y ha sido extensivamente aplicado para la carac-
terizacion de la diversidad genética, la estimacion de
las similitudes y distancias genéticas, la identificacion
y clasificacion y para los estudios de poblacion (Ferreira
etal., 2003).

Es bien conocido que la base de cualquier programa de
mejoramiento es la existencia de la variabilidad gené-
tica deseable, sin la cual no se podria lograr progreso
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alguno. La caraota es una especie autdgama (2n=22) por
lo que todos los cultivares comerciales son lineas puras
o mezclas de lineas. La mayor diversidad genética en
cuanto a los tipos de semilla pequefia se encuentra en
las accesiones de América Central, México, Venezuela
y Brasil; por su parte, la mayor variabilidad genética en
los tipos de semilla mediana y grande, se encuentra en
las entradas de las tierras altas de México, los Andes,
Africa Central y Oriental, Europa y paises del occidente
Asiatico (Singh ef al., 1991a; 1991b).

La base genética de los cultivares comerciales de caraota
utilizados en Venezuela es bastante estrecha, por lo
que la variabilidad genética presente en los Bancos de
Germoplasma es limitada. En este sentido, se considera
de importancia primordial el rescate de las variedades
locales y materiales nativos, con el fin de preservar la
diversidad y hacer uso de estos acervos genéticos en la
ampliacion de la base genética de los cultivares comer-
ciales, asi como en la busqueda de alternativas para los
sistemas de produccion actualmente en uso.

Los marcadores moleculares son una importante herra-
mienta para estudiar los patrones de domesticacion del
género Phaseolus y de muchos otros géneros (Debouck
et al., 1993). El desarrollo de técnicas para manipular y
analizar el ADN ha sido muy veloz en los ultimos afios
y el frijol comun (caraota) es un buen candidato para
aplicar estas estrategias, ya que su genoma es relati-
vamente pequeiio (0,65 pb/genoma haploide). Uno de
los retos en el éxito de estas técnicas es la obtencion de
una alta calidad de ADN de alto peso molecular (Sanchez
et al., 1995).

En un estudio sobre la diversidad en caraota, Singh et
al. (1991b) demuestran que los analisis moleculares,
junto con evaluaciones morfologicas y agronémicas,
proveen informaciéon complementaria e incrementan el
poder de resolucion de los analisis de diversidad gené-
tica. Estos autores, luego de realizar la caracterizacion
morfologica y agronémica de 306 tipos o razas nativas
de Latinoamérica, analizaron sus relaciones con la
proteina faseolina y la diversidad de aloenzimas, lo
que permitid separar a los grupos Mesoamericano y
Andino.

Los marcadores RAPDs se fundamentan en la amplifi-
cacion de secuencias aleatorias de ADN, usando inicia-
dores arbitrarios en la PCR (Williams et al., 1990). Las
ventajas de esta técnica son la simplicidad, rapidez y el
requerimiento de solo pequefias cantidades de ADN geno-
mico (Welsh y McClelland, 1990; Freyre et al., 1996).
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Esta técnica molecular se utiliz6 con mucho éxito en
la determinacion de la estructura genética del género
Phaseolus; desde el estudio sobre los centros de origen
y de diversidad (Kaplan, 1965; Beebe et al., 1995; Beebe
et al., 2000; Beebe et al., 2001) hasta el conocimiento
de la variabilidad entre tipos comerciales o lineas mejo-
radas (M¢étais et al., 2000; Constabel et al., 1996; Karp
A., 2002.).

De manera que los marcadores RAPD se utilizaron en
estudios de diversidad a diferentes niveles taxonémicos,
desde comparacion de genomas entre especies (Quiros
et al., 1991), de genotipos de una especie o género
(Fofana et al., 1997; Freyre et al., 1996; Vekemans et
al., 1998; Koenig et al., 1990; Koinange et al., 1996) y
aun para estudiar la diversidad entre cultivares dentro
de un cultivo (Yang y Quir6s, 1993; Mailer et al., 1994).

Algunos trabajos sirven como base a los argumentos
actuales sobre el origen de la caraota, teniendo a Phaseolus
aborigineus como ancestro silvestre, cuyo proceso de
domesticacion se conoce que tuvo lugar en el Centro y
Sur de América. De hecho, las muestras se han colec-
tado en Venezuela, y existen excicatas en Herbarios
Nacionales, tal como, el Herbario del Jardin Botanico
de la Universidad Central de Venezuela.

Por otra parte, en 1966 se reportd que en las montafias
de Mérida se utilizaba esta especie como alimento por
parte de las familias mas pobres, costumbre que también
era comun en Pamplona, Colombia (Bruchery Brucher,
1976).

Jaffé y Karl (1959) y Jaffé y Brucher (1968), realizaron
comparaciones del contenido de fitohemaglutinina entre
la caraota 'y P. aborigineus colectados en los andes vene-
zolanos, para establecer relaciones taxondmicas entre
estas dos especies.

Freyre et al. (1996), utilizando anélisis de faseolina y
marcadores bioquimicos y moleculares (isoenzimas y
RFLP), pudieron distinguir dos grupos de Phaseolus
procedentes de Bolivia; uno Andino y otro Mesoame-
ricano; también identificaron un tercer grupo intermedio
que se encuentra en el noroeste de Sur América.

Ademas, determinaron las relaciones genéticas de
materiales silvestres de caraota, utilizando RAPDs, y
correlacionaron la informacion obtenida a través del
uso de esta técnica con el origen geografico de los mate-
riales y con informacion de previas caracterizaciones
bioquimicas y moleculares.
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Esta correlacion resulté muy alta y ademas aseguran que
el analisis permite obtener un gran nimero de bandas,
logrando una mayor sensibilidad para la identificacién de
sub-grupos geograficos y materiales de origen hibrido.

Los marcadores RAPDs mostraron variabilidad entre
y dentro los dos principales pools genéticos (Andino
y Mesoamericano) (Haley et al., 1994; Mitrick et al.,
1995). Esto fue también probado con material genético
proveniente de Chile (Mitrick ef al., 1995) y de Bolivia
(Freyre et al., 1996).

En décadas recientes, se ha asignado especial énfasis
a la constitucion y mantenimiento de colecciones de
germoplasma muy grandes en el caso de cultivos de
importancia. Sin embargo, la evaluacion de éstas, solo
es factible si se cuenta con caracteristicas discriminantes
sencillas. Se conoce que los investigadores en mejora-
miento de plantas requieren de evaluaciones repetidas en
campo, por lo que las colecciones deben ser muestreadas,
bien sea al azar o bajo algln criterio preestablecido, en
respuesta a la necesidad de una evaluacion efectiva de
tan grandes colecciones, para lo que se han propuesto
las “core collections” (o colecciones centrales), las cuales
incorporan una muestra representativa de la variabilidad
presente del cultivo con un minimo de redundancia.

También, Beebe et al. (2000) analizaron una coleccion
de 269 tipos locales o landraces de caraota, mediante un
analisis de correspondencia de marcadores RAPDs, para
determinar la estructura genética del acervo genético
del grupo Mesoamericano del que proviene 60% de los
cultivares comerciales utilizados en el mundo. Con el uso
de esta técnica molecular, los autores pudieron profun-
dizar en el conocimiento de las relaciones genéticas
entre y dentro de las tres razas del pool Mesoamericano
(Mesoamérica, Durango y Jalisco).

Ademas, determinaron que numeroso del germoplasma
cumple con la descripcion de las tres razas, el grupo
Mesoamericano es mas complejo, especialmente
las regiones que incluyen Guatemala y los estados
de Oaxaca y Chiapas en México, donde se encuentra
una importante diversidad genética que aun no ha sido
apropiadamente estudiada. Por otra parte, en el eje
volcanico del este de México puede haber una fuente
de variabilidad que no ha sido explotada.

Beebe et al. (2001) realizaron posteriormente un estudio
con tipos locales o landraces del pool Andino, tomando
una submuestra de la coleccion del Centro Internacional
de Agricultura Tropical (CIAT); en este caso, se demostrd
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que la base genética del grupo Andino, conservado en
el banco, es bastante estrecha en contraste con el grupo
Mesoamericano.

Si bien las razas de Nueva Granada, Pert y Chile del
pool Andino se conformaron con base en caracteristicas
morfologicas y de adaptacion, las técnicas moleculares
demostraron que estas tienen un origen comun, por
lo que se infiere que las diferencias entre ellas son el
resultado de la intensiva seleccion humana, especial-
mente para ciertos caracteres como color y tamafio de
la semilla.

En otro trabajo se ha realizado el analisis de la diver-
sidad genética entre germoplasma mejorado o lineas
comerciales a través de perfiles RAPDs que permitieron
diferenciar 24 lineas comerciales con siete primers
(Métais et al., 2000).

Muchos ensayos se realizan para identificar marcadores
RAPDs asociados a loci de caracteristicas cuantitativas
(siglas en ingles, QTL; Lowe et al., 1996), relacionadas
a resistencias a enfermedades en caraota como el moho
blanco, Sclerotinia sp. (Park et al., 2001; Miklas et al.,
2001; Faleiro et al., 2000), Fusarium (Fall et al.,2001),
mancha angular, Phaeoisariopsis griseola (Ferreira et
al., 2000), anthracnosis, Colletotrichum lindemuthianum
(Adam-Blondon et al., 1999), bacteriosis (Constabel et
al., 1996), mancha Blanca (Milkas et al., 2001) y otras.

En Ia literatura no se encuentra coincidencia en cuanto
a los primers mas adecuados para los estudios en el
género Phaseolus. Se puede destacar la utilizacion de
los primers OPA-06, OPA-08, OPA-10, OPA-20, OPC-19,
OPD-08, OPD-12, OPE-08, OPE-15, OPE-16, OPE-19y
OPE-20 para clasificar materiales nativos y los primers
OPA-02, OPA-03, OPA-08, OPA-12, OPC-19, OPD-01,
OPD-05, OPD-12, OPD-16 y OPE-08 en el estudio
de materiales cultivados de caraota llevado a cabo por
Fofana et al. (1998).

En estudios sobre la domesticacion del género se han
utilizado los primers Operon C08, H12, H18, H20, 106,
J09, NO6, N12, M10, U10, U15, W20 (Skroch et al.
1998) y B10, F10, G03, GO05, 116, 106, 107, L04, M12,
013, 015, 016, P01, P09, Q09,Q14, R04, R09, T07,
uo01, U19, W02, W06, W07, W09, X01 y X11 (Skroch
et al., 1998; Nowosielski et al., 2002).

La presente investigacion facilitara los trabajos de mejo-
ramiento genético, al incrementar la disponibilidad de
germoplasma de diversos acervos genéticos debidamente
caracterizados y evaluados.
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MATERIALES Y METODOS

Se trabajo con un grupo de genotipos conformado por
un total de 22 materiales, de los cuales 19 provienen de
diversas localidades del pais que fueron introducidos al
Banco de Germoplasma del INIA-CENIAP (Cuadro 1).
Una linea de mejoramiento donada por el investigador
Alberto Salih (linea experimental 13) y dos cultivares
comerciales utilizados como testigos (Tacarigua y Mon-
talban). Estos materiales fueron previamente evaluados
en campo para determinar su tolerancia al déficit hidrico
(Gutiérrez, 2009).

Siembra de los materiales

Se sembraron todos los materiales en bolsas negras y
fueron ubicados en el cobertizo del edificio 08, Centro
Nacional de Investigaciones Agropecuarias (CENIAP)
del INIA, Maracay, estado Aragua, a los fines de cose-
char el segundo par de hojas verdaderas, totalmente
expandidas.

Extraccion del ADN

Para la extraccion del ADN, se selecciond tejido fresco
de hojas sanas sin peciolo. Se aislé el ADN, siguiendo
el protocolo propuesto por Zambrano ef al. (2002).

Reaccion de amplificacion

La mezcla de reaccion se efectud en un volumen final
de 25 pl, y estuvo compuesta por Taq polimerasa 1U,
Buffer B 1X, Cloruro de magnesio (2,5 mM), DNTPs
1.2 mM, primers 0,2 mM (Cuadro 2), BSA (0,01 g ml")
y agua destilada hasta completar el volumen deseado.

Ciclos PCR

Los ciclos PCR se efectuaron en un termocliclador
modelo Gene E (THECHNE). El programa de amplifi-
cacion seleccionado consistio en los siguientes perfiles
de temperatura: 95 °C por 2,5 min, cuatro ciclos cada
uno con un segmento de desnaturalizacion a 94 °C por
1 min, uno de “anilling” o “pegue” a 62 °C por 1 min y
uno de extension a 65 °C por 10 min, seguido de 26 ciclos
de desnaturalizacion, cada uno por 30 seg a 95 °C, 1 min
a 62 °C de anilling y dos ciclos seguidos de extension
de 10 min y 65° C, cada uno. Los productos de ampli-
ficacion fueron analizados por electroforesis en un gel
de agarosa 1%, usando el buffer Tris-borato tefiido con
bromuro de Etidio y escaneados y grabados con el pro-
grama Quantity One.
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CUADRO 2. Primers utilizados para la caracteri-
zacion.

Primers Secuencia

OP M16 5’-GTAACCAGCC-3’

OP Y07 5’-AGAGCCGTCA-3’

OP Y04 5°-GGCTGCAATG-3’

OP M20 5’-AGGTCTTGGG-3’

OP A07 5’-GAAACGGGTG-3’
OPY17 5’-GACGTGGTGA-3’

Analisis estadistico de los resultados de la caracteri-
zacion molecular

Se utilizé el coeficiente de asociacion de Dice (1945).
Los coeficientes de asociacion se obtienen a partir de
caracteres binarios, codificados como “1” y “0”. Esta
nomenclatura es utilizada para expresar la presencia
versus la ausencia de una banda.

Las posibles combinaciones se observan en el Cuadro 3.

CUADRO 3. Matriz de asociacion de Dice (1945).
UBJ
UBK 1 0
1 A B a+b
0 C D ctd
atc b+d n=atb+c+d

En el caso del coeficiente de Dice (1945), el calculo
otorga el doble de importancia a los apareamientos posi-
tivos (a) que a los negativos (d) ya que se calcula de la
manera siguiente:

Sd=2a/(2 a+b+c)

Una vez obtenidos los patrones de fragmentos de ampli-
ficacion, la informacion se organizo por presencia (1) y
ausencia de bandas (0), lo cual permite obtener la matriz
basica binaria.
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Para identificar el agrupamiento natural de las entradas,
se preparan diferentes combinaciones de coeficientes de
similitud y/o distancias bajo distintos métodos de agru-
pamiento, utilizando la prueba de Mantel o el Coeficiente
de Correlacion Cofenética como criterio para seleccionar
uno de los agrupamientos probados por coeficiente de
similitud.

RESULTADOS Y DISCUSION

Se realiz¢ el andlisis para el conjunto de los iniciadores
haciendo uso del programa estadistico WinStat, del cual
se utilizo la salida de los dendogramas de clasificacion,
a los fines de la presentacion de este trabajo.

El uso de los iniciadores OPM-16, OPY-07, OPY-04,
OPM-20, OPA-07, OPY-17 produjo un total de 47 frag-
mentos de amplificacion reproducible, siendo el OPA-
07 y el OPY-17 los que generaron el mayor nimero de
fragmentos polimoérficos, con un total de ocho.

En la Figura 1 se observa la prueba de amplificacion de
genotipos con los diversos primers probados.

El contenido de la informacion polimorfica promedio
fue 0,244 +/- 0,009 con valores minimos de 0,1428 y
maximos de 0,968. La Figura 2 muestra el dendograma
con las relaciones genéticas entre los materiales nativos
y cultivados estudiados, utilizando el criterio de agre-
gacion UPGMA y coeficiente de similitud de Dice.

El analisis de los datos permiti6 la conformacion de seis
grupos de materiales, haciendo el corte del arbol a 0,5
unidades ultra métricas (UUM).

En el grupo I se ubico el cultivar Tacarigua, que es la
variedad comercial mejorada por el INIA y sembrada en
mayor proporcion por los agricultores en el pais. Resulta
interesante que el analisis permitio separar a este del
resto de los materiales colectados en Venezuela, dado
que se puede inferir que los tipos locales conservados por
los agricultores son genéticamente diferentes al testigo
comercial, razon que justifica la colecta y conservacion
como parte de las estrategias a seguir para la amplia-
cion de la base genética de los cultivares comerciales
venezolanos.

El grupo II, también conformado por un solo cultivar,
permitié separar al Uinico individuo proveniente del
estado Mérida (genotipo 10), de color rosado.
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FIGURA 1.  Pruebade 12 iniciadores, genotipo 12 a.
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FIGURA 2. Clasificacion jerarquica ascendente de materiales nativos y comerciales de caraota con base a la técnica
RAPD utilizando los iniciadores: OPM-16, OPY-07, OPY-04, OPM-20, OPA-07 y OPY-17.
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Cabe destacar, que este material rosado es de gran tamatio,
tipicamente consumido en los andes Venezolanos y
parece pertenecer al acervo genético del grupo Andino,
si se toman en cuenta las caracteristicas distintivas de
estos tipos (Haley et al., 1994; Mitrick et al., 1995).

El grupo III esta conformado por 10 materiales prove-
nientes de diversas zonas y en su mayoria de color negro
y tamafio pequeio, la caraota tipica consumida en todo el
territorio. Sin embargo, en este grupo existe un material
(genotipo 3) que es de color rojo, procedente del estado
Monagas, el cual no coincide en sus caracteristicas
morfologicas con el resto del grupo.

El grupo IV solo incluye un material originario del estado
Lara (genotipo 15), que se caracteriza, a diferencia del
resto de los materiales evaluados en el presente estudio,
por ser de grano rayado.

El grupo V compuesto por los materiales 19, 13y 2, de
las cuales dos son negras y una blanca, de los estados
Guarico, Lara y Monagas, respectivamente. En el caso
de este grupo se puede mencionar que morfolégicamente
coinciden solo en que son de pequefio tamafio de grano.

En el VI y ultimo grupo, resulta interesante que solo se
encuentra la linea mejorada por el investigador Alberto
Salih del INIA-CENIAP (Linea experimental N° 13). Este
material identificado como 20, se ubica en el extremo
opuesto (la mayor distancia encontrada en el estudio) del
testigo comercial Tacarigua. Este resultado permite inferir
que el material es genéticamente distante del utilizado
comercialmente en la actualidad, lo cual representa una
importante ventaja para su seleccion como alternativa a
los sistemas de produccion, lograndose entre otras cosas
disminuir la vulnerabilidad ante condiciones adversas
de los materiales en el mercado, que son de conocida
estrecha base genética (Voysest, 2000).

Sobre la base de la conformacion de estos grupos se
propone una alternativa para mejorar cultivares de color
negro a partir de cruzamientos de la variedad Tacarigua,
ubicada en el grupo I, con los genotipos de color negro
19y 13. Estos, también alcanzaron rendimientos medios
aritméticos y geométricos muy superiores a ambos
testigos comerciales (Gutiérrez, 2009) y se clasificaron
en el grupo V, ubicado a una distancia genética cercana
a 0,75 UUM del grupo L.

Asimismo, se podria cruzar al genotipo 20, linea
mejorada 13, clasificado en el grupo VI, con los
genotipos negros 6 y 12, ambos con altos rendi-
mientos (Gutiérrez, 2009) y clasificados en el grupo
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111, distante en 0,75 UUM del grupo VL. Si el objetivo
estuviese centrado en comportamiento superior ante
condiciones de déficit hidrico, es recomendable hacer
el cruce con el genotipo 12, por haber presentado un
bajo indice de susceptibilidad a la sequia.

En el caso de un programa de mejora de genotipos de
color, se recomienda el cruce del genotipo 10 de color
rosado y ubicado en el grupo II con el genotipo 2 de
color blanco clasificado en el grupo V. En este caso la
distancia genética de los grupos Il y V es cercana a las
0,60 UUM.

CONCLUSIONES

- Se puede proponer un trabajo de mejora genética,
teniendo como base los seis grupos conformados,
incluyendo la ampliacion de la base genética de los
cultivares estudiados.

- La conformacion de los seis grupos mediante este
analisis resulta de mucha utilidad a los fines de
proponer un trabajo de mejora genética que incluya
la ampliacion de la base genética de los cultivares.

- Se considera adecuado mejorar cultivares de color
negro, partiendo del cruzamiento de Tacarigua con
los genotipos de color negro 19 y 13; asi como cruzar
la linea mejorada 13 con los genotipos negros 6 y 12.

- Para la mejora de genotipos de color se recomienda
el cruce del genotipo 10 (rosado) con el genotipo 2
(de color blanco).

- Se estima conveniente que se generen poblaciones
mejoradas a partir del cruzamiento de genotipos gené-
ticamente distantes de acuerdo a esta clasificacion.
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