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RESUMEN

Se realizé la caracterizacién molecular mediante el polimorfismo en la longitud de fragmentos amplificados (AFLP) de 121 introducciones de
C. moschata, del Banco de Germoplasma del Programa de Investigacion en Hortalizas de la Universidad Nacional de Colombia Sede Palmira,
provenientes de ocho departamentos de Colombia. Los datos AFLP se evaluaron utilizando analisis de correspondencia miltiple (ACM), distancia
genética, analisis genético con el programa TFPGA y el método de agrupamiento UPGMA. La diversidad genética de estas introducciones fue alta
y estuvo de acuerdo con la diversidad morfoagronomica estudiada previamente. Los valores Fst indicaron que existe estructura genética entre la
mayoria de las introducciones. La mayoria de la variacion genética entre las introducciones se atribuyé a variacion entre individuos dentro de cada
departamento.

Palabras claves: Ahuyama, Cucurbita moschata, diversidad genética, estructura genética, marcadores moleculares AFLP.

ABSTRACT

The molecular characterization was carried out by means of the amplified fragment length polymorphism (AFLP) of 121 introductions of C.
moschata, of the germoplasm bank of the Vegetables Research Program of the Universidad Nacional de Colombia campus Palmira, originating
from eight departments of Colombia. The AFLP data were evaluated utilizing multiple correspondence analysis (MCA), genetic distance, genetic
analysis with the TFPGA program and the UPGMA cluster analysis. The genetic diversity of these introductions was high and was according with
the morphoagronomic diversity previously studied. The Fst values indicated that exist genetic structure between most of the introductions. The most
of the genetic variation between the introductions corresponded to variations between them inside each department.

Key words: Squash, Cucurbita moschata, genetic diversity, genetic structure, molecular markers AFLP.

INTRODUCCION
El zapallo, Cucurbita moschata (Duchesne ex

Jeon et al. (1994) utilizaron marcadores RAPD para
discriminar entre cultivares de C. moschata'y C. pepo.

Lam.) Duchesne ex Poir., es una de las cinco especies
domesticadas del género Cucurbita en eventos inde-
pendientes o simultdneos en meso-América y norte
de Sur América(Vallejo y Estrada, 2004; Ferriol et al.,
2004; Sanjur et al., 2002; Decker-Walters y Walters,
2000; Wessel-Beaver, 2000; Robinson and Decker-
Walters, 1997; Nee, 1990; Esquinas-Alcdzar y Gulick,
1983; Whitaker and Davis, 1962).

Los marcadores moleculares poco se han utilizado
para estudiar la diversidad genética de C. moschata.

Lee et al. (1995) los utilizaron para analizar grupos de
ligamiento en la generacion F2 de hibridos de C. pepo x
C. moschata. Youn et al. (1998) los usaron para investi-
gar relaciones genéticas entre las variedades locales de
zapallos nativos coreanos. Gwanama et al. (2000) ana-
lizaron la diversidad genética en las variedades tradicio-
nales cultivadas en Africa sur-central y las clasificaron
para asistir en la seleccién de parentales para mejorar
las caracteristicas del fruto. Baranek et al. (2000) los
usaron para revelar la diversidad genética dentro de las
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especies y entre las especies C. pepo, C. moschatay C.
maxima. El inico trabajo, hasta el momento reportado,
que ha utilizado AFLP (Vos et al., 1995) en C. moscha-
ta fue realizado por el equipo de Ferrriol (2004) para
determinar la diversidad molecular de una coleccién de
germoplasma de zapallo en Espaiia.

El objetivo principal de la investigacion fue de-
terminar la diversidad genética de las introducciones
colombianas del banco de germoplasma de zapallo de
la Universidad Nacional de Colombia, mediante carac-
terizacién con marcadores AFLP.

MATERIALES Y METODOS

En el Centro Experimental de la Universidad
Nacional de Colombia Sede Palmira (CEUNP) se
sembraron en vasos con turba 121 introducciones reco-
lectadas en ocho departamentos de Colombia (Montes
et al.,2004) y el cultivar UNAPAL Bolo Verde de C.
moschata. La caracterizacion molecular se realizé en
el Instituto de Investigacion de Recursos Biol6gicos
Alexander von Humboldt, localizado en el Centro
Internacional de Agricultura Tropical — CIAT, con hojas
de plantulas de 13 dias.

Para la extraccién del ADN se utilizé el protocolo
DNeasy Plant Mini Kit de QTAGEN® (2004), con al-
gunas modificaciones (Rueda et al., 2006) y adaptado a
zapallo. E1 ADN se visualizé en gel de agarosa al 0.8%
tefiido con bromuro de etidio, mediante un transilumi-
nador de luz ultravioleta. El ADN se cuantific usando
un fluorémetro Hoefer DyNA Quant 200, HiTechTrader.
Se realizé un corte previo del ADN con la enzima de
restriccion EcoRI (Invitrogen) mediante digestién a
37°C por seis horas, en una maquina de PCR PTC-100
Peltier Thermal Cycler, MJ Research.

Para la caracterizacion molecular se utilizé el kit
del sistema de anélisis I de AFLP de Invitrogen (2003) y
la mitad de las cantidades del protocolo. Los fragmentos
de AFLP se corrieron en geles de poliacrilamida al 6%
tefiidos con nitrato de plata (Bassam, 1991) y se usaron los
marcadores de peso molecular, ADN Ladder 10 bp (330-
10 bp) y ADN Ladder 25 bp (500-25 bp) de Invitrogen.

Los fragmentos de AFLP de 70-550 bp de la
combinacién de “primer” EcoRI-AGC/Msel-CTC se
contaron manualmente como: presentes (1) y ausentes
(0), utilizando un transiluminador de luz blanca. Con
estos datos se realiz6 una matrizde O y 1.

Para realizar el andlisis de correspondencia mul-
tiple (ACM) y de distancia genética de las 121 intro-
ducciones se empled una matriz con todas las bandas
monomorficas y polimoérficas, y se utilizo el paquete
estadistico NTSYS-pc version 2.0 (Rohlf, 1997).
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Para el andlisis genético se usé una matriz binaria
s6lo con las bandas polimoérficas y se tuvo en cuenta
el departamento de origen de las introducciones. Con
esta matriz se realizaron los andlisis estadisticos y
se utilizé el programa TFPGA, version 1.3 del 2000
(Miller, 1997).

Se estimd el porcentaje de loci polimérficos (P) y
la heterocigosidad promedio, y se utilizé la férmula no
sesgada de Nei (1978). Para estimar la diferenciacién
poblacional, entre departamentos, se calculd el estadisti-
co Fst. Para la interpretacion del valor de Fst se empled
la clasificacién de Wright (1978).

Se realizo la prueba exacta de diferenciacién po-
blacional de Raymond y Rousset (1995). Se desarrolld
una matriz de distancias euclidianas a partir de la matriz
de datos binarios de las introducciones y se utiliz6 el
programa AMOVA-PREP version 1.01 (Miller, 1998).
Las matrices de distancia se usaron para realizar el
analisis de varianza molecular (AMOVA) mediante
el programa WINAMOVA version 1.55 (Excoffier et
al., 1992). También se empled la prueba de Bartlett
mediante el programa WINAMOVA 1.55 (Excoffier
etal., 1992).

Los célculos de las distancias se basaron en la me-
dida de la distancia genética minima no sesgada de Nei
(1978). También se realiz6 un dendrograma, mediante
el método de agrupamiento UPGMA (Sneath y Sokal,
1973) y se utiliz6 la distancia minima no sesgada de Nei
(1978). Los célculos y los dendrogramas se realizaron
con el programa TFPGA (Miller, 1997).

RESULTADOS Y DISCUSION

Extraccion de ADN y AFLP

Con el método de extraccion se obtuvo alta can-
tidad de ADN ( X: 230 ng/ul), puro, no degradado, de
buena calidad y se determiné en 15 minutos el tiempo
adecuado de lisis del tejido vegetal macerado con el
Buffer AP1 a 65°C. La concentracién fue mds alta que
la obtenida por Restrepo (2005) en C. moschata (200
ng/ul), muy aproximada al rango de concentraciones
(10 ng/ul-300 ng/ul) obtenida por Montes (2003), a la
concentracion (240 ng/ul) obtenida por Brown et al.
(1998), y a la concentracién (250 ng/ul) obtenida por
Chen y Ronald (1999).

El ADN present6 digestion completa con EcoRI
en todas las muestras, y confirmé asi la buena calidad
del ADN y la eficacia de este método de extracciéon de
ADN. Este ADN present6 cualidades ideales para ser
usado en la técnica AFLP. En las 121 introducciones
mads el cultivar UNAPAL Bolo Verde se presentaron
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117 bandas, de las cuales 91 fueron polimérficas
(77.80%) (Figura 1). Cada introduccién presentd
bandas diferentes que indicaban variacién genética
molecular entre ellas.

Figura 1. Marcadores moleculares AFLP de las
combinaciones de primers T2 (EcoRI-AGC / Msel-CTC)

y T1 (EcoRI-ACG / Msel-CAT) de introducciones de C.
moschata, corridos en gel de poliacrilamida al 6%, tefiido con
plata.

Diversidad genética de las introducciones provenien-
tes de ocho departamentos de Colombia

La cantidad de loci polimérficos en las intro-
ducciones de C. moschata colombianas (89.01%) fue
superior a la obtenida por Ferriol ez al. (2004) (85.90%)
y los valores por departamento fluctuaron entre 43.96
y 8791% (Tabla 1). Los mayores porcentajes de loci
polimérficos se presentaron en las introducciones pro-
venientes de los departamentos del Valle del Cauca,
Cauca y Caldas; los menores en las introducciones de
Risaralda, Quindio y Bolivar y estuvieron relacionados
con tamafos de muestra pequefios (Risaralda, n = 4;
Quindio, n = 8; y Bolivar, n = 6).

El valor de heterocigosidad promedio no sesgada o
diversidad genética para todas las introducciones de C.
moschata colombianas fue alta 0.2529, comparada con
la obtenida por Ferriol et al. (2004) (0.17), en accesiones
recolectadas en diferentes regiones de Espana, 12 acce-
siones de Sur y Centro América (Ecuador, Cuba, Peru,
Guatemala y Republica Dominicana), dos accesiones de
Marruecos y también el cultivar comercial de zapallo
Butternut de U. S. La diversidad genética obtenida estd
de acuerdo con la alta diversidad morfoagronémica
registrada en esta misma coleccién por Montes et al.
(2004). Los valores fluctuaron entre 0.1609 (Risaralda)
y 0.2510 (Valle del Cauca) (Tabla 1). Los departamentos
del Valle del Cauca y Cauca exhibieron los niveles de
heterocigosidad mds altos, debida posiblemente a la

cercania y a los intercambios antrépicos; mientras que
Risaralda present6 la mas baja heterocigosidad con un
0.1609. La heterocigosidad promedio de todas las intro-
ducciones fue relativamente mayor que el promedio de
heterocigosidad para cada departamento, lo que podria
indicar un grado de diferenciacién genética significativo
entre departamentos.

La diversidad genética encontrada en la coleccion
colombiana de C. moschata esta de acuerdo con estudios
previos realizados por Ferriol ez al. (2004), Wessel-Bea-
ver (2000) y Whitaker y Davis (1962). También estd de
acuerdo con la identificacion de dreas de alta diversidad
de C. moschata en Colombia, donde las variedades tra-
dicionales exhiben caracteristicas primitivas comunes
(Zhiteneva, 1930; Nee, 1990; Wessel-Beaver, 2000;
Sanjur et al., 2002).

Tabla 1. Loci polimérficos y heterocigosidad de C. moschata
en ocho departamentos de Colombia, segtin el método de raiz
cuadrada del genotipo recesivo.

Heterocigosidad

Departamentos s Loci promedio
polimérficos% (*) estimada (+¥)
Raiz cuadrada de ¢*
Valle (n = 24) 87.91 0.2510
Cauca (n = 18) 81.32 0.2339
Quindio (n =8) 54.94 0.1778
Risaralda (n = 4) 43.95 0.1609
Caldas (n=9) 79.12 0.2093
Magdalena (n = 16) 54.94 0.1702
Atldntico (n = 37) 71.43 0.2029
Bolivar (n = 6) 50.55 0.2036
I(r:]tioiizuzc)ciones totales 89.01 0.2529

* Se empled un criterio del 99%, para definir el % de loci polimérficos
*#* Suponiendo equilibrio Hardy Weinberg

Diferenciacion entre introducciones

El valor de Fst promedio (0.1357 + 0.0136, con
un intervalo de confianza al 95% entre 0.1112 y 0.1614)
indicé moderada diferenciacion genética (Wright, 1978)
entre las introducciones provenientes de los ocho de-
partamentos colombianos. El Fst promedio entre todos
los pares de departamentos fue 0.1355, que fluctud entre
—0.0027 para la pareja Valle-Cauca, con poca diferen-
ciacion genética y vecinos geogrificamente y 0.3116
para la pareja Quindio (centro)-Magdalena (Costa
Atléntica) con diferenciacién genética muy grande y
distantes geogrdficamente (Tabla 2).
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Tabla 2. Fst mediante el método de distancia entre las introducciones de C. moschata provenientes de ocho departamentos de

Colombia.
Departamentos Valle Cauca Quindio Risaralda Caldas Magdalena Atlantico Bolivar
Va“e ko
Cauca -0.0027 ok
Quindio 0.1059 0.1196 ok
Risaralda 0.0434 0.0708 0.0452
Caldas 0.0618 0.0762 0.0134 0.0003 okolok
Magdalena 0.1545 0.1757 0.3116 0.2269 0.2460 ekt
Atlantico 0.0976 0.1260 0.1981 0.1107 0.1706 0.0543 el
Bolivar 0.0701 0.1003 0.2207 0.0732 0.1519 0.1469 0.0465 el

La mayoria de valores Fst entre pares de depar-
tamentos fueron significativamente altos, a excepcién
de las parejas Valle-Cauca, Valle-Risaralda, Quin-
dio-Risaralda, Quindio-Caldas, Risaralda-Caldas y
Atlantico-Bolivar, cuyos valores Fst indicaron poca di-
ferenciacion genética. La poca diferenciacion se debi6 a
que comparten caracteristicas morfoagronémicas como
forma y dimensiones de fruto, forma y dimensiones de
semillas y tiempo de floracién, segtin los cinco grupos
conformados en la caracterizacion morfoldgica (Montes
et al.,2004), en la cual fueron diferentes los grupos de
las introducciones andinas de los departamentos de
Valle, Cauca, Quindio, Risaralda y Caldas y los de la
Costa Atlantica (departamentos de Atldntico, Bolivary
Magdalena). Ademds, las seis parejas de departamentos
estan situadas muy cerca geograficamente y con posible
efecto antrdpico.

Los valores Fst indicaron moderada diferencia-
cion genética para las parejas de departamentos Valle-
Quindio, Valle-Caldas, Valle-Atlantico, Valle-Bolivar,
Cauca-Quindio, Cauca-Risaralda, Cauca-Caldas,
Cauca-Atlantico, Cauca-Bolivar, Risaralda-Atlantico,
Risaralda-Bolivar, Magdalena-Atlantico y Magdalena-
Bolivar. Montes et al. (2004) encontraron también que
las caracteristicas morfoagronémicas eran comunes

en algunas parejas de departamentos un poco mas
distanciadas (Valle-Caldas, Cauca-Quindio, Cauca-
Caldas) y en otras mds distanciadas (Valle-Atlantico,
Cauca-Atlantico, Risaralda-Bolivar), con posible efecto
antrépico.

Los Fst indicaron gran diferenciacién genética
entre Valle-Magdalena, Cauca-Magdalena, Quindio-At-
lantico, Quindio-Bolivar, Risaralda-Magdalena, Caldas-
Magdalena, Caldas-Atldntico y Caldas-Bolivar. Estas
parejas conforman grupos diferentes morfoagronémica-
mente (Montes et al., 2004) y son departamentos muy
distantes, uno ubicado en el suroccidente colombiano
y el otro en el noroccidente colombiano. Mientras que
el Fst de Quindio-Magdalena indic6 una diferenciacién
genética muy grande entre estos dos departamentos y
estd correlacionado con la gran distancia geografica
existente entre Quindio del suroccidente y Magdalena
del noroccidente colombiano. Los valores indicaron que
hay una estructura genética entre las introducciones de
los ocho departamentos de Colombia y no una estructura
continua o unidad panmictica.

La prueba exacta de diferenciacién entre las in-
troducciones (Tabla 3) confirmé diferenciacién gené-
tica significativa entre los departamentos de la Costa
Atlantica y la regién andina. Estos resultados estdn de

Tabla 3. Prueba de diferenciacion entre las introducciones de C. moschata provenientes de ocho departamentos de Colombia.

Departamentos Valle Cauca Quindio Risararda Caldas Magdalena Atlantico Bolivar
Valle R 1.0000 0.4702 1.0000 0.6346 0.0000 * 0.0000 * 0.9978
Cauca 92.2306 Racao 0.6885 1.0000 0.5635 0.0000 * 0.0000 * 0.9896
Quindio 182.7625 172.1378 kK 1.0000 1.0000 0.0000 * 0.0000 * 0.6535
Risaralda 88.9584 107.1105 71.7906 otk 1.0000 0.9163 0.9994 1.0000
Caldas 174.8626 178.3111 75.3443 55.4763 kot 0.0000 * 0.0000 * 0.8525
Magdalena 289.5888 289.7867 315.1221 156.311 324.1026 ok 0.9964 0.9671
Atlantico 330.0943 342.7471 291.0938 126.4934 328.3445 134.8445 R 1.0000
Bolivar 132.3211 140.7959 173.9252 75.0473 162.1226 148.5233 111.0275 ok

* P <0.05, existen diferencias entre departamentos.
** Valores de Chi-cuadrado en la parte inferior de la diagonal.
*#% Valores de probabilidad en la parte superior de la diagonal.
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acuerdo con el indice de diversidad (62%) estimado en
el estudio de Montes et al. (2004).

El analisis de varianza molecular (AMOVA) (Ta-
bla 4) mostro diferencias significativas entre los depar-
tamentos (P<0.001). EI 88.76% de la variacién genética
total se debio a la que existe entre introducciones dentro
de cada departamento.

La variacion genética entre departamentos fue
altamente significativa (P<0.001) y la estructura ge-

Tabla 4. Anélisis de Varianza Molecular (AMOVA) para
las introducciones de C. moschata provenientes de ocho
departamentos de Colombia.

varincign GL SC oM v SO
o (Varianza)

g;‘;;ﬁtamemos 7 2073196 29.6170  1.3378 1124 <0.001
dD:;‘;:;’a‘;fenms 114 12044099 10.5650 10.565  88.76
Valle 272.5000

Cauca 191.7778

Quindio 74.1250

Risaralda 32.0000

Caldas 106.8899

Magdalena 118.8750

Atléntico 353.2432

Bolivar 55.0000

Total 121 1411.7295

nética total, dst: 11.24, difirié significativamente de
cero. El porcentaje de variacion entre departamentos se
asimila como el valor de ®st en todos los casos. Entre el
valor de ®st total y el de Fst no se encontré diferencia
significativa que confirme que si existe una variacién
genética entre las introducciones provenientes de los
ocho departamentos, aunque la mayoria se presentd
dentro de cada departamento.

La heterogeneidad de la varianza entre departa-
mentos estimada mediante la prueba de Bartlett de ho-
mogeneidad de varianzas (Tabla 5) fue de Bp =0.95653,
con un nivel de significancia de P < 0.001, que indica
niveles significativos de variabilidad entre las introduc-
ciones provenientes de los diferentes departamentos.

Las parejas de departamentos que no presentaron
diferencias entre sus varianzas fueron: Valle-Cauca,
Risaralda-Valle, Risaralda-Cauca, Risaralda-Quindio,
Caldas-Quindio, Caldas-Risaralda, Bolivar-Risaralda
y Bolivar-Atlantico. La mayoria de estas parejas pre-
sentaron poca diferenciacion genética y se encuentran
localizadas geogrificamente cerca, a excepcion de la
pareja Bolivar-Risaralda.

Los valores de distancia genética, con un promedio
de 0.0360 (Tabla 6), fluctuaron entre 0.0040 para la
pareja Valle-Cauca y 0.0884 para Quindio—Magdale-
na. El andlisis de distancia genética concordé con los

Tabla 5. Prueba de Bartlett de homogeneidad de varianzas para introducciones de C. moschata provenientes de ocho
departamentos colombianos. Estadisticos de Bartlett (*) y la probabilidad (**).

Departamentos Valle Cauca Quindio Risaralda Caldas Magdalena Atlantico Bolivar
Valle lkotk 0.6703 0.0000 0.2478 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
Cauca 0.9213 kot 0.0000 0.1209 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
Quindio 2.2465 22712 okt 0.0060 0.3307 0.0000 0.0000 0.0000
Risaralda 1.1624 1.3007 1.0486 ook 0.2228 0.0000 0.0450 0.2787
Caldas 0.1719 1.9032 1.1019 0.9018 ok 0.0000 0.0000 0.0000
Magdalena 4.8340 4.6517 5.0980 2.5006 4.8299 ko 0.0000 0.0000
Atlantico 4.1855 4.3269 3.8789 1.6765 3.9694 2.4069 ok 0.0829
Bolivar 1.5752 1.7912 2.4239 1.1208 2.0006 2.3975 1.4100 kot

* Estadisticos de Bartlett, valores en la parte inferior de la diagonal.

** Valores de probabilidad en la parte superior de la diagonal.

Tabla 6. Distancia genética no sesgada de Nei, entre introducciones de C. moschata provenientes de ocho departamentos de

Colombia.
Departamentos Valle Cauca Quindio Risaralda Caldas Magdalena Atlantico Bolivar
Valle skokskskok
Cauca 0.0040 itk
Quindio 0.0277 0.0327 itk
Risaralda 0.0356 0.0417 0.0418 otk
Caldas 0.0220 0.0301 0.0052 0.0339 otk
Magdalena 0.0518 0.0556 0.0884 0.0483 0.0741 otk
Atlantico 0.0265 0.0323 0.0506 0.0323 0.0449 0.0138 ok
Bolivar 0.0360 0.0431 0.0749 0.0325 0.0616 0.0262 0.0143 ko
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resultados aportados por las pruebas de diferenciacion
entre las introducciones de C. moschata provenientes de
los ocho departamentos de Colombia, lo cual confirma
que existe una estructura genética.

El 4rbol de distancia genética (Figura 2) presen-
té siete agrupaciones entre las introducciones de C.
moschata. Entre los departamentos de Valle y Cauca,
y Quindio y Caldas presentaron valores de distancia
cercanos a cero, que indica que estdn relacionados o
que hay alta similitud. Mientras que entre los grupos
de la Costa Atlantica y los andinos se destacé la gran
diferenciacion genética y distancia geografica a excep-
cion de Risaralda, que a pesar de estar agrupados con
departamentos de la Costa Atldntica no comparten
caracteristicas morfoldgicas (Montes et al., 2004), es
probable el efecto antrépico.

el grupo II con las introducciones provenientes de la re-
gién andina y la Costa Atlantica, pero en su mayoria de
esta tltima con un indice de similitud de 0.71; y el grupo
IIT con otras introducciones provenientes de la region
andina, con un indice de similitud entre 0.48 y 0.68. Las
introducciones de la Costa Atldntica se agruparon en el
grupo II, porque tienen distancias genéticas cercanas,
comparten la misma region geografica noroccidental de
Colombia y caracteristicas morfoldgicas. En este grupo
algunas introducciones andinas se situaron con las de
la Costa Atlantica, posiblemente por efecto antrépico o
porque comparten caracteristicas morfolégicas cualita-
tivas y cuantitativas (Montes et al., 2004).

Tabla 7. Grupos de introducciones de C. moschata formados
mediante el analisis de clasificacion.

Analisis de correspondencia miltiple y distancia ge- Grupos|  Regién Introducciones
nética de todas las introducciones de C. moschata I Andina  |1:3:29:32.31,33,37.2,7.9.8,19,16,15,24,18,26,
) . . 17,36,21,35.
Al realizar el andlisis de correspondencia miltiple 4.5.12.25.22.54.28.56.59.6.23.14.60.10.20 11,
no se observo tendencia a la conformacién de grupos 323?9537237]217{1?;6- 00131 8187195 115,119
entre las 121 introducciones de C. moschata. Sin em- 13012397108, T
., P . ., . Andi B 571y 5
bargo, se realiz6 el andlisis de clasificacion (Figura 3). n Costa'ft'f:;ﬁm 112,118,113,125,114,120,109,110,100,66,70,72
. : ,80,82,74,117,84,
En el dendrograma se observo la tendencia a formar t1'res 116.71.88.89.90.92.75.96.85.91.103.79.86.1
grandes grupos (Tabla 7). El grupo I con las introduccio- 06,104,107,93,105,101,102,94,121,128,127,1
nes provenientes de la regién andina, con un indice de ﬁ? ‘1‘(3)252 36568 356138 6363
similitud de Nei y Li (1979) de aproximadamente 0.68; mr Andina1'5e 19644145,
I ] ] ] ] |
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d= distancia minima no sesgada de Hei, 1978
b= bootstrap 1000 permutaciones
IC= Indice de consistencia

Figura 2. Arbol de distancia no sesgada de Nei, basado en el método UPGMA
para introducciones de C. moschata provenientes de ocho departamentos
colombianos: Valle (1), Cauca (2), Quindio (3), Risaralda (4), Caldas (5),

Magdalena (6), Atlantico (7) y Bolivar (8).
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Figura 3. Dendrograma generado con los indices de similitud genética de Nei y Li, estimados en el analisis de los fragmentos

AFLP, para las 121 introducciones colombianas de C. moschata.

CONCLUSIONES

La diversidad genética molecular de las 121 in-
troducciones de C. moschata, provenientes de ocho
departamentos de Colombia, fue alta (0.2529) y estuvo
de acuerdo con la gran diversidad morfoagrondmica
registrada previamente.

La heterocigosidad promedia de todas las in-
troducciones (25.3%) fue mayor que el promedio de
heterocigosidad para cada grupo de introducciones
provenientes de los ocho departamentos. Los valores
Fst indicaron que hay una estructura genética entre
la mayoria de las introducciones provenientes de los
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ocho departamentos de Colombia y no una estructura
continua o unidad panmictica.

Existi6 variacion genética significativa del 11.24%
entre las introducciones provenientes de los ocho de-
partamentos. La mayoria de la variacion total se debid
a variacion entre los individuos de C. moschata dentro
de cada departamento (88.76%).

En el andlisis de clasificacion, las 121 introduc-
ciones se agruparon en tres grandes grupos: dos con
introducciones de la regién andina y otro con introduc-
ciones andinas y de la Costa Atlantica, pero la mayoria
de la Costa Atlantica.
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