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Resumen
Se seleccionó una muestra de 41 materiales de Prunus de la colección de caducifolios de la Universidad Pedagógica y Tecnológica de Colombia, para evaluar su variabilidad genética usando ocho marcadores Microsatélites Amplificados al Azar (RAMs). Se generaron un total de 121 alelos con pesos moleculares entre 260 y 1000 Kb. Se formaron tres grupos, a un coeficiente de similitud de 0.75, de acuerdo a las características del fruto y a la especie, encontrándose en el grupo II a los materiales de ciruelo. El porcentaje de loci polimórficos varío entre 71 y 99% para los cebadores CGA y CCA, respectivamente. El valor promedio de heterocigosidad fue de 0.22, mucho más bajo que los encontrados en otros estudios de diversidad genética en el género Prunus. La técnica RAMs mostró ser una herramienta útil para evaluar la diversidad genética en frutales caducifolios, al discriminar a los materiales en tres grupos e identificar el alto grado de consanguinidad que existe entre las diferentes especies de Prunus lo cual debe ser aprovechado dentro de las estrategias de hibridación que busquen la obtención de nuevos y mejores materiales. 
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Abstract
A sample of 41 Prunus materials from the deciduous collection of the Pedagogical and Technological University of Colombia was selected to evaluate its genetic diversity using eight primers for Random Amplified Microsatellite (RAMs). A total of 121 alleles were generated with molecular weights ranging between 260 and 1000 Kb. Three groups were formed, a similarity coefficient of 0.75, according to fruit characteristics and specie, found plum materials in group II. The percentage of polymorphic loci ranged from 71 to 99% for the primers CGA and CCA, respectively. The average value of heterozygosity was 0.33, much lower than values found in other genetic diversity studies in the genus Prunus. The RAMs technique showed to be a useful tool for assessing genetic diversity in deciduous fruit, discriminate the materials into three groups and identify the high degree of consanguinity between different Prunus species which should be exploited in hybridization strategies looking for obtaining new and improved materials.
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Introducción
La familia Rosaceae, comprende más de 3000 especies, muchas de las cuales son frutales de importancia económica el albaricoquero (P. armeniaca L.), el almendro (P. dulcis Mill), el cerezo (P. avium L.), y el ciruelo europeo (P. domestica L.) y japonés (P. salicina L.). (Fan et al., 2013). La producción anual de las especies más importantes de Prunus fue para manzanas 76.378.738 (Ton), peras 23.580.845 (Ton), duraznos y nectarinas 21.083.151 (Ton), albaricoque 3.956.639 (Ton), cerezas 2.256.519 (Ton), y ciruelos 10.702.744 (Ton) (FAOSTAT, 2014). En el género Prunus, además del durazno (Prunus persicae (L.) Batsch), también llamado melocotonero, existen otras cuatro especies distintas de melocotonero, P. davidiana (Carr.) Franch., P. mira Koehne, P. kansuensis Rehd. Y P. ferganensis, pero solo la especie P. persica se cultiva por su fruta (Hancock et al., 2008). Al igual que el ciruelo (Prunus domestica), constituyen las especies caducifolias más populares que se cultivan en las zonas templadas de todo el mundo al igual que el durazno, son un grupo diverso de plantas con muchas especies adaptadas a un amplio rango de condiciones ecogeográficas y que han sido cultivadas por siglos (Okie y Hancock, 2008).

La identificación de cultivares y el estudio de relaciones genéticas en estas especies tradicionalmente se basó en características morfológicas, sin embargo en los programas de mejoramiento de Prunus, su evaluación es un proceso tedioso debido al período juvenil tan largo, la influencia del estado fenológico en la expresión de las características y la existencia de factores climáticos que afectan su expresión, por estas razones la selección asistida por marcadores moleculares es particularmente útil en estos casos (Ercisli et al., 2011). En Prunus, los microsatélites (SSRs) han sido los marcadores más usados para la caracterización de germoplasma (Guarino et al., 2009), determinación de la diversidad genética (Rogatis et al., 2013), manejo de germoplasma (Kamm et al., 2011), identificación de cultivares y fingerprinting (Gulen et al., 2010), determinación de genes de interés (Bouvier et al., 2012) estudios de autoincompatibilidad y poblacional (Mariette et al., 2010) y mapeo genético (Dhanapal et al., 2012). En Prunus, los microsatélites desarrollados en una especie han sido usados en diferentes especies, demostrando su transferibilidad y habilidad para detectar polimorfismos (Fan et al., 2013).
Zietkiewick et al. (1994), propusieron un método para medir la diversidad genética en plantas y animales usando cebadores basados en microsatélites. Esta técnica combina los beneficios de los microsatélites y los RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA). Hantula  et al. (1996) seleccionaron cuatro cebadores (GT, ACA, CCA y  CGA) con una longitud de 18 bases que incluyen un extremo 5´”degenerado” de tres nucleótidos el cual sirve de anclaje para asegurar la unión del cebador al inicio del microsatélite. Ellos denominaron a esta técnica RAM (Random Amplified Polymorphic DNA). Los RAMs se basan en la reacción en cadena de la polimerasa (PCR), el método es altamente reproducible y permite la detección de polimorfismos en el ADN intra e interespecífico (Muñoz et al., 2008).

Con los marcadores RAMs se estudian poblaciones, se mide la diversidad genética en plantas y animales, se muestra la base de la variación de los individuos, se permite seleccionar regiones del genoma, analizar la información que se expresa ya que el número de polimorfismos detectables es teóricamente ilimitado (Mahuku et al., 2002). La metodología se ajusta para pequeños laboratorios en términos de equipos y facilidades de costo, no requiere conocimiento previo de secuencias (Muñoz  et al., 2008). 

Trabajos sobre caracterización de diversidad genética vegetal sugieren que la técnica RAMs es útil para identificar duplicados en bancos de germoplasma, para establecer grupos o asociaciones entre individuos de una población de acuerdo con la especie, localización geográfica, relaciones filogenéticas, entre otras (Muñoz et al., 2008). Ampliamente utilizado en frutales como la mora (Rubus glaucus) en donde diferenció las especies R. glaucus, R. robustus y R. urticifolius, detectó duplicados y encontró alta variabilidad genética en R. glaucus, la especie más importante (Morillo et al., 2005); en uchuva estos marcadores encontraron alta diversidad y dos accesiones de fruto rojo se diferenciaron genéticamente de las amarillas (Bonilla et al., 2008). En guayaba estos cebadores fueron altamente polimórficos y se encontró alta variabilidad en el Valle del Cauca (Sanabria  et al.., 2006); en mandarina permitió agrupar las accesiones según los tipos mandarino Satsuma, mandarinos Clementinos e híbridos, por lo cual es una herramienta útil para evaluar la diversidad genética en el género Citrus (Morillo  et al., 2009; Mora et al., 2013).

Morillo et al. (2014), utilizando ocho cebadores Microsatélites Amplificados al Azar  (RAMs) evaluaron la diversidad genética de 31 materiales de Prunus de la colección de caducifolios de la Universidad Pedagógica y Tecnológica de Colombia, con un coeficiente de similaridad de 0.75 se formaron tres grupos de acuerdo principalmente con las características del fruto, con un valor de heterocigosidad de 0.22. La técnica RAMs fue útil para evaluar la diversidad genética en especies caducifolias.

Dentro de este contexto, este trabajo de investigación tuvo como objetivo principal hacer un análisis de la variabilidad interespecífica con marcadores microsatélites RAMs de los materiales de durazno y ciruelo, de la colección de caducifolios que tiene la Universidad Pedagógica y Tecnológica de Colombia, como una aproximación hacia el planteamiento de estrategias de hibridación e identificación de materiales élite.
Materiales y métodos
Se evaluaron un total de 28 accesiones de durazno, 11 de ciruelo,  2 de albaricoque (Prunus armeniaca) y un almendro (Prunus dulcis) pertenecientes a la colección de caducifolios de la Universidad Pedagógica y Tecnológica de Tunja, establecido en la granja experimental de Tunguavita, Paipa localizada a 36 Km de la ciudad de Tunja con una latitud Norte de 5° 47´04¨ y longitud Oeste de 73°07´17¨ con una temperatura promedia de 15°C (tabla 1).
Tabla 1. Materiales de  Prunus de la colección de caducifolios de la Universidad Pedagógica de Colombia,  utilizados para la evaluación de la diversidad genética.
	N°
	Material
	Clasificación según el tipo de Fruto**

	1
	M-11
	Sin clasificación

	2
	Zapote
	Sin clasificación

	3
	Premier
	Sin clasificación

	4
	Zapallo
	Sin clasificación

	5
	Florida Kind
	Var. Durazno propiamente dicha.

	6
	Diamante
	Var. Durazno propiamente dicha.

	7
	8631-C
	Sin clasificación

	8
	Pero
	Sin clasificación

	9
	Blanco Común
	Var. Durazno propiamente dicha

	10
	Rubidoux
	Var. Durazno-melocotón. 

	11
	Marly
	Sin clasificación

	12
	T-Snow
	Sin clasificación

	13
	Variedad Oro
	Sin clasificación

	14
	Pezón de Venus
	Sin clasificación

	15
	Melocotonero amarillo
	Sin clasificación

	16
	Monarca
	Sin clasificación

	17
	Dorado
	Var. Durazno propiamente dicha.

	18
	Princesa
	Sin clasificación

	19
	Rey Negro
	Var. Durazno-melocotón. 

	20
	Riograndense
	Var. Durazno propiamente dicha.

	21
	Melocotonero rojo
	Sin clasificación

	22
	Coral
	Sin clasificación

	23
	Cardenal
	Sin clasificación

	24
	Elbertha gigante
	Sin clasificación

	25
	Jarillo
	Var. Durazno-melocotón. 

	26
	Conservero
	Var. Durazno propiamente dicha.

	27
	Camuezo
	Var. Durazno propiamente dicha.

	28
	Melocotón Rosado
	Sin clasificación

	29
	Early
	Sin clasificación

	30
	Real Beauty
	Var.Ciruelo-rojo

	31
	Beauty
	Var.Ciruelo-rojo

	32
	Ecuatoriano
	Var.Ciruelo-amarillo

	33
	Chileno-2
	

	34
	Horvin
	Var.Ciruelo-rojo

	35
	Methey
	Var.Ciruelo-rojo

	36
	Chileno
	Sin clasificación

	37
	Morado
	Sin clasificación

	38
	Reina Claudia
	Sin clasificación

	39
	Gold Fruly
	Sin clasificación

	40
	Albaricoque Bulida
	Sin clasificación

	41
	Albaricoque Canino
	Sin clasificación

	42
	Almendro
	Sin clasificación


**Campos (2013)
Caracterización molecular
La caracterización molecular se hizo en los laboratorios de investigación en Biología Molecular, BIOPLASMA y GEBIMOL, de la Universidad Pedagógica de Colombia, Tunja. Para la extracción de ADN se utilizó el protocolo de Dellaporta  et al. (1983). Los ADN totales se visualizaron en geles de agarosa al 0.8%, en una cámara Maxicell Primo EC-340 Electroforesis Gel System. Para determinar la concentración de ADN se utilizó el fluorómetro Hoefer Dyna Quant 200 y se diluyó en agua tipo HPLC a un volumen total de 100 μl a 10 ng/μl y se almacenó a -20 ºC. Para el análisis RAMs se utilizaron ocho cebadores sintetizados por Technologies Inc. Bioneer (tabla 2). Para la reacción de amplificación con RAMs se preparó el cóctel en un tubo estéril de microcentrífuga (1.5 ml) para un volumen final de 25 μl. La mezcla de reacción se preparó con buffer 1X, MgCl2 1.5 mM, dNTPs 0.2 mM, Taq Polimerasa 1U, cebador 2 μM y ADN genómico 10ng.
Tabla 2. Cebadores utilizados en la técnica Microsatélites RAMs.
	Cebadores
	Secuencia (5´a 3´)

	CCA
	DDB(CCA)5

	CGA
	DHB(CGA)5

	ACA
	BDB(ACA)5

	GT
	VHV(GT)5G

	AG
	HBH(AG)7A

	CT
	DYD(CT)7C

	TG
	HVH(TG)7T

	CA
	DBDA(CA)7


Las siguientes designaciones se usan para los sitios degenerados: H (A ó T ó C); B (G ó T ó C); V (G ó A ó C) y D (G ó A ó T).
La amplificación se llevó a cabo en un termociclador PTC 100 Programmable Termal Controller (MJ. Research, Inc). La desnaturalización inicial fue a 95 ºC durante 5 min; desnaturalización a 95 ºC por 30 seg, hibridación a una temperatura de 50 ºC (cebador AG ACA y CA), 55 ºC (cebador CCA-TG-CT) y 58 ºC (cebador GT-CGA) durante 45 seg, una extensión de 72 ºC por 2 min, 37 ciclos desde la desnaturalización a extensión y por último una extensión a 72 ºC durante 7 min. Los productos amplificados fueron separados por electroforesis en geles de poliacrilamida 37:1 (acrilamida: bisacrilamida) al 7 % a 150 v por 1 h en una cámara pequeña de DNA Sequencing System, FB-SEQ-3545 de Fisher Biotechnologies. La tinción se realizó usando sales de plata siguiendo el protocolo de Cres  et al. (2001).
Análisis estadístico
Se generó una matriz binaria de presencia (uno) y ausencia (cero). Para la selección de bandas polimórficas se consideró como locus polimórfico aquel en el cual la frecuencia del alelo más común fue menor que el 95%. La similitud genética entre los individuos se calculó utilizando el coeficiente de similitud de Nei y Li (1979). El análisis de agrupamiento se realizó con el programa SAHN de NTSYS-pc (versión 2.02g, 98) utilizando el UPGMA, método gráfico de agrupamiento por parejas que usa el promedio aritmético no ponderado. El dendrograma se construyó con el programa TREE de NTSYS-pc (versión 2.02g, 98). Para evaluar la diversidad genética se estimó la heterocigosidad insesgada y el porcentaje de loci polimórficos utilizando el paquete estadístico TFPGA (Tools For Population Genetic Analices, versión 1.3, 1997). Se utilizó el paquete estadístico AMOVA®, por medio del programa AMOVA PREP para llevar a cabo el análisis de varianza molecular (AMOVA) y así poder determinar las diferencias entre y dentro de los grupos formados. Se determinó el f estadístico insesgado con un intervalo de confianza del 95 %.

Resultados y Discusión
El análisis mediante el coeficiente de Nei-Li, a un nivel de similitud de 0.75, diferenció a los materiales en 3 grupos (figura 1).
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Figura 1. Dendrograma de 42 materiales de  Prunus basado en el coeficiente de similitud de Nei-Li y calculado con ocho marcadores RAMs, con el método de clasificación UPGMA, SAHN y TREE de NTSYs-pc Versión 1.8 (Exeter Software, NY, USA).
Los duraznos se clasifican por la presencia de tricomas en la piel y por la adherencia de la pulpa al hueso en duraznos propiamente dichos (Prunus pérsica L.) son aquellos que tienen la piel aterciopelada y la pulpa unida al hueso; el durazno-melocotón (Prunus pérsica l.) es de piel aterciopelada, pero la pulpa no está unida al hueso, se llaman duraznos abridores o priscos y los duraznos-nectarinos (Prunus pérsica var. Nectarino) es de piel lisa y la pulpa no unida al hueso, se les denomina duraznos calvos (Campos et al., 2013). Teniendo en cuenta esta clasificación en el Grupo I, se encuentran las variedades de durazno propiamente dichas como el Conservero, de pulpa amarilla con coloración rojiza alrededor del hueso, tamaño mediano fue introducido del Ecuador y  el Camuezo, de pulpa amarilla, producción prolífica, se utiliza como patrón para todas las variedades de durazno y algunas de ciruelo. El Jarillo es una variedad que se importa de Venezuela, de piel y pulpa amarilla, en muchos viveros se usa como patrón (Campos et al., 2013).
A nivel mundial, existen más de 15,000 variedades de durazno (Castro et al., 1998). En Colombia se destacan las variedades fresa morado, Pezón de Venus, Fresa blanco, Elberta gigante, Rubidoux, Frank, Ventura, Diamante, Riograndense, Dorado, Conservero amarillo y Zapallo (Ordoñez, 2007), algunas de las cuales se encuentran dentro de este  grupo.

La mayor parte de los ciruelos evaluados en este estudio se encuentran conformando el grupo II. De acuerdo con el color de la piel del fruto, se han clasificado en amarillos como la variedad Ecuatoriana, que tiene bajo contenido de pruina y se propaga vegetativamente, para obtener patrones e injertar variedades de ciruelo como Kelsey, Sangre Toro, Duarte y Beauty, que no son compatibles con el durazno común, que es el patrón usado comúnmente; y rojos como las variedades Beauty, con pruina, forma acorazonada, comercialmente es la más abundante en el mercado, aunque es muy susceptible a la manipulación poscosecha; Methley, de pulpa roja con sabor dulce, muy prolífica y de producción temprana, a pesar de su tamaño no tiene problemas de mercado; Horvin, piel roja con pruina, prolífica y de cosecha temprana, se puede llegar a obtener dos cosechas por año, principalmente en zonas de régimen bimodal de lluvias (Campos et al., 2013).
El patrón más utilizado en la injertación de ciruelo es el Durazno Blanco Común, sin embargo, presenta incompatibilidades con algunas variedades de ciruelo. El Flor Blanca también se utiliza pero con los mismos problemas anteriores. Por lo cual se reemplazan con ciruelos Ecuatoriano, Rojo Japonés o mirabolano, éste último se caracteriza por ser rústico, de fruta de color rojo, pequeña y hoja pequeña sin ningún valor comercial con fruta fresca. El almendro es una especie que presenta buena compatibilidad en la injertación con las diferentes variedades de ciruelo, por lo cual se encuentra haciendo parte de este grupo (Campos et al., 2013).
En el grupo III, encontramos entre las variedades más importantes de durazno a la variedad Florida que se ha adaptado a las condiciones del Cauca, y es sembrada a los 2400 m.s.n.m en los municipios de Silvia y Sotará. Sus frutos son de buena calidad, muy jugosos de color rojo y pulpa amarilla, la producción empieza a los tres años después de la siembra y puede producir durante 20 años (Serna y Oliva, 1999). Las variedades Dorado y Diamante se caracterizan por tener una  piel amarilla con ligera pigmentación roja, pulpa amarilla oro con coloración rojiza alrededor del hueso. La primera presenta buenas características para la industrialización, y por su buen contenido de azúcar, es excelente para el consumo en fresco y la segunda se caracteriza porque la planta es muy vigorosa y productiva. La variedad Oro con un color amarillo atractivo presenta buenas propiedades organolépticas (Baiza, 2004). 

Dentro de las variedades de durazno-melocotón, tenemos a la Rubidoux, por ser resistente a la manipulación poscosecha, tener una pulpa amarilla con coloración rojiza y una forma ligeramente redondeada; y al Rey Negro de piel amarilla con manchas rojas opacas, presencia de  un pezón muy pronunciado, el cual le trae problemas en la manipulación poscosecha (Campos, 2013). El albaricoque canino, fue material que presentó menor similitud con el resto de los materiales evaluados, aunque se ha reportado mayor afinidad con otras especies del género Prunus (Gallego, 2010).

En términos generales, los agrupamientos de los materiales de duraznos evaluados, con  los marcadores RAMs correspondieron de acuerdo a la especie evaluada, y a las características del fruto al igual que en otros estudios de diversidad genética usando marcadores microsatélites en Prunus (Stanys et al., 2008). Sin embargo también se observa el alto grado de similitud entre especies como el durazno y el ciruelo y de este último con el albaricoque, lo cual puede ser útil para el establecimiento de estrategias de hibridación dentro de un programa de mejoramiento genético de Prunus. 
Los ocho cebadores RAMs utilizados para la caracterización molecular en durazno, generaron un total de 121 alelos que fluctuaron entre 9 para el cebador GT y 26 para el cebador ACA, con pesos moleculares entre 260 y 1000 kb. El porcentaje de loci polimórficos varió entre 71 a 98.7%  para los cebadores CGA y CCA, respectivamente (tabla 3). El número de alelos se considera adecuado para estimar parámetros genéticos al compararlo con los resultados obtenidos en otras especies de Prunus  (Stanys et al., 2012; Fernández et al., 2009). El cebador CCA fue el que mayor aporte hizo a la variación genética observada, Fst de 0.65 (tabla 4) lo que significa que puede ser útil para lograr mayor diferenciación entre los materiales del género Prunus.

Tabla 3. Heterocigosidad estimada (He), número y porcentaje de loci polimórficos para los ocho cebadores RAMs evaluados con 42 materiales de Prunus evaluados.

	Cebador
	N° Loci
	He estimada
	% Loci Polimórficos

	ACA
	26
	0.28
	88.5

	AG
	12
	0.39
	98.5

	CA
	15
	0.34
	93.3

	CCA
	13
	0.42
	98.7

	CGA
	21
	0.24
	71.4

	CT
	14
	0.38
	85.7

	GT
	9
	0.40
	96.5

	TG
	11
	0.34
	90.9

	Población total
	121
	0.33
	89.3



Los valores de heterocigosidad estuvieron comprendidos entre 0.24 para el cebador CGA y 0.42 para el CCA. El valor promedio de heterocigosidad para todos los materiales evaluados en general fue de 0.33 mucho más bajo que los encontrados en estudios de diversidad genética usando SSRs realizados por, Carrasco et al. (2012) en 29 cultivares élites de ciruelo Japonés (Prunus salicina) y 4 cultivares de Prunus (0.80); Barac et al.(2014) en 35 accesiones de Prunus cerasus (0.39); Fon et al. (2013) en 94 cultivares de durazno y nectarinas (0.45). Sin embargo fue más alto que los valores encontrados por Barac et al. (2014) al evaluar 7 accesiones de P. mahaleb (0.28), 22 de P. avium (0.31), 4 de  P. fruticosa (0.31), 4 de P. serrulata (0.28) y 4 de P. persica (0.19).  
Los bajos niveles de heterocigosidad encontrados se atribuyen a los sistemas de apareamiento ya que la mayoría de los cultivares de durazno son autocompatibles lo que favorece los procesos de autofecundación (Sassa et al., 1992). Bajos niveles de polimorfismos también se han encontrado en materiales de cereza dulce (Boskovic y Tobutt, 1997). Esto  probablemente refleja una estrecha base genética en el germoplasma de ciruela dulce y de durazno. Sin embargo concuerda con las afirmaciones de  Imbert  y Lefèvre (2003) quienes consideran que un exceso de heterocigosidad no es muy usual en especies arbóreas y que generalmente esta se ve favorecida por la autoincompatibilidad y por los cruzamientos interespecíficos (Stoeckel et al., 2006). La estrecha base genética utilizada para el desarrollo de cultivares y la existencia de ancestros comunes en los pedigree de duraznos y ciruelas, podrían explicar los resultados encontrados (Okie y Hancock, 2008). En general los bajos niveles de variabilidad son consistentes con los obtenidos usando diferentes marcadores moleculares en especies del género Prunus (Aranzana et al., 2010).  

El coeficiente de diferenciación genética (Fst) obtenido al evaluar los 42 materiales de Prunus, con los ocho marcadores RAMs fue de 0.29, con una desviación estándar de 0.03 (tabla 4). Según Wright (1978), valores de 0.25 muestran gran diferenciación genética, lo cual puede estar reflejado en el alto grado de domesticación que han sufrido estos materiales, ya que la mayoría de ellos corresponden a variedades comerciales. Este valor es más alto que lo encontrado por Carrasco et al. (2012) en ciruelo (-0.13) y mucho más alto que en otras especies de polinización cruzada como cereza (0.092; Stoeckel et al., 2006), almendro (0.15; Fathi et al., 2008) y albaricoque (0.04; Bourguiba et al., 2010). Lo anterior muestra que las variedades de durazno y ciruelo son genéticamente menos diversas, contrario a los resultados obtenidos por Fon et al. (2013), esto se puede explicar teniendo en cuenta la historia evolutiva de las diferentes especies en su proceso de domesticación y su sistema de propagación clonal (McKey et al., 2010), pero también debido a que el durazno es la especie menos polimórfica del género Prunus por su condición de autogamia (Font et al., 2014).  

Tabla 4. Diferenciación poblacional, estadístico Fst para los 42 materiales de Prunus evaluados con los ocho cebadores RAMs evaluados.
 
	Cebador
	Fst
	SD

	ACA
	0.21
	0.02

	AG
	0.19
	0.04

	CA
	0.24
	0.04

	CCA
	0.65
	0.04

	CGA
	0.13
	0.03

	CT
	0.27
	0.06

	GT
	0.18
	0.01

	TG
	0.40
	0.05

	Población total
	0.29
	0.03



Los marcadores RAMs discriminaron a los materiales en tres grupos a unas distancias genéticas muy reducidas (0.75) mostrando así el grado consanguinidad que existe entre ellos. Carrasco et al. (2012) encontró valores de similitud comprendidos entre 0.57 a 0.99 al caracterizar con marcadores SSR e ISSR 29 cultivares de ciruelo Japonés (Prunus salicina) y 4 de durazno. También se han encontrado alto valores de similitud entre y dentro de las diferentes especies del género Prunus (Yoon et al., 2006; Fernández et al., 2009). El Análisis de Varianza Molecular (AMOVA) para los tres grupos mostró que la variación se encuentra entre los grupos, que correspondió a una varianza de 75% (tabla 5), el 25% restante se debió al componente varianza genética dentro de los grupos. 

Tabla 5. Análisis de Varianza Molecular (AMOVA) para los grupos formados.

	Fuente Variación
	gl
	SC
	CM
	%

	Entre Grupos
	2
	161,825
	80,912
	25%

	Dentro Grupos
	39
	730,985
	18,743
	75%

	Total
	31
	892,810
	
	100%



La similitud existente entre los diferentes materiales evaluados soporta la idea que existe una alta capacidad para la hibridación y el flujo genético entre las especies de Prunus evaluadas. La estrecha base genética usada para el desarrollo de variedades podría explicar estos resultados, pues los materiales estudiados pueden tener un ancestro común entre su pedigree (Okie y Hancock, 2008).
El alto grado de sintenia que se presenta entre los genomas de durazno y ciruelo, como se pudo observar en este estudio, puede ser aprovechado para producción de híbridos ya que hay estudios que muestran como estas dos especies son utilizadas para la generación de nuevos y mejores materiales  dentro de estrategias de mejoramiento del género Prunus (Frecon, 2006; Reales et al., 2010). El uso de marcadores moleculares, el análisis de secuencias (Scalabrin et al., 2013; Vicedomini et al., 2013) permitirán un estudio más detallado del genoma de las especies de Prunus y al vez serán una herramienta útil para complementar y hacer más eficientes  las estrategias de hibridación entre las especies del género Prunus.

Conclusión

La caracterización molecular con marcadores RAMs de la colección de duraznos y ciruelos de la Universidad Pedagógica y Tecnológica de Colombia, mostro que hay un alto grado de similitud entre los materiales evaluados, por lo cual la diversidad fue baja, sin embargo, esto muestra el alto grado de consanguinidad de las especies evaluadas y que puede ser usada eficientemente dentro de esquemas de hibridación que conduzcan hacia la obtención de nuevos y mejores materiales de Prunus.
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