RESPUESTAS - Afio 12 No. 1 - Julio 2007 ISSN 0122820X

AMPLIACION DEL ANALISIS DE DIVERSIDAD GENETICA DE
PALMA DE ACEITE PROVENIENTE DE ANGOLA

Por:
Pedro JesUs Rocha Salavarrieta!, Eileen Rocio Meléndez? y
Leonardo Rey Bolivard

RESUMEN

Los cultivos de palma de aceite en el mundo provie-
nen, en su mayoria, de cuatro palmas mantenidas en
el jardin botdnico de Bogor. Sin embargo, la eviden-
cia experimental sugiere que el centro de origen de
la palma de aceite, Elaeis guineensis Jacg., estd en el
continente Africano. Para desarrollar el cultivo de la
palma de aceite en Colombia, es necesario ampliar
la estrecha base genética de esta especie. Por esta
razén, Cenipalma ha llevado a cabo prospecciones
y colectas de material en cinco regiones naturales de
la Republica de Angola. Alrededor de 44 accesiones
(120 semillas por accesién) fueron colectadas, las
semillas germinadas y las palmas establecidas bajo
condiciones de campo en el Campo Experimental
Palmar de La Vizcaina (Barrancabermeja). En el pre-
sente articulo, se reportan los resultados del andlisis
de caracterizacién molecular, basados en la amplifi-
cacién de 16 loci microsatélites, de 72 genotipos, en
representacion de cinco poblaciones, de la coleccién
de E. guineensis de Cenipalma. Si bien los materia-
les evaluados mostraron una variabilidad genética
mayor que la reportada en la literatura para estudios
similares de esta especie, se presenta alta similaridad
(baja diferenciacion genética, Fsr=0,0484) entre los
individuos, lo cual permite concentrar la variabilidad
total mediante la seleccién de unos pocos individuos.
Se presentan las medidas de variabilidad y diferencia-
cién genética para estas poblaciones.

Palabras Claves: Elaeis guineensis Jacg., microsatéli-
tes, variabilidad genética

ABSTRACT

Oil palm cultivars come from four oil palms located
at Bogor’s botanical garden. However, experimental
evidence suggests that the centre of origin of the oil
palm, Elaeis guineensis Jacq., is the African continent.

In order to develop oil palm cultivars in Colombia, it is
necessary o increase the narrow genetic base curren-
tly available. For this reason, Cenipalma carried out
prospections and collections of oil palm material in five
natural regions of the Republic of Angola. Around 44
accessions (120 seeds per accession) were collected,
seeds were germinated and young palms were grown
under field conditions at the Experimental Station Pal-
mar de La Vizcaina (Barrancabermeja). In this paper,
we report results of the molecular analysis, based in
amplification of 16 microsatellite loci, of 72 genoty-
pes, representing five populations, from Cenipalma’s
E. guineensis germplasm collection. Evaluated plants
showed a higher genetic variability when compared to
similar studies on this species, although populations
displayed high similarity (low genetic differentiation,
Fss=0,0484). The high similarity between individuals
of the different species allows representing the full va-
riation by selecting few individuals. Variability and ge-
netic differentiation measurements are presented.

Keywords: Elaeis guineensis Jacq., genetic variation,
microsatellites

INTRODUCCION

La base genética de los materiales comerciales de
palma de aceite, Elaeis guineensis Jacq., empleados
para establecer los cultivos en el mundo esté basa-
da en cuatro palmas que estuvieron localizadas en el
Jardin Botdnico de Bogor (Indonesia) [3, 5]. El cultivo
estd adaptado, y en consecuencia, consolidado en
Asia, especificamente en Malasia e Indonesia, mien-
tras que en América Latina, en particular en Colom-
bia, el cultivo de E. guineensis se encuentra en plena
expansién. Sin embargo, las diferentes condiciones
medioambientales de cada una de las zonas palme-
ras colombianas y la presencia de enormes proble-
mas asociados con plagas y enfermedades hacen que
el desarrollo del cultivo tenga que basarse en la gene-
racién de nuevos materiales.

Con el objeto de ampliar la base genética de los ma-
teriales presentes en Colombia, el programa de va-
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riedades de Cenipalma inicié, desde el afio 2002, la
conformacién de colecciones de germoplasma de E.
guineensis con prospecciones en el continente africa-
no. En la Republica de Angola, se recolectaron mate-
riales representativos de diferentes ambientes (litoral
seco, litoral htmedo y de montafa) en cinco regio-
nes naturales. Se seleccionaron 44 accesiones (120
semillas por accesién), de las cuales 38 fueron tipo
Dura y seis tipo Ténera [14]. Las semillas de las ac-
cesiones colectadas se sembraron en el C. E. Palmar
de La Vizcaina (Barrancabermeja) para garantizar la
replicabilidad, conservacién y utilizacién del material
genético.

En una primera fase, el Laboratorio de Caracteriza-
cién Molecular (LCM) realizé la evaluacién de 45 de
los aproximadamente 2000 genotipos de E. guineen-
sis provenientes de Angola. Los resultados obtenidos
mostraron que algunos de los materiales colectados
presentaban una variabilidad genética mayor [10],
cuando se comparaba con los reportes de caracteri-
zacién previamente presentados en la literatura para
materiales africanos [2, 7].

Concientes de la importancia de los materiales afri-
canos presentes en la coleccién de germoplasma de
Cenipalma, se propuso complementar la estimacién
de la variabilidad genética del banco de germoplas-
ma de E. guineensis proveniente de Angola e inferir
su estructura genética mediante el empleo de meto-
dologias previamente estandarizadas y utilizadas de
manera rutinaria en el LCM [1, 4, 10, 15]. Asi, en el
presente articulo se presentan resultados de la carac-
terizacién de 27 materiales que aumentaron el cubri-
miento del andlisis a 72 genotipos, disminuyendo de
esta manera los posibles efectos de poblacién peque-
fia en los andlisis estadisticos.

MATERIALES Y METODOS
Muestreo

El muestreo se realizé en el lote de la coleccion de
germoplasma de E. guineensis de Angola de Ceni-
palma, ubicado en el Campo Experimental Palmar de
La Vizcaina (Barrancabermeja, Santander). Dos folio-
los de hojas de palmas j6venes fueron empacados en
bolsas de papel y transportados via terrestre hasta el

LCM (Cenipalma, Bogotd). Una vez en el laboratorio,
los foliolos fueron mantenidos a —70°C hasta su uso.

Extraccién y cuantificacién del ADN

El ADN fue extraido mediante metodologia previa-
mente descrita [1]. La cuantificacién y verificacién de
la calidad del ADN se realizé mediante electroforesis
en gel de agarosa 0,7%, tefiido con bromuro de eti-

dio (0,5 mg/L).
Amplificacién de microsatélites

Se emplearon 19 combinaciones diferentes de ceba-
dores, previamente reportados por [4] y empleados de
manera rutinaria en el LCM [10] para amplificar los
alelos de cada una de las 27 muestras. Como mol-
de, fueron empleadas alicuotas de 50 ng de ADN en
una reaccién de PCR de 25 ul, que contenia solucién
tampén de PCR 1X (Tris-HCl 20 mM, pH 8,4 y KCl
50 mM); MgClI2 1,5 mM; dNTP 200 uM; 1 U de Taq
DNA polimerasa (Invitrogen Life Technologies) y 0,2
UM de cada cebador (forward y reverse). La reaccién
de amplificacién se realizé en un termociclador PTC
100® (MJ Research) bajo las siguientes condiciones:
1 minuto a 95°C (desnaturalizacién inicial), seguido
por 35 ciclos de amplificacién, comprendidos entre
los siguientes intervalos de temperatura: 94°C duran-
te 30 segundos; 52°C durante T minuto y 72°C du-
rante 2 minutos. Un paso de extensién final a 72°C
durante 8 minutos

Separacién y visualizacién

La verificaciéon del producto de amplificacién se reali-
z6 mediante electroforesis en gel desnaturalizante de
poliacrilamida 6% y urea 5M, segin el protocolo es-
tablecido en el LCM [1]. Las muestras se dejaron mi-
grar durante 1 hora 15 minutos a 50°C de tempera-
tura y 100 watios constantes de potencia, generados
por una fuente de poder Power Pac 3000 (Bio-Rad).
Como marcadores de peso molecular se usaron mar-
cador ADN de 25 pb y de 10 pb (Cat. 10597-011 y
10821-015, Invitrogen). Los geles fueron teridos con
nitrato de plata segin la metodologia descrita por [9],
la cual brevemente se describe a continuacion.

Se colocé el gel (con el vidrio) en una cubeta con solucién
fijadora (5 ml/L de 4cido acético y 100 ml/L de etanol al
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95%) durante 10 minutos. Luego de la fijacién, se in-
trodujo el gel en solucién oxidante (Gcido nitrico 65%)
durante 6 minutos. Posteriormente se hicieron dos
lavados con agua destilada desionizada, el primero
durante 40 sy el segundo, 20 s. El gel lavado se pasé
a una solucién de tincién (2 g/L de nitrato de plata)
durante 20 minutos. Después, se realizé doble lavado
con agua destilada desionizada, 40 y 20 segundos,
cada uno. Para el revelado de las bandas, el gel se
incubé en soluciéon de revelado (30g/L de carbonato
de sodio y 540 ul/L de formaldehido 37%) primero
durante un minuto y luego en solucién de revelado
fresca hasta que las bandas se hicieron visibles. Final-
mente, se llevé el gel a una solucién de parada (acido
acético 5%) durante 5 minutos con posterior lavado
en agua destilada desionizada, durante 5 minutos.
Los geles se dejaron secar a temperatura ambiente.
Las bandas presentes en los geles secos se registraron
con un escdner HP ScanlJet XPA en formato JPEG y se
almacenaron en la base de datos del LCM.

Andlisis de bandas

Los datos considerados para el andlisis aqui presen-
tado incluyen los generados para 30 materiales estu-
diados por [9], que complementan los 42 previamen-
te evaluados por [10]. En total el andlisis conjunto
incluye 72 palmas provenientes de Angola y manteni-
das en el C. E. Palmar de La Vizcaina.

Para cada locus se determiné el nimero de alelos am-
plificados, utilizando como referencia los patrones de
amplificacién previamente reportados [4, 10]. El peso
molecular de las bandas fue registrado y se codifica-
ron en una matriz binaria donde “1” indicé presencia
y “0” ausencia. Adicionalmente, se generd otra matriz
en la que se codificaron (con letras mayuUsculas) los
alelos presentes en cada locus.

Para evaluar la cantidad de variacién genética dentro
de las poblaciones, se estimaron los pardmetros: por-
centaje de loci polimériicos (P, criterio del 99%); no-
mero medio de alelos por locus (A), nimero efectivo
de alelos por locus (Ae), heterocigosidad observada
(Ho) y heterocigosidad promedio esperada (H). Para
estimar la estructura poblacional se calcularon los es-
tadisticos F [10, 20].

Para complementar los andlisis se estimaron las re-
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laciones genéticas entre las poblaciones, mediante
andlisis de similitud y andlisis de clasificacién con
el programa NTSys version 2.11 [16]. Se estimaron
las diferencias entre poblaciones en términos de su
distancia genética mediante el empleo del indice de
Nei [11]. La matriz de distancia para todas las po-
blaciones permitié agruparlas y construir dendrogra-
mas empleando los métodos UPGMA (Unweighted
Pair-Group Method Arithmetic Average, [18]) y el de
vecinos cercanos [17]. La matriz de similaridad fue
transformada a un producto escalar con la funcién
Dcenter (double center) de NTSys y se calcularon los
valores y vectores Eigen [6]. El ordenamiento de los
grupos en gréficas bidimensionales se realizé con la
funcién Eigen de NTSys. De igual manera, se estima-
ron las relaciones genéticas entre los individuos de
las poblaciones, mediante los métodos anteriormente
enunciados.

RESULTADOS Y DISCUSION
Andlisis poblacional

En total, 72 palmas, incluidas 30 reportadas por [9]
y 42 de las estudiadas por [10], fueron empleadas
en los andlisis aqui presentados. Dichos materiales
fueron evaluados con 18 combinaciones de cebado-
res especificos [4] que permitieron amplificar 18 loci
microsatélites. El locus mEgCIRO134 se comporté
como un doble locus (-A y -B), en consecuencia, se
consideré como un locus adicional, obteniendo asf
amplificacién para 19 loci. En total, se amplificaron
49 alelos (Tabla 1), con tamafos entre 85 y 350 pares

de bases (pb).

Un locus se considera polimérfico cuando presenta
mas de un alelo. Aqui, 16 (84,2%) de los 19 loci am-
plificados fueron polimérficos (Tabla 1). Para los tres
loci restantes fue posible amplificar solo un alelo por
locus, en consecuencia, fueron eliminados para el
andlisis de la variabilidad genética dentro de las po-
blaciones (Tabla 1). Aqui, se presentan resultados de
las frecuencias alélicas de 49 alelos de 16 loci para
las cinco poblaciones.

La media de alelos por locus polimérfico fue de 3,06
(Tabla 1) con rango de dos a cinco alelos. Estos valo-
res son ligeramente menores que los reportados por
[10], pero es necesario considerar que tal andlisis fue
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Tabla 1. Variabilidad genética para los 21 loci microsatélites amplificados en 72 materiales (seis poblaciones)
E. guineensis provenientes de Angola. Un locus se consideré polimérfico cuando la frecuencia de su alelo mas
comUn no excedié 0,95. Los nombres de los loci son los reportados por [4] Las estimaciones, realizadas con
el programa Popgene, se llevaron a cabo utilizando solamente los loci polimérficos. Ao= nimero de alelos
observados; Ae= niumero efectivo de alelos [8]; Ho= heterocigocidad observada; H= heterocigocidad espe-
rada segun Nei [12], Fis= indice de fijacién de Wright [21], Fis= (H-Ho)/H; Fst= coeficiente de diferenciacién
genética.

Tamano ._{ Tamano
Locus Alelo| aprox. Frg(l:éu"ecnaCIa‘ de Ao Ae Ho H Fis Fst Nm
(pb) muestra
IA. Loci monomaodrficos
mEgCIR0326 A 275 1,0000 82 1 1,000 | 0,000 | 0,000
mEgCIRO0377 A 149 1,0000 66 1 1,000 | 0,000 | 0,000
mMEgCIR0391 A 297 1,0000 42 1 1,000 [ 0,000 | 0,000
B. Loci polimoérficos
A 220 0,1449
mEgCIR0O008 B 215 0,1739 138 4 2.8663(0,6522|0,6511 |-0,0528(0,0341| 7,0788
C 210 0,1594
D 200 0,5217
mEgCIR0009 A 180 0.3561 132 2 1.8469/0,4394 (10,4586 |-0,0421|0,0254 | 9.5776
B 176 0,6439
mEgCIR0018 A 177 0.4917 120 2 1.9994|0,8167[0,4999 |-0,6709|0,0175( 14,0282
B 175 0,5083
A 230 0,1308
mEgCIR0046 B 225 0,6846 130 4 1.9592/0,3538|0,4896| 0,2169 [{0,0403| 5.9507
C 220 0,1538
D 210 00,0308
A 187 0,5571
mEgCIR0O067 B 175 0,2071 140 3 2.4457 (0,1571|0,5911 | 0,7462 [0,0896 | 2.5411
C 163 0,2357
A 213 00,3636
mEgCIR0221 B 200 0,1212 132 3 2.4254(0,4545|0,5877| 0,2125 [0,0150(16.4143
C 195 0,5152
A 350 00,2818
mEgCIR0230 B 330 0,2727 110 3 2.8390|0,6545(0,6478|-0,0185|0,0393| 6.1098
C 325 0,4455
mEgCIR0304 A 14 0.7676 142 2 1.5547 10,4366 (0,3568|-0,2624|0,0342| 7,0637
B 106 00,2324
A 147 0,4394
mEgCIR0332 B 145 0,0909 132 3 2.3700(0,7424|0,5781 |-0,3084 (0,0098 | 25.2727
C 131 00,4697
mEgCIR0350 A 281 0,0492 122 2 1.1032{0,0984|0,0935|-0,1153 [ 0,0659 | 3.5453
B 269 0,9508
A 102 0,1226
mEgCIR0353 B 90 0,2642 106 4 3.6175|0,3585]10,7236| 0,4221 |0,0840| 2.7249
C 88 0,3491
D 85 0,2642
A 187 0,1525
mEgCIR1772 | B 180 0,2288 118 4 |3.6623|0,1695|0,7269| 0,7644 |0,0490| 4.8571
C 178 0,2542
D 175 0,3644
mEgCIR0437 A 198 0,3881 134 2 1.9045({0,0896|0,4749| 0,7916 [{0,0866 | 2.6353
B 196 0,6119
A 137 0,2090
mEgCIR0465 B 135 0,3955 134 4 3.2400|0,5522]0,6914| 0,1370 |0,0345| 6.9891
C 134 0,0746
D 125 0,3209
mMEgCIR0134-A A 180 0.7895 114 2 1.4979(0,3158|0,3324| 0,0135 [{0,0672| 3.4676
B 179 0,2105
mEgCIR0134-B A 162 0,1864 118 5 4,0220|0,5763(0,7514 | 0,1287 |0,0822| 2.7930
B 161 00,2034
C 160 00,2712
D 158 00,0254
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realizado con 45 individuos de las mismas poblacio-
nes, e incluyé un grupo externo de cuatro palmas tipo
Dura, el cual ciertamente contribuyé al incremento
mencionado. Es de anotar que los valores obtenidos
en el presente estudio son mayores que los encontra-
dos en otros experimentos, realizados en el LCM, con
poblaciones de E. guineensis tipo Dura [19].

La heterocigocidad media observada para los 16 loci
polimérficos fue de 0,4292, valor cercano a 0,4549,
reportado por [10]. El valor mas alto (0,7424) fue
para el locus mEgCIR0O332 y el més bajo (0,0896)
para el locus mEgCIR0437 (Tablal).

Los indices de variabilidad para las seis poblaciones
fueron calculados empleando el programa Popgene
(Tablas 1y 2). El ntmero medio de individuos por po-
blacién fue de 15, en contraste con los ocho reporta-
dos por [10]. Las poblacién con el menor nimero de
individuos fue D (Benguela), con ocho palmas. La po-
blacién C incluyé el mayor nimero de individuos con
18. El nimero medio de alelos diferentes observados
en cada poblacién estuvo entre 2,6875 (poblacién D)
y 3,0625 (poblacién C). El nimero medio de alelos
efectivos fue de 2,31 (desviacién esténdar = 0,1).

Dentro de las cinco poblaciones evaluadas, el poli-
morfismo medio de los loci fue de 93,17% (mayor
que 85,71% reportado por [10]). Las frecuencias ob-
servadas muestran claramente el efecto de la aloga-
mia. Adicionalmente, se observé mayor variabilidad
genética intrapoblacional que interpoblacional. La
heterocigocidad media observada (Ho) fue en pro-
medio de 0,434, con rango entre 0,3997 (poblacién
E) y 0,4830 (poblacién D). Estos valores indican, por
ejemplo, que para la poblacién D, el 48,3% de las
palmas analizadas fueron heterocigotas para cual-
quiera de los loci analizados. La diversidad genética
o heterocigocidad media esperada (H) para las po-
blaciones fue de 0,515. Si bien este valor fue mayor
que los reportados para la misma especie con otros
marcadores (por ejemplo, [7] He=0,18 con isoenzi-
masy [2] He= 0,14 con RFLP), fue ligeramente mayor
al 0,4549 reportado por [10] y mds cercano al ob-
tenido por [4] para E. guineensis (0,68). Los errores
esténdar de Hoy H fueron de 3,2% y 2,0%, respec-
tivamente, lo cual implica que se la estimacion fue
precisa. Ademds, el hecho de que las cinco poblacio-
nes posean valores cercanos a la media, sugiere que
estas no estdn conformadas por individuos altamente
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contrastantes, lo cual se refleja en los dendrogramas
obtenidos (Fig. 1 Ay B).

Los valores de indice de fijacion de Wright [20] o co-
eficientes de endogamia (Fis que representa la corre-
lacién entre el nomero de alelos homélogos dentro
de los individuos con referencia a la poblacién local)
se presentaron en un rango entre 0,0309 (poblacién
D) y 0,2170 (poblacién E), con media de 0,156 (Ta-
bla 1). Los valores positivos obtenidos para todas las
poblaciones (Tabla 2) indican atn valores intermedios
pero con tendencia hacia la homocigocidad (FIS varia
entre —1, exceso de heterocigotos, hasta + 1, exceso
de homocigotos). Esta apreciacién difiere a la pre-
sentada por [10], pues el valor reportado alli (Fis=
—-0,0604) sugeria tendencia a la heterocigocidad.

Por su parte, el grado de diferenciacién genética entre
poblaciones, que cuantifica la diferenciacién entre y
dentro de poblaciones y estd definido por el indice de
diferenciacién genética (Fs), tuvo una media para los
16 loci en las cinco poblaciones de 0,0484 (Tabla
1), lo cual indica que el 4,84% de la variacién total
estarfa justificada por la poca diferencia genética en-
tre poblaciones [10, 21]. Este valor promedio incluye
un rango que va desde 0,0098 (poca diferenciacién
genética) hasta 0,0896 (diferenciacién genética mo-

derada).

El valor medio de flujo de genes (Nm) fue de 4,9125
(Tabla 1), valor muy alto que al ser mayor que 1 indi-
ca que todas las poblaciones evolucionaron juntas. La
baja diferenciacion genética (Fst) se explica por la alta
tasa efectiva de migracién (Nm), lo cual hace que no
existan alelos fijos por poblacién y, en consecuencia,
no se distingan las poblaciones por origen geogréfi-
co por posible intercambio de polen entre individuos

[10].
Relaciones entre poblaciones
Con base en su similitud genética, las cinco poblacio-

nes evaluadas no conforman grupos estadisticamen-
te diferentes basados en su similitud genética (Fig.1).
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Tabla 2. Variabilidad ge-

nética estimada para las
seis poblaciones de E. gui-

neensis, basada en 72 in-
dividuos y en el andlisis de

16 loci polimérficos. Ao=

nimero medio de alelos
observados; Ae= media

del nUmero efectivo de

alelos [8]; P: porcentaje de
loci polimérficos en cada

Poblacién Individuos Ao Ae P (%) Ho H Fis

A - Caixito 17 3,0000 2,2520 03,75 0,4102 0,4935 0.1688
(1,0954) | (0,8179) (0,2786) | (0,1989)

B - Sumbe 15 2.8750 2,4591 03,75 0,4354 0,5388 01919
(1,0247) | (0,8923) (0,2609) | (0,1818)

C - Cabinda 18 3,0625 2,3391 100,00 0,4412 0,5334 0.1729
(0,9979) | (0,6766) (0,2202) | (0,1499)

D - Benguela 8 2.6875 2,1876 03,75 0,4830 0,4984 0,0309
(0,8732) | (0,6447) (0,2857) | (0,1746)

E - Uige 17 3,0000 2,3129 84.62 0,3997 0,5105 0.2170
(0,8944) | (0,7862) (0,2486) | (0,1892)

Media 15 2,93 2,31 93,17 0,434 0,515 0,156

poblacién; Ho= media de

la heterocigocidad observada; H= media de la heterocigocidad esperada de Nei [12]; Fs= Coeficiente de
endogamia o indice de fijacién de Wright [21], Fis= (H-Ho)/H. Los errores se muestran entre paréntesis.

Figura 1. Relaciones de similitud entre las poblaciones evaluadas. La matriz de distancia genética fue calculada en
Popgene segin [11]. (A) Agrupamiento con el método UPGMA (B) Ordenamiento con base en vectores Eigen [6].

(A) A-Caixito
C-Cabinda
E-Uige
D-Benguela
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Figura 2. Relaciones de similitud entre las 72 palmas de las seis poblaciones evaluadas. La matriz de distancia
genética fue calculada segn [11]. (A) Agrupamientos con el método UPGMA [18], (B) Ordenamiento con base
en vectores Eigen [6].
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Sin embargo, se pueden apreciar algunas tendencias,
por ejemplo, se pueden establecer relaciones de cer-
cania genética entre las poblaciones de C (Cabinda)
y E (Uige). Estas poblaciones se encuentran al norte
de Angola [14]. El grupo de C y E se asocia con la
poblacién A (Caixito), localizada también al norte. Por
su parte las poblaciones D (Benguela) y B (Sumbe)
serfan las que mds se diferencian del grupo anterior-
mente formado (Fig. 1 A). Sin embargo, las agrupa-
ciones formadas no se correlacionan con las distan-
cias geogrdficas, ademds, la “distribucién” artificial
se confirma cuando se analizan las relaciones entre
individuos.

Andlisis entre individuos

Con el objeto de establecer relaciones entre los in-
dividuos de las diferentes poblaciones analizadas, se
realizaron andlisis de similitud, de agrupamiento y de
ordenamiento (Fig. 2). Los indices de Nei [11] y Neiy
Li [13] fueron elegidos debido a la condicién diploide
de la palma de aceite y a la naturaleza codominante
de los microsatélites.

Al analizar el dendrograma con agrupamiento UPG-
MA'y (Fig. 2A) se aprecia que los individuos son muy
similares entre si. Asi, la variabilidad existente estd de-
finida desde casi el comienzo de la bifurcacién del
arbol. Adicionalmente, con el andlisis vectorial, no es
posible determinar grupos ni asociarlos a las diferen-
tes localidades muestreadas (Fig. 2B). No obstante,
los individuos mds alejados de esta tendencia son los
identificados con los ndmeros 61, 62, 65, 68 y 70
que pertenecen a la poblacién E (Uige) y el 47 de la
poblacién B (Sumbe) (Fig. 2B). Estos individuos po-
drian presentarse como consecuencia de la infrogre-
sién de material parental exégeno, teniendo en cuen-
ta la naturaleza alégama de la palma y su corriente
utilizacién en las distintas poblaciones del Africa.

CONCLUSIONES

En el presente estudio se amplificaron 49 alelos de 16
loci polimérficos en 72 materiales de palma de acei-
te provenientes de cinco localidades de la Republica
de Angola. Aunque 18 combinaciones de cebadores
fueron empleadas y 19 loci detectados, 16 fueron
polimérficos y, en consecuencia, empleados para los
andlisis poblacionales. Aunque los tamafios de las

poblaciones fueron heterogéneos, se pudo mostrar
que la variabilidad genética dentro de las poblacio-
nes (intfrapoblacional) fue mayor que la hallada entre
las poblaciones (interpoblacional).

Los andlisis de caracterizacién molecular muestran
que la variabilidad de los materiales de Angola, pre-
sentes en la coleccién de Cenipalma, es mayor que
la reportada en la literatura para materiales de origen
africano [7]. Sin embargo, como lo mostré el andlisis
de relaciones entre individuos de las distintas pobla-
ciones, los materiales del banco de germoplasma son
lo suficientemente homogéneos para concentrar la
variabilidad genética de la coleccién en pocos indi-
viduos.

Aparte de fener consecuencias prdcticas, por ejem-
plo, la disminucién del nimero de individuos para el
mantenimiento del banco, la informacién obtenida
en el presente estudio muestra la importancia de la
variabilidad de los materiales africanos y sirve como
base para nuevas actividades de prospeccién de po-
blaciones en otros paises de Africa.
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