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Resumen

La diversidad genética, entendida en sentido amplio, como la variacién de genes dentro y entre especies,
posee una organizacién multidimensional compleja. Su comprension se basa en el grado de similitud (o
diferencia) entre pares de unidades. Si bien la variabilidad genética es materia prima de la evolucion, al mis-
mo tiempo, los factores que producen el cambio evolutivo, la modelan. Cuando una especie se extingue se
pierde su genoma y también su variacion genética, por lo tanto es posible afirmar que determina el potencial
de respuestas que permiten la supervivencia y la adaptacién. Una de las razones mas importantes para
conservar la diversidad genética es el mantenimiento de este potencial. Los humanos hemos aprovechado
la variabilidad genética y hemos “domesticado” especies de plantas y animales por medio de la seleccién
artificial. La domesticacion y la mejora producen reotrganizacién de la vatiabilidad genética reduciendo
las diferencias entre individuos dentro de un grupo, e incrementando las diferencias entre grupos, lo
que provoca una modificaciéon de la estructura de la diversidad genética. Desde 1900 tres cuartas partes
de la diversidad de los cultivos se ha perdido y se han detectado altos niveles de vulnerabilidad genética,
lo cual amenaza la seguridad alimentaria mundial, resultando indispensable evitar “la erosién genética”.
La caracterizacion de la variabilidad genética de distintas poblaciones es critica para plantear estrategias
de conservacion “Gu situ” o “ex siti”, ya sea en bancos de germoplasma como en programas de mejora.
En este contexto se hace uso tanto de caracteres morfo-fisiologicos como de marcadores moleculares.
Los primeros presentan limitantes como la influencia ambiental, su dificil y costosa medicion; ademas, la
informacién genética recuperable a partir de ellos es restringida. Los marcadores moleculares permiten
estimar la diversidad genética neutral, hacer comparaciones entre individuos, poblaciones y especies o
grupos taxonémicos mayores y establecer relaciones de paternidad, parentesco y filogenéticas. También
es posible analizar procesos de flujo y deriva de genes en las poblaciones.

La caracterizacion de la diversidad genética facilita la clasificacion de los materiales, la deteccion de
duplicados, la identificaciéon del origen geografico y la determinacion de puntos de maxima variabilidad.
De esta manera se contribuye al manejo de las colecciones, permitiendo tanto la eleccién de parentales
dénde buscar nuevos alelos para ampliar la base genética de los materiales, como la explotacién mas
adecuada de la heterosis. Dada la importancia de los recursos genéticos, en las ultimas décadas se han
realizado esfuerzos para claborar documentos que incluyan desde definiciones, hasta acuerdos regula-
torios de su conservacion, uso y disponibilidad. En la Facultad de Ciencias Naturales de la Universidad
Nacional de Salta, se han desarrollado y desarrollan proyectos vinculados al uso o mejoramiento genético
de especies de importancia regional, siendo el punto de partida, el andlisis de su diversidad genética.

Palabras clave: Biodiversidad, Cultivos, Domesticacién, Genética de poblaciones, Germoplasma

Abstract

Genetic diversity usually refers to genetic variations within and among species. Genetic diversity has a
multidimensional and complex organization. Its knowledge found on similitude (or differences) gradation
between units” pairs. Genetic diversity is raw material for evolution and, at the same time, evolution
forces to shape it. Species extinction causes the loss of their genome and their genetic variation. As a
result, it can be asserted that genetic diversity conditions the potential responses permitting survival and
adaptation. One of the most important reasons to preserve genetic diversity is the maintenance of this
potential. Human beings have made maximum use of genetic variability, such as the “domestication”
and “breeding” of many species by artificial selection. These processes had caused the genetic variabi-
lity reorganization from differences among individuals, within species, to differences between groups.
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This situation causes modification in the genetic diversity structure. Since 1900, three-quarter from the
genetic diversity of crops had been lost and high levels of genetic vulnerability have been detected. As
this condition poses a major threat to the global food safety, it is essential to avoid “genetic erosion.”
The characterization of genetic variability for different populations is critical in order to outline conser-
vation strategies either ‘i situ” or “ex situ” for genebanks or breeding programs. The characterization
is performed using both morpho-physiologic traits and molecular markers. The former has restrictions
on the environmental influences, costs and the difficulties of their measuring. In addition, the genetic
information provided is limited. Molecular markers allowed to estimate neutral genetic diversity, and to
establish the relationships between individuals, populations, species or major taxonomic groups. Mo-
reover, molecular markers are used to set paternity relationships and phylogenetic connections as well
as to analyze genetic flow and genetic drift in populations. Information on genetic diversity facilitates
the classifying materials, detecting duplicity, identifying geographic origin, and determining the point of
highest variability. In this respect, the germplasm collection management becomes easier as the knowle-
dge of genetic diversity permits the choice of parents to increase the genetic basis and the appropriate
heterotic exploitation. Considering the genctic resources importance, many efforts have been done in
the last and in order to develop documents including definitions, regulatory agreements about their
conservation, uses and availability. At the Facultad de Ciencias Naturales (Universidad Nacional de Salta)
projects related to breeding species, with regional importance, are under way. For this purpose analyses
of the genetic diversity are being performed.

Key words: Biodiversity, Crops, Domestication, Germplasm, Population Genetics.
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Marco de referencia

La Unién Internacional para la Conservacion de la Naturaleza
(IUCN) define la biodiversidad como la variabilidad de la vida en
la Tierra. Segin Wilson (Nufiez ez a/. 2003), comprende “toda la
variacion de la base hereditaria en todos los niveles de organiza-
cién, desde los genes en una poblacion local o especie, hasta las
especies que componen toda o parte de una comunidad local, y
finalmente en las mismas comunidades que componen la parte
viviente de los multiples ecosistemas del mundo”. Estos niveles
jerarquizados describen aspectos muy diferentes de los sistemas
vivientes, incluyendo a los procesos evolutivos y ecolégicos que
se dan a nivel de genes, especies y ecosistemas.

En un sentido amplio, se entiende por diversidad genética la
variacién de los genes dentro y entre especies. Puede ser vista
y comparada en tres niveles: entre individuos de una poblacién,
entre poblaciones dentro de la misma especie y entre las diferentes
especies (Glowka ez 2/1996).

Aligual que en los otros niveles, en la diversidad genética pode-
mos reconocer tres atributos: composicion, estructura y funcion.
La composicion es la identidad y variedad de los elementos cons-
titutivos (genes). La estructura refleja la cantidad y distribucion de
la variacion genética dentro y entre las poblaciones de una especie.
La funcién corresponde a los procesos evolutivos responsables
de la dindmica de los genes en las poblaciones y que configuran
la estructura genética de la diversidad.

La diversidad genética tiene una organizaciéon multidimensio-
nal compleja y su comprension se basa en el grado de similitud
(o diferencia) entre pares de unidades (individuos, poblaciones,
accesiones, variedades, etc.) valorada a través de caracteres que
son compartidos.

Tanto la generacién de diversidad genética como su erosion, son
fenémenos distintivos de la evoluciéon. La variabilidad genética es
materia prima de la evolucién (tenga lugar en condiciones natu-
rales, o resulte de la domesticacién y mejoramiento de especies) y
al mismo tiempo, los factores que producen el cambio evolutivo
la modelan. Cuando una especie se extingue se pierde su genoma
y también su variacién genética.

Ante las condiciones cambiantes del medio, la diversidad
genética determina el potencial de respuestas que permitan la
supervivencia y la adaptacién (Glowka e# 2/ 1996; Fontdevila &
Moya 1999). Una de las razones mas importantes para conservar
la diversidad genética es el mantenimiento de este potencial.

La FAO (1998) distingue tres valores (valor “portfolio”, valor
de “opcidén” y valor de “exploracion”) en relacién a las funciones
de la variabilidad genética:

La diversidad genética ayuda a proporcionar estabilidad a los
sistemas agricolas a nivel local, nacional y mundial al suavizar la
variabilidad del rendimiento, a través del mantenimiento de una
amplia gama de cultivos y de diversidad dentro de los cultivos
(valor portfolio). Las pérdidas debidas a la falta de un determina-
do cultivo o variedad se compensan por el rendimiento de otros
cultivos o variedades.

La diversidad genética proporciona un seguro (valor de opcion)
frente a futuras condiciones adversas. Los recursos genéticos pueden
proporcionar caracteristicas utiles, tales como la resistencia a nuevas
enfermedades o la adaptabilidad a nuevas condiciones climdticas.

La diversidad genética representa un valor potencial, ain con los
recursos desconocidos (valor de la exploracién), razén para mante-
ner los ecosistemas silvestres y los sistemas agricolas tradicionales.

Los seres humanos hemos aprovechado la variabilidad genética
y “domesticado” por medio de la seleccién artificial numerosas

especies; al hacerlo hemos creado una multitud de variedades de
plantas cultivadas y razas de animales. Durante estos procesos,
es frecuente el descenso de los tamafios efectivos poblacionales
(“cuellos de botella”). Sea como consecuencia del programa de
mejora o por reduccién del tamafio poblacional, el aumento de
la consanguinidad reduce la variabilidad genética, aumentando el
riesgo de extincion frente a cambios ambientales. La reorganizacién
de la variabilidad genética desde diferencias entre individuos dentro
de una especie, a diferencias entre grupos (variedades y razas),
constituye una modificaciéon de la estructura de la diversidad gené-
tica. Se hace evidente la paradoja entre la generacién de productos
uniformes (cultivos, razas) con escasa variabilidad en su interior y
la necesidad de contar con variabilidad genética para continuar con
los procesos de mejoramiento, sean plantas o animales.

A lo largo de la historia de la humanidad, se han cultivado
alrededor de 7000 especies de plantas para su consumo. La gran
profusion de variedades garantizo los alimentos y otros productos
necesarios para la supervivencia y el desarrollo de las poblaciones
humanas en todo el mundo, a pesar de las plagas, las enfermedades,
las fluctuaciones climaticas y otros acontecimientos medioam-
bientales inesperados. En la actualidad, sélo aproximadamente
el 30 % de los cultivos satisface el 95 % de las necesidades de
energfa alimentaria de la humanidad, cuatro de los cuales (arroz,
trigo, maiz y papa) representan mas del 60% de nuestra ingesta
de energia (FAO 2015).

Desde 1900 unas tres cuartas partes de la diversidad genética
de los cultivos se ha perdido, a medida que la deforestacion, la
urbanizacion, la modificacion de zonas pantanosas y el cultivo de
tierras de secano han ido destruyendo los habitats de muchos de
los progenitores silvestres. Los esfuerzos de mejoramiento de los
ultimos 50 aflos, han determinado que junto a mayores niveles de
productividad se detecten altos niveles de vulnerabilidad genética,
lo cual amenaza el logro de aumentos sostenidos en el potencial
de rendimiento.

La “vulnerabilidad genética” resulta cuando un cultivo am-
pliamente difundido es uniformemente susceptible a una peste,
patégeno o riesgo ambiental como resultado de su constituciéon
genética, creando asi un potencial de pérdidas generalizadas en las
cosechas. Una de las principales causas de ello es la dispersion o
reemplazo de variedades locales genéticamente diversas por varie-
dades modernas homogéneas. La extension de la uniformidad no
siempre es aparente, debido a que los pedigris de los materiales,
en muchos casos, no estan disponibles aun para la mayoria de los
cultivos tradicionales (FAO 2011).

Debido a la dependencia de un nimero relativamente reducido
de cultivos para garantizar la seguridad alimentaria mundial, es
indispensable evitar “la crosiéon genética” con el fin de abordar
el creciente estrés medioambiental y ofrecer oportunidades a los
agricultores y los investigadores de producir cultivos que puedan
prosperar en condiciones desfavorables, introducir nuevas caracte-
risticas y desarrollar nuevos usos (FAO 1998). La crosion genética
es la pérdida de diversidad genética, incluyendo la pérdida de genes
individuales y de complejos de genes, tales como aquellos presentes
en las variedades localmente adaptadas.

Los cultivos vegetales necesitan renovarse cada 5 a 15 afios, la
manera mas cficaz de dotar a los cultivos con mejores caracte-
risticas es cruzar variedades o especies vegetales domésticas con
germoplasma silvestre. Las diferencias alélicas, genotipicas y de
complejos de genes entre los acervos génicos de los materiales,
determinan que una incorporaciéon directa de variabilidad desde el
germoplasma silvestre no sea exitosa. Resulta necesario establecer,
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en etapas previas al mejoramiento, un proceso que torne viable la
transferencia de variabilidad genética util, manteniendo los com-
plejos de genes presentes en el material elite. El pre mejoramiento
o valorizacién genética de germoplasma es la respuesta a estos
requerimientos, especialmente cuando la estabilidad y productivi-
dad de los cultivos agticolas estd en parte supeditada a la eficacia
de los métodos para ampliar su base genética.

Un gran desaffo para la humanidad es el de utilizar los recursos
naturales en forma sostenible, de modo de satisfacer las necesi-
dades de las generaciones presentes, pero asegurando la base para
las generaciones futuras. Este uso sustentable se presenta en el
marco de otros desafios, tales como la necesidad de un crecimiento
econémico equilibrado, la conservacion del ambiente, la reduccién
de la pobreza, la radicacién en el medio rural y el mantenimiento
de los conocimientos tradicionales.

En 2001 la Conferencia de la FAO, adopt6 el Tratado Interna-
cional sobre los Recursos Fitogenéticos para la Alimentacion y la
Agricultura (FAO 2001). Este Tratado, juridicamente vinculante
y que esta en consonancia con el Convenio sobre la Diversidad
Biolbgica, define los Recursos Fitogenéticos para la Alimenta-
cién y la Agricultura (REAA) como “cualquier material genético
de origen vegetal de valor real o potencial para la alimentacién
y la agricultura”. Incluye a las especies cultivadas en todas sus
modalidades y sus parientes silvestres. También se considera
como recurso genético “a genes de especies, géneros, e inclusive
a reinos distintos, que sean de interés actual o potencial para
introducir un nuevo caracter o una mejora de los caracteres de
un cultivo en particular”.

En este contexto surge la aparente contradiccion entre garantizar
la disponibilidad publica de los productos obtenidos y el derecho
de los obtentores. La finalidad social de proteger los resultados
de las inversiones realizadas tiene como objeto promover nue-
vas tecnologias y ofrecer alicientes y recursos para financiar las
actividades de investigacion y desarrollo. Una serie de Derechos
de Propiedad Intelectual (Derechos de Patentes y Derechos del
Obtentor de Variedades Vegetales) estin contemplados en el
Convenio de Diversidad Biolégica.

Los programas desarrollados para la coleccién, conservacion,
caracterizacion y utilizacién de los recursos genéticos en la agricul-
tura promueven el mantenimiento de la variacién genética conte-
nida dentro y entre especies, no solo para evitar la extincion, sino
también para conseguir una oferta permanente de genes para las
necesidades de los programas de mejora genética (Esquinas-Alz-
cazar 2005). El Tratado destaca las ventajas de adoptar un sistema
multilateral de acceso a los REAA y de reparto de los beneficios
obtenidos de su utilizacién y provee el marco legal para garantizar
el facil acceso a grandes colecciones de REAA de los cultivos mas
relevantes para la agricultura (Beretta & Rivas 2001).

La conservacion de los recursos fitogenéticos esta orientada en
tres ejes: la conservacion 7 situ, la conservacion ex situ 'y el uso
sustentable de los componentes de la biodiversidad. Estas modali-
dades son complementarias y permiten garantizar la conservaciéon
del patrimonio genético de las especies y sus poblaciones, en el
mediano y largo plazo. (Esquinas-Alcazar 2005).

A partir de los aflos setenta, con la creciente disminucion de
la biodiversidad, se estimul6 el desarrollo de acciones que revir-
tieran esta situacion, creando bancos de germoplasma para la
conservacion ex situ. Los bancos de germoplasma tienen como
objetivo preservar el espectro de la variabilidad genética dentro
de las especies cultivadas y sus parientes silvestres, y corregir la
uniformidad derivada de las practicas de mejoramiento genético.

Uso de la diversidad genética a nivel local

Enla Facultad de Ciencias Naturales de la Universidad Nacional
de Salta, se desarrollan o han desarrollado proyectos vinculados al
uso o mejoramiento genético de especies de importancia regional
(cafia de azucar, kenaf, frutilla, tomate, chilto (Broglia ez a/ 2011,
Broglia et al. 2013, Caruso ez al. 2013, Caruso ez al. 2011, Ferreira ez
al. 2002, Gilardon 2007; Gilardon ez al. 2002; Gilardon er al. 2004,
Gray ez al. 2006; Lucatti ez al. 2010; Machado ez a/. 2011, Mariotti
et al. 2011, Pocovi et al. 2008, Pocovi et al. 2010, Quipildor ez al.
2012) En este contexto se trabaja caracterizando y utilizando la
diversidad genética de materiales disponibles. La diversidad gené-
tica de poblaciones de ciertas especies que constituyen plagas o
producen enfermedades en estas especies, también ha sido objeto
de estudio (Galagovsky & Pocovi 2006, Flores ez al. 2003; Rech ez
al. 2008). Contar con esta informacion es de interés a la hora de
orientar el mejoramiento de las especies vegetales.

Ademas de la conservacién y mantenimiento, los bancos de ger-
moplasma son fundamentales en el gerenciamiento de los recursos
fitogenéticos ya que entre las actividades que se desarrollan est la
documentacion, la caractetizacion, la evaluacion de la variabilidad
gendtica, el analisis filogenético, el mejoramiento de caracteres y
la multiplicacién y distribucién del germoplasma. La adecuada
gestion de un banco de germoplasma demanda del conocimiento
apropiado de la diversidad genética que conserva.

Histéricamente, los estudios de diversidad genética en plantas
han estado relacionados con datos arqueoldgicos, botanicos, lin-
gtifsticos, histéricos y morfolégicos. En el caso de los materiales
de un banco de germoplasma, la diversidad genética se puede
definir como el grado en el cual el material hereditario diferencia
una coleccién de plantas. Para ello se utiliza un enfoque multi-
variado, estimando medidas de similitud o distancia entre pares
de unidades. Es posible entonces la formacién de grupos mas o
menos homogéneos que comparten un patrén o una estructura
de diversidad particular.

En este sentido, para medir la diversidad genética, se han emplea-
do dos enfoques basicos: el agrupamiento basado en los datos del
pedigti y el generado a partir de caracteres: agticolas, morfol6gicos
y/o moleculares (Avise 2004).

Las clasificaciones con datos de pedigti utilizan el grado de
co-ascendencia de dos unidades, se cuantifica generalmente a tra-
vés de coeficientes de parentesco (Falconer & Mackay 1996). Este
enfoque tiene la limitacién de requerir que el pedigri del material
estudiado sea conocido, lo que raramente sucede.

La descripcion morfoldgica de 6rganos vegetativos y reproducti-
vos, de rasgos agronémicos clasicos y de susceptibilidad a factores
de estrés, patégenos y enfermedades ha sido de gran utilidad para
la caracterizacion y evaluacion de los recursos genéticos. Estos
descriptores de valor agronémico y comercial, son atributos, tanto
de alta como de baja heredabilidad, medidos a través del fenotipo.
Las principales limitantes de esta caracterizaciéon son la influencia
ambiental, el tiempo requerido para colectar los datos y el reducido
nimero de genes factibles de analizar (Demey e a/. 2003). Como
consecuencia, su medicién es dificil y costosa y la informacién
genética recuperable, restringida. Existe un gran nimero de colec-
ciones de germoplasma que contienen genotipos con un alto valor
agron6mico, sin embargo, en muchas ocasiones se desconocen las
relaciones existentes entre el material disponible, lo que hace menos
provechosa su utilizacién en mejoramiento. Inclusive pueden existir
materiales ingresados como accesiones diferentes que resultan ser
duplicaciones, lo cual conlleva a una sobreestimacién a priori de la

diversidad existente y al uso inapropiado de los recursos.
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En las tltimas décadas han habido innumerables esfuerzos para
desarrollar técnicas que permitan conocer més ditectamente la
variacién genética y no a través de los fenotipos, lograndose un
notorio aumento en los marcadores genéticos disponibles para
estudios de diversidad. Su aplicaciéon permite determinar la estruc-
tura genética, tanto en las poblaciones naturales como cultivadas
y estudiar el grado de similitud entre y dentro de las unidades de
estudio, evitando el efecto ambiental.

Los Marcadores Genéticos en Estudios de Diversidad Ge-
nética

Los caracteres bioquimicos y moleculares pueden considerarse
como marcadores genéticos, dada su determinacién por uno o
pocos genes y escasa o nula influencia ambiental. La utilizacién de
marcadores bioquimicos es acotada por su reducido numero, que
no cubre toda la extensién del genoma, por sus interacciones o
modificaciones postranscripcionales, y por su diferente expresion
en distintos tejidos (Avise 2004).

Los marcadores moleculares proveen gran cantidad de infor-
macién, son altamente polimoérficos, cubren todo el genoma y su
evaluacién es posible en estadios muy tempranos del desarrollo,
utilizando pequefias porciones de material biolégico que no des-
truyen el individuo; no presentan interacciones intergénicas, tienen
mayor reproducibilidad y presentan herencia simple y a menudo
codominancia (Avise 2004). Permiten estimar la diversidad genética
neutral, hacer comparaciones entre individuos, poblaciones (tam-
bién variedades o razas) y especics o grupos taxonémicos mayores
y establecer relaciones de paternidad, parentesco y filogenéticas
y analizar procesos de flujo y deriva de genes en las poblaciones.
Entre los mds usados para caracterizar y evaluar la variabilidad
genética se encuentran los RELP, RAPD, AFLP, SSR, ISSR, SNP
(Cubero 2013).

La aplicacién de los marcadores de ADN ha facilitado también
la clasificacién de los matetiales, la detecciéon de duplicados, la
identificacion del origen geografico y la determinacion de puntos
de maxima variabilidad. Esta informacion facilita el manejo de las
colecciones de germoplasma, ya que permite tanto elegir paren-
tales donde buscar nuevos alelos para ampliar la base genética de
los materiales, como la explotacién mas adecuada de la heterosis
(Avise 2004).

Conocer la similitud genética entre los individuos y las poblacio-
nes es de gran utilidad en los programas de mejoramiento genético
facilitando la organizacién del material, la seleccién adecuada de los
genotipos superiores y la complementacién con datos fenotipicos
y agronémicos para el desarrollo de una poblacién mejorada.

En cualquier caso, es posible esperar clasificaciones disimiles,
porque cada tipo de descriptor reflejard aspectos diferentes de la
diversidad genética asociados al tipo de medicién y a la resolucion
del marcador. Las divergencias entre los analisis basados en datos
agromorfolégicos y los basados en datos moleculares se sustentan
en que los cambios agronémicos y/o morfolégicos no siempre
estan asociados a las variaciones moleculares estudiadas, ya que
responden a reglas y presiones evolutivas diferentes. El principal
argumento en favor de la utilizacién de caracteres moleculares
es que son universales, abundantemente informativos y trabajan
directamente con la base genética de la variacion. Los estudios que
incluyen caracteres morfolégicos, en cambio, no permiten estable-
cer diferencias en fases tempranas, son poco informativos (la lista
de descriptores utilizados raramente excede los 100 caracteres) y
adicionalmente son arbitrarios porque su codificacién estd mas
bien influenciada por la habilidad o experiencia del responsable

de la clasificacion. Sin embargo, los caracteres agromorfologicos
son la base de muchas caracteristicas varietales que tienen un valor
econémico directo indudable. Por tanto, estudios que incorporen
ambos tipos de descriptores (morfolégicos y moleculares) pro-
veeran un mejor conocimiento e interpretacion de la diversidad
genética (Demey ez al. 2003).

Dependiendo de las caracteristicas de las poblaciones en estudio
y de los objetivos, para cuantificar la variabilidad genética se han
propuesto diferentes pardmetros basados en la distribuciéon de
frecuencias génicas y genotipicas. Los més frecuentemente usados
son: la Proporcién de Loci Polimérficos, el Numero de Alelos
por Locus, la Heterocigosis Media, el Contenido de Informacién
Polimérfica (Botstein e 2/ 1980; Lewontin 1974). En muchos casos
es de interés la contribucién de los individuos y de los grupos a
la diversidad total, es decir conocer la estructura genética, para lo
que Sewall Wright propuso la utilizacion de los Indices de Fijacion
(F) (Fontdevila & Moya 1999). Las técnicas de AMOVA permiten
generar informacién equivalente cuando sélo se cuenta con datos
de frecuencias génicas.

Elabordaje para estudiar la diversidad genética descomponiendo
los aportes de los individuos y los grupos (en diferentes jerarquias)
ala variabilidad genética total, ha generado una visién mas amplia
sobre la conservacién de la bio diversidad también a otros niveles.
Sea en condiciones naturales o “ex s, en la conservacion de
recursos genéticos la cuantificacién de la diversidad genética es
una accion fundamental.
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