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Resumen

El algodon (Gossypium hirsutum L.) ha perdido variabilidad debido a su proceso de domesticacion. Por esta razén,
es necesaria la caracterizacion molecular y fenotipica de nuevos materiales para los programas de mejoramiento
genético de esta especie. El objetivo de este trabajo fue caracterizar la variabilidad de 18 accesiones de tres origenes
geogréficos Argentina, Estados Unidos y China por caracteristicas genéticas y fenotipicas. Los materiales
pertenecen al Banco de germoplasma de INTA y se utilizan en el programa de mejoramiento. Para el estudio
genético se utilizaron 16 pares de oligonucleotidos microsatélites. En la caracterizacion fenotipica se utilizaron
variables asociadas al mapeo en dos camparias agricolas (2015/2016 y 2016/2017) realizadas en el campo de INTA
EEA Séenz Pefia. Los resultados genéticos mostraron valores medios/altos de polimorfismo (62,22%) y en el
dendrograma se observaron dos grupos; uno representado por Stoneville 474 (Estados Unidos) y ocho genotipos
de China y un segundo grupo formado por Deltapine 16 (Estados Unidos), los genotipos de Argentina y un
genotipo de China. Los resultados fenotipicos en un andlisis multivariado de Componentes Principales entre
campafias agricolas presentaron diferencias significativas, mientras que fueron no significativas entre los
diferentes origenes geograficos. Se concluye que existe uniformidad en los caracteres morfoldgicos en los tres
origenes geograficos y diferenciacién genética a partir del analisis molecular siendo las accesiones BGSP 756,
BGSP 767 y BGSP 783 de China las que presentaron mayores distancias con respecto a los materiales de Argentina
y Estados Unidos; justificando la introduccion de germoplasma de origen de China al programa de mejoramiento
de INTA.

Palabras claves: algodén; variabilidad genética; microsatélites; mapeo de plantas

Abstract

Cotton (Gossypium hirsutum L.) has lost variability due to its domestication. For this reason, it is necessary to
obtain the molecular and phenotypic characterization of new breeding materials for this species. The objective of
this work was to characterize the genetic and phenotypic variability of 18 accessions from Argentina, the United
States, and China. The materials belong to the INTA (Argentina’s Agricultural Technology Institute) genebank
and are used for breeding programs. Sixteen pairs of microsatellite oligonucleotides were used for the study. For
the phenotypic characterization, variables associated with mapping were used in two cropping seasons (2015-2016
and 2016-2017) in the INTA experimental field in Sdenz Pefia, province of Chaco, Argentina. The genetic results
showed medium/high values of polymorphism (62.22%), and the dendrogram showed two groups: one made up
of Stoneville 474 (United States) and eight genotypes from China, and a second group made up of Deltapine 16
(United States), the genotypes from Argentina, and one genotype from China. The phenotypic results obtained
through Principal Components Analysis showed significant differences between cropping seasons, while no
significant differences were detected between geographical origins. The morphological characters of accessions
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from the three different geographical origins were similar. However, genetic differentiation was found between
the microsatellites analyzed, with accessions BGSP 756, BGSP 767 and BGSP 783 from China exhibiting higher
genetic distances than materials from both Argentina and the United States. Our results support the introduction
of cotton germplasm from China for INTA's breeding program.

Keywords: cotton; genetic variability; microsatellites; plant mapping

Resumo

O algodéao (Gossypium hirsutum L.) perdeu variabilidade devido ao seu processo de domesticacdo. Por esta razdo,
a caracterizacdo molecular e fenotipica de novos materiais é necessaria para os programas de melhoramento
genético desta espécie. O objetivo deste trabalho foi caracterizar a variabilidade de 18 acessos de trés origens
geograficas Argentina, Estados Unidos e China por caracteristicas genéticas e fenotipicas. Os materiais pertencem
ao Banco de Germoplasma do INTA e sdo utilizados no programa de melhoramento. Para o estudo genético, foram
utilizados 16 pares de oligonucleotideos microssatélites. Na caracterizacdo fenotipica, foram utilizadas variaveis
associadas ao mapeamento em duas campanhas agricolas (2015/2016 e 2016/2017) realizadas no campo do INTA
EEA Saenz Pefia. Os resultados genéticos mostraram valores de polimorfismo médio/alto (62,22%) e no
dendrograma foram observados dois grupos; um representado por Stoneville 474 (Estados Unidos) e oito gen6tipos
da China e um segundo grupo formado por Deltapine 16 (Estados Unidos), os genétipos da Argentina e um
gendtipo da China. Os resultados fenotipicos numa analise multivariada dos Componentes Principais entre
campanhas agricolas, apresentaram diferencas significativas, enquanto entre as diferentes origens geogréficas ndo
foram significativas. Conclui-se que existe uniformidade nos caracteres morfolégicos nas trés origens geograficas
e diferenciacdo genética a partir da analise molecular, sendo os acessos BGSP 756, BGSP 767 e BGSP 783 da
China os que apresentavam maiores distancias em relacdo aos materiais da Argentina e dos Estados Unidos;
justificando a introducdo de germoplasma de origem chinesa no programa de melhoramento do INTA.

Palavras-chave: algoddo; variabilidade genética; microssatélites; mapeamento de plantas

Introduccion

La planta de algoddn produce la fibra textil natural mas importante del mundo y pertenece al
género Gossypium, que incluye aproximadamente 50 especies, de las cuales 45 son diploides
(2n = 2x = 26) y 5 tetraploides (2n = 4x = 52) (Wendel et al., 2010). Cuatro de ellas se cultivan
en més de 65 paises principalmente para aprovechar su fibra: G. herbaceum, G. arboreum
(ambas diploides portadoras de genoma A), G. hirsutum, Upland o americano y G. barbadense
Pima o egipcio (ambas tetraploides portadoras de genoma AD). Se ha postulado que el algodén
alotetraploide evolucion6 aproximadamente hace 1.5 millones afios, a partir de un Gnico evento
de hibridacion entre G. herbaceum (genoma Az) y G. raimondii (genoma Ds), seguido de una
diploidizacidn, siendo esto quizas uno de los principales motivos del bajo nivel de polimorfismo
encontrado en el algodon cultivado (Endrizzi et al., 1985, Wendel et al., 1992; Brubaker et al.,
1999). Asimismo, la domesticacion de G. hirsutum surgié hace 5000 afios en la peninsula de
Yucatan (Wendel et al., 1992). La historia del algodon Upland, que actualmente se cultiva en
el 90% de la superficie algodonera en el mundo, comienza con las introducciones de algodones
de las tierras altas de México por los Estados Unidos a principios de 1800 (Jenkins, 2003; Rai
et al., 2013; Wendel et al., 1992). Posteriormente diversas introducciones fuera de los EE.UU.
se incorporaron a diferentes programas de reproduccion para el desarrollo de variedades
adaptadas. En este sentido el algodon Upland derivd de cuatro categorias generales de
variedades con un ancestro comun: Acala, Stonville, Coker y Deltapine (Niles, 1980). Algunos
autores sostienen que la diversidad genética de Upland es muy baja debido a una seleccion
artificial intensiva en caracteristicas de importancia economica durante la domesticacion y
procesos de mejora (Abdalla et al., 2001; Wendel et al., 1992). Estudios con marcadores
moleculares revelan esta tendencia a partir de que se ha encontrado un mayor nimero de
fragmentos polimorficos amplificados en algoddn tipo silvestre en relacion a genotipos
sometidos a procesos de mejora (Lori et al., 2016). Por otro lado, es importante tener en cuenta
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que los diferentes programas de mejoramiento genético de algodon generan presiones de
seleccion en adaptacion a ambientes locales y adversos, proceso por el cual se han formado
grupos de germoplasma distintivos (Lori et al., 2016). En este sentido, Tyagi et al. (2014)
examinaron mediante marcadores microsatélites (SSR: Secuencia Simples Repetidas)
variedades de algodon Upland que abarcaban un siglo de cria en los Estados Unidos y
encontraron que los germoplasma se agruparon por regiones formando 4 grupos: 1) Oriental:
Carolina del Norte y del Sur, Georgia y Alabama, asociado al desarrollo de germoplasma con
buena calidad de fibra y resistencia a enfermedades como el marchitamiento (PeeDee, Coker,
Meade, Auburn, etc.); 2) Centro Sur: tipos Delta, programas de mejoramiento para el Delta del
Mississippi y las areas circundantes de Arkansas y Luisiana (Deltapine, Stoneville, Delfos,
DES, Dixie King, etc.); 3) Llanuras: programas para los ambientes de llanuras de Texas y
Oklahoma que incluyeron caracteristicas prominentes como capsulas resistentes a tormentas,
precocidad y un grado de tolerancia a la sequia (Tamcot, Rowden, Lockett, Lankart, Paymaster,
etc.) y 4); Occidental: programas para algodones de alta producciéon de fibra bajo riego
controlado, se centraron en California, Nuevo México y Arizona (Acala, Germains, Hopi, etc.).
Fang et al. (2013), también utilizaron marcadores SSR para examinar las relaciones entre
cultivares de secano provenientes de distintos paises. Estos resultados indicaron la formacion
de 15 grupos en base a la historia de cria y las genealogias. Asimismo, Chen y Du Xiong (2006)
estudiaron la diversidad genética del germoplasma de algodén en China, siendo las
introducciones del extranjero su principal fuente de germoplasma base (DPL, Stonville, King,
Uganda, Foster y Trice). Esta diversidad fue analizada por SSR en base a tres periodos de cria
(antes de 1950; 1950-1960; 1960-1970), tres areas de cultivo (Valle del rio Yangtze; Valle del
rio Huanghe, y norte de China) y en dos grupos de germoplasma, los desarrollados en China y
los extranjeros (América, Rusia, Uganda). Este estudio les permitié determinar que la
diversidad a nivel del genoma del germoplasma base del segundo y tercer periodo de
reproduccion disminuyé en comparacion con el primer periodo, lo que indica que el fondo
genético del algodon de China se ha estrechado gradualmente. En Argentina, un estudio similar
utilizando marcadores moleculares SSR fue reportado por Gdmez (2007), donde se estimd la
diversidad genética presente en una coleccion nicleo conservada por el Banco Activo de
Germoplasma de INTA en base al origen geografico, datos agronémicos y a su importancia
historica en el desarrollo de variedades. Los resultados indicaron que las variedades INTA
(Argentina) fueron mas similares a las variedades Reba (Paraguay), Deltapine, Stoneville
(EE.UU.) y australianas que a las variedades Acala (EE.UU.) reflejando asi la historia del
mejoramiento del cultivo en el pais. Ademas, un nimero reducido de entradas de G. hirsutum
L. presentaron alelos especificos lo que limita la ampliacién de la diversidad alélica y el
potencial de mejoramiento del cultivo de algodon (Gomez, 2007).

La historia del algodon en Argentina comenzé en el siglo XVIII, en las misiones jesuiticas a lo
largo del rio Bermejo y en Misiones (Girbal-Blacha, 2012). En la década de 1920 se sembraron
las primeras hectareas en el Chaco, con algodones denominados “tipo Chaco”, derivados de
variedades introducidas de Luisiana (EE.UU.) de gran irregularidad en los rendimientos debido
a que se obtenian a partir de sucesivos cruzamientos naturales a campo y mezclas de semillas
de desmotadoras. Afos después comenzaron a sembrarse genotipos selectos sobre
germoplasma introducido desde los Estados Unidos, como Deltapine, Stoneville, Acala'y Coker
Wilds. En el afio 1956 el programa de mejoramiento del INTA emitio la primera variedad
nacional llamada SP Toba INTA, con base genética de Deltapine y Stoneville (Royo et al.,
2006). A partir de la combinacion interespecifica H.A.R (G. hirsutum L.; G. arboreum L.; G.
raimondii Ulbrich) desarrollada por el Institute de Reserche du Coton et des Textiles Exotiques
(1946), en 1969 se obtiene la variedad Chaco 510 INTA, con rasgos de precocidad y calidad de
fibra superior. Cinco afios mas tarde se combinan las caracteristicas de Chaco 510 INTA y la
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variedad de origen de Paraguay, denominada Reba P279, de elevado potencial de produccion,
dando lugar a la obtencion y difusion de variedades como Guazuncho INTA (1982), Quebracho
INTA (1982) y Pora INTA (1982), como asi también Guazuncho 2 INTA (1989), Gringo INTA
(1989), Chaco 520 INTA (1994), Cacique INTA (1994) y Oro Blanco INTA (1999).
Recientemente se destacan Guazuncho 3 INTA (2004), Chaco 530 INTA (2004), Oro Blanco
2 INTA (2004), Poraite INTA (2008) y Gualok INTA (2008).

Por ultimo en afio 2019, INTA introdujo al mercado tres nuevas variedades de algodon: Guarani
INTA BGRR, Pora 3 INTA BGRR, Guazuncho 4 INTA BGRR, las cuales cuentan con la
tecnologia BG/RR (desarrollado por Monsanto) que le confiere a la planta proteccion a ciertos
insectos lepidopteros y tolerancia a las aplicaciones de herbicida presentando ademas elevado
potencial productivo y plasticidad a condiciones ambientales (Gensus Genetica Sustentable).

La introgresion de eventos biotecnoldgicos y de mutagénesis, asi como el intercambio de
germoplasma de diferentes origenes geogréaficos, han resultado una herramienta de importancia
para incrementar la variabilidad genética. Por lo cual, la incorporacion en el afio 2010 de nuevas
entradas de algodon de origen de China al Banco de Germoplasma del INTA posibilita la
utilizacion de nuevas fuentes de variabilidad genética no consideradas hasta el momento. En la
actualidad, la diversidad alélica es de gran importancia en los programas de mejoramiento ya
que éstos necesitan introducir nuevos alelos al pool de lineas elite para obtener un mayor
progreso genético. En este sentido, se plantea la necesidad de estudiar la variabilidad existente
entre los germoplasmas de algodon provenientes de tres regiones geograficas diferentes a partir
de una caracterizacion genética y fenotipica.

Materiales y métodos

Material vegetal:

Se evaluaron 18 accesiones de algodon (Gossypium hirsutum L.) de tres regiones geograficas
pertenecientes a la coleccion de algodén del Banco de Germoplasma y Mejoramiento Genético
de INTA Séenz Pefia, Chaco (Argentina). Todos fueron caracterizados genotipica y
fenotipicamente. En la evaluacion genotipica se incorporé a Gossypium barbadense (silvestre)
como outgroup. El listado de materiales con su designacion, origen y caracteristicas se
describen en la Tabla 1.
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Tabla 1. Genotipos de algodon pertenecientes al Banco de Germoplasma de EEA Saenz Pefia.

Genotipo

Origen

Caracteristica

Delpine 16

EE.UU-Mizsiz=ippi

Cultivar obsoleto

Stonville 474

EE.UU

Cultivar obsoleto

Guazuncho 2 INTA

Argentina-Chaco

Cultivar obsoleto

Guazuncho 3 INTA

Argentina-Chaco

Cultivar moderna

Chaco 510 INTA

Argentina-Chaco

Cultivar obsoleta

Chaco S20 INTA Argentina-Chaco Cultivar obsoleto

Poraite INTA Argentina-Chaco Cultivar moderno
SP 6635 Argentina-Chaco Linea elite
SP4172 Argentina-Chaco Linea elite
BGSP 748 China-HE BEI Cultivar
BGSP 756 China-5HAN X Cultivar
BGSP 767 China-SHAN Xl Land race
BGSPTTT China-GUANG X Cultivar
BGSP 783 China-HE MAN Cultivar
BGSP 735 China-BEI JING Cultivar
BGSP 785 China-BEl JING Land race
BGSP 7ET China Cultiear
BGSP 795 China Cuftivar
Sitvestre(G. barbadense)  Argentina Silvestre

1 - Caracterizacién genotipica

Extraccion de ADN:

Los estudios se llevaron a cabo en el Laboratorio de Biotecnologia de la EEA INTA- Saenz
Pefia. Se analiz6 un total de 95 muestras (18 accesiones y un silvestre con 5 plantas cada uno,
propiciando de repeticiones). Se extrajo ADN gendmico a partir de hojas jovenes frescas,
empleando el kit “illustra Nucleon PhytoPure Genomic DNA (GE Healthcare Life Sciences
U.K.) y siguiendo el protocolo descripto por el fabricante.

Cuantificacion y evaluacion de la calidad del ADN extraido:

La calidad, integridad y concentracion de ADN se determiné mediante electroforesis en geles
de agarosa al 0,8 % (p/v), preparados con buffer Tris-Borato-EDTA (TBE) 0,5X y posterior
tincion con GelGreen® en una concentracion final de 3X. Se utiliz6 ADN del fago Lambda (1)
cortado con la enzima de restriccion Hindlll como marcador de masa (Thermo Scientific).

Amplificacion de los microsatélites (SSR), separacién y visualizacién de los productos de
amplificacion:

La caracterizacion molecular se realiz6 empleando un total de 39 marcadores SSR (Tabla 2) de
secuencia publica, obtenidos de la base de datos CottonGen (Yu, J. et al., 2021)

Las reacciones de amplificacion de todos los primers y tiempos de ciclado, se llevaron a cabo
segun los protocolos descriptos por Etchart (2009).

Los productos de la amplificacion se separaron en geles desnaturalizante de poliacrilamida 6%
(Acrilamida: bisacrilamida 19:1; 7 M urea) de 0,4 mm de espesor. En cada gel se incluy un
marcador de peso molecular de 100pb (GeneRuler 100 pb-Thermo Scientific) y la visualizacion
de las bandas se realizo por tincidn con nitrato de plata y revelado con carbonato de sodio.
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Tabla 2. Marcadores SSR obtenidos a partir de la base de datos CottonGen.

55R Cromosoma Secuencia
BNLO118F CGATCCTTCTTATTCTCATCTCTC
BNLO118R 20 GAAACACTTCTTCACAAATCCTAAT
BNLO387F GAAGGGGAATTTATAGLEGE
BNLO387R - AGAGACTCCCGLACTTGAAA
BHLOS42F TCGATCACATITATAAGAACTATTIGE
BHL5042R 5 TTCATTTTGAACATTCGCCA
BHLOB2TF AAGCTCCACGTGCTCAAGTT
BHLOB2TR 25 CTCATGTTGTCGGTGGTGTT
BNL18ETF AGGTGCTTCAGGCATGATTC
BNL166TR 2 CCCTCACACCTAAACCCAAA
BNL1884F CGTTTGTITICGTGTAACAGG
BNL1834R 7 TGGTGGATTCACATCCAAAG
BNLZBE4F ATCAAAGCGAAGCGAACAGT
BNLZBE4R - TGAAGGAACGGAAGAGAGGA
BNL2724F AACAGAATTAATCGCCAGLS
BHLZ734R - ACCBCCACATCATGTAAACA
BHL3095F GCCCATGTTCAAATCAATCA
BNL30SSR - CCCCGACCTGAATCTAACCT
BHNL3569F GCCAATCACCGAGAACAATT
BNL356SR - CGCTTATTGCCTTGATTGGT
BNL3844F GTGCTGTTTGGGCCTTACAT
BNL3844R - TAAGCGCATTGACACACACA
BNL3837F ACATCAAACAAAGCAAGCCA
BNL3937R - ATCTCTGTTTICTCCCCCGT
BNL4028F CTCGAATCACTGTTCCGACA
BHL40ZER - TTGTTGLGGATCATIGGATA
BHL406TF CCCCAATCATGATCAGGETIC
BHL4068TR - GAGAAAGAGTGGLAATGGCT
BHL4073F TGGCACCACAACACTTACGT
BNL4073R - TGGGATGCATATGTACACGG
BNL4082F GTAAAATGAAATAAAATAAAAGGAGAGA
BNL4082R 15 TTCAACACCGCCAAACATAA
BNL4086F TGTGGTGGGTTTCACTTTICA
BNL408E8R - GACACGGATCCTACTGAGCC
DPLO03SF CCGTCATATCAGTGTCATACAGGT
DPLO03SR - AGTCECTACAACTTCTTCCCTTIC
DPLOOTIF GCAAACACCATCCTACCACAA
DPLOOT1R - GBTTCTATGATCAABGCTTGGTTT
DPLO0S4F CCCAAACCACATICATTICG
DPLO0S4R - AGATGTCTGTGATGAGTTTGGAGA
DPLO11SF GTGGTTTACAACTAGGAAGGGTTG
DPLO11SR - TTTGCCATCTAACCTCCCATT
DPLO168F AGTAGCCTCGCCTAAACCTAGACT
DPLO16ER - GACGAAAGGTAGAGAATGGAGAAA
DPLO225F TAAAGTGGATACAATGACGACGAL
DPLO225R - CTTCAGCCATACATGCTGTITATC
DPLO238F GTGGAGETETATTTCTATCGATCL
DPLOZ38R - GTTGCTAACAGGCGAGACATAAA
DPLO24SF ACAGAGCTATGGGBAAATCATGETA
DPLO24SR - TGTACTGCAAATTGCTGCTAAGAC
DPLO285F ATGATACCTCATCCAGTAGCCATC
DPLO285R - AAACTCTTCTGGETCATCTTCATC
DPLOS13F AGACCCGECTACTACATGTTATCTT
DPLOS13R - ACATACAGATGCTTCACACAAACAC
DPLOS32F CATACATCCATGCATACATACATCC
DPLO532R - TGAGGTATAGGTAGGTCTCTGGTGA
DPLOS88F CAACTTCCATATTAGGAGACCGAA
DPLOSEER - CTAGTGTTTAGGGCAGTGATGATG
JESPR1S3F GATTACCTTCATAGGCCACTG
JESPR1S3R 18-A01 GAAAACATGAGCATCCTGTG
JESPR204F CTCCAGGTTCAATGGTCTG
JESPR204R 5 GLCCATGTTGGACAAGTAGTC
JESPR2Z31F GLTGETGGGATICTCTG
JESPR231R 3 CTATGAACTGCTGGLTATEG
JESPR2ZT4F GCCCACTCTTTCTICAACAC
JESPRZT4R sep-23 TGATGTCATGTGCCTTGL
JESPR298F GATGCCCTCGTGTTAAAG
JESPRZS8R 15 GBACCTTCGGAATAATTACC
JESPR295F CTGAACCTGCTCCTGAATC
JESPR299R - GCCTAGGTGGAGTTCGTG
JESPR308F GGCATCATCAGATTCTTIC
JESPR30ER Doz GCTGGTGGATATTTTATIC
CIR30F CAATATCTCACTTGGACCT
CIR30R 3 TGCTACACATCATAGTTGG
CIR82F TITAGAGGAGAAGTTTAGG
CIREZR 3-5-D08 CAGTCTCTTGTAGTTTCATT
CIR170F TCGGTAAAGATGEETG
CIR170R 26 ATTGGTGCTEGTTGAG
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Andlisis estadistico:

Los datos fueron analizados mediante el programa estadistico Info-Gen version 2016
(Balzarini, M. y Di Rienzo, J., 2016). Segun lo descripto por Botstein et al. (1980), un
marcador es altamente informativo cuando presenta valores de PIC mayores a 0,5,
moderadamente informativo para valores entre 0,5 y 0,25 y levemente informativo para
valores menores a 0,25. Otros pardmetros analizados fueron: el niUmero de bandas
polimorficas (BP) y monomorficas (BM), como asi también nimero de bandas totales (BT), y
la probabilidad de que 2 individuos compartan el mismo alelo por azar (PDICMA).

Analisis de conglomerados: los datos moleculares obtenidos fueron transformados mediante el
indice de similitud de Jaccard y la férmula de transformacion

V1i—S5

para obtener la matriz de distancia cuyos valores se establecen entre 0 y 1 (menor distancia y
mayor distancia respectivamente).

Para representar la relacidn existente entre las muestras evaluadas se realizo el analisis de
agrupamiento mediante el método de encadenamiento promedio (Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean: UPGMA).

2 - Caracterizacion fenotipica

Los ensayos a campo fueron conducidos en INTA (Instituto Nacional de Tecnologia
Agropecuaria), EEA (Estacion Experimental Agropecuaria) Saenz Pefia, (Latitud Sur 26° 47'
27" y Longitud Oeste 60° 26' 29"; Altitud 90 m.s.n), Chaco (Argentina).

Disefio experimental:

Se utiliz6 un disefio en bloques completos aleatorizado con 3 repeticiones. EI primer ensayo se
sembrd el 23 de noviembre de 2015 y el segundo el 21 de noviembre de 2016 con espaciamiento
entre hileras de 1 m, una densidad de 5 plantas por metro. El control de malezas y plagas fueron
realizados segun las practicas recomendadas por PROCALGODON (2008).

Condiciones climaticas:

El area de estudio se caracteriza por ser un clima subtropical con estacion seca. El semestre mas
caluroso va de octubre (min.16°C) a marzo (méax. 34,2°C en enero) con precipitaciones entre
1.000 a 600 mm anuales decreciendo de Este a Oeste siendo la evapotranspiracion potencial
anual de 1600 mm.

En la campafa 2015/16 los valores de temperatura maxima promedio, temperatura minima
promedio y de lluvias promedio fueron de: 32,9°C, 20,7°C y 384,3 mm, respectivamente.
Mientras que para la campafa 2016/17 la temperatura maxima promedio fue de 32,1°C, la
temperatura minima promedio fue de 20,5°C, y el promedio de lluvias fue de 543,4 mm.
Valores registrados a partir de la fecha de siembra hasta cosecha (31 de marzo de 2016 y 2017).

Variables

Se midieron las variables asociadas al mapeo a fin de ciclo (130 dias), seleccionando en un
metro lineal 5 plantas por bloque y genotipo. Las mismas fueron: Altura de Planta (AP, cm),
Ramas Vegetativas (RV), N° de Nudos del tallo principal (NN), Longitud media de los
Entrenudos del tallo principal (LME), N°de Nudo del tallo principal en que se inserta la Primer
Rama Fructifera (NPRF), N°de Frutos sobre ramas Vegetativas (FV), N° de Ramas Fructiferas
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(NRF), Total de Puntos Fructiferos de la planta (TPF), Porcentaje de Frutos fijados del total de
puntos diferenciados en la planta (Fij%), N° frutos Caidos (CAI), N° de Capullos (CAP), nudo
vegetativo (NV) y N° de frutos o bochas (Boch).

Anélisis estadistico:

Se realiz6 un andlisis multivariado con el programa R version 3.4.3 (R, 2011) el método HCPC
(Hierarchical Clustering on Principal Components) utilizando el paquete FactoMineR. En
primer lugar, se estandarizaron los datos y se construyd una matriz de correlaciones lineales
para un ACP (Andlisis de Componentes Principales) con los datos colectados de ambas
campanas (2015/2016 y 2016/2017). En segundo lugar, se procedié al analisis de la correlacion
de la variable categdrica (Campafias) con las Componentes Principales (CP) utilizando las
elipses de confianza a un nivel de significacion del 5%. Una vez verificado las diferencias de
medias entre grupos (campafas) y origen geografico, se procedio a realizar nuevamente ACP
para cada camparia.

Resultados

1 - Caracterizacion genotipica

Del total de los 39 marcadores microsatélites, 16 produjeron patrones de amplificacion claros
y reproducibles que permitieron caracterizar las accesiones con precision. Trece resultaron
polimorficos y 3 monomdrficos entre las muestras analizadas. EI namero de fragmentos
amplificados por marcador vari6 entre 2 y 4, generando un total de 45 fragmentos analizados,
donde 17 (38%) fueron monomarficos y 28 (62 %) polimorficos. Los valores de PIC oscilaron
entre 0,37 y 0,04. Los mayores valores de contenido de informacion polimoérfica (PIC) se
evidenciaron para los marcadores BNL 4082, CIR 0062, DPL 0285, DPL 0039, BNL3644,
BNL1694 y BNL 3099 cuyos valores se encuentran entre 0,37 y 0,28, resultando ser marcadores
moderadamente informativos segun el rango de 0 a 0,5 establecido por Balzarini et al. (2010),
los cuales podrian ser de utilidad en posteriores estudios de caracterizacion (Tabla 3). La menor
probabilidad de que 2 individuos compartan el mismo alelo se evidencié para el marcador CIR
0062, mientras que DPL 0225, JES 0298 y BNL 3937 presentan los menores valores de
capacidad discriminatoria.
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Tabla 3: Estadistica descriptiva del polimorfismo observado mediante 16 marcadores SSR utilizados para
caracterizar genotipicamente 18 accesiones provenientes de tres regiones geogréficas.

Primer BPF BM BT PMF(95) PIC E.E. AMP PDICMA
DPL 0225 0 2 2 0 =d Sd 100 1
BHL 1694 2 1 3 0,67 0,25 0,08 77,04 1,30E-06
BHL 3644 2 1 3 0,67 032 0,02 69,63 3,40E-07
BHL 3059 3 0 3 1,00 028 0,04 31,11 2,00E-110
DPL 0285 2 1 3 0,67 034 0,02 L) 4 20E-08
JESPR 0274 2 2 4 1,50 024 0,10 84,72 1,90E-04
JESPR 02528 0 2 2 0 =d 0 100 1
OPL 0035 2 1 3 0,67 034 0,04 87,41 8,60E-08
BHL 4067 2 1 3 0 0,04 0,0 65,93 1,70E-01
BHL 0387 2 1 3 0,67 021 0,04 7222 1,80E-04
BNL 3937 0 4 4 0 =d 5d 100 1
OPL 0588 4 0 4 0,75 013 0,02 72,78 3,40E-04
CIR 0082 2 0 2 1,00 0,37 1,80E-04 32,22 3,30E-16
CIR 0170 2 0 2 1,00 013 0 20 3,90E-04
DPL 0071 2 0 2 0,30 0,20 0,05 66,67 2,00E-06
BHL 4082 1 1 2 1,50 037 0,04 L] 7 10E-07
Total 28 17 45 74,81 1,90E-75

BP: Mimero de bandas polimdrficas; BM: Nimero de bandas monomadrficas; BT Niomero de
bandas totales: PMF (95): Proporcion de marcadores polimarficos; PIC: Contenido de
informacion polimorfica; E.E: Error estandar del PIC; AMP: Porcentaje de amplificacion;
PDICMA: Probabilidad de que dos individuos compartan el mismo alelo por azar.
Diztancias:Jaccard (sqri(1-5))

Anadlisis de conglomerados:
El analisis de agrupamiento mediante UPGMA mostrd la formacion de tres grupos:

Silvestre (outgroup)
Stoneville 474 y genotipos de China
Deltapine 16 y genotipos de Argentina.

El primer grupo estuvo conformado por Stoneville 474 (EE.UU.) y ocho de los nueve genotipos
provenientes de China caracterizados (BGSP 787, BGSP 777, BGSP 783, BGSP 795, BGSP
756, BGSP 748, BGSP 786, BGSP 767), siendo los germoplasmas BGSP 787 y BGSP 783 los
que presentaron menor distancia. El segundo grupo formado por Deltapine 16 (EE.UU.) y los
genotipos provenientes de Argentina (a excepcion de BGSP 785 de China), mostrando menor
distancia Poraite INTA y Guazuncho 2 INTA. Por otra parte, el germoplasma de China BGSP
785 se encuentra muy asociado al germoplasma argentino Chaco 510 INTA (Figura 1). En la
Tabla 4 se muestra que BGSP 786 presenta mayor distancia en relacion al genotipo Guazuncho
2 INTA (68%), Poraite INTA (67%), SP 6635 (62%) y Guazuncho 3 INTA (61%). Para BGSP
767 la mayor distancia es con SP 6635 (65%) y Guazuncho 2 INTA (62%). Para BGSP 748 la
mayor distancia se observa con Guazuncho 2 INTA (65%), Poraite y SP 6635 (64%). Para
BGSP 783 la mayor distancia se observa Poraite (63%), Chaco 520 INTA (62%), Guazuncho
2 INTA (61%), SP 6635 y Guazuncho 3 INTA (60 %). Para BGSP 777 la mayor distancia se
observa con SP 6635 (62%), Guazuncho 2 INTA y Chaco 520 INTA (60%). Para BGSP 787 la
mayor distancia se encuentra con Chaco 520 INTA (62%) y SP 6635 (61%). Para BGSP 795 la
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mayor distancia es con Poraite INTA (62%) y Guazuncho 2 INTA (60%). Por altimo, para
BGSP 756 la mayor distancia es con SP 6635 (60%).

Promedio (Average linkage)
Distancia: (Jaccard (sqri{1-5)))

SILVESTRE
Chaco520
SP6635
DP16
SP4172
G.3INTA
Poraite
G.2INTA
Chaco510
BGSPTAS
Std474
BGSP795
BGSPT8T
BGSP783
BGSPiff
BGSPT&ET
BGSPT56
BGSPT86
BGSP748

0,00 0,26 0,53 0,79

Figura 1: Dendrograma para las 18 accesiones provenientes de tres regiones geograficas y un genotipo silvestre
utilizando distancia de Jaccard, y método de encadenamiento UPGMA.

Tabla 4: Matriz de distancia obtenido a partir de las 18 accesiones provenientes de tres regiones geograficas,
basada en el indice de similitud de Jaccard.

w M M o wm ow M w23
S 8 8 FE 2 8 B B 28 § @ S 5 g o8 o3
& & & & & & & & & 2 9§ - ZF 5 L
88238888852 ::z& 28¢5
mmmmmmmmmﬁﬁaddf%%g
BGSP7T48 O
BGSPT56 041 D

BGSP767 049 037 0

BGSPTT7T 044 043 040 0

BGSP7E3 051 051 0,52 037 0

BGSP785 055 0,51 0,56 04% 055 0

BGSP7e6 043 0,48 040 040 048 060 0

BGSP787 047 041 053 038 034 051 053 0

BGSP795 049 043 055 051 049 053 045 049 0

Chaco510 0,53 0,43 054 055 052 0,37 058 0,53 046 0

Chacob20 0,51 0,51 048 080 062 046 055 062 057 043 0

DP16 061 057 055 051 053 043 058 058 059 051 057 0

G.2ZINTA 0485 054 062 080 081 038 068 058 050 041 054 052 0

G.JINTA 057 047 058 055 060 052 051 053 055 044 060 058 045 0

Poraite 064 052 058 058 063 047 067 057 052 049 055 055 031 043 0

SP4172 059 051 043 045 058 051 052 059 057 048 055 053 054 047 047 0
5p6635 064 060 065 062 060 04% 062 061 051 051 057 051 0,52 058 0,50 0,53 0
Std474 0,46 040 052 043 040 040 052 041 037 043 051 049 049 055 052 058 049 0

Distancias:Jaccard (sgrt(1-5})
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2 - Caracterizacion fenotipica

Anélisis de Componentes Principales en las dos campafias agricolas:

Las variables con mayor coordenada en la CP1 (Componente Principal 1) fueron la AP, NN,
NRF, LME, CAl y TPF. Para la CP2 (Componente Principal 2), las variables de FV, Boch y
Fij%(Tabla 5). La correlacion significativa (Elipses de confianza=Alfa=0,05) de la variable
categérica camparias agricolas, en relacion a las CP1 y CP2 presentaron diferencias
significativas (Figura 2). La primera campafa se situa en el plano de la CP1 hacia la izquierda,
es decir que toma valores negativos para las variables. Contrariamente fue el comportamiento
de la segunda camparia, situandose en el plano de la CP1 hacia la derecha, es decir valores
positivos. Los caracteres fenotipicos de mayor importancia para diferenciar a las campafas
agricolas fueron las variables relacionadas al crecimiento en AP, NN, NRF, LME vy
reproductivas CAl, TPF. La Figura 3 muestra la falta de correlacion significativa (Elipses de
confianza= Alfa=0,05) de la variable categorica origen geografico con las componentes en
ambas camparfias ya que cuando las elipses de confianzas se interceptan no hay significado entre
los origenes geogréficos.

Tabla 5: Coordenadas de las variables de mapeo con las CP1 y CP2 para primera y segunda campafia.

Variables Componente 1 Componente 2
AP 0,97 0
N 042 0,31
R 0,13 042
NN 0,97 0,05
P 0,09 0,75
NRF 0,89 0
CAP 0,48 0,58
Boch -0.26 0,71
CAl 0,94 -0,1%9
TPF 0,95 0,03
LKME 0,87 -0,08
Fij -0,43 0,76
NPRF 042 0,32
Individuals factor map (PCA)
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Figura 2. Correlacion significativa (Elipses de confianza= Alfa=0,05) de la variable categorica campafia
agricola con las componentes.
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Figura 3. Correlacion significativa (Elipses de confianza= Alfa=0,05) de la variable categérica origen
geogréfico con las componentes.

Agrupamiento jerarquico en componentes principales por campafa agricola:

Una vez verificado las diferencias en el comportamiento entre las campafias y las no diferencias
entre los origenes geogréaficos se realizd6 un ACP (Analisis de Componentes Principales) y
posteriormente un analisis de los grupos por campafia. En Tabla 6 se presentan los grupos de la
primera campafa caracterizados en funcion de las variables de mapeo. Los genotipos del grupo
1 (Guazuncho 2 INTA, BGSP 786, BGSP 787, SP 6635, Guazuncho 3 INTA, Stonville 474 y
Poraite INTA) se caracterizaron por presentar promedios mas bajo en las variables de NRF,
RV, NN, AP, CAIl y TPF en relacion a la media general de todos los genotipos. Un
comportamiento diferente caracterizo al grupo 2 (BGSP 795, SP 4172, BGSP 748, BGSP 767,
BGSP 783 y BGSP 756). EI mismo presentd los promedios mas altos en las variables de Boch,
FV, RV y NV en relacion a la media general. Por altimo, el grupo 3 (Chaco 520 INTA, BGSP
785, Chaco 510 INTA, Deltapine 16 y BGSP 777) presento los valores mas altos en promedio
de NRF, RV, NN, AP, CAl y TPF en relacion a la media general.
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Tabla 6. Descripcion de los grupos a través de las variables morfologicas para la primera campafia.

Variable Grupo v.test MC MG D.Ec D.Eg p-valor

MRF 1 -2,54 14,58 16,99 1,78 263 0,0110
R 1 -2,66 0,23 1,37 033 057 0,0080
M 1 -2,91 20,20 2232 1,57 235 0, 0040
Cal 1 -3,30 2241 2597 407 752 00005
AP 1 -3,33 Iy 107,41 755 15,02 00005
TFF 1 -3,58 30,55 35,42 404 779 00003
Boch 2 3,03 038 0,18 0,15 0,15 00,0020
R 2 2,99 218 1,37 048 057 0,0030
v 2 2,69 2,00 1,10 058 0,85 0,0070
A 2 2,08 544 6,01 048 052 0,0370
MRF 3 339 20,05 16,99 1,37 263 00007
MHN 3 2,96 2475 2232 1,62 235 0,0030
Cal 3 2,88 3740 2597 4 85 752 0, 0040
TFF 3 2,69 45 50 35,42 412 779 0,0070
AP 3 222 118,87 10741 11,85 15,02 0,260

v. test: test de valor es considerado una desviacion estandarizada entre la media de los
individuos de una categoria v la media global, segln el signo la desviacion es menor o
mayor. MC: valor medio de la variable que caracteriza al grupo o categoria. MG: valor
medio para la variable en el conjunto total de datos. DEc: el desvio estandar asociado al
grupo. DEg: desvio estandar asociado en &l conjunto total de los datos. p-valor:
correspondiente a la hipotesis de que la media de la categoria es igual a la media global.
Si el p-valor ez menor a 0,05 la media del grupo ez =ignificativamente mayor o menor a la
media global segin signo del v test.

En Tabla 7 se presentan los grupos de los genotipos caracterizados en funcion de las variables
de mapeo para la segunda camparia. Los genotipos del grupo 1 (Chaco 510 INTA, Deltapine
16, BGSP 795, Guazuncho 2 INTA, Poraite INTA, Stonville 474, Guazuncho 3 INTA) se
caracterizaron por presentar promedios mas bajo en las variables de Fij%, TPF, LME, FV, CAl,
RV, NN y AP en relacién a la media general de todos los genotipos. El grupo 2 (BGSP 787,
SP4172, SP 6635, BGSP 777, BGSP 748, BGSP 786, Chaco 520 INTA) presentd los promedios
mas altos en las variables de TPF, NRF, CAP y NN en relacion a la media general. Por ultimo,
el grupo 3 (BGSP 785, BGSP 756, BGSP 767, BGSP 783) presento los valores més alto en
promedio de LME, RV, NVy AP en relaciéon a la media general y valores mas bajos que la
media general de NRF y Fij%.
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Tabla 7. Descripcion de los grupos a través de las variables morfolégicas para la segunda campafia.

Variable Grupo wvtest MC MG D.Ec D.Eg p-walor

Fij 1 284 8572 5201 144 461 00081
TPF 1 214 1553 1714 113 247 0,0325
LKME 1 245 282 313 024 0,32 0,0125
P 1 261 1,01 280 056 224 0,0089
Cal 1 288 072 14% 022 0,80 0,0033
R 1 288 087 158 0,20 0,81 0,0038
HN 1 258 1351 1403 0,20 0,58 0,0037
AP 1 257 3844 4403 39 625 0,0030
TPF 2 344 1873 1714 17T 247 0,0005
MRF 2 2853 526 867 0,51 0,65 0,0034
CAP 2 1275 1278 1132 188 1,82 0,0143
MM 2 1443 1428 1403 023 0,58 0,0272
LKME 3 2857 365 313 022 0,32 00028
R 3 283 282 158 0,53 0,81 0,0045
NV 3 277 820 537 057 0,65 0,0055
AP 3 275 51590 4403 172 625 0,0059
HRF 3 208 B&05 67 045 0,65 0,0359
Fij 3 234 8710 920M 592 4 61 0,0189

v. test: test de valor es considerado una desviacion estandarizada entre la
media de los individuos de una categoria v la media global, segin &l signo la
desviacion es menor o mayor. MC: valor medio de la variable que caracteriza al
grupo o categoria. MG: valor medio para la variable en el conjunto total de
datos. DEc: el desvio estandar asociado al grupo. DEg: desvio estandar
asociado en el conjunto total de los datos. p-valor: correzpondiente a la
hipotesis de que la media de la categoria es igual a la media global. Si el p-valor
ez menor a 0,05 la media del grupe es significativamente mayor o menor a la
media global segin signo del v test.

Discusion y conclusiones

La diversidad presente en el algodén cultivado Upland es muy baja, debido a una seleccién
artificial intensiva para caracteres econémicos durante la domesticacion y proceso de cria
(Abdalla et al., 2001; Wendel et al., 1992). Fendmeno similar se ha observado en otros cultivos
como maiz (Zea mays L.) (Vigouroux et al., 2005), arroz (Oryza sativa L.) (Garris et al., 2005),
girasol (Helianthus annuus L.) (Liu y Burke., 2006) y soja (Glycine spp.) (Lam et al., 2010; Li
et al., 2010). Una estrategia para aumentar la diversidad en los programas de mejoramiento
genético es mediante el uso de genotipos silvestres. Sin embargo, hay restricciones relacionadas
con barreras para el cruzamiento (Pereira et al., 2012) como asi también las desventajas que
conlleva la incorporacion de rasgos muy diferentes a los requeridos para la produccion
comercial de algoddn. Por esta razon, la mejora de la produccion de algodon se realizd
generalmente desde una base genética estrecha. En este contexto, la introduccion de nuevo
germoplasma puede resultar de utilidad para aumentar la variabilidad en una poblacion de
mejora. En Argentina, los cultivares generados por el programa de mejoramiento genético de
algodon de INTA EEA Séaenz Pefia, presentan similitud o menor distancia genética con las
Stonville y Deltapine y se diferencian principalmente de las variedades tipo Acala (Gémez
2007). Sin embargo, no hay antecedentes en la utilizacién de germoplasma de origen geografico
de China en la generacion de nuevos cultivares. Por lo tanto, el conocimiento de la variabilidad

Ciencias Agrondmicas - Revista XXXX - Afio 22 - 2022 e-025



CIENCIAS

REVISTA DE INVESTIGACIONES DE LA FACULTAD DE CIENCIAS AGRARIAS - UNR

genética de nuevos genotipos ingresados en el afio 2010 al Banco de Germoplasma de INTA es
clave para la decisién de incorporarlos al proceso de mejora.

La variabilidad genética estudiada entre los 18 genotipos de diferentes origenes geograficos
(China, Estados Unidos y Argentina) evaluados en este trabajo, mostraron valores medios-altos
de polimorfismo (62,22%), y un numero de fragmentos amplificados de 1 a 4. Estos resultados
son similares con los reportados por Gémez (2007) en la estimacion de la diversidad genética
mediante marcadores microsatélites en entradas de algodén (Gossypium hirsutum L.) del Banco
de Germoplasma de INTA.

A nivel molecular los genotipos de los tres origenes geogréaficos se dividieron en dos grandes
grupos (Figura 1). Los genotipos de origen geografico de Argentina presentaron menor
distancia genética con Deltapine 16 (EE.UU.), coincidiendo con lo hallado por Gémez (2007)
cuando analizo una coleccion nucleo del Banco de germoplasma de INTA, concluyendo que la
base genética de las variedades INTA esta influenciadas principalmente por las introducciones
de germoplasma provenientes de los Estados Unidos de América (Deltapine, Stoneville, Acala
y Coker Wilds), (Gomez, 2007); mientras el origen geografico de China presento menor
distancia genética con Stonville 474 (EE.UU.). La principal fuente de germoplasma base de
China fueron las introducciones del extranjero especialmente Deltapine, Stonville, King,
Uganda, Foster y Trice (Chen y Du Xiong, 2006). Ademas, es importante tener en cuenta que
los diferentes programas de mejoramiento genético de algodon generan presiones de seleccién
en adaptacion a ambientes locales y adversos, proceso por el cual se genera la formacién de
grupos de germoplasma distintivos (Lori et al., 2016). Djaboutou et al. (2017) reportaron
observaciones similares en estudios de variabilidad y heredabilidad de caracteres morfoldgicos
en 14 genotipos de diferentes paises pertenecientes al centro de investigacion agricola de
algodén y fibras en Bénin, donde Guazuncho 2 INTA y Chaco 520 INTA presentaron mayor
asociacion con Deltapine 90 de origen EE.UU. Esta misma tendencia fue observada por Gémez
(2007) en estudios de la diversidad genética de 71 entradas de algoddn pertenecientes al Banco
de Germoplasma de INTA utilizando marcadores SSR. La variabilidad fenotipica examinada a
través del Analisis de Componentes Principales (ACP) en las dos campafias agricolas mostraron
diferencias significativas. Las diferencias pueden ser explicada por las condiciones ambientales
contrastantes entre campafias agricolas, el menor porcentaje de precipitaciones (47.7% menor)
en la campafia 2015/2016 provocd condiciones de estrés por falta de agua, induciendo un
crecimiento menor y uniforme en los caracteres de AP, NN, NRF, LME, CAl, TPF, FV, Boch
y Fij% (Tabla 5). Las condiciones ambientales en la segunda campafia (2016/2017) fueron mas
apropiadas para el crecimiento y la expresion de la variabilidad (Figura 2). En otros estudios
(Spoljaric et al., 2018a; Spoljaric et al., 2018b) observaron comportamiento similar en la
variabilidad cuando caracterizaron 20 genotipos de algodon de diferentes paises frente a estrés
hidrico en condiciones controladas (camara de cultivo) y semi-controladas (invernaculo)
determinando que las diferencias genéticas entre los genotipos para las variables asociadas al
uso del agua fueron bajas debido a la presencia de interacciones (Tratamiento*Genotipo).

En relacion al ACP para la correlacion significativa (Elipses de confianza= Alfa=0,05) de la
variable categorica origen geografico indicé que no existen diferencias significativas entre las
medias de los grupos mostrando semejanza entre origenes geograficos (Figura 3). Sin embargo,
los genotipos de origen geografico de Argentina presentaron una mayor asociacion con los
genotipos estadounidenses versus a los genotipos de China. La principal diferencia fue dada en
un mayor crecimiento vegetativo y reproductivo (AP, NN, NRF, LME, CAIl y TPF) en los
genotipos de origen geografico de China. Estos mostraron ser mas indeterminados y poseer un
crecimiento compensatorio. Es decir, ante la pérdida de 6rganos reproductivos prolongan la
produccién de flores, manteniendo la tasa de floracion tardia y namero de sitios fructiferos
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(Sadras, 1995). Asimismo, los genotipos de Argentina y EE.UU. definieron su crecimiento mas
temprano. Esta caracteristica esta asociada al tipo de sistema de produccion entre los origenes
geograficos. El sistema de produccion en China en la mayoria de su area se basa en superficies
pequefias y cosecha manual, mientras que en Argentina y los EE.UU. el sistema de produccién
es a gran escala y cosecha mecanizada definiendo genotipos con adaptacién local.

Los grupos se efectuaron por campafia agricola y la ordenacion de los mismos fue diferente en
cada campanfa, indicando que las condiciones ambientales y las respuestas de los caracteres
fenotipicos presentaron mayor peso para la formacion de los grupos y no su origen geografico
ya que en los diferentes grupos se encuentran entradas de origenes geograficos distintos. Sin
embargo, se pueden seleccionar los genotipos BGSP 756, BGSP 767 y BGSP 783 provenientes
de China ya que en ambas camparias presentaron mayores distancias fenotipicas a los genotipos
de Argentina y los EE.UU. Asimismo, presentaron mayor valor a la media general en las
variables FV y Boch por planta en condiciones de estrés (Campafia 2015/2016), mientras que
en la segunda campafia presentaron mayor valor promedio en caracteristicas productivas de
NRF y Fij%. Segln Igbal et al. (2005) y Wang et al. (2007) un mayor numero de capsulas por
planta y el nimero de ramas fructiferas en la relacion a las vegetativas, al igual que la
precocidad en la emision de ramas reproductivas, resultan de gran importancia para la obtencion
de cultivares més productivos. Ademas, estos resultados se condicen con el dendrograma
obtenido a partir del anélisis de SSR, donde se evidencia que los genotipos provenientes de
China se diferencian del germoplasma argentino.

Si bien a nivel morfoldgico no se evidenciaron diferencias significativas entre los genotipos
evaluados en las dos campafias, a nivel molecular los genotipos se separaron mostrando una
tendencia a agruparse por su origen geografico. EI germoplasma de INTA evidencié menor
distancia genética con el material de Deltapine 16 (EE.UU.) y mayor distancia genética con el
de origen de China. En consecuencia, a partir de estos resultados se propone en investigaciones
futuras realizar un disefio de combinaciones de cruzamientos entre los genotipos seleccionados
y material elite del programa de mejora de INTA con el fin de evaluar la posible presencia de
vigor hibrido en aquellos caracteres involucrados en la produccidn de este cultivo.
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