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Variabilidad genética en cultivares de Musa spp. mediante ADN
polimorfico amplificado aleatoriamente (RAPD)

Genetic variability in Musa spp. cultivars using randomly amplified
polymorphic DNA (RAPD)
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RESUMEN

El norte de Peru presenta condiciones abidticas favorables para la produccién de banano. Sin embargo, la seleccién artificial ha
generado cultivares que, en ocasiones, son dificiles de distinguir fenotipicamente, lo que limita la seleccién de especimenes con
resistencia a plagas y alta calidad productiva. Por esta razén, se recurre al analisis del material genético para identificar los genotipos
presentes. Como objetivo se determind la variabilidad genética de 9 cultivares de Musa spp. mediante ADN polimérfico amplificado
aleatoriamente (RAPD). Se selecciond la tercera hoja de cada planta de banano perteneciente a un cultivar, y utilizando tijeras estériles,
se extrajo una porcién que luego se disecté en pequefias secciones. Posteriormente, se procedi6 a la extraccién de ADN genémico,
seguida de una amplificaciéon mediante PCR-RAPD utilizando los marcadores OPA-1, OPA-2, OPA-3, OPA-4, A-01, OPC-2 y OPC-15, con
el fin de identificar la variabilidad genética a través polimorfismos. Finalmente, el andlisis del nimero de bandas amplificadas,
polimérficas y sus respectivos porcentajes se realizé6 mediante el software R-Studio con el que se obtuvo un dendrograma como
producto. En los cultivares IC2, Valery, Montecristo, Cavendish Gigante, Red Dacca, Williams, Gran enano, Gros Michel y M. paradisiaca
cv. Zapatito, se amplificaron un total de 76 bandas, de las cuales 41 fueron polimérficas. El dendrograma revel6 una relacién genética
estrecha entre cinco cultivares (Gran Enano, Williams, Montecristo, IC2 y Valery) debido a la similitud en las bandas polimérficas. En
cambio, los cultivares Gros Michel, Red Dacca y Zapatito presentaron una diferenciacién genética significativa, sin agruparse, debido a
la ausencia o mayor cantidad de bandas polimdrficas en cada uno. La evidencia sugiere que en el norte del Peru existe una notable
diversidad genética entre los cultivares de Musa spp., lo que representa un recurso estratégico para el mejoramiento genético. Por ello,
se plantea la integracién sistematica de herramientas moleculares en los procesos de seleccién y certificacion, con el objetivo de
potenciar la sostenibilidad y competitividad del cultivo en la regién.
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ABSTRACT

The north of Peru presents favorable abiotic conditions for banana production. However, artificial selection has generated cultivars
that are sometimes difficult to distinguish phenotypically, limiting the selection of specimens with resistance to pests and high
productive quality. For this reason, genetic material analysis is used to identify the present genotypes. The objective was to determine
the genetic variability of 9 Musa spp. cultivars using Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD). The third leaf from each banana
plant belonging to a cultivar was selected, and using sterile scissors, a portion was extracted and then dissected into small sections.
DNA extraction was then performed, followed by amplification using PCR-RAPD with markers OPA-1, OPA-2, OPA-3, OPA-4, A-01, OPC-
2, and OPC-15, to identify genetic variability through polymorphism. Finally, the analysis of the number of amplified polymorphic
bands and their respective percentages was performed using R-Studio software, which produced a dendrogram. A total of 76 bands
were amplified across the cultivars IC2, Valery, Montecristo, Cavendish Gigante, Red Dacca, Williams, Gran Enano, Gros Michel, and M.
paradisiaca cv. Zapatito, of which 41 were polymorphic. The dendrogram revealed a close genetic relationship between five cultivars
(Gran Enano, Williams, Montecristo, IC2, and Valery) due to the similarity in their polymorphic bands. In contrast, the cultivars Gros
Michel, Red Dacca, and Zapatito showed significant genetic differentiation, not clustering together, due to the absence or greater
number of polymorphic bands in each. Evidence suggests that there is significant genetic diversity among Musa spp. cultivars in
northern Peru, which represents a strategic resource for genetic improvement. Therefore, the systematic integration of molecular
tools into selection and certification processes is proposed, with the goal of enhancing the crop's sustainability and competitiveness
in the region.
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INTRODUCION

El banano se destaca como la fruta de mayor
consumo a nivel global, siendo considerado un
cultivo estratégico para la seguridad alimentaria en
diversas naciones y representando una de las
principales fuentes de exportaciéon (Martinez &
Rey, 2021; Mehendran et al,, 2022). Tal es el caso
de que, en 2018, las exportaciones de banano
(excluyendo el platano) alcanzaron un récord
histérico de 19,2 millones de toneladas
(Organizaciéon de las Naciones Unidas para la
Alimentacion y la Agricultura [FAO], 2022).

Sin embargo, diversas plagas y enfermedades
afectan tanto a la planta como a sus hojas en su
conjunto. Entre las mas relevantes se encuentran
distintas especies de nematodos que provocan
afecciones en las hojas; la Sigatoka negra, una
enfermedad causada por un hongo que genera
manchas necroéticas de color marrén oscuro o
negro en la superficie foliar; el picudo negro, un
escarabajo que dana el pseudotallo al alimentarse
de él, debilitando la planta y Pectobacterium
chrysantemi, una bacteria que causa necrosis y
pudricién acuosa en el pseudotallo Avil et al., 2024,
Martinez et al,, 2020, Vera, 2021; Paredes et al,
2024; Reyes & Ceballos, 2025; Guamangate et al.,
2024; Maldonado et al.,, 2024).

En Perd, este cultivo constituye una actividad
agricola fundamental, con un impacto significativo
en la economia del pais y en el sustento de
numerosas familias rurales. Las principales areas
productivas se localizan en la regién norte,
particularmente en los departamentos de Piura,
Tumbes, Lambayeque y Amazonas. Dichos
territorios se caracterizan por un clima célido y la
abundancia de agua, condiciones que favorecen el
desarrollo adecuado de la planta de banano,
posiciondandolos como uno de los cultivos mas
relevantes para la exportacion agricola.

En el departamento de Tumbes, situado en la
region norte de Peru, existen localidades que son
reconocidas por su alta produccion de variedades
de banano debido a que poseen areas con
condiciones edafoclimaticas favorables para la
actividad agricola de dicho fruto (Flores, 2010).
Una de las especies de bananos mas
representativas en el departamento de Tumbes es
Musa acuminata y Musa paradisiaca, la cual se
puede hallar con distintos cultivares. No obstante,
su diferenciaciéon se realiza mediante métodos
tradicionales basados en la caracterizacién del
fenotipo con la que muchas veces se presentan
duplicidades y enfoques incompletos.

Ante esta problematica, el estudio de la diversidad
genética es crucial, ya que facilita la diferenciaciéon
entre genotipos y permite evaluar la variabilidad
genética (Del médico et al, 2021), lo cual
contribuye al desarrollo econdémico de zonas
productoras a través de la seleccion de especies
resistentes a plagas y con alta calidad productiva.
Ademas, de la identificacion de genotipos de
banano presentes en una ubicacién geografica
especifica (Nadal et al,, 2009). Por ello, es necesario
realizar una caracterizacion molecular
complementaria a la morfolégica en los cultivos de
banano, ya que permiten una identificacién precisa
y detallada de los diferentes genotipos que existen
(Buitrago et al., 2020).

Estudios previos de las tltimas décadas realizados
en distintas partes del mundo, sefialan que la
aplicacion de técnicas moleculares como la RFLP
(Fragmentos de restriccion de longitud
polimérfica) y RAPD (ADN polimérfico amplificado
aleatoriamente), son de gran apoyo en la
identificacién de genotipos de banano, ya que son
muy eficientes en la deteccién de combinaciones
genéticas artificiales (Pillay, Nwakanma, &
Tenkouano, 2000; Pillay et al, 2001; Pillay et al,,
2004; Darmayani et al,, 2018).

En Pery, la técnica molecular RAPD ya se ha
aplicado en 42 muestras de 18 variedades de café,
hallando un bajo grado de diversidad genética y
una agrupacién discreta entre las variedades
(Palomino etal,, 2014). No obstante, en bananos, la
aplicacion de la técnica es escasa (Cruz et al,, 2019).
Por tanto, la aplicaciéon de técnicas moleculares
como RAPD, en cultivares de Musa spp. del
departamento de Tumbes, permitira una
identificacion mas precisa mediante la diversidad
genética presente en el genoma de las poblaciones
de banano de esta region. Lo cual da lugar a una
diferenciacion y seleccion de cultivares con
caracteristicas agronémicas favorables, tales como
resistencia a plagas y alta productividad,
contribuyendo a mejorar la competitividad en el
mercado global. Es por ello que esta investigacion
es clave para el desarrollo de estrategias de
conservacién y mejoramiento genético del banano,
promoviendo la sostenibilidad y el crecimiento
econdémico en el norte de Pert.

En virtud de lo anteriormente descrito, en el
presente estudio se planted el objetivo de
determinar la variabilidad genética en cultivares de
Musa spp. mediante ADN polimérfico amplificado
aleatoriamente (RAPD).

METODOLOGIA

Disefio y area del estudio

Se realizé un estudio basado en el andlisis de la
variabilidad genética de 9 cultivares de Musa spp.
mediante la técnica molecular de ADN polimérfico
amplificado aleatoriamente (RAPD). Los cultivares

analizados corresponden a las especies de Musa
acuminata (8 cultivares) y Musa paradisiaca (1
cultivar) situados en el departamento de Tumbes,
ubicado al norte de Peru (Figura 1).
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Figura 1. Ubicacién geografica de los puntos de muestreo de los cultivares del departamento de Tumbes analizados.

Localizacion de cultivares y muestreo
Lalocalizacion de los cultivares se realizé mediante
recorridos por los campos del departamento de
Tumbes. Las plantas madre fueron identificadas
utilizando un sistema de geoposicionamiento
satelital (Figura 1 y Tabla 1). Posteriormente, se
recolectaron muestras de los cultivares de banano,
seleccionando la tercera hoja de cada planta. Se
extrajo una porcién de la hoja utilizando tijeras
estériles, la cual fue colocada en bolsas Ziploc y
almacenada en refrigeradores portatiles para su
transporte al laboratorio de biotecnologia
ambiental de la Universidad Nacional de Tumbes
(UNTumbes). Las muestras se conservaron a
temperatura ambiente hasta su procesamiento.

Pretratamiento de las muestras

Las hojas de banano se cortaron en secciones
pequeiias con el fin de facilitar su procesamiento.
La superficie foliar se desinfectd utilizando una

solucién de hipoclorito de sodio al 10 % y Tween al
0,1 % durante dos minutos (Lallana & Garcia,
2013). Posteriormente, se eliminaron los residuos
del desinfectante con agua destilada estéril durante
dos minutos adicionales. Luego, las muestras se
dejaron secar sobre papel estéril. Una vez secas, las
muestras fueron congeladas con nitrégeno liquido
antes de ser liofilizadas, con el objetivo de
preservar la poblacion de endéfitos (Silva et al.,
2009).

Extracciéon de ADN

La extracciéon de ADN se realizé siguiendo las
indicaciones del Mini Kit de purificacién de ADN
gendmico Thermo Scientific GeneJET (K0721). Al
cual se afadi6 un paso de maceracién con nitré-
geno liquido. Posteriormente, la concentracién de
la molécula fue cuantificada en un espec-
trofotémetro modelo ND-1000 Nanodrop.

Tabla 1
Coleccién de muestras de las variedades de Musa spp. por zona en el departamento de Tumbes
Ne Zona de muestreo Eoonderiadas Nombre comin Nombre cientifico
Este Norte
1 Loma Saavedra 585248 9612834 Montecristo Musa acuminata cv.
2 Ufia de gato 585821 9609880 Red Dacca Musa acuminata cv.
3 Positos 584624 9611750 Cavendish Gigante Musa acuminata cv.
4 Pampas de Hospital 561473 9589296 IC2 Musa acum{nata cV.
564027 9588146 Gran Enano Musa acuminata cv.
5 Becerra 565523 9587542 Valer}_/ Musa acumi(u.zta cv.
565620 9586922 Zapatito Musa paradisiaca cv.
6 S i 561587 9595286 Gr.os. Michel Musa acumz:nata cv.
561866 9596553 Willians Musa acuminata cv.
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PCR-RAPD

La PCR-RAPD se realiz6 siguiendo las indicaciones
del proveedor del kit comercial GoTaq y
empleando 5 unidades de cebadores descritos por
Chenetal. (2011) (OPA-1: 5’-CAGGCCCTTC-3, OPA-
2: 5’-TGCCGAGCTG -3’, OPA-3: 5’-AGTCAGCCAC-3’,
OPA-4:5’-AATCGGGCTG-3’, A-01: 5’-CAGGCCCTTC-
3’) y Padmalatha & Prasad (2007) (OPC-2: 5'-
GTGAGGCGTC-3’, OPC-15: 5’-GACGGATCAG-3’). El
volumen final de reaccién para el ADN de cada
cultivar fue de 24,4 uL, compuesto por 15,2 pL de
agua ultra pura (AUP), 5 uL de buffer 10X, 2 pL de
MgCIl2 (25 mM), 0,5 pL de dNTPs, 0,6 pL de
cebadores R, 0,1 ul de Taq ADN polimerasay 1 pl
de ADN. Las condiciones térmicas y el ciclaje
consistieron en una desnaturalizacion inicial de 95
°C por 5 min, seguido de 45 ciclos con 93 °C por 1
min para la desnaturalizacion, 36 °C por 30 s para
la hibridacién, 72 °C por 1 min para la extension, y
una post extension de 72 °C por 7 min.

Electroforesis de ADN

Los productos PCR (amplicones) obtenidos de los 9
cultivares se visualizaron mediante electroforesis
en gel de agarosa al 1,5% en solucion TAE 1X (Tris-
Acetato-EDTA) tefiido bromuro de etidio en 0,5
ng/mL. Para la migracién se us6 3 uL de buffer de
carga (6X DNA loading dye), 8 uL de muestra de
ADNy 2 uL de marcador de peso molecular de 1000
pb (1 kb). Las condiciones eléctricas fueron 90
voltios durante 25 min (Maldonado et al., 2024).

Andlisis de datos

Los RAPD y sus longitudes fueron clasificados
segun el cultivar en hojas de célculo de Microsoft
Excel v.2021. El niimero de bandas amplificadas,
polimérficas y sus respectivos porcentajes se
recolectaron en hojas de calculo y posteriormente
exportaron al software R-Studio Desktop v.
2022.12.0+353 para la  obtencion de
dendrogramas.

RESULTADOS Y DISCUSION

Variabilidad genética mediante PCR-RAPD

Los patrones generados por los marcadores RAPD
mostraron diferentes resultados en cuanto a las
bandas amplificadas, bandas polimérficas y el
porcentaje de polimorfismo en los 9 cultivares de
Musa spp. Analizados (Figura 2 y Tabla 2). Para
OPA-1 se generaron 8 bandas polimoérficas a partir
de los 9 cultivares de Musa spp., lo cual representa
un 88,8% de polimorfismo respecto al total de las
bandas amplificadas (Figura 2 1.A). Asi mismo, con

(A)

el marcador OPA-2 se generaron 8 bandas polimér-
ficas, equivalente a un 47% de polimorfismo
(Figura 2 2.A). No obstante, con el marcador OPA-3
se generaron 9 bandas polimérficas, lo que
representa el 100% de las bandas amplificadas en
los cultivares estudiados (Figura 2 1.B). Por otro
lado, con el marcador A-01 se observaron 7 bandas
polimoérficas, lo que corresponde al 31,8% de
polimorfismo respecto al total de 22 bandas
amplificadas (Figura 2 1.C).

(B)
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Figura 2. Gel de agarosa al 1,5% de los amplicones RAPD obtenidos por PCR. MPM: Marcador de peso molecular. 1: IC2. 2:
Valery. 3: Montecristo. 4: Cavendish Gigante. 5: Red Dacca. 6 Williams: 7: Gran Enano. 8: Gros Michel. 9: Zapatito.
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En relacion con el marcador OPC-2, se identificaron
un total de 9 bandas polimérficas, lo que repre-
senta un 47,3% de polimorfismo respecto al total
de bandas amplificadas (Figura 2 1.D). Este
hallazgo sugiere una considerable variabilidad
genética dentro de los cultivares evaluados. Sin
embargo, es relevante sefialar que los marcadores
OPA-4 y OPC-15 no mostraron bandas polimérficas
en ninguno de los 9 cultivares analizados (Figura 2
2B y 2C). Este comportamiento podria estar
relacionado con la especificidad de los cebadores
utilizados y la naturaleza de los -cultivares
estudiados.

En ese contexto, los resultados obtenidos con el
marcador OPC-2 coinciden con los reportados por
Singh et al. (2021), quienes también observaron un
numero mayor de bandas polimérficas con el uso
de este marcador, encontrando 36 bandas
polimérficas en 25 cultivares de banano (Musa
spp.). Este hallazgo refuerza la idea de que el
marcador OPC-2 es efectivo para detectar
variabilidad genética dentro de especies de Musa
spp. Segin Asniawati & Purwantoro (2019), el
marcador OPC-2 permite identificar la variabilidad
genética en vegetales. Al respecto, Kanani & Shukla
(2020) destacaron que el marcador OPC-2 es
particularmente util para la diferenciacién genética
de organismos, debido a los porcentajes de
polimorfismo generados durante la amplificacién.
Por otro lado, a pesar de que no se observaron
bandas polimoérficas con el marcador OPC-15 en
este estudio, otros trabajos, como el de Nadal et al.
(2009), han demostrado que el marcador OPC-15
puede ser util para la diferenciacién de accesiones
de Musa spp. a través de los polimorfismos que se
generan. Esto es respaldado por Abekova et al.
(2022), quienes sefialan que los cebadores RAPD
son herramientas efectivas para diferenciar
plantas, permitiendo la identificacién de lineas
parentales e hibridos, lo que destaca el potencial de
estos marcadores en estudios de variabilidad
genética.

En relaciéon con los marcadores OPA-1, OPA-2,
OPA-3 y OPA-4, se observé una coincidencia en los
primeros tres, pero no con el ultimo. De manera
similar, en los marcadores A-01 y OPC-15, se
encontré concordancia solo con el primero, pero no
con el segundo. Esta discrepancia en la deteccién
de bandas polimoérficas puede atribuirse a la

Tabla 2

presencia de regiones gendmicas especificas en
algunas variedades que no son amplificadas
eficientemente por los marcadores RAPD
empleados. Este fendmeno ha sido sefalado
previamente por Narvédez et al. (2000), quienes
sugieren que ciertos loci genéticos pueden no ser
susceptibles a la amplificacion debido a
caracteristicas particulares de las secuencias
gendmicas. Autores como Nadal et al. (2009)
reportaron la deteccién de 11 bandas polimoérficas
tanto en el marcador A-01 como en OPC-15 en 22
accesiones de Musa spp. lo que indica que la
capacidad de los marcadores para generar
polimorfismos puede variar entre diferentes
cultivares y/o accesiones. Esta variabilidad en los
resultados de los marcadores RAPD sugiere que no
todos son igualmente efectivos para todas las
variedades y/o accesiones de una especie, lo que
resalta la necesidad de seleccionarlos cuidado-
samente en funcion del objetivo del estudio. Chen
et al. (2012) destacan que los marcadores OPA-1,
OPA-2, OPA-3 y OPA-4 generan bandas
polimérficas que permiten una adecuada
diferenciacion genética de clones en Musa spp., lo
cual es consistente con los resultados obtenidos en
este estudio para los tres primeros marcadores. Sin
embargo, la falta de amplificacién con OPA-4 en las
variedades analizadas podria reflejar una
limitacién en la aplicabilidad de este marcador. En
Indonesia, Wahyudi, Adnin y Hapsari (2020)
reportaron una  variaciéon  intraespecifica
significativa en trece cultivares de Pisang Ambon
(Musa acuminata CV. AAA), utilizando veinte
marcadores RAPD (OPA-1 a OPA-20), encontrando
un 86,82% de bandas polimdrficas y un 13,18% de
bandas monomorficas. Este alto porcentaje de
polimorfismo refleja una notable variabilidad
genética dentro de esta especie, lo que resalta la
necesidad de mas de 10 marcadores RAPD para
caracterizar la diversidad genética de plantas de
banano. Asi mismo, es importante sefialar que la
variabilidad en la respuesta de los diferentes
marcadores en distintas variedades sigue siendo
un tema relevante por considerar para la
interpretacion de los resultados en estudios de
genética. Por tanto, los resultados de esta
investigacion pueden ser dilucidados siendo
consistentes con la bibliografia consultada.

Numero de bandas amplificadas, bandas polimérficas y porcentaje de polimorfismo de los 9 cultivares de Musa spp

Oligonucledtido Ne de.b-andas Ne ‘?e lzan-das Polimorfismo (%)
amplificadas polimorficas
OPA-1 9 8 89
OPA-2 17 8 47
OPA-3 9 9 100
OPA-4 0 0 0
A-01 22 7 32
OPC-15 0 0 0
OPC-2 19 9 47
Total 76 41
X 11 6
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Filogenética

El andlisis de polimorfismo basado en el método
RAPD reveld6 un dendrograma en el cual se
agruparon los cultivares Enano (Musa acuminata
cv.), Williams (M. acuminata cv.), Montecristo (M.
acuminata cv.), IC2 (M. acuminata cv.) y Valery (M.
acuminata cv.). Estos cultivares mostraron una
estrecha relacion genética, lo que sugiere una
similitud en su composicién genética y/o en los
marcadores amplificados. En contraste, los
cultivares Gros Michel (M. acuminata cv.), Red
Dacca (M. acuminata cv.) y Zapatito (M. paradisiaca
cv.) no mostraron similitud con los grupos
previamente mencionados, lo que se atribuye a la
ausencia o variabilidad de ciertos marcadores en
estos cultivares especificos. Este patréon de
agrupamiento es consistente con los resultados de
Boonsrangsom et al. (2023), quienes también
encontraron una diferenciacién genética entre
grupos de Musa spp. al analizar su dendograma,
dividiendo las muestras en dos grupos principales
con subgrupos adicionales, lo que refleja la
complejidad genética en este cultivo. No obstante,
dicha diferenciacién podria estar relacionada con
las caracteristicas genéticas especificas de cada
cultivar. Lo cual es respaldado por Loh et al. (2000)
y Nadal et al. (2009), quienes sefialan que, aunque
los cultivares de Musa como el Cavendish
conforman un grupo taxonémico amplio, no todos
los cultivares dentro de este grupo presentan una
agrupacion homogénea, lo que podria ser explicado
por variaciones morfoldgicas y organolépticas a
nivel del cultivar. En este sentido, los hallazgos de
Torres et al. (2020) sobre la importancia de las
caracteristicas morfoldgicas como un reflejo de la
variabilidad genética, respaldan la idea de que las
diferencias fenotipicas observadas en los cultivares
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de banano pueden tener una base genética
subyacente. En estudios previos como el de Hinge
et al. (2022), que analizaron 20 cultivares de
banano utilizando multiples marcadores mole-
culares, se evidenci6 que la aplicacidn de técnicas
como RAPD permite detectar loci alélicos
especificos, revelando diferencias significativas
entre sus cultivares evaluados. Otros autores como
Lamare & Rao (2015) destacan la capacidad de la
técnica PCR-RAPD para determinar genotipos en M.
acuminata. Esto es apoyado por Hasanah et al.
(2022), quien aplicd la técnica de PCR-RAPD en un
estudio dirigido a identificar la diversidad genética
de las cebollas de varios lugares del norte de
Sumatra, hallando la existencia de un total de 11
variedades mediante el uso de los marcadores
OPA-13, OPB-07, OPD-20 y OPM-01.

En relaciéon a lo anteriormente escrito, la precisiéon
de esta técnica para identificar y diferenciar
genotipos es evidente en los resultados obtenidos
en este estudio, que revelan una clara separacién
entre los cultivares evaluados como se ha
observado en el dendograma generado, lo que
respalda la utilidad del método RAPD en estudios
de diversidad genética en bananos, que también se
han probado en otros cultivos banano como Musa
troglodytarum L (Karuwal, Kasiamdari & Daryono,
2024) e incluso para la diferenciacion de
microorganismos de interés fitopatolégico como
Exobasidium vexans, un hongo que afecta a los
cultivos de té (Rachmad, Priyatmojo & Widiastuti
(2022). Por tanto, el analisis realizado con RAPD
mostré una clara diferenciacién genética entre los
cultivares estudiados segtn el dendrograma que se
gener6 y la bibliografia consultada, por lo que los
resultados obtenidos pueden ser dilucidados.

15 20 25 30
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GROS MICHEL

MORADO

ZAPAPITO

CAVENDISH GIGANTE

ENANO

WILLIANS

MONTE CRISTO

IC2

VALERY

Figura 3. Dendrograma generado con el software gratuito R-Studio, basado en el andlisis de 7 marcadores RAPD de 9
cultivares (IC2, Valery, Montecristo, Cavendish Gigante, Red Dacca, Williams, Gran Enano, Gros Michel, Zapatito. La escala de
disimilitud se presenta en el margen izquierdo, con un rango de 0.0 a 3.0.
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CONCLUSIONES

El andlisis realizado evidencié que el uso de la
técnica RAPD representa una herramienta
altamente eficaz para evaluar el polimorfismo de
los genotipos de Musa spp. en la region de Tumbes.
Asi mismo, el dendrograma obtenido reveld una
estrecha relacidon genética entre cinco cultivares,
especificamente cv. Gran Enano, cv. Williams, cv.
Montecristo, cv.IC2 y cv. Valery, lo cual se atribuye
a la similitud en el nimero de bandas polimérficas
detectadas. En contraste, los cultivares cv. Gros
Michel, cv. Red Dacca y cv. Zapatito mostraron una
diferenciacion genética significativa, no
agrupandolos debido a la ausencia de ciertas
bandas polimérficas o la presencia de un nimero
superior de ellas dentro de cada genotipo,
respectivamente. Ademas, se observé un 100% de
polimorfismo con el marcador OPA-3, que reveld
tanto bandas polimoérficas como amplificadas, lo
cual infiere un mayor grado de polimorfismo.

En sintesis, el andlisis de variabilidad genética
mediante la técnica RAPD ha permitido identificar
la diversidad en los nueve cultivares de Musa spp.
analizados. Estos hallazgos son cruciales para
mejorar la seleccion de genotipos con
caracteristicas deseables, como resistencia a plagas
y alta productividad, contribuyendo a la
optimizacion de los cultivos en la region.

Se sugiere que los organismos estatales
responsables de la regulacién y supervision de la
produccién agricola en el Pert incorporen
herramientas moleculares, como la técnica RAPD,
en los procesos de caracterizacién de cultivos. Esta
integracién permitiria superar las limitaciones
asociadas al wuso exclusivo de descriptores
fenotipicos en la agrocaracterizaciéon de especies
como el banano y/o platano, favoreciendo una
identificacion mas precisa y eficiente de los
cultivares.
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