
50

Rev. Biol. Neotrop. / J. Neotrop. Biol., Goiânia, v. 21, n. 1, p. 5060, jan.jul. 2024

A
R
TÍ

C
U

LO
CARACTERIZACIÓN MOLECULAR DE VARIEDADES DE COFFEA 

ARABICA L. DE TRUJILLO, VALLE DEL CAUCA, COLOMBIA 
USANDO MARCADORES SSR

DANIEL GUTIÉRREZ

Universidad del Valle, Calle 13 #10000, Cali, Valle del Cauca, Colombia.

MARY BELCY BONILLAGRANJA

Universidad del Valle, Calle 13 #10000, Cali, Valle del Cauca, Colombia.

RONALD VIÁFARAVEGA

Universidad del Valle, Calle 13 #10000, Cali, Valle del Cauca, Colombia. 
ronald.viafara@correounivalle.edu.co

HEIBER CÁRDENAS

Universidad del Valle, Calle 13 #10000, Cali, Valle del Cauca, Colombia.

Resumen: Coffea arabica es una de las especies más importantes a nivel económico, al producir una 
de las bebidas más consumidas en el mundo. Este estudio evaluó molecularmente algunas de las 
variedades de café cultivadas en el departamento del Valle del Cauca con el fin de que los resultados 
contribuyan a direccionar los planes de mejoramiento y fomentar la producción de café regional. Se 
muestrearon 140 individuos correspondientes a cinco variedades de café Se usaron ocho 
microsatélites para hacer la caracterización molecular a partir de los estimadores de diversidad 
genética, un dendrograma basados en las distancias de Nei y un AMOVA. Se encontró una 
heterocigosidad promedio observada de 0.004, sin embargo, la heterocigosidad promedio esperada 
junto con el número de genotipos mostraron que a pesar de haber sido sometidas a programas de 
mejoramiento aún existe diversidad genética en todas las variedades. Esto junto con el resultado del 
AMOVA, revelaron que esta diversidad se encuentra alojada en diferentes tipos de homocigotos que 
provocan una gran variación cuando se comparan los individuos dentro de cada variedad. Finalmente, 
las distancias de Nei mostraron una diferenciación de las variedades siendo más parecidas aquellas 
con una mayor intensidad de selección artificial. 
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CARACTERIZACIÓN MOLECULAR DE VARIEDADES DE COFFEA ARABICA L. DE TRUJILLO, VALLE 
DEL CAUCA, COLOMBIA USANDO MARCADORES SSR

Abstract: Coffea arabica is one of the most economically important species, producing one of the most 
consumed beverages in the world. In this study, with the purpose of using the results to guide 
improvement plans and promote regional coffee production, some of the coffee varieties grown in the 
department of Valle del Cauca were molecularly evaluated. 140 individuals corresponding to five 
coffee varieties were sampled. Eight microsatellites were used to carry out the molecular 
characterization based on genetic diversity estimators, a dendrogram based on Nei distances and an 
AMOVA. The observed average heterozygosity was 0.004, however, the expected average 
heterozygosity together with the number of genotypes showed that despite having been subjected to 
breeding programs, there is still genetic diversity in all varieties. This, together with the result of the 
AMOVA, revealed that this diversity is housed in different types of homozygotes, which cause a great 
variation in the comparison of individuals within each variety. Finally, the Nei distances showed a 
differentiation of the varieties. Those with a greater intensity of artificial selection are more similar.
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NTRODUCCIÓN

El café pertenece a la familia de las ru
biáceas, compuesta por 600 géneros y cerca de 
1600 especies (Wikström et al., 2020). Aunque 
tiene distribución cosmopolita, la mayoría de las 
especies se encuentran ubicadas en las zonas 
tropicales y subtropicales del mundo, siendo las 
especies del género Coffea las más importantes 
a nivel económico, ya que de ellas se obtiene 
una de las bebidas más consumidas en el pla
neta (Preedy, 2015; ICO, 2018). Este género 
está compuesto por 124 especies descritas has
ta la fecha de las cuales dos son domesticadas, 
Coffea arabica L. y Coffea canephora Pierre ex 
A. Froehner (Wikström et al., 2020). Las especi
es del género Coffea son principalmente diploi
des (2n=2x=22) genéticamente autoincompatibles 
(Clarindo y Carvalho, 2008) y se caracterizan por 
ser plantas leñosas, comprendiendo desde ar
bustos hasta árboles de 10 metros de altura.  A 
diferencia de las demás especies de su género, 
C. arabica es un alotetraploide natural 
(2n=4x=44) originado del cruce entre las espe
cies diploides C. canephora y Coffea. eugenioi
des S. Moore, caracterizado por ser 
principalmente autógamo al tener un porcentaje 
de autopolinización del 90% (Carvalho & Krug, 
1949; Lashermes et al., 1993; Clarindo & Car
valho, 2008; SpinosoCastillo et al., 2020). En 
cuanto al comportamiento meiótico, algunos in
formes de citogenética indican que esta especie 
presenta una meiosis similar a la de un diploide 
y, en consecuencia, algunos marcadores de su 
genoma presentan una herencia de tipo disómi
ca (Lashermes et al., 1998; Lashermes et al., 
2000; PintoMaglio, 2006).

De las dos especies comerciales más im
portantes de café, C. arabica es considerada la 
de mayor calidad en el grano y en la bebida, sin 
embargo, a diferencia de C. canephora su culti
vo es más demandante por su amplia suscepti
bilidad a las enfermedades y al cambio climático 
(SpinosoCastillo et al., 2020). No obstante, si
gue representando alrededor del 70% de la pro
ducción de café en el mundo (AcostaAlba et al., 
2020), siendo Colombia el primero en produc
ción y exportación de esta especie, conocido co
mo café suave de Colombia y el tercer país en 
producción de café por volumen en el mundo, 
después de Brasil y Vietnam (Ballesteros & Es
cudero, 2019).

Sin embargo, con el paso de los años, el 
consumo de café ha ido en aumento en el mun
do y de esa misma forma cada vez son más los 
países que exportan café, aumentando la com
petencia tanto en el mercado internacional co
mo en el mercado nacional (Salazar, 2021). 
Adicionalmente, aunque en la actualidad C. ara
bica sigue siendo la especie de café que más se 

cultiva y se exporta, la tendencia mundial en los 
últimos años ha ido por el aumento en la pro
ducción y exportación de la especie C. canepho
ra (robusta) debido a que presentan mayor 
facilidad para su cosecha y mayor resistencia a 
las plagas que generalmente afectan a C. arabi
ca (CampuzanoDuque, 2021). Aunque, mundial
mente las exportaciones de C. arabica siguen 
manteniendo una calidad y precio superior a las 
de otras especies de Coffea (ICO, 2023), la pro
ducción de café en Colombia se basa exclusiva
mente en las variedades de la especie C. 
arabica. Entre las más comunes se encuentran: 
Castillo, Tabí, Supremo, Colombia, Bourbon y 
Maragogipe (Maldonado et al., 2020). Sin em
bargo, el área de producción de café y de paso 
la exportación ha ido en descenso en el territo
rio nacional, siendo el Valle del Cauca uno de 
los principales departamentos donde el área uti
lizada para la cosecha de café ha disminuido 
drásticamente debido a factores ambientales 
relacionados con el cambio climático, impidien
do de esta forma que se den las condiciones 
adecuadas para su producción (CampuzanoDu
que, 2021).

En este estudio, se llevó a cabo una ca
racterización molecular de las variedades de ca
fé C. arabica cultivadas en el departamento del 
Valle del Cauca, Colombia con el objetivo de es
timar la variación presente en este recurso ge
nético, lo que puede ser crucial para su 
conservación, manejo y utilización sostenible en 
programas de mejoramiento.

MATERIALES Y MÉTODOS
LOCALIDADES Y VARIEDADES MUESTREADAS

Las muestras se tomaron de cuatro fincas 
ubicadas en el municipio de Trujillo del departa
mento del Valle del Cauca y por cada finca se 
colectaron al azar entre 1020 individuos de ca
da variedad de café cultivada. Estas muestras 
representan 5 variedades de C. arabica: Cas
tillo, Supremo, Bourbon amarillo, Tabi y Mara
gogipe. En total, fueron muestreadas 140 
plantas de café siendo Castillo la variedad más 
abundante con 60 individuos seguida de Supre
mo con 50 (Tab. 1). Se colectó por cada indivi
duo tejido foliar joven guardado en sílica a gel 
para secarlo y evitar su degradación (Chase & 
Hill, 1991). 

EXTRACCIÓN DE ADN
La extracción de ADN se hizo a partir del 

tejido foliar utilizando el método de Doyle & 
Doyle (1987) modificado por Healy et al. (2014) 
para especies recalcitrantes. Posteriormente, se 
realizó una electroforesis en gel de agarosa al 
1% usando el buffer TBE al 0.5X y teñido con 
bromuro de etidio para evaluar la calidad del 
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ADN. Se expuso el gel a luz ultravioleta para ver 
las bandas formadas y finalmente, se usó el es
pectrofotómetro Nanodrop 2000 para valorar la 
pureza del ADN extraído.

AMPLIFICACIÓN DE SISTEMAS MICROSATÉLITES

A pesar de que el café es una especie 
alopoliploide, se ha demostrado que algunos 
microsatélites solo se ubican en uno de los dos 
genomas parentales y por lo tanto se compor
tan como un sistema diploide, permitiendo 
identificar los individuos heterocigotos a pesar 
de la naturaleza poliploide de C. arabica (Rovelli 
et al. 2000). Con base en esto, los marcadores 
fueron elegidos teniendo en cuenta que solo se 
ubicarán en solo uno de los dos genomas pa
rentales que posee C. arabica (genoma ca
nephora o eugenoides). Esta elección se hizo 
con base en dos estrategias, la primera, revi
sando marcadores SSR en la literatura donde se 
confirmará que estos se comportarán como un 
sistema diploide, como es el caso del sistema 4
1CTG (Rovelli et al. 2000); y segundo, a través 
de un análisis de primerBLAST de cada pareja 
de cebadores donde se confirmaba que el ceba
dor solo se alineaba con uno de los dos geno
mas parentales que componen el genoma de C. 
arabica. Luego de esta búsqueda, se utilizaron 
en este trabajo ocho microsatélites (Tab. 2). 

Las condiciones de PCR y los programas 
del termociclador usados corresponden a los su
geridos por la literatura correspondiente de ca

da marcador (Tab. 2). Los amplificados fueron 
corridos en geles de poliacrilamida a 8% junto 
un marcador de peso de 25 pb para poder iden
tificar el tamaño de los alelos. Finalmente, los 
geles fueron teñidos con nitrato de plata para 
observar las bandas de los amplificados.

ANÁLISIS DE DATOS MOLECULARES

Inicialmente, para estimar la diversidad y 
la variación genética se calcularon las frecuenci
as genotípicas y alélicas por locus, la cantidad 
de alelos promedio por locus y por variedad y el 
número efectivo de alelos. Además, se estima
ron, las heterocigosidades observada y espera
da según Crow y Kimura (Fraser 1972). Y se 
realizó un análisis de varianza molecular (AMO
VA) con los siguientes niveles de variación: en
tre variedades, entre individuos dentro de 
variedades y dentro de individuos. Finalmente, 
se calcularon los estadísticos F de Wright. Estas 
estimaciones se realizaron usando los progra
mas GenAlex (Peakall & Smouse 2012) y Ar
lequín (Excoffier & Lischer 2010). 

La similitud por par de variedades estu
diadas se llevó a cabo utilizando la distancia ge
nética de Nei (1978) y con base en estas 
distancias se elaboró un dendrograma con el 
método de ligamiento promedio, además se cal
culó la correlación fenética entre la matriz de 
distancia y la matriz cofenética. Estos análisis 
fueron realizados usando el paquete stats del 
programa R (R Core Team 2021).

Tab. 1. Datos geográficos de las localidades muestreadas y números de plantas por localidad y 
variedad de café. 
Tab. 1. Geographical data of the sampled localities and number of plants per locality and coffee 
variety.
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RESULTADOS

DIVERSIDAD GENÉTICA

La Tab. 3 muestra los estimadores genéti
cos calculados a partir de 8 loci microsatélites 
para las 5 variedades de C. arabica evaluadas. 
Se destaca la gran homocigosidad encontrada 
en las accesiones de café, solo se registró un 
individuo heterocigoto, correspondiente a una 
muestra de Tabi para el marcador Sat24. Sin 
embargo, a pesar de que la heterocigosidad ob
servada fue casi cero (0.004), la heterocigosi
dad esperada promedio fue superior a 0.34 
indicando que, si bien hay un déficit de indivi
duos heterocigotos, las variedades sí mantienen 
una diversidad genética en diferentes tipos de 
homocigotos, lo cual es confirmado por los va
lores FIS calculados para cada variedad que 
muestran una endogamia intrapoblacional alta 
(FIS=1). El número de genotipos muestra que 
casi cada individuo evaluado representa un ge
notipo diferente, esto muestra que las varieda
des estudiadas aún mantienen una diversidad 
genética a pesar de haber sido sometidas a se
lección. De igual manera, no hubo ningún mar
cador monomórfico cuando se evaluaron todas 
las muestras. De modo general, la diversidad 
alélica es parecida entre variedades (de 1.8 a 
2.7 alelos), a excepción de Castillo que fue la 
variedad con mayor número de alelos (4,5). En 

cuanto al número de alelos efectivo, las varie
dades Maragogipe, Supremo y Tabí tienen un in
tervalo de 1.832.16, similar a valor de riqueza 
alélica lo que indica que en estas variedades to
dos los alelos poseen frecuencias alélicas simila
res. Mientras que para Castillo el número 
efectivo es de 2,65, indicando que hay una pro
porción significativa de alelos en baja frecuen
cia. Hubo al menos dos alelos privados por 
variedad, mostrando cierta diferenciación entre 
las variedades evaluadas, siendo Castillo la vari
edad con mayor número de alelos privados (14).

El análisis de varianza molécula (AMOVA), 
mostrado en la Tab. 4, revela que 98% de la va
rianza se aloja al comparar a los individuos den
tro de cada variedad, solo un 2% de la variación 
es debido al comparar entre las variedades de 
café estudiadas. Además, no se atribuye ningu
na variación al nivel dentro de individuos. La 
Fig. 1 muestra el dendrograma construido con el 
método ligamiento promedio usando las distan
cias de Nei (1978), se puede observar que las 
variedades más relacionadas genéticamente 
corresponden a Supremo y Castillo. Tabi y Bor
bón amarillo se encuentran medianamente rela
cionadas con este grupo, mientras que 
Maragogipe es la variedad más alejada de todas 
las evaluadas. La correlación cofenética dio 0,97 
indicando poca distorsión entre la matriz de dis
tancia y el dendrograma.

Tab. 2. Listado de microsatélites de Coffea arabica usados en este estudio.
Tab. 2. List of microsatellites of  Coffea arabica used in this study.
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DISCUSÓN

De los ocho microsatélites utilizados nin
guno resulto ser monomórfico, esta información 
coincide con Alemayehu et al. en el 2010 quie
nes reportaron un polimorfismo del 92.6% en 
su estudio de la diversidad genética de 133 ge
notipos de C. arabica donde se incluyeron acce
siones de Etiopia y variedades cultivadas 
utilizando 32 loci microsatélites (SSR). Benti et 
al. (2021) reportaron un polimorfismo del 98,25 
a partir de 14 SSR. Por otro lado, en estudios de 
diversidad genética de C. arabica con otras me
todologías, Jingade y colegas (2019) evaluaron 
la diversidad genotípica de accesiones de C. 
arabica de la India utilizando marcadores SRAP 
encontrando un polimorfismo del 64%, cifra 
cercana a la que reportaron MansillaSamaniego 
et al. en el 2021 (47.35%) a partir de una co
lección de C. arabica en el Perú, en el cual el 
porcentaje de polimorfismo fue menor compa
rado con el reportado para marcadores SSR 
(62%) en el mismo estudio.

En el estudio de Omingo et al. (2017), se 
encontró un promedio de 3,8 variantes genéti
cas a partir de 13 loci SSR. Este valor está cerca 
del rango reportado en nuestro propio estudio 
(que oscila entre 2 y 4,5 variantes genéticas), 
con la excepción de Castillo, que presentó un 
máximo de 7 variantes genéticas. De igual for
ma, Alemayehu et al. (2010) reportaron en pro
medio 3,5 alelos en accesiones domesticadas de 
C. arabica utilizando 50 marcadores SSR, mien
tras que en las accesiones silvestres el prome
dio fue de 6,5 alelos. En contraste, en el 2005, 
Maluf et al. hallaron un promedio de 2.8 alelos 
en accesiones domesticadas utilizando 23 mar
cadores SSR, similar a lo reportado por Monca
da & McCouch en el 2004, 2.5 alelos para 
accesiones domesticadas de C. arabica a partir 
de 34 microsatélites. Una razón por la cual pue
den presentarse estas diferencias podría ser por 
la naturaleza de las muestras utilizadas, ya que 
en algunos estudios solo se utilizan variedades 
domesticadas como es el caso de este trabajo, 
mientras que en otros utilizan tanto variedades 
domesticadas como silvestres originarias de Eti
opía. Otra razón se debe a la variación en el nú
mero de microsatélites utilizados y el tamaño de 
la muestra, factores limitantes para el estudio 
de la diversidad genética.

Por otro lado, en este trabajo se encontró 
una alta homocigosidad (139 de 140 individuos 
son homocigotos) en las distintas variedades de 
café, el bajo número de individuos heterocigo
tos hallados puede ser explicado por el sistema 
de apareamiento mayoritariamente autógamo 
de la especie C. arabica (Clarindo & Carvalho, 
2008). Falconer y Mackay (2001) mencionan 
que la autopolinización en plantas lleva a una 
reducción de la heterocigosidad observada a lo 
largo de las generaciones independientemente 

de las frecuencias alélicas iniciales de la pobla
ción. Incluso una alogamia restringida (poliniza
ción cruzada solo con los individuos más 
cercanos) también actúa de igual manera que la 
autopolinización reduciendo el número de hete
rocigotos y provocando un aumento rápido de la 
endogamia de la población (Turner et al. 1982).  
Jones (1924) reportó que hacen falta pocas ge
neraciones (67) para que la autopolinización 
del maíz produzca un alto grado de homocigosis 
en líneas mejoradas. Además, las variedades 
estudiadas provienen de distintos programas de 
mejoramiento vegetal ejecutados por Cenicafé, 
este efecto de selección artificial añadido al de 
la autopolinización aumenta la reducción de la 
heterocigosidad en las variedades, de ahí que 
solo se encontrara un individuo heterocigoto en
tre 140 muestras.

La falta de heterocigosidad también se ha 
observado en varios estudios (Scalabrin et al., 
2020), tanto en variedades de centros de inves
tigación y mejoramiento en América (como CA
TIE & CENICAFE), como en accesiones de 
Yemen (Moncada & McCouch, 2004; Maluf et al., 
2005; Negawo et al., 2010; AlMurish et al., 
2013). No obstante, esta alta homocigosidad 
parece estar fuertemente relacionada con las 
variedades de C. arabica derivadas a partir del 
cuello de botella generado en Yemen (Anthony 
et al., 2002); pues en otros estudios donde se 
incluyen variedades locales o accesiones de Eti
opía, se ha encontrado que la heterocigosidad 
es mayor que en accesiones de otras partes del 
mundo (He > 0.3) (Benti et al., 2021; Moncada 
y McCouch, 2004).

Sin embargo, esta reducción de la hete
rocigosidad observada no implica una reducción 
de la diversidad genética de las variedades. La 
heterocigosidad esperada, el número de alelos y 
el número de genotipos obtenidos muestran que 
las variedades estudiadas albergan una diversi
dad genética media pese a ser variedades so
metidas a mejoramiento vegetal. Machado et al. 
(2016) muestran resultados similares para líne
as mejoradas de Ricinus communis usando loci 
microsatélites, reportando una gran homocigo
sidad producto de la autopolinización controlada 
y una alta variabilidad genética entre los culti
vares. De igual manera, Bomblies y colaborado
res (2010) trabajando con poblaciones 
silvestres de Arabidopsis thaliana, una especie 
mayoritariamente autógama (alogamia entre 2
15%), registraron una baja heterocigosidad ob
servada (8%) con una gran variación genética 
entre individuos y entre poblaciones estudiadas. 
Finalmente, LópezCandelo et al. (2022) traba
jando con cultivares de Capsicum chinense y lo
ci microsatélites también registraron el mismo 
comportamiento mencionado anteriormente, 
una baja heterocigosidad observada pero una 
diversidad genética media de homocigotos lo 
que lleva a una variación entre individuos alta y 
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Tab. 3. Estimadores genéticos para 5 variedades de Coffea arabica L usando 8 microsatélites. N: 
Tamaño de muestra, Na: número de alelos, Ne: Número de alelos efectivos, Ap: número de alelos 
privados, Ho: heterocigosidad observada, He: heterocigosidad esperada, DE: Desviación Estándar.
Tab. 3. Genetic estimators for 5 varieties of Coffea arabica L using 8 microsatellites. N: sample size, 
Na: number of alleles, Ne: number of effective alleles, Ap: number of private alleles, Ho: observed 
heterozygosity, He: expected heterozygosity, DE: standard deviation.
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una diferenciación entre líneas vegetales, simi
lar a lo ocurrido en este estudio donde el AMO
VA refleja que casi toda la variación se 
encuentra presenta al comparar los individuos 
dentro de las variedades. En este sentido, una 
población con una alta homocigosis producto 
de la autogamia no necesariamente refleja una 
baja diversidad genética y por lo tanto deben 
analizarse otras estimadores como el número 

de alelos, el número de genotipos y la heteroci
gosidad esperada para determinar el nivel de 
variación genética presente en una población.

Por otro lado, la diversidad y relación ge
nética resultantes de este estudio encuentran su 
explicación en los procesos históricos y de me
joramiento asociados a cada variedad. Se selec
cionaron cinco variedades para este estudio, dos 
de las cuales se reconocen como variedades ba

.continuación ...

Fig. 1. Dendrograma de las distancias genéticas de Nei para 5 variedades de café colombiano usando 
8 marcadores SSR.
Fig. 1. Dendrogram of Nei's genetic distances for 5 Colombian coffee varieties using 8 SSR markers.
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se o derivadas directas de las mismas. La varie
dad Bourbon, una de las dos variedades base, 
se distribuyó originalmente desde Yemen (Flo
res et al., 2017). En contraste, la variedad Ma
ragogipe surge de una mutación en cultivos de 
la variedad base Typica (Flores et al., 2017). 
Ambas, Bourbon y Typica, exhiben una marcada 
uniformidad genética, atribuible a diversos fac
tores, entre los cuales destaca la cantidad limi
tada de individuos empleados en el cultivo 
pionero del café en Sudamérica y la tendencia 
de la especie a la autogamia (Romero et al., 
2010). Por lo tanto, es plausible esperar que 
tanto Bourbon como Maragogipe, siendo este 
último un derivado de Typica con pocas diferen
cias respecto a su progenitor, presenten dos de 
las heterocigosidades más bajas en este estu
dio.

En contraste, las restantes variedades son 
el resultado de procesos de mejoramiento que 
involucran la diversidad genética como base de 
su desarrollo, denominándose comúnmente co
mo variedades "compuestas" o "multilíneas" 
(Castillo & Moreno, 1988; Bustamente et al., 
2001; Alvarado et al., 2005; Flores et al., 2017; 
Maldonado et al., 2020). Esta estrategia surge 
como respuesta a la amenaza de la roya, una 
enfermedad que afecta el cultivo de café y pue
de reducir su productividad (Castillo & Moreno, 
1988). Dicha enfermedad era frecuente en cul
tivos densos y monogénicos. Con el objetivo de 
lograr una resistencia sostenible en el tiempo y 
basada en un sistema poligénico, se desarrolla
ron variedades mediante la combinación de va
rios linajes que presentaban diferentes 
combinaciones de genes de resistencia (Castillo 

& Moreno, 1988; Flores et al., 2017; Reynolds & 
Braun, 2022).

No obstante, esta estrategia no habría te
nido éxito sin la introducción de nuevos genes 
para ampliar el acervo genético de las varieda
des desarrolladas. El Híbrido de Timor (HdT) fue 
el individuo utilizado para introducir nuevos ge
nes de resistencia de C. canephora a C. arabica 
(Flores et al. 2017). De hecho, las variedades 
Castillo y Supremo resultan del cruce entre Ca
turra y HdT, y la variedad Tabi tiene como pa
rentales a Typica, Bourbon y HdT (Flores et al., 
2017; Alvarado et al., 2005). En resumen, estas 
variedades son el fruto de una estrategia de 
mejoramiento novedosa basada en la hibrida
ción de diversas líneas con distintas combinaci
ones genotípicas. Además, albergan parte del 
genoma de una especie diferente. Por lo tanto, 
es esperable que la diversidad genética de estos 
cultivares sea una de las más elevadas en este 
estudio.

Por último, las relaciones expuestas por el 
dendograma concuerdan con lo estipulado en la 
historia de la obtención de las variedades. En 
principio, las variedades Supremo y Castillo vie
nen de los mismos parentales y forman un gru
po en el dendograma (Alvarado et al., 2005; 
Flores et al., 2017); en segundo lugar, Tabi 
también forma un grupo con las dos anteriores 
variedades debido a que comparten al HdT co
mo parental (Flores et al., 2017). Y, en tercer 
lugar, Bourbon está más cerca de este clado de
bido a que es uno de los parentales de Tabi 
(Flores et al. 2017). Dejando a Maragogipe co
mo el grupo más externo, pues no expresa una 
relación genética tan estrecha como si lo hacen 
las demás. 

Tab. 4 Análisis de varianza molecular de las variedades de café estudiadas. *pvalor<0.05.
Tab. 4. Analysis of molecular variance of the coffee varieties studied. *pvalue<0.05
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CONCLUSIONES

A pesar de que las variedades de C. ara
bica evaluadas fueron originadas por selección 
artificial, aún presenta suficiente diversidad ge
nética que pueda ser usadas en futuros progra
mas de fitomejoramiento. De igual manera, la 
diversidad genética presente en estas varieda
des se encuentra en representada en diferentes 
combinaciones de homocigotos en vez de en 
genotipos heterocigotos debido a su sistema de 
polinización principalmente autógamo.
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