
Se estimó la diversidad genética de los progenitores de caña de azúcar más utilizados en 
Venezuela, mediante el uso de marcadores moleculares TRAP e inter-microsatélites 
(ISSR) El análisis de la diversidad genética reveló una estrecha base genética entre los 
genotipos tanto para regiones de intermicrosatélites como para regiones asociadas al 
metabolismo de la sacarosa. Esta variabilidad genética existente en los progenitores, 
puede ser optimizada en futuros programas de mejoramiento genético para un uso más 
eficiente de las cruzas con fines de obtener mayor variabilidad. 
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