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RESUMEN

Entre las Solanéceas, Capsicum spp. es un género de hortalizas muy importante a nivel mundial, y cultivada extensamente en
México. El objetivo del trabajo fue conocer la relacion, diversidad y estructura genética de 14 poblaciones de Capsicum spp. (seis
del estado de Tabasco y cinco de Tamaulipas, México, y tres de Cuba). Los cuatro oligonucleétidos identificaron 202 alelos, 38
de ellos fueron polimoérficos. EI mayor nimero de alelos (65) los amplifico el oligo HpomsCaSIG19 y Hpms1-274 detectd el menor
numero de alelos (35), la media de alelos fue de 50,5. La estructura genética de las poblaciones se estimé con los indices de
fijacion F. El valor de la diversidad entre regiones (Phirt) fue 0,264, lo que significa que las poblaciones presentaron 73,6% de
variacion entre ellas. Se encontrd alta diversidad entre subpoblaciones dentro de regiones (Phirr=0,412). El Phipt (analogo del
Fs7)=0,567, puede interpretarse como alta diferenciacion en las frecuencias génicas de las poblaciones evaluadas. El analisis
cluster clasifico a las 14 poblaciones a una distancia de 11 en cinco grupos. Los clasteres | y 11l fueron formados por cuatro
poblaciones cada uno, mientras que dos poblaciones por cluster se observaron en el claster Il, IV y V. En este andlisis, la
poblacién Cachucha (Cach) de Cuba no se relacion6 con las retrocruzas Habanero x Amashito (RCHaAm) y Garbanzo x
Habanero (RCGaHa), tampoco a la poblacion Habanero de Tabasco, México.

Palabras clave adicionales: Capsicum spp., diversidad genética, marcadores SSRs, poblaciones de chile, relaciones filogenéticas

ABSTRACT

Genetic differences and population structure of Capsicum spp. populations with simple sequences repeat markers (ssrs)
In the Solanaceae family, Capsicum spp. is a worldwide important vegetable genus, and widely cultivated in Mexico. The
objective of this research was to know the genetic relation, genetic diversity, and genetic structure of fourteen populations of
Capsicum spp. (six from Tabasco, five from Tamaulipas, Mexico, and three from Cuba). The four oligonucleotides identified
202 alleles, 38 of them were polymorphics. The majority of alleles (65) were amplified by oligo HpmsCaSIG19, and Hpms1-274
detected a small amount of alleles (35); the average of alleles was 50,5. The genetic structure of the population was estimated
with the F fixation indices. The value of the diversity between regions (Phirt) was 0,264, this means that the populations
presented 73,6% of variation between them. High diversity was found among subpopulations and inside regions
(Phirr=0,412). The Phier (analog of Fst)=0,567, can be interpreted as high differentiation in the genics frequency of the
populations that were evaluated. The cluster analysis classified the fourteen populations at a distance of 11 in five groups; the
clusters I and I11 were formed by four populations on each one, while, two populations per cluster were observed in the clusters Il,
IV, and V. In this analysis, the population Cachucha of Cuba was not related with the backcrosses Habanero x Amashito
(RCHaAm) and Garbanzo x Habanero (RCGaHa), and it was not related to the Habanero population of Tabasco Mexico.
Additional Keywords: Capsicum spp., chili populations, genetic diversity, phylogenetic relations, SSR markers

INTRODUCCION extensamente cultivado en México. De acuerdo

con el SNICS (2017) las especies de chile que se

En la familia de las Solanaceas, el género cultivan son C. annuum, C. chinense Jacg., C.
Capsicum reviste gran importancia, y €S pubescens, C. frutescens y C. bacatum, y
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alrededor de 25 silvestres y semicultivadas. De las
especies cultivadas, annuum es la mas importante
en el Mundo, y en México se han identificado 64
tipos diferentes de chile. La importancia de
estudiar la diversidad y estructura genética de
Capsicum spp., se debe a que con ello se
contribuye a la conservacion y al uso sostenible de
este importante recurso fitogenético (Pérez et al.,
2015). El chile también es importante por ser un
alimento que posee alto nivel nutrimental, se
consume en fresco, se usa como condimento y/o
especia, ademas, tiene importancia econdmica y
cultural (Campos et al., 2015; Konishi et al., 2019;
Guzmén et al., 2020). El centro de origen de
Capsicum aun en estos dias es incierto. No
obstante, a Mesoamérica (México y Guatemala
principalmente) se le considera como centro de
origen y domesticacion de Capsicum annuum
(Kraft et al., 2014; Annupama et al., 2018). La
especie C. annuum agrupa numerosas variantes las
cuales se encuentran diferenciadas entre si por
caracteristicas como tamafio, forma, color, aroma,
sabor y grado de pungencia del fruto, entre otros
(Bobadilla et al., 2017).

Distintos aspectos de variabilidad tales como
diversidad genética y estructura poblacional de
Capsicum spp. se han estudiado principalmente
con base a caracteres morfologicos y con
marcadores moleculares (Taranto et al., 2016;
Xiao et al., 2016; Gu et al., 2019).

Entre los marcadores moleculares empleados
en Capcicum spp. para determinar la diversidad
genética y la estructura de poblaciones silvestres,
semi silvestres, criollas o cultivadas se reportan
los AFLP, RAPDs, RFLP, ISSR, SNP y SSRs
(Ibarra et al., 2015; Alayachew et al., 2017; Kuria
et al., 2018). Otro grupo de marcadores
moleculares que también se han empleado en estas
plantas lo integran ScoT, RAMPO, ESTPs, COS,
ACGMs, GSTs y RGAs (Haralayya y Asha, 2017;
Igwe et al., 2019). De acuerdo con Aranguren et
al. (2005), los marcadores microsatélites o
secuencias simples repetidas (SSRs), se
diferencian de la mayoria de los marcadores
moleculares mencionados en que estos son
marcadores co-dominantes, lo que permite
detectar la presencia de los dos alelos y por ende
determinar la naturaleza homocigética o
heterocigotica de un individuo; ademas de un alto
nivel de polimorfismo que le permite detectar
mayor ndmero de loci, y de ser féciles de

interpretar y analizar. Es por ello quiza, que en los
altimos afios los microsatélites o secuencias
simples repetidas (SSRs) son de los marcadores
mas usados en estudios de ADN tanto en
Capsicum como en otras especies de importancia
econdmica.

El objetivo del presente trabajo fue conocer la
relacion, la diversidad, y la estructura genética de
14 poblaciones de Capsicum spp. con marcadores
de secuencias simples repetidas (SSRs).

MATERIALES Y METODOS

Material genético. EI material experimental
estudiado fueron 14 poblaciones de chile
(Capsicum spp.), entre ellas se encuentran
silvestres, criollas, semi-comerciales, comerciales
y retrocruzas. De las poblaciones evaluadas, seis
son de Tabasco y cinco de Tamaulipas, México, y
tres de Cuba. El germoplasma cubano se incluy6
en la investigacion por el hecho de que
aparentemente la variedad Cachucha (Cach) es el
progenitor del Habanero, variedad comercial que
se siembra ampliamente en el Sur-Sureste de la
republica mexicana; y el Aji Caribe (AC),
poblacién de Cuba, la cual guarda cierta similitud
morfoldgica con Pico de Paloma (PP) de Tabasco,
México (datos no publicados). ElI Cuadro 1
expone el nombre comun de cada poblacion, la
especie a que pertenece, el acronimo y el origen
geografico en dénde se colectd cada una de ellas.

Siembra de las poblaciones. Las poblaciones
se sembraron en charolas de poliestireno de 200
cavidades en el afio 2017; antes de la siembra las
charolas se desinfectaron con cloro al 5 %. El
sustrato empleado para germinar las poblaciones
fue Peat-Moss (Cosmopeat). Una vez terminada la
siembra, las charolas se colocaron dentro de un
invernadero de malla anti&fidos ubicado en la
Division Académica de Ciencias Biologicas
(DACBIO0I) de la Universidad Juarez Auténoma de
Tabasco, localizada a los 17°59” Ny 92°58° W, 9
msnm. El sitio experimental presenta clima calido
himedo, con lluvias fuertes en la temporada
calurosa, y temperatura media anual de 27 °C
(Ruiz et al., 2012).

Extraccion de ADN. Para la extraccion del
ADN se emple6 el procedimiento propuesto por
Dellaporta et al. (1983), para ello, posterior a los
35 dias después de la germinacion (ddg) de cada
una de las poblaciones se cortaron 4 plantulas, y
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de cada una de ellas se tomaron 12 hojas jovenes.
De esas hojas (48 en total por poblacién), se
hicieron tres repeticiones de 0,5 g de follaje
fresco. EIl material vegetal (hojas) se macerd en un
mortero con pistilo de porcelana y nitrégeno

liquido, todo el procedimiento realizado en el
Laboratorio de Genomica Molecular de la
DACBiol. En el Cuadro 2, se presentan los cuatro
marcadores moleculares SSRs que fueron
empleados en el presente estudio.

Cuadro 1. Nombre comun y origen de las poblaciones de chile (Capsicum spp.) de los estados de Tabasco

y Tamaulipas, México, y Cuba.

Poblacion Origen Acronimo Especie

Pico de Paloma Ejido Vicente Guerrero, Tabasco, PPVG C. frutescens L.
Meéxico
Pico de Paloma Ejido Cerro Blanco, Tabasco, PPCB C. frutescens L.
México

Garbanzo Ejido el Porvenir, Tabasco, México Gar C. annuum L.
Retrocruza Habanero DACBiol, Tabasco, México RCHaAmM C. chinense Jacg. x
X Amashito C. annuum L.
Retrocruza Garbanzo DACBiIol, Tabasco, México RCGaHa C. annuum L. X
X Habanero C. chinense Jacq.
Habanero Villahermosa, Tabasco, México Hab C. chinense Jacq.
Ozulamero Tamaulipas, México Ozu C. annuum L.
Chilpaya Tabasco Tamaulipas, México ChiTab C. annuum L.
Piquin Huasteco Tamaulipas, México PigHuas C. annuum L.
Piquin Tamaulipas, México Piq C. annuum L.
Chile Huerta Tamaulipas, México ChiHue C. annuum L.
Chay La Habana, Cuba Chay C. annuum L.
Cachucha La Habana, Cuba Cach C. chinense Jacq.
Aji Caribe Santiago de las Vegas, Cuba AC C. frutescens L.

Cuadro 2. Descripcién de los marcadores moleculares secuencias simples repetidas (SSRs) usados en 14
poblaciones de Capsicum spp. de Tabasco y Tamaulipas, México, y Cuba.

Tm

Locus Unidad repetitiva Iniciador (Delante/Reversa) (°C) TF (Pb)

Hpms1-106 (AAAAAT), HEX: tccaaactacaagcctgcectaacc/ 53 158-164
ttttgcattattgagtcccacagc

Hpms1-143 (AG)12 6-FAM: aatgctgagctggcaaggaaag/ 53 220-232
tgaaggcagtaggtggggagtg

Hpms1-274 (GTT), HEX: tcccagacccectcgtgatag/ 56 162-180
tcetgetecttccacaactg

HpmsCaSIG19 (CMe(AT)s(GTAT)s HEX: catgaatttcgtcttgaaggtccc/ 54 216-223

aagggtgtatcgtacgcagcctta

Tm= Temperatura de fusion del primer, TF: Tamafio del fragmento.
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La amplificacion de los marcadores en el ADN
de cada muestra poblacional evaluada se realizd
mediante la técnica de reaccion en cadena de la
polimerasa multiple (PCR-multiple), donde la
mezcla de reaccion fue de 25 pl, de los cuales
16,375 uL correspondieron a agua libre de
nucleasas (H,O+CgH1005), 1 uL de iniciadores
(0,5 pL iniciador sentido, 0,5 pL iniciador anti
sentido), 5 pL 5X Green buffer, 0,5 puL de
dNTP’s, 0,125 pL de Taq polimerasa (5 U uL™) y
2 pL de ADN. La amplificacién del ADN se llevo
a cabo bajo las siguientes condiciones de PCR:
desnaturalizacion inicial de 4 min a 94 °C, 35
ciclosde 1 mina 94 °C, 1 mina 65 °C, 2 mina 72
°C y una extension final de 12 min a 72 °C. La
evaluacion de la cantidad y calidad del ADN se
llevé a cabo en geles de agarosa al 1.2 %; para
ello se usé una solucion amortiguadora de acido
borico de sodio al 1X o solucién SB como medio
conductor para electroforesis de ADN (Brody y
Kern, 2004).

Los productos amplificados por PCR se
colocaron en geles de agarosa al 1.2% y fueron
aislados mediante la aplicacion de 160 voltios (V)
y una corriente de 50 miliamperes (mA) por un
periodo de 100 min. La visualizacion de los geles
fue en un transiluminador de luz ultravioleta. El
peso molecular de los fragmentos de ADN
obtenidos se determind mediante el marcador de
100-1000 pares de bases ADN Ladder (Promega).
Se us6 la escala binaria de 0 (ausencia) y 1
(presencia) para cuantificar las bandas.

Andlisis estadistico. Las bandas de ADN
observadas en los geles permitieron formar la
matriz binaria (0,1); el O se asigno a la ausencia de
amplicén, y el 1 a la presencia de éste. El analisis
molecular de varianza (AMOVA), se realizd con
el paquete estadistico GenAlEx V6.5 (Peakall y
Smouse, 2012) para estimar la variabilidad
genética entre regiones, entre poblaciones y dentro
de poblaciones (Balzarini et al., 2010). Los
estadisticos de fijacion Phigrr, Phipr Yy Phipr
(analogo de Fst), se calcularon de acuerdo a
Wright (1965) para determinar la estructura
genética de las poblaciones evaluadas. La relacion
filogenética entre las poblaciones se determind
con el paquete Statistical Analysis System — SAS
v2009 (Cary, NC, USA). El dendrograma de las
poblaciones evaluadas se efectud por el método de
ligamiento completo por agrupamiento de
promedios aritméticos no ponderados UPGMA

(por sus siglas del inglés) mediante la distancia
euclidiana.

El analisis de inferencia bayesiana se realizé
con el programa Structure 2.3.4 (Pritchard et al.,
2012), donde todos los individuos de las 14
poblaciones se analizaron juntos mediante un
modelo de coancestria mixto con frecuencias
alélicas correlacionadas con los pardmetros
450,000 periodos de rodaje y 400,000 repeticiones
de cadenas de Markov-Monte Carlo (MCMC)
después de los periodos de rodaje. EI ndmero
Optimo de poblaciones con el cual se puede
representar la diversidad genética total de las
muestras estudiadas fue determinado mediante el
software en linea Structure Harvester (Earl y
vonHoldt, 2012) con el cual se obtuvieron los
estadisticos LnP(D) y AK=5.

RESULTADOS Y DISCUSION

Los cuatro marcadores empleados en esta
investigacion determinaron 202 alelos (38 loci
polimérficos) con un promedio de 50,5 alelos. El
nimero mas alto de alelos (65) los amplifico el
oligo HpmsCaSIG19 y el menor nimero (35)
correspondieron a Hpmsl1-274. Los alelos
encontrados en esta investigacion superan a lo
conseguido en los estudios desarrollados por De
Jesus et al. (2019) con 25 marcadores, y Tizar et
al. (2020) con 15 marcadores, con variedades de
C. frutescens, C. chinense, C. baccatum y C.

annuum, originarias de Brasil e Indonesia
respectivamente. Los resultados hallados en el
presente trabajo también superaron a lo

encontrado en Capsicum por Hussein y Mahdi
(2016), quienes en 22 cultivares de chile con seis
marcadores SSRs detectaron 33 bandas (24 de
ellas polimorficas). También resultaron superiores
a lo reportado por Gu et al. (2018), quienes
detectaron un promedio de 15,83 alelos con cada
uno de los marcadores empleados. Por su parte,
Patel et al. (2011), Dhaliwal et al. (2014) y
Sharmin et al. (2018) encontraron similar nimero
de alelos en sus investigaciones con chile a los
identificados en la presente investigacion.
Mientras que Nicolai et al. (2013), reporté mayor
namero de alelos (510) que los registrados en el
trabajo en cuestién, pero con 28 marcadores.
Empero, el promedio de alelos detectados fue
similar en ambas investigaciones. Por otro lado,
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Galvez et al. (2021) utilizaron los mismos cuatro
marcadores evaluados en 21 poblaciones de
Capsicum spp. y encontraron que HpmsCaSIG19
amplifico 73 bandas y Hpmsl-274 solo 45,
valores superiores a los de la presente
investigacion, lo cual que se atribuye al nimero
mayor de poblaciones evaluadas. Lo anterior
sugiere que para futuras evaluaciones se podria
suprimir el uso del marcador HpmsS1-274.

De acuerdo con los resultados de los
investigadores citados y al comparar los de ellos
con los obtenidos en esta investigacion, se podria
establecer que el numero de alelos y el
polimorfismo de éstos, va a estar determinado por
los marcadores probados, y el germoplasma
evaluado en cada trabajo, a la reproduccion sexual
ya que ésta permite la combinacion de diferentes
alelos al presentarse la fertilizacion; si bien
Capsicum es considerada una planta autégama, se
tienen reportes que puede haber hasta un 30% de
alogamia, lo que contribuye a la diversidad
genetica de las poblaciones. Lo anterior se
sustenta en lo reportado por Alayachew et al.
(2017), quienes utilizaron cinco oligonucleétidos
ISSR, con los cuales obtuvieron 37 bandas, y de
ellas 35 (94,6%) fueron polimdrficas. Esta
diferencia en el nimero de alelos encontrados en
cada investigacion es posible que se deba a que en
el presente trabajo nueve de las 14 poblaciones
estudiadas son silvestres o semi silvestres, y en las
investigaciones  citadas los  germoplasmas
ensayados fueron principalmente variedades e
hibridos comerciales. Ademas, de que los cuatro
iniciadores probados en la presente investigacion
se seleccionaron con base en los resultados que
reportaron sobre ellos Contreras et al. (2011), y
los mismos fueron evaluados en sus trabajos por
Toledo et al. (2016), e lbarra et al. (2015). En
relacion al contenido de informacién polimérfica
(PIC) promedio de los cuatro iniciadores fue de
0,70, similar al 0,77 reportado por lIbarra et al.
(2015); pero superior al PIC=0,535 hallado por
Leite et al. (2016) con 12 marcadores SSR del tipo
CAMS. La posible respuesta a esta discrepancia
de resultados es a las colecciones de Capsicum
evaluadas, al numero y/o al tipo de marcadores
evaluados en cada investigacion.

El analisis molecular de varianza (AMOVA)
(Cuadro 3) muestra que el 26,0 % de la diversidad

genética se detectd entre regiones. La variacion
entre poblaciones fue 31,0%, y el mayor
porcentaje de variacion (43,0 %) correspondio a
dentro de poblaciones (el chile es considerado una
planta autégama, pero se ha observado que en
condiciones de campo el cruzamiento entre
poblaciones de una misma especie, y entre
especies ocurre facilmente). Asi mismo, Kuria et
al. (2018) y Castafion et al. (2014) con AFLP,
encontraron que regiones, entre poblaciones y
dentro de poblaciones detectaron 2, 58 y 41 %; y
26, 31 y 43 % de varianza molecular, respectiva-
mente, que en Su mayoria son porcentajes
inferiores a los reportados en el presente trabajo.
Singh et al. (2013), al evaluar variedades de arroz
en diferentes regiones en India, encontraron que la
diversidad para regiones fue de 1 %, lo que
representa un valor muy bajo. Lee et al. (2020), en
su trabajo con la especie Lintela edodes,
encontraron que para regiones la variacion fue de
1%, mientras que entre y dentro de cepas
(poblaciones), los valores fueron 66 y 33 %,
respectivamente. El valor de 33 % fue inferior
mientras que el 66 % fue superior a los
porcentajes de variacion aqui reportados. Islam et
al. (2016), en su evaluacion de 171 colecciones de
C. annuum, encontraron que el porcentaje de
varianza explicada entre y dentro de accesiones
fue de 45 y 54 %, lo cual indica que el porcentaje
de varianza entre poblaciones y dentro de
poblaciones en su investigacion supera a los
porcentajes de varianza encontrados por nosotros,
aunque se debe considerar que en su estudio
dichos autores no estimaron la varianza de
regiones; esto debid tener un efecto de diferencia
entre las varianzas (entre y dentro de poblaciones)
encontradas en las dos investigaciones, y no el
nimero de accesiones o poblaciones de chile
evaluadas. Otra posible explicacion a estas
discrepancias, con respecto a los porcentajes de
variacion  detectados en las  diferentes
investigaciones, puede deberse al germoplasma, a
las especies evaluadas, al sistema reproductivo de
Caspicum spp. o al tipo de marcadores usados en
cada investigacion, y posiblemente al nimero de
poblaciones o accesiones evaluadas, lo cual se
sustenta en lo reportado por Ibarra et al. (2015).
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Cuadro 3. Analisis Molecular de Varianza (AMOVA) de poblaciones de Capsicum spp. de Tabasco y
Tamaulipas, México, y Cuba evaluadas con cuatro marcadores secuencias simples repetidas

(SSRs)
FV GL SC CM % VarEst % VarEst
Regiones 2 18,344 9,172 0,493 26,0
Poblaciones/Regiones 11 27,656 2,514 0,568 31,0
Dentro de Poblaciones 28 22,667 0,810 0,810 43,0
Total 41 68,667 1,218 100

FV= Fuente de variacion, GL= Grados de libertad, SC=Suma de cuadrados, CM=Cuadrados medios, VarEst=
Varianza Estimada, %VarEst= Porciento de varianza estimada, Phigr=0,264**, Phipr=0,412*, Phipr=0,567**,

nm=0,191 nimero de alelos efectivos.

Los estadisticos F de Wright mostraron valores
altos, el Phigr=0,264, se interpreta que la
diversidad entre Regiones es grande entre el total
de Poblaciones. En tanto que el estadistico
Phipr=0,412 entre subpoblaciones dentro de
Regiones es alto, y el Phipr (analogo de
Fs1)=0,567 indica que las Poblaciones evaluadas
presentaron alta diferenciacion genética, la que
puede ser aprovechada con la aplicacion de
métodos de mejoramiento genético para generar
nuevos cultivares de chile. Valor muy superior al
reportado por Pacheco et al. (2012), quienes
obtuvieron un Fsr=0,280 para las poblaciones
silvestres y criollas que evaluaron con siete
marcadores del tipo EPMS. Toledo et al. (2016),
reportaron el valor del indice Fsr de 0,308, y
Castafion et al. (2014) con marcadores AFLP
encontraron un valor de FST (PhiPT) = 0,373,
indicando que la diferenciacion genética fue
grande entre las poblaciones evaluadas en su
investigacion, pero también inferior al encontrado
en el presente trabajo.

El analisis cluster (Figura 1) con distancia
Euclidiana igual a 11, las poblaciones evaluadas
formaron cinco grupos bien definidos. El clister |
agrupé a las poblaciones Ozu (Ozulamero), Piq
(Piquin), y PigHuas (Piquin Huasteco) del estado
de Tamaulipas, a ellas se les uni6 la poblacion
PPVG (Pico de Paloma Vicente Guerrero) de
Tabasco. Mientras que las poblaciones PPCB
(Pico de Paloma Cerro Blanco) de Tabasco y Cach
(Cachucha) de Cuba, formaron el Cldster II.
Carvalho et al. (2017) en Brasil, encontraron en su
trabajo con datos moleculares que las poblaciones
evaluadas de C. chinense y C. frutescens se
agruparon, y que esa asociacién se dio por el
parentesco entre las variedades evaluadas,
resultado de la polinizacion cruzada de las
poblaciones de cada especie. En el cluster Ill, se

juntaron las poblaciones ChiTab (Chilpaya
Tabasco), ChiHue (Chile Huerta), Habanero y AC
(Aji Caribe), las dos primeras de Tamaulipas, la
tercera de Tabasco, la cuarta y Gltima de Cuba.
Este agrupamiento se debe a que C. annuum, C.
chinense y C. frutescens, son especies muy
relacionadas, y también a que mostraron
contenido de ADN similar. Las ultimas cuatro
poblaciones del total de las evaluadas en este
trabajo formaron los cldsters 1V y V. Estas son
Gar (Garbanzo), RCHaAm (retrocruza Habanero x
Amashito), RCGaHa (retrocruza Garbanzo x
Habanero) y Chay.

Por lo anterior, seria conveniente realizar una
investigacion en la que se incluyan a las
poblaciones Cachucha (Cach) y Habanero (Hab),
con el proposito de confirmar si el primero
(Cachucha) dio origen al segundo (Habanero). El
haber encontrado que la poblacién Pico Paloma
Cerro Blanco (PPCB) de Tabasco presentara
similitud molecular con Cachucha (Cach),
coincide con lo afirmado por De Jesus et al.
(2019). Por lo qué continua la duda de que
Cachucha (Cach), sea el progenitor de Habanero,
cémo lo proponen algunos investigadores.

Con relacion a la estimacién de la estructura
poblacional de las 14 accesiones de Capsicum spp
bajo un modelo mixto con frecuencias alélicas
correlacionadas (Figura 2) se encontro, de acuerdo
al andlisis del valor de probabilidad [LnP (D)]
realizado con el software en linea Structure
Harvester, que la estructura genética de Capsicum
spp. se agrupa en cinco subpoblaciones (AK=5).
Pero solo las poblaciones Habanero (Hab), Chile
Huerta (ChiHue) y Chilpaya Tabasco (ChiTab),
fueron agrupadas con ambos analisis (Cluster y
Structure). Al comparar los resultados del analisis
de la estructura poblacional se encontré cierto
grado de similitud a lo reportado por Taranto et al.
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(2016), quien obtuvo en su estudio un valor de
AK=3 por lo que las poblaciones evaluadas
formaron tres clusteres o grupos. Mientras que los
trabajos de Gonzalez et al. (2014); y Lee et al.
(2016), difieren del presente ya que indican
valores de AK=6 y AK=10, lo que pudiera ser
explicado por el origen del germoplasma de chile
que se empled en ambas investigaciones, el cual

Ozu

PPVG

es principalmente procedente de Asia y Europa;
aunque en el caso de Lee et al. (2016) las
accesiones se agruparon de acuerdo con la especie
a que pertenecen, caso contrario a la del presente
trabajo. Ello posiblemente se debe a que la
mayoria de las 14 poblaciones evaluadas en esta
investigacion son silvestres.
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Figura 1. Analisis cluster de ligamiento completo basado en la distancia Euclidiana de 14 poblaciones de

Capsicum spp.
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Figura 2. Estructura genética estimada para las poblaciones de Capsicum spp, con secuencias simples
repetidas (SSRs), cada color representa una subpoblacian.
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CONCLUSIONES

El andlisis con los marcadores de secuencias
simples repetidas (SSRs) indica que hay mucha
variabilidad en las poblaciones de Capsicum spp.
comparadas dado por un alto ndmero de
heterocigotes en ellas. Las diferencias genéticas
entre las poblaciones evaluadas son importantes
porque se puede explotar ésta mediante algin
método de seleccion. La agrupacién en el cluster
de cuatro poblaciones (una de Tabasco y tres de
Tamaulipas), es posible que se deba al flujo
génico de Capsicum que ha ocurrido entre las
variantes de chile de dos regiones de la repiblica
mexicana. Lo que también se puede interpretar
como una diferenciacion de las poblaciones por su
origen geogréfico. La poblacién Cachucha (Cach)
de Cuba, mostré similitud con la retrocruza
Garbanzo x Habanero (RCGaHa), pero no con la
retrocruza Habanero x Amashito (RCHaAm), ni
con Habanero, de acuerdo con el analisis en
Structure. En el cluster no hubo similitud alguna
de Cachucha (Cach) con las poblaciones
mencionadas.
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