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INTRODUCCIÓN 

El aguacate (Persea americana Mill.) es el fruto de un árbol originario de México y 

Centroamérica (Téliz, 2000). La producción mundial del cultivo supera 5,000,000 

toneladas y el 70.3% de esta producción lo aporta el continente americano (FAOSTAT, 

2016). La República Mexicana es la más importante productora, consumidora y 

exportadora de aguacate en el mundo, con una producción de casi 2 millones de toneladas 

anuales, de las cuales, el estado de Michoacán aporta 77% de la producción nacional, 

convirtiéndolo innegablemente en la capital mundial de este cultivo (SIAP, 2017). P. 

americana pertenece a la familia Lauraceae, uno de los grupos de angiospermas más 

antiguos (Renner, 1999). Se caracteriza por su gran variabilidad y por ser una de las 

familias del reino vegetal más numerosas, que se distribuyen por todas las regiones 

tropicales y subtropicales del mundo (Renner, 2004). La productividad del cultivo en esta 

amplia gama de ambientes, depende de un conjunto de factores, algunos más o menos 

ligados con las características agroambientales de los huertos. Sin embargo, factores 

bióticos y abióticos son limitantes para obtener buenos rendimientos y calidad de fruto 

esperado (Anguiano et al., 2003). Hasta hace algunos años, las investigaciones se 

orientaban al fitopatógeno Phytophthora cinnamomi, como el único patógeno responsable 

de la enfermedad conocida como tristeza del aguacatero, no obstante, existen reportes 

actuales de nuevas especies de fitopatógenos causando marchitez en este cultivo tales 

como: Cylindrocladium parasiticum, Cylindrocarpon liriodendri, Nectria liriodendri, 

Ilyonectria macrodidyma (Dann et al., 2011; Vitale et al., 2012) y Phytopythium vexans 

aislado de raíces de aguacate en las Islas Canarias y mostrando una patogenicidad incluso 

más severa que P. cinnamomi (Rodríguez et al., 2018). 

 

Como respuesta a esta problemática, se ha producido un creciente interés en la 

investigación de la utilización de aceites esenciales y extractos de plantas como fungicidas 

naturales, que no sean perjudiciales para el medio ambiente (Benites et al., 2009; Bajpai 

y Kang, 2010). Se ha demostrado que los aceites esenciales y sus compuestos tienen un 

efecto fungicida (Wilson et al., 1997; Gogoi et al., 1997). Por lo cual, ha incrementado el 

interés de aplicación de este tipo de productos como agentes antimicrobianos naturales en 

alimentos y cultivos agrícolas (Celis et al., 2012). Otra alternativa viable para hacer frente 
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a la problemática de plagas y enfermedades, sería la generación no sólo de patrones o 

portainjertos que presenten resistencia o tolerancia a fitopatógenos, sino de variedades que 

presenten características organolépticas de exportación. Sin embargo, las investigaciones 

deben seguir la forma tradicional de selección, por medio de caracteres morfológicos 

deseables y que conlleva periodos de hasta 45 años (Rogel-Castellanos, 1999). Una 

alternativa factible para fortalecer la caracterización morfológica y poder llegar a la 

obtención de registros de nuevas variedades podría ser la caracterización molecular, la 

cual presenta la ventaja de trabajar directamente con la base genética de los individuos, 

debido a esto, se caracteriza el germoplasma vegetal y permite realizar una identificación 

más precisa a nivel de ADN (Gutiérrez Díez et al., 2009). En este sentido, el uso de 

marcadores moleculares microsatélites (SSR), han demostrado ser eficientes para 

caracterizar la variabilidad genética de aguacate, esto por la codominancia que presentan, 

alto grado de polimorfismo, por ser adecuados para investigar la estructura de la 

población, la historia de las especies y debido al alto nivel de diversidad alélica, aunado a 

una fácil detección por medio de la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR), alta 

reproducibilidad y variabilidad; obteniendo como resultado identificar heterocigosidad, 

distancias genéticas y relevantemente la identificación de nuevas especies o cultivares 

(Litt y Luty, 1989; Smeets et al., 1989; Tautz, 1989; Weber y May, 1989 y Garris et al., 

2005). 
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Objetivos 

 

 Identificar morfológica y molecularmente nuevos fitopatógenos asociados al cultivo 

del aguacate, en los principales municipios de la franja aguacatera del estado de 

Michoacán. 

 Evaluar el efecto inhibitorio in vitro de aceites esenciales de clavo (Syzygium 

aromaticum) y pimienta negra (Piper nigrum) sobre nuevos fitopatógenos del cultivo 

del aguacate (Phytophthora cinnamomi y Phytopythium vexans) y determinar su CI50. 

 Caracterizar mediante el uso de marcadores microsatélites, cuatro materiales 

prominentes de aguacate, seleccionados por el Instituto Nacional de Investigaciones 

Forestales Agrícolas y Pecuarias (INIFAP), Campo Experimental Uruapan, con el uso 

de marcadores moleculares microsatélites y comparar sus perfiles genéticos con la 

variedad comercial “Hass”. 

 

Hipótesis 

 

 Existen nuevos fitopatógenos afectando al cultivo del aguacate en el estado de 

Michoacán. 

 Los aceites esenciales de clavo (Syzygium aromaticum) y pimienta negra (Piper 

nigrum) podrán inhibir el crecimiento de Phytophthora cinnamomi y Phytopythium 

vexans. 

 Los materiales prominentes de aguacate con características organolépticas para 

exportación, presentarán variabilidad genética y se podrán identificar con marcadores 

moleculares microsatélites. 
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REVISIÓN DE LITERATURA 

 

Reporte de recientes fitopatógenos asociados al cultivo del aguacate 

Phytopythium vexans Lévesque y Cock 

El género Phytopythium fue descrito por Lévesque y Cock (2004), este nuevo género es 

morfológicamente intermedio entre el género Phytophthora y Pythium. De Cock et al. 

(2015) observaron que las especies de Pythium pertenecientes al clade K eran 

filogenéticamente distintas al resto de los Pythium spp. Cooke et al. (2000) demostraron 

que Pythium vexans era claramente diferente de otras 

Pythium spp. y Phytophthora usando la subunidad grande ribosomal (LSU) y el 

espaciador interno transcrito (ITS). Villa et al. (2006) demostraron que las especies de 

Pythium pertenecientes al clade K estaban estrechamente relacionados con Phytophthora. 

La diferenciación morfológica deriva en que es el único que presenta esporangios 

papilados y anteridios cilíndricos o lobulados. 

P. vexans fue aislado junto a otros organismos patógenos considerándose un organismo 

patógeno secundario (Andrés, 2015). Sin embargo, fue aislado en plantas de Metrosideros 

colinna junto a P. cinnamomi, agente patógeno clave en este cultivo, así como en otras 

especies leñosas de importancia ornamental; las inoculaciones de P. vexans sobre plantas 

sanas de esta especie originó los síntomas de esta enfermedad, tratándose por tanto de un 

patógeno primario (Kliejunas y Ko, 1975; Van der Plaats-Niterink, 1981; Andrés, 2015). 

Es importante mencionar que Rodríguez et al. (2018) reportan a P. vexans aislado de 

raíces de aguacate en las Islas Canarias, mostrando una patogenicidad incluso más severa 

que P. cinnamomi. 

Ilyonectria (= Neonectria) macrodidyma 

Neonectria macrodidyma Halleen, Schroers y Crous, su estado anamorfo es 

Cylindrocarpon macrodidymum Schroers, Halleen y Crous (Booth, 1966; Mantiri et al., 

2001; Halleen et al., 2004); recientemente fue nombrado como Ilyonectria macrodidyma 

(Halleen, Schroers y Crous) (Chaverri et al., 2011).  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4510269/#R8
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Esta enfermedad afecta a plantas jóvenes de aguacate principalmente en vivero y se ha 

reportado en Chile, causando la muerte de 22,000 plantas (Besoian y Piontelli, 1999). En 

Israel se ha logrado aislar en la mayoría de los viveros productores de planta de aguacate 

con una incidencia del 10 al 100% (Zilberstein et al., 2007) y en Italia ha causado la muerte 

de más de 7,000 plantas de seis meses hasta cuatro años de edad (Vitale et al., 2012). Las 

lesiones se presentan principalmente en la raíz, seguido de daños a hojas y al tallo (Vitale 

et al., 2012). Sin embargo, en México no existen reportes causando daños en viveros ni 

en huertos de aguacate. 

Aceites esenciales 

Las plantas han sido capaces de protegerse del ataque de diversos microorganismos 

patógenos, produciendo grandes cantidades de metabolitos secundarios, antes que el 

hombre jugara un papel activo en su protección, mediante sustancias químicas con 

actividad antimicrobiana (Wilson et al., 1999; Dixon, 2001). Entre los metabolitos 

secundarios importantes relacionados con los mecanismos de defensa, destacan los 

flavonoides, fenoles, terpenos, alcaloides, lectinas, polipéptidos y aceites esenciales 

(Cowan, 1999). Los aceites esenciales son una mezcla de lípidos o grasas de bajo peso 

molecular muy hidrofóbicos, generalmente menos densos que el agua, aromáticos y 

volátiles, producto del metabolismo secundario de las plantas (Stashenko, 2000; Batish et 

al., 2008; Bosquez et al., 2009). De acuerdo a Tajkarimi et al. (2010) se han encontrado 

alrededor de 1,340 plantas a las que se les han atribuido propiedades antimicrobianas y en 

las cuales se han identificado alrededor de 30,000 componentes. 

La aplicación de aceites esenciales es un método muy atractivo para controlar 

enfermedades tanto en cosecha como en post-cosecha, estos materiales son una mezcla 

compleja de compuestos volátiles producidos en diferentes partes de las plantas, y han 

sido reconocidos por poseer diversas funciones, incluyendo conferir la resistencia a plagas 

y enfermedades (Oxenham, 2003); algunos aceites esenciales, así como sus 

constituyentes, han demostrado poseer propiedades antibacterianas y antifúngicas (Ahmet 

et al., 2005; Karmen et al., 2003). Existen numerosos estudios que revelan la actividad 

antimicrobiana, aunque no todos presentan la misma actividad y ésta dependería de sus 

componentes (Fisher y Phillips, 2006). 
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Aunque el mecanismo por el cual actúan no está totalmente entendido, puede involucrarse 

en éste la destrucción de la membrana microbiana por los constituyentes lipofílicos que 

poseen (Schelz et al., 2006; Keeler y Tu, 1991), en estudios recientes se reportan otros 

efectos como cambios en la morfología del hongo que incluyen daños sobre estructuras 

como conidias, macroconidias e hifas, así como la disminución en la producción de 

micotoxinas (Park et al., 2009). 

Respecto a la composición de los aceites esenciales, ésta varía en función de la zona de 

cultivo, condiciones ambientales y de acuerdo con las diferentes partes de la planta de las 

cuales se extrae (Burt, 2004). Dependiendo de la especie, se calcula que un aceite esencial 

puede contener entre 50 a 300 compuestos químicos, los cuales pertenecen a los grupos 

de hidrocarburos terpénicos, alcoholes, aldehídos, cetonas, éteres, ésteres, compuestos 

fenólicos, fenilpropanoides, entre otros (Stashenko, 2000). Se ha reportado que los 

componentes mayoritarios pueden alcanzar hasta un 85% de la composición total del 

aceite esencial, mientras que los demás pueden estar presentes sólo como trazas (Kalemba 

y Kunicka, 2003; Fisher y Phillips, 2008; Tajkarimi et al., 2010). 

Marcadores moleculares microsatélites 

El uso de marcadores moleculares permite estimar parámetros básicos de diversidad 

genética, cuya información puede ser utilizada con fines de conservación, determinar el 

tamaño efectivo de la población, identificar cuellos de botella ocasionados por causas 

naturales o antropogénicas, conocer el origen poblacional, nivel de endogamia y el flujo 

génico (Hedrick, 2004). Las relaciones genéticas del aguacate han sido estudiadas con 

diversos marcadores moleculares como: polimorfismos en la longitud de los fragmentos 

de restricción (RFLPs) (Furnier, et al., 1990), minisatélites y microsatélites o secencias 

simples repetidas (SSR) (Schnell et al., 2003; Ashworth y Clegg 2003; Ashworth et al., 

2004 y Alcaraz y Hormaza 2007), polimorfismo de nucleótido único (SNP) (Chen et al., 

2008) y ADN polimórfico amplificado al azar (RAPD) (Fielder et al., 1998). Estos 

estudios han mostrado una complejidad genética, debido a que el aguacate, al ser una 

especie con polinización abierta, facilita la segregación genética y por ende una gran 

variabilidad (Sánchez, 1999). Los SSR (Simple Sequence Repeats), por sus siglas en 

inglés, también denominadas “microsatélites” (Litt & Luty, 1989), consisten en pequeñas 
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secuencias de 1 a 7 nucleótidos adyacentes repetidos. En genomas eucariontes, estas 

secuencias sencillas son frecuentes, arbitrariamente distribuidas y forman loci genéticos 

altamente polimórficos distribuidos a lo largo de los cromosomas (Ferreira y Grattapaglia, 

1998). El número de unidades repetidas varían ampliamente entre los organismos, 

hallándose hasta 50 copias o más, los alelos de cada locus se diferencian en el número de 

repeticiones (Hajeer, 2000).  

El uso de microsatélites (SSR), han demostrado ser eficientes para caracterizar la 

variabilidad genética de aguacate, esto por la codominancia que presentan, alto grado de 

polimorfismo, por ser adecuados para investigar la estructura de la población, la historia 

de las especies y debido al alto nivel de diversidad alélica, aunado a una fácil detección 

por medio de la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR), alta reproducibilidad y 

variabilidad; obteniendo como resultado identificar heterocigosidad y distancias genéticas 

(Litt y Luty, 1989; Smeets et al., 1989; Tautz, 1989; Weber y May, 1989; Garris et al., 

2005). Algunos autores (Lavi et al., 1994) estimaron en 45,000 el número de éstos, 

presentes en el genoma de este cultivo (aguacate) y marcadores de este tipo se 

desarrollaron para estudios de relaciones genéticas entre cultivares (Ashworth et al., 

2004).  

Los marcadores moleculares microsatélites (SSR) se consideran con mayores ventajas que 

otros marcadores genéticos como los AFLPs, RAPDs, RFLPs, lo anterior, por presentar 

alto grado de polimorfismo, segregan de manera mendeliana y son codominantes; aunado 

a la presencia de un sólo locus genético por microsatélite hace que la lectura de las bandas 

en geles de poliacrilamida sea clara y sencilla de interpretar; se consideran que son 

específicos para ciertos grupos de especies y homólogos entre sí, permitiendo hacer 

investigaciones comparativas entre especies o géneros de un mismo grupo (Rentaría, 

2005). En este orden de ideas, existen investigaciones que han realizado la comparativa 

de 12 combinaciones de cebadores de AFLP y 16 de los SSR desarrollados para el cultivo 

del aguacate, enfocados para determinar estimados de distancia genética e identificar 

cultivares de interés comercial (Ramírez et al., 2005), mientras que, al utilizar AFLPs los 

autores indican la necesidad de usar marcadores más específicos como SSRs para 

diferenciar cultivares de aguacate de raza mexicana (Gutiérrez-Díez et al., 2009). 
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Artículo 2. 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



12 
 

 
 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 



13 
 

 
 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 



14 
 

 
 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 



15 
 

 
 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



16 
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Resumen 

México es considerado el centro de origen del cultivo del aguacate. Sin embargo, existe 

un limitado número de variedades registradas alternativas al monocultivo “Hass”. Una 

alternativa para llegar a la obtención de registros de nuevas variedades, puede ser la 

caracterización con marcadores moleculares. Por lo anterior, el objetivo de la presente 
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investigación fue caracterizar mediante el uso de marcadores microsatélites, cuatro 

materiales prominentes de aguacate, seleccionados por el INIFAP, Campo Experimental 

Uruapan con el uso de marcadores moleculares microsatélites y comparar sus perfiles 

genéticos con la variedad comercial “Hass”. Se analizaron muestras foliares de 24 árboles 

de aguacate ubicados en huertas experimentales del INIFAP; se realizó la extracción de 

ADN para su amplificación con 10 marcadores microsatélites. Se determinó los pesos 

moleculares de los productos de PCR para la construcción de la matriz de datos 

codominantes. El análisis de datos se realizó en el programa GenAlex v6.5 y la 

construcción del dendrograma con el programa Mega 5.2. Se detectaron un total de 90 

alelos. Las poblaciones en estudio resultaron polimórficas, permitiendo su diferenciación. 

Los resultados promedio para la heterocigosidad esperada fue de 0.574. Los diez 

marcadores detectaron alelos exclusivos para el total de poblaciones, destacando la 

población Gotcha que se identifica con el 80% de los marcadores. El análisis de 

agrupamiento por el método “Neighbor-Joining”, identificó dos grupos principales, 

destacando el Grupo II por la separación de las poblaciones Gotcha y Jicalán, poblaciones 

diferentes al material de referencia (“Hass”) y que pueden ser sujetas a registro como 

nuevas variedades de aguacate para la República Mexicana.  

Abstract 

Mexico is considered the center of origin of avocado cultivation. However, there is a 

limited number of alternative varieties to the "Hass" monoculture. An alternative to obtain 

the registration of new varieties, can be the characterization with molecular markers. 

Therefore, the objective of this research was to characterize, through the use of 

microsatellite markers, four prominent avocado materials, selected by the INIFAP, 

Experimental Field Uruapan with the use of microsatellite molecular markers and to 

compare their genetic profiles with the commercial variety "Hass ". Foliar samples of 24 

avocado trees located in experimental gardens of INIFAP were analyzed; DNA extraction 

was performed for its amplification with 10 microsatellite markers. The molecular weights 

of the PCR products were determined for the construction of the codominant data matrix. 

The data analysis was performed in the Gen Alex v6.5 program and the construction of 

the dendrograms with the Mega 5.2 program. A total of 90 alleles were detected. The 
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populations under study were polymorphic, allowing their differentiation. The average 

results for the expected heterozygosity was 0.574. The ten markers detected exclusive 

alleles for the total populations, highlighting the Gotcha population that is identified with 

80% of the markers. The grouping analysis by the method "Neighbor-Joining", identified 

two main groups, highlighting the Group II by the separation of the populations Gotcha 

and Jicalán, populations different from the reference material ("Hass") and that can be 

subject to registration as new avocado varieties for the Mexican Republic. 

Palabras clave: Aguacate, microsatélites, distancias genéticas, caracterización varietal.  

Key words: Avocado, microsatellites, genetic distances, varietal characterization. 

 

INTRODUCCIÓN 

La República Mexicana es la más importante productora, exportadora y consumidora de 

aguacate (Persea americana Mill) en el mundo, con una producción de casi 2 millones de 

toneladas anuales, de las cuales el estado de Michoacán aporta el 77% de la producción 

nacional (SIAP 2017). El aguacate es el fruto de un árbol originario de México y 

Centroamérica (Téliz, 2000). Se tiene conocimiento que en México existen al menos 20 

diferentes especies, de las cuales el 66 % son endémicas y se distribuyen principalmente 

en los estados de Puebla, Michoacán, Estado de México, Veracruz, Morelos, Tabasco, 

Chiapas, Oaxaca, Yucatán y la región de las Huastecas Potosina e Hidalguense (Cadena 

et al., 2016). No obstante, y a pesar de la gran diversidad que existe entre especies, razas 

y tipos criollos, existe un limitado número de variedades registradas alternativas al 

monocultivo “Hass”, por lo anterior es necesario hacer frente a la demanda de los 

productores, exportadores y consumidores a fin de contar con nuevas variedades que 

presenten características organolépticas de acuerdo con las necesidades del mercado 

nacional e internacional. Uno de los factores a esta problemática se atribuye a los 

esquemas clásicos de mejoramiento genético en frutales, que requieren largos periodos de 

tiempo para la hibridación, selección y caracterización morfológica. En algunos casos, 

estos esquemas pueden llevar hasta 45 años, como sucedió en el desarrollo de algunas 

variedades generadas por el Centro de Investigaciones Científicas y Tecnológicas del 
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Aguacate del Estado de México (CICTAMEX). Este tiempo se explica debido a la 

problemática que presenta el mejoramiento genético del cultivo del aguacate por las 

características propias de la especie, la condición altamente heterocigótica y un periodo 

de juvenilidad extendido (Rogel-Castellanos, 1999). Ante esta problemática, las 

investigaciones enfocadas en el mejoramiento genético del aguacate podrían generar 

variedades alternativas siguiendo metodologías que engloben la selección de materiales 

tipos criollos, variantes de cultivares, evaluación de segregantes, promoción de 

poliinjertos y generación de híbridos por cruzas controladas, con la finalidad de obtener 

registro de nuevos materiales alternativos al cultivar ‘Hass’ (Rogel-Castellanos, 1999; 

Cadena et al., 2016).  Una alternativa para fortalecer el proceso de selección de materiales 

sobresalientes de aguacate, así como para realizar la caracterización (y eventualmente 

poder llegar a la obtención de registros de nuevas variedades), puede ser la caracterización 

molecular. Esta metodología permite trabajar en cualquier etapa fenológica del cultivo, 

generalmente no es afectada por el ambiente, es de rápida implementación y actualmente, 

los costos de ejecución se han reducido considerablemente (Gutiérrez Díez et al., 2009).  

El conocimiento de la diversidad genética es fundamental para el desarrollo de cualquier 

estrategia significativa para la recolección, manejo y conservación del germoplasma, la 

domesticación y el mejoramiento de los recursos genéticos de las especies (Chiveu et al., 

2009). Estudiar la biología molecular de las plantas permite conocer la estructura, 

propiedades y funciones de los componentes moleculares básicos de las células 

individuales y cómo actúan en la conducción y regulación de procesos, como lo es la 

transmisión de información genética (Vitale, 2017). El uso de marcadores moleculares 

permite estimar parámetros básicos de diversidad genética, cuya información puede ser 

utilizada con fines de conservación, determinar el tamaño efectivo de la población, 

identificar cuellos de botella ocasionados por causas naturales o antropogénicas, conocer 

el origen poblacional, nivel de endogamia y el flujo génico (Hedrick, 2004). Las relaciones 

genéticas del aguacate han sido estudiadas con diversos marcadores moleculares como: 

polimorfismos en la longitud de los fragmentos de restricción (RFLPs) (Furier, et al., 

1990), minisatélites y microsatélites o secuencias simples repetidas (SSR) (Schnell et al., 

2003; Ashworth y Clegg 2003; Ashworth et al., 2004; Alcaraz y Hormaza 2007), 

polimorfismo de nucleótido único (SNP) (Chen et al., 2008) y ADN polimórfico 

http://www.scialert.net/asci/result.php?searchin=Keywords&cat=&ascicat=ALL&Submit=Search&keyword=genetic+diversity
https://scialert.net/fulltextmobile/?doi=ijpbg.2013.76.91#638436_ja
https://scialert.net/fulltextmobile/?doi=ijpbg.2013.76.91#638436_ja
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amplificado al azar (RAPD) (Fielder et al., 1998). Estos estudios han mostrado una 

complejidad genética, debido a que el aguacate, al ser una especie con polinización 

abierta, facilita la segregación genética y por ende una gran variabilidad (Sánchez, 1999).  

El uso de microsatélites (SSR), han demostrado ser eficientes para caracterizar la 

variabilidad genética de aguacate. Las características que presentan estos marcadores 

como codominancia y alto grado de polimorfismo son adecuadas para investigar la 

estructura de la población, la historia de las especies y la diversidad alélica. 

Adicionalmente, su detección por medio de la Reacción en Cadena de la Polimerasa 

(PCR), alta reproducibilidad y variabilidad, favorecen su implementación y análisis para 

la identificación de parámetros genéticos como la heterocigosidad, estructura y distancias 

genéticas entre poblaciones (Litt y Luty, 1989; Smeets et al., 1989; Tautz, 1989; Weber y 

May, 1989 y Garris et al., 2005). Estas ventajas de los marcadores SSR, evidencia que la 

caracterización molecular puede ser el inicio y una alternativa fiable para la identificación 

de nuevas especies o cultivares, inclusive cuando genéticamente sean muy similares. Por 

lo anterior, el objetivo de la presente investigación fue caracterizar mediante el uso de 

marcadores microsatélites, cuatro materiales prominentes de aguacate, seleccionados por 

el INIFAP, Campo Experimental Uruapan con el uso de marcadores moleculares 

microsatélites y comparar sus perfiles genéticos con la variedad comercial “Hass”.  

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Recolección de material vegetal  

En el mes de septiembre del 2018, se recolectaron muestras de tejido foliar de árboles de 

aguacate en huertas experimentales del Instituto Nacional de Investigaciones Forestales 

Agrícolas y Pecuarias (INIFAP) ubicadas en el municipio de Tacámbaro (población 1), 

en el Campo Experimental Uruapan (poblaciones 2, 3 y 4) y en la localidad de Jicalán 

(población 5), todas pertenecientes al estado de Michoacán, México. Las condiciones 

climáticas que presentan cada sitio de muestreo son semicálidas, subhúmedas con lluvias 

en verano, oscilan entre los 1200 a 1600 mm y temperaturas de 10 a 28 °C (García, 1981).  

 



33 
 

 
 

El muestreo fue dirigido en cuatro puntos cardinales de la copa de los árboles en estudio; 

se muestrearon cinco árboles de cada población y cinco hojas jóvenes por cada árbol 

(Cuadro 1).  

 

Cuadro 1. Datos georreferenciales de las selecciones de aguacate en estudio.  

 Población 
Nombre de 

la población  

Número 

de 

individuos 

Altitud 

(*msnm) 

Latitud 

N 

Longitud 

W 

1 Gotcha  5 1640 19°13'40" 101°28'19" 

2 Hass 4 1621 19°24'27" 102°03'06" 

3 Ceu-Biotec 5 1621 19°24'27" 102°03'06" 

4 Ceu-Cocher 5 1621 19°24'27" 102°03'06" 

5 Jicalán 5 1653 19°24'13" 102°04'47" 

*msnm: metros sobre el nivel del mar.  

 

Posteriormente, cada muestra fue identificada y conservada en fresco (16 °C) para su 

posterior traslado al Laboratorio de ADN y Genómicas, del Centro Nacional de Recursos 

Genéticos del INIFAP. Al momento de la recepción en el laboratorio, las muestras fueron 

almacenadas a -80 °C por al menos 48 h. Posteriormente, las muestras fueron liofilizadas 

durante 5 días, a una presión de 0.035 Bar en el equipo FreeZone Plus 12 (LABCONCO, 

Kansas City, MO, EE. UU.). Transcurrido este periodo de tiempo, las muestras se 

inspeccionaron visualmente, para asegurarse que estuvieran completamente 

deshidratadas. Las muestras liofilizadas fueron pulverizadas con el equipo Tissue Lyser 

II (QIAGEN, Hilden, Germany), a una velocidad de 30 Hz (30 oscilaciones por segundo) 

durante 90 segundos o hasta que estuvieran completamente pulverizadas. Finalmente, las 

muestras pulverizadas fueron almacenadas a -80°C, hasta el momento de realizar la 

extracción de ADN. 
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Extracción de ADN 

La extracción de ADN genómico se realizó con el protocolo específico para plantas 

tropicales (Huang et al., 2013) con modificaciones propias del laboratorio. Para iniciar 

este proceso, de cada muestra se colocaron aproximadamente 50 mg de tejido pulverizado 

en tubos eppendorf de 2 mL. En campana de flujo laminar, bajo condiciones asépticas y 

con apoyo de micropipeta, a cada tubo se le adicionó 1 mL de solución amortiguadora 

CTAB a 65°C (200 mM de Tris-HCI, 2 M NaCl, 25 mM de EDTA, 20 mM de Borax, 140 

mM de 2-mercapto-etanol, 2% CTAB, 2 % PVP y 1% LSS). Se aseguró la 

homogeneización de la mezcla con apoyo de un palillo de madera previamente esterilizado 

y posteriormente se incubaron durante 45 min a 65 °C en agitación constante. Transcurrido 

el tiempo, se retiraron las muestras de la incubadora y se dejaron enfriar a temperatura 

ambiente por 10 min aproximadamente. Posteriormente se agregaron 700 μl de 

diclorometano, se mezclaron con apoyo de vortex hasta formar una solución homogénea, 

seguido de un paso de centrifugación a 14 000 rpm por 15 min a temperatura ambiente. 

Del resultado anterior, la fase superior acuosa fue transferida a tubos eppendorf nuevos de 

2 mL a los cuales se les dispensó previamente 700 μl de diclorometano, repitiendo el paso 

de lavado y centrifugado descrito previamente. Seguido de este paso, se transfirió de cada 

muestra la fase superior acuosa a tubos eppendorf de 2 mL que contenían 30 μl de RNasa 

(10 mg/mL), mezclando con inversiones suaves e incubando las muestras a 37 °C durante 

30 min. El ADN fue precipitado agregando 800 μl de etanol absoluto frio, mezclando 

suavemente, para posteriormente incubar a -20 °C por 20 min. Después de este tiempo, 

las muestras fueron centrifugadas durante 10 min a 5 000 rpm para concentrar en el fondo 

del tubo la pastilla de ADN. La solución fue decantada cuidadosamente, evitando que la 

pastilla de ADN se desprendiera del fondo. El siguiente paso fue realizar dos lavados de 

etanol, el primero, a una concentración del 75% y el segundo al 95%; la cantidad 

adicionada a cada muestra fue de 1 mL, mezclando por inversión durante 5 min, seguido 

de un paso de centrifugación después de cada lavado a 7 000 rpm durante 5 min. El alcohol 

se decantó y la muestra de ADN se dejó secar a temperatura ambiente toda la noche. 

Finalmente, las pastillas de ADN se disolvieron en 200 μl de amortiguador TE [10 mM 

Tris-HCl (pH 8.0), 1 mM EDTA (pH 8.0)] y se almacenaron a 4 °C hasta el momento de 

su cuantificación. 
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Cuantificación de ADN 

La concentración, pureza e integridad del ADN obtenido de cada extracción realizada se 

determinó mediante espectrofotometría en el equipo NanoDrop 2000 (Thermo Scientific, 

Wilmington, DE, EE. UU.) La concentración de la muestra de ADN se calculó teniendo 

en cuenta el valor de absorbancia obtenido por la longitud de onda de los valores 260 y 

280 nm. La relación de absorbancia A260/280 se utilizó para evaluar la pureza de las 

muestras. Posteriormente se corroboró la integridad del ADN en geles de agarosa al 1% a 

los cuales se adicionó GelRed (GenScript®) de acuerdo a las recomendaciones del 

fabricante. En cada pocillo se cargaron 100 ng de ADN genómico, empleando como 

marcador de referencia el fago Lambda sin cortar (100 ng) (PROMEGA, Madison, WI, 

EE. UU.). Las condiciones de electroforesis fueron de 45 min a 80 voltios, con solución 

amortiguadora 1X TBE. Después de este tiempo, las muestras de ADN fueron visualizadas 

en un transluminador de luz ultra violeta (UV) y se capturaron las imágenes para la 

evaluación de la calidad del ADN con el sistema de fotodocumentación KODAK Gel 

Logic 100 (Kodak, Rochester, NY, EE. UU.). 

 

Análisis moleculares 

Para la realización de los análisis moleculares, se emplearon inicialmente 49 pares de 

microsatélites, de los cuales se seleccionaron diez con base en su polimorfismo, 

reproducibilidad y número de alelos identificados (Cuadro 2).  Todas las reacciones de 

PCR se realizaron a un volumen final de 7 μL. Cada reacción de PCR fue realizada con 

30 ng de ADN, 0.8 X de RedTaq® ReadyMix™ (SIGMA-ALDRICH, St. Louis, MO, EE. 

UU.), 1 μM de cada primer (SIGMA-ALDRICH, St. Louis, MO, EE. UU.), 2.5 μM de 

MgCl2 y agua bidestilada estéril (ddH2O). Las condiciones de amplificación fueron las 

siguientes: un ciclo de desnaturalización inicial de 95 °C por 5 min, seguido de 35 ciclos 

con un paso de desnaturalización a 95 °C durante 40 s, un paso de alineamiento a 55 °C 

durante 40 s y un paso de extensión de 72 °C durante 90 s. Finalmente, un paso de 

extensión final de 72 °C durante 10 min, para después mantener las muestras a 10 °C. 

La amplificación de los marcadores microsatélites se realizó en un termociclador Veriti 

96-Well Thermal Cycler (Applied Biosystems, Foster City, CA, EE. UU.). Los productos 

amplificados por PCR fueron separados en cámaras verticales (C.B S. Scientific SG-160, 
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Del Mar, CA, EE. UU.) en geles de poliacrilamida sin urea 8% con dimensiones de 14 × 

14.5 cm. Se colocaron 3.5 μl del producto de PCR en cada carril y marcador de peso 

molecular de 100 pb (PROMEGA, Madison, WI, EE. UU.) en cada extremo del gel. El 

ADN migró a través del gel, de acuerdo con su tamaño y carga eléctrica (del polo negativo 

hacia el polo positivo), utilizando amortiguador de corrimiento1X TBE por 1.5 h, a una 

alimentación de energía eléctrica constante de 250 Volts. Los fragmentos de PCR fueron 

visualizados mediante tinción de plata, de acuerdo con la metodología descrita por 

Sanguinetti et al. (1994). De cada gel, se capturaron imágenes con el sistema KODAK 

Gel Logic 100 (Kodak, Rochester, NY, EE. UU.) para determinar los pesos moleculares 

de los productos de PCR de manera visual, considerando los fragmentos conocidos del 

marcador molecular de 100 pb y se construyó la matriz de datos codominantes. 

Análisis de datos  

Para los análisis de datos, se empleó el software GenAlex v6.5 (Peakall y Smouse, 2012) 

para calcular los parámetros de diversidad genética a nivel poblacional: porcentaje de loci 

polimórficos (% P), número promedio de alelos por locus (Na), número efectivo de alelos 

(Ne), heterocigosidad observada (Ho) y la heterocigosidad esperada (He).  El análisis de 

coordenadas principales (PCoA) se realizó a nivel de la población para mostrar 

gráficamente su dispersión, utilizando la matriz de distancias genéticas entre pares de 

accesiones en el software GenAlex v6.5. Se realizó un dendrograma entre las poblaciones 

mediante el método Neighbor-Joining (Saitou y Nei, 1987) con el programa MEGA5.2.  
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Cuadro 2. Marcadores utilizados para el análisis molecular de las diferentes poblaciones. 

LOCUS SECUENCIA 3' - 5' Tm (°C) 
Tamaño 

esperado (pb) 

ESTAVGA_01 
F: GAGCGTTCCTTTTCATTCTA 

55 143 
R: ATCCTTGTCGAACAAGCTAA 

ESTAVTC_03 
F: TCGTAAGGTTGAGTAGTTTTGA 

55 184 
R: TTCAGCAAGCAATAGTGAGA 

ESTAVTC_13 
F: GCCGAATCGACTCTCTCT 

55 124 
R: CCTTGTTGTGATTGTGTTTG 

LMAV_03 
F: CAGAGAATACGGATTTGC 

55 156 
R: GTTCGAAGAAGCCTCAGTTA 

LMAV_05 
F: TGAAAGGCATGTGTGTGTAT 

55 239 
R: AGTAAGTCGTACGTGGAGGA 

LMAV_15 
F: TTACCAGTGCTCCTGCTAAT 

55 247 
R: TGCTCTCAAACCACTTCTCT 

LMAV_22 
F: ATTTTGGTGTGGGGGTAAT 

55 241 
R: GCACTTTCTTCCCTCTAAGC 

LMAV_24 
F: CCCTTTCCAAGTTTCCTAAC 

55 195 
R: CTGCAGAGGTAAGTCACCAT 

LMAV_27 
F: TCCAATTTGTGAGGAAATGT 

55 152 
R: CCTTTGCATCTGCTTCTACT 

LMAV_29 
F: GAAAGTTCATCTGCTTCTGG 

55 145 
R: CTCCAAGGACCGTACATATT 

(Gross-German y Viruel, 2013). 

Para el análisis de alelos que pudieran ser útiles para la identificación de las diferentes 

poblaciones de aguacate bajo estudio, se elaboró una matriz de datos que incluyera los 

marcadores y los pesos moleculares de los alelos identificados para cada población. 

Posteriormente, se identificaron aquellos alelos que estuvieran presentes exclusivamente 

en cada una de las poblaciones.  

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5323459/#B26
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RESULTADOS 

Calidad de ADN 

La integridad de las muestras de ADN extraídas de las cinco poblaciones élite de aguacate 

(24 individuos) se determinó mediante electroforesis en un gel de agarosa al 1% (figura 

1). 

 

 
 

Figura 1. Verificación de la integridad del ADN extraído en gel de agarosa al 1% de 24 

individuos de cinco poblaciones élite de aguacate.  

 

Esta imagen nos muestra que el protocolo de extracción de ADN utilizado en la presente 

investigación (Huang et al., 2013 con modificaciones) fue eficiente para obtener una alta 

calidad e integridad del ADN de tejido de aguacate (Persea americana sp.) desde el punto 

de vista cualitativo. Todas las bandas de ADN presentan un peso molecular similar al 

marcador de referencia (ADN de alto peso molecular) y una banda sólida, sin barrido. 

 

Diversidad Genética 

De los diez microsatélites polimórficos empleados en la presente investigación, se 

lograron detectar un total de 90 alelos (Na), en las cinco poblaciones analizadas. Los 

marcadores con mayor Na fueron LMAV_24 y LMAV_27 con 16 y 15 alelos, 

respectivamente. Contrastado con los marcadores ESTAVTC_03 y LMAV_22, los cuales 

presentaron cuatro alelos y superados por LMAV_15, ESTAVGA_01, LMAV_05, 
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LMAV_03 con 5, 7, 8 y 9, respectivamente. Los marcadores LMAV_29 y ESTAVTC_13 

presentaron un número similar de alelos (11) (Cuadro 3). 

Cuadro 3. Número de alelos por locus basados en diez marcadores polimórficos de cinco 

poblaciones de aguacate élite.   

Marcador Na 

LMAV_24 16 

LMAV_27 15 

ESTAVTC_13 11 

LMAV_29 11 

LMAV_03 9 

LMAV_05 8 

ESTAVGA_01 7 

LMAV_15 5 

ESTAVTC_03 4 

LMAV_22 4  

PROMEDIO 9 

 

Diversidad genética 

El valor promedio de polimorfismo (%P) en las cinco poblaciones de estudio, fue del 

100%.  El menor valor de polimorfismo fue del 80% para las poblaciones 1 (Gotcha) y 2 

(Hass) mientras que las poblaciones 3 (Ceu-Biotec), 4 (Ceu-Cocher) y 5 (Jicalán) 

presentaron un valor de 90%. El número promedio de alelos por locus (Na) a través de 

todas las poblaciones fue de 3.06. Los valores oscilaron de 2.4 para la población 1(Gotcha) 

a 3.6 para la población 4 (Ceu-Cocher) (cuadro 4). 

Respecto al número de alelos efectivos (Ne) se obtuvo un promedio de 2.736 para las 

cinco poblaciones y los valores fluctuaron de 2.239 (población 1) a 3.064 (población 3). 

La heterocigosidad observada (Ho) en la población 1 fue de 0.800 (valor más alto) y de 

0.660 (valor más bajo) en las poblaciones 3 y 4, registrando una media de 0.705.  
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Los resultados obtenidos de heterocigosidad esperada (He) oscilaron de 0.458 a 0.592 para 

la población 1 y 4, respectivamente y una media de 0.534 (cuadro 4). 

Cuadro 4. Parámetros de diversidad genética en cinco poblaciones élite de aguacate. 

Nombre Población N %P Na Ne Ho He 

Gotcha 1 5 80.00 2.400 2.239 0.800 0.458 

Hass 2 4 80.00 2.800 2.522 0.700 0.472 

Ceu-Biotec 3 5 90.00 3.500 3.064 0.660 0.584 

Ceu-Cocher 4 5 90.00 3.600 3.034 0.660 0.592 

Jicalán 5 5 90.00 3.000 2.821 0.700 0.566 

 Promedio  86.00 3.060 2.736 0.704 0.534 

 *Acervo   100 9.00  4.000  0.704  0.766  

N = Número de individuos, %P = Porcentaje de polimorfismo, Na = número promedio de alelos por 

locus, Ne = número efectivo de alelos, Ho = heterocigosidad observada, He = heterocigosidad esperada.  

*Para calcular los valores del acervo, asumimos que no había una estructura poblacional y que había una 

sola población panmíctica. 

 

Alelos exclusivos 

La identificación de los alelos exclusivos por cada marcador para las diferentes 

poblaciones analizadas se muestra en el cuadro 5. De los 10 marcadores empleados 

en el presente estudio, solo dos marcadores no detectaron alelos exclusivos para la 

población 1(ESTAVTC_13 y LMAV_24) y no fueron considerados en al análisis. Los 

marcadores LMAV_24, LAMV_29, LMAV_27 y LMAV_03 detectaron alelos 

exclusivos para la población 2. Para la población 3, los marcadores que presentaron 

alelos exclusivos fueron ESTAVTC_13, LMAV_24, LMAV_27 y LMAV_03.  Tres 

marcadores (LMAV_27, LMAV_03 y LMAV_05) detectaron alelos exclusivos en la 

población 4 y los marcadores ESTAVGA_01, ESTAVTC_13, LMAV_24, LMAV_29 y 

LMAV_22 detectaron alelos exclusivos para la población 5. 
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Análisis de Coordenadas Principales (PCoA) 

De manera general las poblaciones 2 (Hass), 3 (Ceu-Biotec) y 4 (Ceu-Cocher) se 

agrupan en un mismo cuadrante, en contraste con las poblaciones 5 y 1 (Figura 2).    

A nivel individual, las poblaciones 2, 3 y 4 muestran una mayor dispersión de sus 

individuos dentro de la población. En contraste, la población 1 muestra la menor 

dispersión de los individuos y en menor proporción, la misma tendencia se observa 

en la población 5. 
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Cuadro 5. Alelos exclusivos para las diferentes selecciones élite de aguacate.  

Marcador Pob. 
Nombre de 

la Población 
Alelo identificado (pb) 

ESTAVTC_03 1 Gotcha 440                       

LMAV_15 1 Gotcha 880            

ESTAVGA_01 
1 Gotcha 280 -                     

5 Jicalán - 302                      

ESTAVTC_13 
3 Ceu-Cocher 178 182 188 - 198 204       

5 Jicalán - - - 194 - -       

LMAV_22 
1 Gotcha 716 - 800                   

5 Jicalán - 780 -                   

LMAV_05 
1 Gotcha 808 - 820          

4 Ceu-Cocher - 810  -          

LMAV_24 

2 Hass - 544 - - - 620 - - 626 - - 640 

3 Ceu-Biotec 532 - - - - - 610 - - - - - 

5 Jicalán - - 546 552 562 - - 622 - 628 636 - 

LMAV_29 

1 Gotcha - 362 366 368 388 392 - - -    

2 Hass - - - - - - 396 - -    

5 Jicalán 336 - - - - - - 400 404    

LMAV_03 

1 Gotcha - - - - - 418             

2 Hass - 388 - - - -             

3 Ceu-Biotec 386 - - - 410 -             

4 Ceu-Cocher - - 396 406 - -             

LMAV_27 

1 Gotcha - - - - 368 - 383 - - 398 - 402 

2 Hass - - 362 - - - - - - - 400 - 

3 Ceu-Biotec - 356 - 366 - - - 386 394 - - - 

4 Ceu-Cocher 352 - - - - 380 - - - - - - 
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Figura 2. Dispersión gráfica de 5 poblaciones mediante el análisis de coordenadas 

principales (PCoA). Pob 1: Gotcha, Pob 2: Hass, Pob 3: Ceu-Biotec, Pob 4: Ceu-Cocher 

y Pob 5: Jicalán.   

Análisis de Agrupamiento por el Método Neighbor-Joining 

Los valores de la distancia genética sirvieron de base para la construcción del 

dendrograma con el método Neighbor-Joining establecido sobre las poblaciones élite de 

aguacate (Figura 3). 

En el dendrograma se observa claramente la separación de dos grupos principales. En 

primera instancia se agrupan las poblaciones Hass (población 2), Ceu-Biotec (población 

3) y Ceu-Cocher pertenecientes al Grupo I y en el Grupo II las poblaciones 1 (Gotcha) y 

5 (Jicalán), las cuales se separan del resto de las poblaciones y principalmente de la 

población 2 (Hass), que fue el material de referencia. 
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Figura 3. Dendrograma con el método Neighbor-Joining de cinco poblaciones élite de 

aguacate. 

 

DISCUSIÓN 

Las cinco poblaciones (Gotcha, Hass, Ceu-Biotec, Ceu-Cocher y Jicalán) de aguacate 

objeto de estudio, surgen de una selección por más de 40 años del programa de 

mejoramiento genético del cultivo del aguacate del INIFAP, Campo Experimental 

Uruapan. Estas selecciones presentan características organolépticas propicias para la 

exportación (Tapia et al., 2017), las cuales, podrían ser una alternativa al cultivar “Hass”. 

Grupo I 

Grupo II 
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En nuestro país, se tiene conocimiento de que la mayoría de las variedades comerciales 

de aguacate se derivan de hibridaciones interraciales, generadas a partir del intercambio 

de materiales entre las diferentes razas existentes de árboles nativos criollos y de cultivares 

seleccionados reproducidos de manera asexual. Generalmente se considera que las 

variaciones organolépticas presentes en este tipo de materiales, son el resultado de las 

interacciones con el ambiente (Mijares y López, 1998; Bergh, 1995). La identificación de 

las plantas realizada por caracterización fenotípica es un procedimiento lento y limitado, 

debido a que la expresión de los caracteres cuantitativos está sujeta a factores ambientales 

y fenológicos. Una alternativa a estos factores limitantes, puede ser el uso de marcadores 

moleculares, los cuales pueden ser útiles para la identificación, clasificación y 

aprovechamiento sustentable de la diversidad genética (Gutiérrez et al., 2009).  

Niveles de Diversidad Genética 

Existen diferentes investigaciones que mencionan el desarrollo o la evaluación de un gran 

número de marcadores moleculares, lo anterior, con la finalidad de evaluar la diversidad 

genética de plantas, incluyendo especies silvestres y plantas cultivadas (Bensch y 

Akesson, 2005; Tatikonda et al., 2009). En este trabajo se utilizaron marcadores tipo SSR 

para evaluar la diversidad genética de cuatro selecciones de aguacate generados por el 

INIFAP, Campo Experimental Uruapan, en el estado de Michoacán, México, incluyendo 

el cultivar Hass como testigo. De los 49 pares de microsatélites inicialmente evaluados, 

se seleccionaron diez con base en su polimorfismo, reproducibilidad y número de alelos 

detectados. El empleo de los diez marcadores, permitió la identificación de un total de 90 

alelos variando de 4 a 16 alelos, con un número promedio de alelos por locus de 9.  Este 

valor promedio es superior al reportado por Borrone et al. (2007), quien empleó 70 

marcadores microsatélites en 24 materiales de aguacate (Persea americana Mill).  

Respecto al total de alelos (90) en los diez marcadores, el valor es superior a lo reportado 

por Galindo et al. (2011), quienes analizaron 44 muestras (7 poblaciones) de P. americana 

con cuatro marcadores microsatélites. Contrastamos de lo reportado por Galindo et al. 

(2011), quienes evaluaron mayor número de poblaciones (7) y 44 muestras P. americana 

en diferentes municipios del estado de Veracruz obteniendo un total de 43 alelos y un 

promedio de 10.75 alelos por locus.  
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Por su parte, Alcaraz y Hormaza (2007) trabajaron con 75 accesiones (224 muestras) de 

aguacate en las cuales se incluyeron ecotipos locales de España, así como de diferentes 

países. Las accesiones fueron caracterizadas con 16 microsatélites de aguacate diferentes 

a los utilizados en este estudio, detectando un total de 156 alelos diferentes, con un 

promedio de 9.75 alelos/locus. Aunque el valor promedio del presente estudio es cercano 

al reportado por Alcaraz y Hormaza (2007) (9 vs 9.75), el número total de alelos 

identificados es 0.75 mayor. Esto puede deberse a varios factores, primeramente, a la 

diversidad de muestras empleadas en el estudio de Alcaraz y Hormaza, mientras que las 

muestras del presente estudio son selección de un material común (“Hass”). Otro factor 

para considerar es el número de marcadores polimórficos empleados (10 vs 16). El uso de 

un mayor número de marcadores y el empleo de muestras genéticamente contrastantes 

conlleva a la detección de un mayor número de variantes alélicas. 

Diversidad genética 

Respecto al polimorfismo obtenido, los 10 pares de marcadores (SSR) revelaron perfiles 

robustos de amplificación y fueron 100% polimórficos a través de todas las poblaciones, 

lo que permitió la diferenciación entre las cinco poblaciones evaluadas. A nivel de 

poblaciones, el polimorfismo osciló de 80% en dos poblaciones (Gotcha y Hass) y 90% 

para el resto (Ceu-Biotec, Ceu-Cocher y Jicalán). Estos resultados son similares a lo 

reportado por Galindo et al., (2011), quienes en su estudio reportan dos poblaciones con 

un valor de polimorfismo del 75%, contrastando con Ashworth y Clegg (2003) quienes 

obtienen resultados de polimorfismo del 60.7% al analizar 35 cultivares de aguacate con 

marcadores microsatélites. Nuestros resultados coinciden ampliamente con lo obtenido 

por Mhameed et al. (1997), quienes reportaron mayor variabilidad para la raza fisiológica 

mexicana (83%) de aguacate.  

La heterocigosidad esperada fue menor que la heterocigosidad observada con promedios 

de 0.574 y 0.704, respectivamente; sugiriendo una deficiencia de heterocigotos en todas 

las poblaciones. Sin embargo, estos valores deben tomarse con reserva, debido al número 

pequeño de muestras analizadas en cada población en el presente estudio y que la 

estimación de la diversidad no fue el objetivo principal de este estudio. Diferentes estudios 

realizados respecto a diversidad genética (He) difieren de nuestros resultados obtenidos. 
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Tal es el caso de Guzmán et al. (2017) quienes reportan un promedio de 0.78 para la He 

con 28 marcadores, (siete de estos marcadores fueron empleados en esta investigación). 

No obstante, estos autores en su investigación analizaron mayor número de genotipos 

morfológicamente diferentes (318 accesiones con 28 marcadores microsatélites), por lo 

anterior es de esperarse que la He será mayor que en estudios donde los materiales estén 

relacionados, como en el presente trabajo. Por su parte Gross-German y Viruel (2003) 

reportan resultados de heterocigosidad esperada promedio de 0.831, contrastando con el 

resultado promedio obtenido (0.574). Como lo señalan diferentes investigaciones, la 

discrepancia obtenida en nuestros resultados se puede atribuir al bajo número de 

individuos analizados (24), al corto rango geográfico que existe entre las poblaciones 

evaluadas (todas en el Estado de Michoacán, México) (Gross-German y Viruel, 2003; 

Guzmán et al., 2017).  

Análisis de alelos exclusivos 

Los resultados obtenidos que se aprecian en el cuadro 5, indican que para la 

identificación molecular de la población 1 (Gotcha), se pueden emplear los 

marcadores ESTAVTC_03, LMAV_15, ESTAVGA_01, LMAV_22, LMAV_05, 

LMAV_29, LMAV_03 y LMAV_27. Para identificar la población 5 (Jicalán) los 

marcadores ESTAVGA_01, ESTAVTC_13, LMAV_22, LMAV_24 y LMAV_29 se 

pueden usar para su identificación. Para la identificación molecular del material de 

referencia usado en este estudio (población 2) se pueden utilizar los marcadores 

LMAV_24, LMAV_29, LMAV_03 y LMAV_27. 

Los microsatélites evaluados demuestran que pueden ser una herramienta 

molecular para identificar nuestras diferentes poblaciones. Es relevante mencionar 

que la población 1 (Gotcha) es la que se puede identificar con el 80% de los 

marcadores (ESTAVTC_03, LMAV_15, ESTAVGA_01, LMAV_22, LMAV_05, 

LMAV_29, LMAV_03 y LMAV_27), y dos de estos marcadores amplifican 

exclusivamente en esta población (ESTAVTC_03 y LMAV_15). Por su parte, la 

población 5 (Jicalán) se puede identificar con el 50% de los marcadores (ESTAVGA_01, 

ESTAVTC_13, LMAV_22, LMAV_24 y LMAV_29), seguida de la población 2 
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(Hass) que se puede identificar con el 40% de los marcadores moleculares 

analizados.  

Derivado del análisis de alelos exclusivos, los resultados obtenidos sugieren la factibilidad 

de la utilización de marcadores moleculares para la caracterización de materiales de 

aguacate genéticamente cercanos. Se observó que algunos marcadores presentan mayor o 

menor facultad discriminativa en las diferentes selecciones de aguacate élite, e incluso 

para la variedad “Hass”, incluida en este trabajo de investigación como material de 

referencia.  

Es importante señalar que existe limitada información respecto a la utilización de 

marcadores moleculares para la caracterización de materiales de aguacate. Esto puede 

explicarse que la mayoría de las investigaciones que emplean marcadores moleculares, se 

centran en la asignación de razas botánicas, estudios de diversidad genética, estudios 

evolutivos, etc. Adicionalmente, de acuerdo con la normativa vigente para el registro de 

materiales vegetales en nuestro país (UPOV), se emplean únicamente descriptores 

morfológicos y datos de pedigrí. Sin embargo, los datos moleculares pueden ser 

información adicional de soporte para la identificación y caracterización rápida y precisa 

de nuevos materiales, respecto a los ya existentes.  

La estrategia del empleo de marcadores moleculares para la identificación de materiales 

nuevos desarrollados en aguacate implicaría la utilización de materiales de referencia para 

la evaluación y estandarización de marcadores microsatélites para este propósito. El 

empleo de marcadores moleculares para la identificación de materiales vegetales no es 

nuevo. Xiong et al. (2011) emplearon marcadores ISSR para la caracterización de la 

huella genética de diferentes variedades de mango (Mangifera indica), plátano (Musa 

paradisiaca) y longan (Dimocarpus longan); teniendo resultados positivos. En 

secuencia a este enfoque, los microsatélites que se evaluaron también podrían ser 

utilizados en futuros trabajos con fines de corroborar o identificar materiales de 

aguacate. Pese a que México es el principal país productor de aguacate en el mundo, las 

entidades regulatorias no han establecido normatividad respecto al control o verificación 

de la multiplicación de cultivares de aguacate. Las herramientas moleculares ofrecen 

este tipo de ventajas al ser posible la identificación de los materiales propagados con 
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respecto al material registrado (fidelidad genética). Sin embargo, dentro de un contexto 

general, el presente estudio es pequeño, por lo que es necesario verificar la 

reproducibilidad del empleo de marcadores moleculares en un mayor número de 

individuos, poblaciones y marcadores.  

El análisis de agrupamiento por el método “Neighbor-Joining”, identificó dos grupos 

principales. Esta división también fue observada en los resultados del PCoA. En el Grupo 

I se ubican las poblaciones 2 (Hass), 3 (Ceu-Biotec) y 4 (Ceu-Cocher), mientras que las 

poblaciones 1 (Gotcha) y 5 (Jicalán) se encuentran en el Grupo II.  Este último grupo 

resulta de interés, al estar completamente separado del Grupo I, donde se encuentra la 

variedad “Hass”. Estos resultados sugieren que las poblaciones 1 y 5 son materiales 

diferentes a “Hass” y que pueden ser susceptibles de registro para título de obtentor ante 

el Sistema Nacional de Inspección y Certificación de Semillas (SNICS), autoridad 

competente en México para la asignación de título de obtentor. 

Adicionalmente, también se puede observar que la dispersión de los individuos de cada 

población del Grupo II, en los cuadrantes del PCoA y en las subramas del dendrograma, 

es mínima en comparación con los materiales de las poblaciones de Hass, Ceu-Biotec y 

Ceu-Cocher (Grupo I). Este patrón de agrupamiento también sugiere la homogeneidad 

que existe en los individuos que conforman las poblaciones 1 y 5. 

Para la caracterización molecular de la Población 1 (Gotcha) con respecto a la Población 

2 (Hass) se pueden emplear los marcadores LMAV_29, LAMV_03 y LMAV_27 (cuadro 

5). Para la caracterización molecular de la Población 5 (Jicalán) con respecto a la 

Población 2 (Hass) se pueden emplear los marcadores LMAV_24 (cuadro 5). Para la 

caracterización molecular de la Población 1 (Gotcha) con respecto a la Población 5 

(Jicalán) se pueden emplear los marcadores LMAV_29, LAMV_22 y ESTAVGA_01 

(cuadro 5). Los marcadores ESTAVTC_03 y LMAV_15 amplificaron exclusivamente en 

materiales de la población 1 (Gotcha). Finalmente, el marcador LMAV_29 presenta alelos 

de diferentes pesos moleculares que permiten la identificación de materiales Gotcha, 

Jicalán y Hass. 
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Perspectivas del trabajo 

Para asegurar la reproducibilidad de los resultados presentados, es necesario que 

en futuros trabajos se incluyan un mayor número de materiales de aguacate, así 

como se evalúen un mayor número de marcadores. La armonización de protocolos 

(reactivos, plataformas de detección, software para la determinación de los tamaños 

de los alelos) debe considerarse como una actividad primordial en el campo de la 

caracterización varietal. Este trabajo fue un primer acercamiento a la 

caracterización varietal de un pequeño número de muestras de genotipos de 

aguacate y el uso de marcadores microsatélites.  

La monitorización subsecuente de los materiales caracterizados molecularmente y 

que han sido propagados de manera asexual (como en el caso del aguacate), 

permitirá mantener la integridad genética de los materiales en el campo.  

 

Conclusiones 

Con la presente investigación se logra proponer diferentes marcadores moleculares 

microsatélites (SSR), para la caracterización de los materiales Gotcha y Jicalán 

empleando como referencia el cultivar “Hass”. Pese a que la forma tradicional de 

identificar diferentes variedades de aguacate se realiza por medio de características 

morfológicas (UPOV), se evidencia que es inminente permitir la inclusión de 

nuevos métodos para su caracterización y una alternativa puede ser a través de 

marcadores moleculares como los microsatélites.  
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CONCLUSIÓNES GENERALES 

Se comprueba que existe un complejo de fitopatógenos asociados a la enfermedad 

conocida como la tristeza del aguacatero: Phytopythium vexans, Pythium sp. 

amazonianum, Phytophthora cinnamomi y Mortierella elongata. 

Se obtienen tres primeros reportes: Phytopythium vexans y Pythium sp. amazonianum y 

Mortierella elongata para los municipios productores de aguacate en el estado de 

Michoacán, comprobando su patogenicidad en plántulas de aguacate con seis hojas 

verdaderas. 

Los aceites esenciales de clavo (Syzygium aromaticum) y pimienta negra (Piper nigrum) 

son una alternativa botánica para el control de los oomicetos P. cinnamomi y P. vexans, 

comprobando en esta investigación su actividad fungicida. Es relevante mencionar que P. 

cinnamomi es un fitopatógeno que presenta mayor tolerancia, ya que P. vexans se logra 

inhibir a concentraciones inferiores. 

Es importante mencionar que el aceite esencial de clavo (Syzygium aromaticum) podría 

ser una alternativa novedosa para la purificación de P. cinnamomi, ya que algunos medios 

selectivos existentes permiten el crecimiento de otros oomicetos. No obstante, se necesita 

continuar con esta línea de investigación.  

Con la presente investigación se logra proponer diferentes marcadores moleculares 

microsatélites (SSR), para la selección de los materiales Gotcha y Jicalán e incluso al 

monovarietal “Hass”. Pese a que la forma tradicional de identificar diferentes variedades 

de aguacate se realiza por medio de características morfológicas (UPOV) se evidencia que 

es inminente permitir la inclusión de nuevos métodos para su caracterización y una 

alternativa altamente viable es a través de marcadores moleculares como los 

microsatélites. 
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