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México es considerado como el centro de origen y domesticacion, y uno
de los centros mas reconocidos de diversidad del maiz. La evaluacion de la

diversidad especialmente en maices nativos es importante en el planteamiento
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de estrategias de conservacion, caracterizacion y uso del germoplasma en el
mejoramiento genético dado su potencial como fuente de caracteristicas
nuevas, exodticas y favorables. En este estudio, se utilizaron 30 marcadores
moleculares tipo microsatélite con el objetivo de caracterizar la diversidad
genética interpoblacional e intrarracial presente en 196 poblaciones del tropico
de México representativas de 20 razas de maiz y provenientes de 21 estados
de la Republica Mexicana. Dichas accesiones pueden ser agrupadas en 3 areas
ecolégicas Maices del Golfo de México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan
(A), Maices de la Zona Noroeste y Occidente (B) y Maices de Tierras Bajas e
Intermedias de Oaxaca y Chiapas (C). El promedio del nimero de alelos por
locus dentro de las 196 poblaciones fue de 9 alelos por locus. La diversidad
genética promedio de las 20 razas de maiz tropical mexicano fue de 0.57. Se
encontré mayor variabilidad entre razas (23.18) que dentro de cada raza (0.99 a
8.72). Se evidencid la erosion genética debido a su limitada distribuciéon
geografica en razas como Jala y Zapalotes planteando la necesidad de dedicar
esfuerzos a su conservacion. indices de diversidad genética de 0.53
encontrados en este estudio para los Tuxpefios corroboran que pese a que ha
sido ampliamente utilizado en los programas de mejoramiento aun hay potencial

genético por explorar en esta raza.
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ABSTRACT

GENETIC DIVERSITY ANALYSIS USING INTERPOPULATION E
INTRARACIAL SSR MARKERS
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BY
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Mexico is considered the center of origin and domestication, and one of
the most recognized centers of maize diversity. Evaluation of native maize

diversity is especially important in the formulation of conservation strategies,
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characterization and use of germplasm in breeding because of its potential as a
source of new features, exotic and favorable. In this study, we used 30
microsatellite molecular markers to characterize genetic diversity between
populations and intraracial present in 196 of the Tropic of Mexico populations
representing 20 races of corn and from 21 states of Mexico. These accessions
can be grouped into 3 ecological areas mails Gulf of Mexico, South Pacific and
Yucatan Peninsula (A), corn on the Northwestern and Western (B) and maize
and Intermediate Lowland Oaxaca and Chiapas (C). The average number of
alleles per locus within populations was 9 196 alleles per locus. The average
genetic diversity of 20 races of tropical Mexican corn was 0.57. There was
greater variability among races (23.18) that within each race (0.99 to 8.72).
There was evidence of genetic erosion due to its limited geographical
distribution Zapalotes and Jala races as raising the need for efforts to preserve
them. Genetic diversity indices of 0.53 found in this study for Tuxpefios confirm
that although it has been widely used in breeding programs there is still genetic

potential to explore in this race.
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I. INTRODUCCION

El maiz es uno de los tres cereales mas importantes del mundo,
actualmente se produce en casi 100 millones de hectareas en 125 paises en
desarrollo. Se estima que la produccién mundial alcanza mas de 800 millones

de toneladas al aiflo (FAOSTAT, 2010).

En México, este cultivo es de mayor importancia debido a su historia,
tradicion y consecuente impacto social y econdomico; sembrandose 7.2 millones
de hectareas, con una produccion total de 23.3 millones de toneladas y
logrando un promedio de 3.2 toneladas por hectarea (FAOSTAT, 2010). En la
region tropical humeda del sureste del pais se siembran anualmente 2.5
millones de hectareas que representan aproximadamente el 40% de la
superficie total nacional. El maiz es el alimento basico mas importante para la
poblaciébn mexicana proporcionando en promedio 39% de proteina asimilable y
59% de energia (Sierra et al., 2004), y es considerado como “el gran regalo de

Mesoameérica para el mundo” (Taba, 1995).

Meéxico es el centro de domesticacion y uno de los centros de diversidad
del maiz (Matsuoka et al., 2002; Doebley, 2004), posee una amplia variabilidad
genética expresada en una gran cantidad de poblaciones (Sanchez et al.,
2000), de las cuales algunas muestran una alta capacidad de rendimiento per
se 0 en combinacion con otras (Morales et al., 2007), por lo que son

consideradas un valioso recurso fitogenético.



Para describir la diversidad del maiz, el concepto mas utilizado ha sido el
de raza, término originalmente propuesto como una forma de clasificacion
“natural” (Bellon, 2009). Anderson y Cutler (1942) especificaron, en adicién, que
una clasificacion natural debe basarse en el estudio de toda constitucion
genética de la poblacion e integrar el maximo niumero de datos. De esta manera
se lograra, ademas de clasificar, mostrar las relaciones y origenes filogenéticos
de las entidades. A la fecha se han descrito 59 razas de maiz (Sanchez et al.,
2000). Las razas nativas muestran una significativa variacion morfolégica y
polimorfismo genético considerable y esto les permite ser sembradas en alturas

que fluctian desde el nivel del mar hasta 3,800 m sobre éste (Ortiz et al., 2010).

La diversidad genética de maiz a través de un proceso evolutivo
continuo, que involucra la seleccion consciente e inconsciente del hombre,
como del ambiente, y el flujo genético, ha permitido la adaptacién del maiz a
todos los sistemas de produccion que se realizan en las diversas condiciones
ambientales. Ademas, esta variabilidad genética constituye una riqueza para las
generaciones actuales y futuras del mundo y puede ser la base para lograr la
soberania alimentaria de México (Preciado y Montes, 2011). La diversidad del
germoplasma es importante para los programas de mejoramiento genético, por
su potencial como fuente de caracteristicas nuevas, exoéticas y favorables

(Vigouroux et al., 2008).

El Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo (CIMMYT), con
sede en México, tiene el mandato mundial de conservar los recursos genéticos

del maiz y utilizarlos en beneficio del pais y del mundo. El Centro cuenta con un



banco de germoplasma que alberga alrededor de 9,000 accesiones de maiz
mexicano. La revalorizacibn de los recursos genéticos disponibles en los
bancos de germoplasma, como el caso especifico del CIMMYT, se ha visto
beneficiado por los avances biologia molecular y las técnicas biotecnolégicas.
En este sentido, el uso de marcadores moleculares ha permitido caracterizar la
diversidad presente en las colecciones, incluyendo materiales mejorados,

complejos genéticos, variedades de polinizacion abierta y materiales nativos.

Los marcadores moleculares se han convertido en una herramienta
poderosa dado su potencial para identificar accesiones, caracterizar la
diversidad genética, el desarrollo de marcadores ligados a genes de interés
para acelerar los programas de mejoramiento convencional e incrementar su
eficacia. Los principales marcadores moleculares mas utilizados son: SNP
(Polimorfismo de Base Unica), VNTR (Minisatélites o Nimero de Secuencias de
Tamafno Variables), RFLP (Polimorfismo de Longitud de Fragmentos de
Restriccion), RAPD (Polimorfismo Amplificado Aleatoriamente), AFLP
(Fragmentos Polimorficos de ADN Amplificados) y los SSR (Microsatélites o
Secuencias Repetidas Cortas). Especialmente, el uso de microsatélites se ha
generalizado en estudios de diversidad genética y en la descripcion de la
estructura genética de poblaciones por tener alta confiabilidad, reproducibilidad

y automatizacion.

Teniendo en cuenta la importancia de ampliar el conocimiento sobre la
variabilidad genética del maiz mexicano y de hacer uso de los avances en

biotecnologia, en el presente estudio, se utilizaron 30 marcadores moleculares



tipo microsatélite con el objeto de caracterizar y evaluar la diversidad genética

presente en 196 accesiones de materiales nativos del trépico de México

representativas de 20 razas de maiz tropical provenientes de 21 estados de la

Republica Mexicana.

11

1.2

Objetivos

Evaluar la diversidad genética interpoblacional e intrarracial en 20
razas de maiz tropical mexicano utilizando marcadores
moleculares tipo SSR.

Explorar o recomendar el potencial de la diversidad encontrada
para los programas de mejoramiento.

Crear una base de datos publica con la informacion de los

materiales caracterizados genéticamente.

Hipotesis

Existe variabilidad genética entre los individuos de las poblaciones

de estudio.

Existe variabilidad genética dentro de las poblaciones utilizadas.



Il.  REVISION DE LITERATURA

2.1 El maiz y su importancia

El maiz (Zea mays L.) es uno de los granos alimenticios mas antiguos
gue se conocen. Pertenece a la familia de las Poaceas (gramineas), tribu
Maydeas y es la Unica especie cultivada de este género. Ocupa el segundo
lugar en el mundo por su produccion después del trigo y es el primer cereal en
rendimiento de grano por hectarea, asimismo, es de gran importancia
econdmica a nivel mundial ya sea como alimento humano, como alimento para
el ganado o como fuente de un gran nimero de productos industriales (Paliwall

et al., 2001).

Es un cultivo de gran relevancia para los pueblos latinoamericanos y en
especial para México, considerado como el centro de origen y diversidad del
maiz, que ha estado en toda su historia y desarrollo. El analisis de granos de
polen y fitolitos indican la presencia de este cultivo hace 8,700 afios en la region
central de la Cuenca del Rio Balsas (Piperno et al., 2009). Fue domesticado de
una forma de teosinte tropical, Zea mays spp. parviglumis (Beadle, 1939;

Doebley, 2004).

La diversidad de los ambientes bajo los cuales es cultivado es mucho
mayor que la de cualquier otro cultivo. Habiéndose originado y evolucionado en
la zona tropical como un planta de excelentes rendimientos (Paliwail et al.,

2001). El maiz se siembra desde el nivel del mar hasta los 3,800 m de altitud;



de los casi 14, hasta los 32° latitud norte, de 87 hasta 117° longitud oeste del
meridiano de Greenwich; en las zonas de temporal con regimenes de lluvia
desde 250 milimetros anuales en las zonas aridas, y hasta casi 3000 milimetros
en el sureste; con temperaturas medias de 13 a 15°C durante el ciclo de cultivo
en Valles Altos, y a 27° en promedio en el tropico; con poca luminosidad y alta
humedad relativa en la sierra Tarasca o altas temperaturas de verano y muy
baja humedad relativa en el norte; fuertes vientos en el tropico himedo, y
granizadas en el Valle de México; asi mismo, se cultiva en lugares casi sin
suelo como en la Peninsula de Yucatan, en suelos de 20 a 50 centimetros de
profundidad en las zonas é&ridas y semiéridas, hasta dos metros o mas en
Jalisco; suelos desde arenosos o arcillosos, o con 0.5% de materia organica
hasta suelos ricos en ella, con pendientes de cero hasta mas de 45°,

pedregosos, acidos, alcalinos, sodicos, etc. (Luna, 1993).

En ningan otro pais de América ha llegado el maiz a convertirse en un
elemento tan preponderante en la vida social y econdémica del pueblo como en
México. Se puede decir con cierta seguridad que este pais supera a cualquier
otro en la riqueza de diversidad de sus razas y variedades de maiz (Hernandez,

1987).

2.2 Las razas de maiz en México

Anderson y Cutler (1942) han definido al término “raza” con referencia al

maiz como “un grupo de individuos emparentados con suficientes



caracteristicas en comldn para permitir su reconocimiento como grupo”,
especificaron que una clasificacion natural debe basarse en el estudio de toda
constitucion genética de la poblacion e integrar el maximo nimero de datos. De
esta manera se lograra, ademas de clasificar, mostrar las relaciones y origenes

filogenéticos de las entidades.

Todos los investigadores que han intervenido en la clasificacion moderna
de las poblaciones de maiz en América, aceptaron el concepto arriba expuesto;
con todo, diversos problemas y experiencias (Hatheway, 1957) han redundado
en adiciones y aclaraciones (Brieger et al.,, 1958), resultando como
consecuencia la siguiente definicibn de raza: la categoria taxonomica de raza
es una poblacion con un conjunto sustancial de caracteristicas en comun que la
distinguen como grupo y la diferencian de otras poblaciones, con capacidad de
transmitir con fidelidad dichas caracteristicas a las generaciones posteriores y

gque ocupa un area ecologica especifica.

Asimismo una raza puede definirse como un conjunto de poblaciones con

cierto grado de semejanza, adaptadas a una region ecolégica (Mufioz, 2003).

Los primeros trabajos de clasificacion se fundamentaron en la
descripcién de las razas sobre bases morfolégicas, fisioldgicas, genéticas,
agronémicas y caracteristicas citogenéticas (nudos cromosOmicos), que
permitieron establecer patrones de relaciones genealdgicas preliminares
(Sturtevant, 1899; Chavez, 1913; Kuleshov, 1930; Anderson y Cutler, 1942;

Wellhausen et al., 1951; Hernandez y Alanis, 1970; Ortega, 1973; Kato, 1961,



1965). Esta informacion constituye la base del conocimiento de la diversidad del

maiz y ha servido hasta ahora, como patrén en la descripcion de las razas.

Los estudios y exploraciones que conducen a clasificar la diversidad de
razas han considerado el mayor nimero de caracteristicas morfologicas para
describir cada una de las razas de maiz colectadas en México y Ameérica. En
este caso los rasgos de la mazorca (espiga femenina) se consideran los mas
importantes para diferenciar a las plantas en las diferentes categorias raciales

(Anderson y Cutler, 1942; Wellhausen et al., 1951).

El traslado de maiz por los antepasados, desde la Region Central de la
Cuenca de Balsas, hacia ambientes contrastantes, aunado a los procesos de
seleccion practicada por ellos, y la influencia del ambiente, promovio la
diversidad de genotipos, dando lugar a la formacion de las razas de maiz y
multitud de variantes; las cuales han recibido y continuaran recibiendo aportes

genéticos del teocintle (Fukunaga et al., 2005)

Los nombres con los que se han clasificado las razas mexicanas reciben
denominaciones en lenguas indigenas y en otros casos en el castellano;
algunos son descriptivos y otros son nombres de localidades, se basan en la
asociacion del caracter fenotipico de la mazorca (forma y habilidad del grano
para reventar, forma de la mazorca, textura y color del grano), con el lugar de
reconocimiento y el grupo indigena que lo utiliza. Asi como, los usos especificos
para los que fueron seleccionados (Wellhausen et al., 1951; McClintock et al.,

1981).



La gran diversidad de razas y ecotipos de maiz en México es producto
del trabajo que heredamos de los agricultores prehispanicos, quienes los
formaron mediante el movimiento de semillas, el cruzamiento y la seleccién de

tipos que consideraron Utiles a propoésitos muy bien definidos (Betanzos, 2004).

2.2.1 Resefa historica de los estudios de clasificacion de las razas
mexicanas

A principios del siglo pasado Chavez (1913) defini6 56 variantes
considerando caracteres de la mazorca, el grano, el olote y el periodo
vegetativo. Posteriormente Kuleshov (1929, 1930) apoyandose en la textura del
grano, realizd tres agrupaciones de maiz mexicano: 1) México Central, 2)

Dentado y 3) Hojas largas y anchas.

Después de casi una década, Anderson y Cutler (1942) y Anderson
(1945) iniciaron una serie de estudios que han representado una contribucion
significativa en el estudio de la clasificacion del maiz en México. Sugieren el
empleo de los caracteres de la espiga, como un caracter fijo, debido a que la
inflorescencia femenina (mazorca) y la masculina (espiga) son reflejo fenotipico
de las caracteristicas genéticas del individuo. Asi, lograron la clasificacion

preliminar de los maices del Bajio y Mesa Central.

Wellhausen et al., (1951) al tomar como base la definicibn de raza
propuesta anteriormente y caracterizando los caracteres vegetativos de la

planta, la espiga y la mazorca; ademas de los fisiologicos, genéticos y



citolégicos, lograron clasificar e ilustrar las primeras 25 razas mexicanas,
agrupadas en cuatro grupos y seis sub-razas y mencionando siete tipos como
no bien definidas. Los grupos definidos son: 1) Las Antiguas Indigenas:
Palomero Toluquefio, Arrocillo Amarillo, Chapalote y Nal-Tel consideradas
como las descendientes de un maiz primitivo de caracter reventador. Estas
razas tienen en comdn las siguientes caracteristicas: endospermo tipo
reventador y mazorcas pequefias. 2) Las razas Exoticas Precolombinas
procedentes de Centro y Sudamérica: Cacahuacintle, Harinoso de Ocho, Olotén
y Maiz Dulce, se caracterizan por tener granos grandes y harinosos, de color
blanco, excepto para algunos genotipos de maiz dulce. 3) Las llamadas
Mestizas Prehistoricas; que son resultado del cruzamiento de las anteriores y la
introgresion de teocintle: Coénico, Reventador, Tabloncillo, Tehua , Tepecintle,
Zapalote Chico, Zapalote Grande, Tuxpeio, Pepitilla, Comiteco, Jala, Olatillo y
Vandeio). 4) A partir de la Conquista se han desarrollado las razas Modernas
Incipientes que son cuatro: Bolita, Chalquefio, Celaya y Cobnico Nortefio
(Cuadro 1y 2). Las sub-razas son Elotes Occidentales, Tabloncillo Perla y Dzit-
Bacal. Los siete tipos de razas como no bien definidas se mencionan a
continuacion, Conejo, Mushito, Complejo Serrano de Jalisco, Zamorano

Amarillo, Maiz Blando de Sonora, Onavefio y Dulcillo del Noroeste.
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Cuadro 1. Clasificacion de 32 razas y seis sub-razas de maiz de México
(Wellhausen et al., 1951).

Razas Indigenas

Razas Exoticas

Razas Mestizas

Razas Modernas

Razas No Bien

Antiguas Precolombinas Prehistéricas Incipientes Definidas
1. Palomero 7. Cacahuacintle 12 Conico 28 . Chalquefio 32 . Conejo
Toluquefio 8. Harinosode 13 Elotes 29 Celaya 33 . Mushito
2 . Palomero Ocho Cénicos* 30 . Conico 34 . Complejo
Jaliscience* 9. Elotes 14 Reventador Nortefio Serrano de
3. Palomero Occidentales* 15 . Tabloncillo 31 Bolita Jalisco
Poblano* 10 . Oloton 16 . Tabloncillo 35 . Zamorano
4 . Arrocillo 11 .Maiz Dulce Perla* Amarillo
Amarillo 17 . Tehua 36 . Blando de
5. Chapalote 18 . Tepecintle Sonora
6 . Nal-Tel 19 . Comiteco 37 . Onavefio
20 Jala 38. Dulcillo del
21 . Zapalote Chico Noroeste
22 . Zapalote Grande
23  Pepitilla
24 Olotillo
25 . Dzit-Bacal*
26  Tuxpeiio
* Sub-razas 27 .Vandefio

Cuadro 2. Seleccion de razas de maiz tropical mexicano, grupos raciales,

ubicacion, distribucion y descripcion segun Wellhausen et al., (1951).

Razas y sub-razas
de maiz mexicano

Grupos de
razas
mexicanas

Ubicacion y/o
distribucién

Descripcion de razas

Blando de Sonora

Raza No Bien
Definida

Recolectada en
pueblos de Sonora
en elevaciones
hasta 500 m.

Probablemente se ha derivado del
Harinoso de Ocho con la
intervencion de Reventador.

Se encuentra
distribuido en la
Sierra Madre

El nombre se refiere a la textura
totalmente harinosa del
endospermo, que por lo mismo es
muy suave y de aspecto “bofo”. El

* *
Bofo Nueva Raza Occidental, en maiz Bofo muestra muchas
Nayarit, Durango y caracteristicas entre las razas
Jalisco.* Harinoso de Ocho y Tabloncillo
Perla.
Se ha encontrado
en toda la Cuenca Es muy precoz. Uno de los
del rio Balsas, en progenitores es sin duda el Nal-
Conei Raza No Bien los estados de Tel. El otro progenitor es probable
onejo o . 8 )
Definida Michoacéany gue sea el Tabloncillo, pero esto
Guerrero a no se puede determinar hasta que
elevaciones de haya mas datos.
200 a 350 m.
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Dulcillo del
Noroeste

Raza No Bien
Definida

En todo Sonora se
ha encontrado un
maiz dulce muy
diferente del Maiz
Dulce de Jalisco, en
las mismas
regiones que el
Maiz Blando, el
Onavefio y el
Reventador.

Se adaptan primordialmente a las
tierras bajas y aridas del tropico .
Es probable que se hayan
originado por la hibridacién entre el
Maiz Dulce y el Reventador.

Dzit-Bacal

Sub-raza
Mestiza
Prehistérica

Se encuentra
distribuido en
tierras bajas de
Yucatan y
Campeche.

El Olotillo o su antecesor fue
modificado por medio de la
influencia genética del Nal-Tel. La
sub-raza Dzit-Bacal difiere del
Olotillo de Chiapas en que tiene
granos mas pequefios y cristalinos,
un olote mas flexible, ausencia de
pelos del pedicelo y es mas
fuertemente tunicado y menos
tripsacoide.

Elotes Occidentales

Sub-raza
Exética
Precolombina

Su centro de
distribucion se
encuentra en la
Altiplanicie de
Jalisco, a
elevaciones de
1200 a 1600 m.

Sub-raza del Harinoso de Ocho.
Los Elotes Occidentales
representan el complejo del maiz
harinoso de ocho hileras del oeste
de México.

Harinoso de Ocho

Raza Exética
Precolombina

Se ha encontrado
en forma mas o
menos pura,
Unicamente en tres
localidades de la
costa del Pacffico a
una altitud de 100
m; especfificamente,
el Valle del Yaqui y
Ures en el estado
de Sonoray el Ejido
de San Vicente en
el norte de Nayarit.
Encuentra su mejor
adaptacion en el
trépico secoy a
pesar de que ya no
se encuentra con
frecuencia en su
forma original existe
una representacion
en las variedades
eloteras del oeste

de México.

Se considera como una reliquia de
un maiz harinoso con granos
grandes y pocas hileras que fue
originalmente introducido de
Sudameérica. Su hombre es debido
a los caracteres mas
sobresalientes de las mazorcas
gue son sus granos harinosos y
sus ocho hileras. Ha dado origen
directamente al Tabloncillo,
extensamente cultivado, e
indirectamente al Jala, Bolita,
Celaya y Conico Nortefio. Tiene
afinidades con el Olotillo del
sureste de México y ain més con
el Harinoso Flexible, el supuesto
padre del Olatillo.
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Estaraza se
encuentra en forma
pura Unicamente en
una pequefa area,

el Valle de Jala,
Nayarit. Este valle
tiene una altitud

Derivado del nombre del valle del
estado de Nayarit en donde se
cultiva extensamente. Se han

hecho numerosos esfuerzos para

introducir esta raza a otras
regiones de México debido a su
vigor general sobresaliente y

aproximada de . ~
especialmente al tamafio de su
, 1000 metros y mazorca, pero estos esfuerzos han
Jala Raza _qu_t 'za apargntemente dado res:ultados desfavorables. Es
Prehistorica retne una :
binacion de _probable que (_al Jala sea un
Comfactores derivado c_lel Comlt_etco, modificado
ambientales tales por una intervencion d_el plasma
como suelos germinal del Ta’blpncnlo y con
- algunas caracteristicas de uno u
fértiles, humedad
otro de los padres, acentuadas por
abundante y el ambiente especial en el cual ha
temperaturas evolucionado
relativamente el Jala
elevadas. '
Es una raza de origen maya,
Se le ha encontrado | primitiva de maiz reventador. Las
principalmente en el | plantas son pequefias y precoces.
estado de Yucatan. | Las mazorcas son muy chicas con
Se adapta mejor a | un raquis delgado, granos chicos,
Raza Indigena las alti:[udes bajas, duros y cristalinos, con estrias
Nal-Tel Anti de mas o menos marcadas y glumas largas. Es
ntigua
100 metros, pero probable que el Nal-Tel no sea
produce mazorcas muy resistente a la sequia sino
relativamente gue mas bien escapa a la sequia.
normales a alturas | Sus razas derivadas son Zapalote
de 1800 m. Chico, Bolita, Zapalote Grande y
Vandefio.
Se puede explicar el origen del
Olotillo como el producto del
El centro de cruzamiento entre un maiz
distribuciéon del harinoso de ocho hileras con
Olotillo se teocintle. El Olotillo ha tenido
encuentra en la influencia en varias razas
Olotillo Raza .Mgs.tiza cu,enca“superior del mexicanas de rrlaiz, entre Ias~ que
Prehistérica rio Grijalva, enla | figuran el Tuxpefio, el Vandefio, el
parte central del Chalquefio, el Celaya y el Cénico
estado de Chiapas, Nortefio. Puede ser también la
a alturas de 300 a fuente de las caracteristicas
700 mts. distintivas de la variedad Hickory
King de los Estados Unidos de
Norteamérica.
Distribuido en la Este es el nombre wulgar que se
. Raza No Bien misma regi()_n en usa para designar un tipo de maiz
Onavefio donde se cultiva el | cristalino que se encuentra en la

Definida

Maiz Blando de
Sonora.

misma zona que el Maiz Blando de
Sonora.
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Raza Mestiza

Se encuentra
distribuido en el
oeste de México en
las llanuras de

Jaliscoy las

Nayarit, asimismo,
alo largo dela
costa occidental

llanuras costeras de

La palabra se deriva de reventar y
se aplica al maiz que revienta al
ser tostado. Se usa para hacer
palomitas y pinole. Se ha llegado a
la conclusién de que el Reventador
es producto de la hibridacién entre

Reventador A hacia el norte hasta el Chapalote_y el ‘?00'““6-. Se
Prehistérica Sonora. Su encuentra evidencia del origen
extension en altitud ﬁ)rﬁcorllorgblno del Revetntadort, er?
es desde el nivel | € hecho de que aparentemente ha
del mar hasta los su_llo el antece;or de varias razas
1500 m, pero l_Jlen establemd_as, entre las que
parece enc’ontrar su figuran 'I_'abloncnlo, Jala, (_:elaya,
. - Conico Nortefio y Bolita.
mejor adaptacién
en elevaciones
bajas.
El centro de
distribucion esta en
el oeste de México
en las llanuras de
Jalisco y las Es casi seguro que el Tabloncillo
. Raza Mestiza IIanuras_ costeras de es el resultado de la influencia
Tabloncillo Nayarit. Se le ha

Prehistérica

recolectado a lo
largo de la costa
occidental hacia el
norte hasta Ures,
Sonoray en Baja
California.

genética de teocintle en un maiz
harinoso de ocho hileras
semejante al Harinoso de Ocho.

Tabloncillo Perla

Sub-raza
Mestiza
Prehistérica

Se encuentra a los
alrededores de
Ameca Autlan y

Sayula en Jalisco

hasta una altitud de

1,200 m, prevalece
mas en altitudes

menores,
principalmente en el
estado de Nayarit.

Eltipo “Perla” presenta una textura
dura cristalina del grano. Enla
zona baja de Nayarit se prefiere
debido a su mayor resistencia al
dafio de gorgojo.

Tehua

Mestiza
Prehistérica

Unicamente se ha
encontrado en el
estado de Chiapas
a altitudes de 600 a
1,000 m, cerca de
los limites de
Guatemala.

Se sugiere que esta raza tiene
afinidades con el Tepecintle, el
Zapalote Grande y el Comiteco. El
origen del Tehua es aun obscuro y

requiere mayor estudio.
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Tepecintle

Raza Mestiza
Prehistérica

Ha sido encontrado
principalmente en
las regiones
costeras de
Chiapas y Oaxaca

600 m.

a altitudes de 100 a

Tiene el nimero mas alto de nudos
cromosomicos que cualquier raza
de maiz. Posee un nimero
relativamente elevado de hileras,
las mazorcas se caracterizan por
olotes grandes descubiertos en el
apice. El Tepecintle es producto de
la hibridacién, probablemente en
Guatemala, entre el teocintle y una
raza de maiz harinoso de olote
grande y muchas hileras. Es una
de las razas mas importantes por
su influencia en las razas y
variedades modernas de maiz.

Tuxpefio

Raza Mestiza
Prehistérica

Se escogib este
nombre debido en
que Tuxpan,
Veracruz se
encuentra
aproximadamente
el centro de
distribucion de esta
raza. Se cultiva
extensamente y es
definitivamente la
raza mas
importante de la
costa del Golfo de
México, desde el
nivel del mar hasta
los 500 m de altura.

Es intermedio entre el Olotillo y el
Tepecintle en gran nimero de
caracteres importantes. Es una de
las razas mas importantes por su
influencia en las razas modernas
agricolamente productivas, tanto
de México como de los Estados
Unidos de Norteamérica. Ha
figurado entre los antecesores de
las razas mas productivas y
agronémicamente satisfactorias de
México (Celaya, Chalquefio y
Conico Nortefio).

Vandefio

Raza Mestiza
Prehistérica

Se distribuye a lo
largo de la Llanura
Costera del
Pacifico, que se
extiende cuando
menos desde la
frontera de
Guatemala, en el
estado de Chiapas,
hasta al norte como

al estado de

Nayarit. Datos
indican que esta
mejor adaptado a la
parte sur de su

zona de

distribucion.
Ocasionalmente se
encuentra también
en la regidon de las
Llanuras Costeras
del Golfo junto con

El Vandefio difiere del Tuxpefio a
causa primordialmente de una
fuerte influencia genética del

complejo Zapalote. El Vandefio

como el Tuxpefio se remontan a

un origen que resulté de la
hibridacion del Olotillo y el

Tepecintle. El Tuxpefio, tiende a

tener una mayor proporcion del

Olotillo, mientras que el Vandefio,

parece tener mayor proporcién del

Tepecintle y ademas muestra una
fuerte influencia genética del

complejo del Zapalote.

el Tuxpefio.
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Zapalote Chico

Raza Mestiza
Prehistérica

Es relativamente
abundante en las
tierras bajas de las
costas de Oaxaca y
Chiapas, a altitudes
de 100 mmas o
menos. En
siembras
experimentales
indican que es
probable que se
encuentre cultivada
en esta misma
regién hasta en
alturas de 1000 m.

Es casi seguro que es el producto
hibrido del Nal-Tel, el maiz
reventador primitivo del sur de
México y otra raza, probablemente
el Tepecintle. Las mazorcas
representativas de esta raza son
cortas, tienen un nimero bajo de
hileras y estan provistas de la
mayor proteccion de cubierta
(totomoxtle) que cualquier raza se
ha encontrado. Los granos se
desprenden con facilidad. Las
plantas son relativamente cortasy
precoces y tienen bastante
coloracion.

Zapalote Grande

Raza Mestiza
Prehistérica

Se encuentra
distribuido en las
mismas regiones
generales que el
Zapalote Chico,

pero tiende a

adaptarse en

lugares ligeramente
mas altos.

Resulté indudablemente de la
hibridacion entre el Zapalote Chico
y un maiz harinoso de olote grueso

y alto nimero de hileras como el
Tehua o uno de sus progenitores
menos tripsacoides (no se conoce
con seguridad al otro padre). Las
mazorcas del Zapalote Grande son
mas grandes y tienen mayor
ndmero de hileras, las plantas son
mas vigorosas y mas tardias.

Hernandez y Alanis

Al

agruparon como no bien definidas, Sanchez (1989) caracterizé y confirmo
cuatro de estas razas no bien definidas: Zamorano Amarillo, Mushito, Dulcillo

del Noroeste y Blando de Sonora y tres tipos de los identificados por Ortega en

analizar

1970)

los materiales que Wellhausen y colaboradores que

1979: Coscomatepec, Motozinteco y Elotero de Sinaloa (Cuadro 3). .
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Cuadro 3. Razas de maiz de México (Modificado de Ron et al., 2006).

Hernandez y Alanis Ortega Benz Sanchez et al .,
(1970) (1979) (1986) (2000)

39. Apachito 44 . Ancho 54 . Chatino maizén 59 . Negrito

40. Azul 45 . Coscomatepec 55 . Choapaneco

41 . Bofo 46 . Cristalino de Chihuahua 56 . Mixefio

42 . Gordo 47 . Elotero de Sinaloa 57 . Mixteco

43 . Tablilla de Ocho 48 . Motozinteco 58 . Serrano mixe

49 . Nal-tel de altura

50 . Negro de Chimaltenango
51 . Palomero de Chihuahua
52 . Ratén

53 . Tuxpeiio Nortefio

En el Cuadro 3 se presenta el descubrimiento de nuevas razas de maiz
(Ron et al., 2006); en 1970 Herndndez y Alanis describieron cinco razas
nuevas; Ortega en 1979 propuso 10 razas adicionales, en 1986 Benz aument6
cinco razas mas, y Sanchez et al., (2000) incluyeron una raza mas, para un total
de 59 razas de maices nativos en México. Ortega (2003), sb6lo menciono 41
razas.

Se mencionan las razas catalogadas de maiz mexicano localizadas en
cada uno de los 30 estados de la Republica Mexicana (Cuadro 4). Los grupos
estan como se describe en Sanchez y Goodman (1992a).

Se considera que el teocintle tuvo gran influencia en la alta variabilidad
genética y desarrollo de las principales razas de maiz de Mesoamérica, como
por ejemplo las razas Reventador, Tepecintle, Comiteco y Olotillo, donde se
postula que el teocintle ha sido uno de sus progenitores directos (Bedoya y

Chavez, 2010).
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Cuadro 4. Razas de maiz mexicano catalogadas en México.

Estado*

Razas catalogadas de Maiz (Cardenas, F. en Taba 1995a)

Aguascalientes (59)

Celaya, Coénico Nortefio, Chalquefio, Elotes Cénicos

Baja California Sur (11)

Tuxpefio, Tabloncillo Perla

Campeche (182)

Dzit-Bacal, Nal-Tel, Clavillo

Chihuahua (348)

Tuxpefio, Celaya, Cénico, Nortefio, Chalquefio, Tabloncillo,
Reventador, Tabloncillo Perla, Bolita, Maiz Dulce, Harinoso de
Ocho, Palomero, San Juan, Dulcillo del Noroeste, Tuxpefio
Nortefio, Azul, Lady Finger, Blandito, Cristalino de Chihuahua,
Gordo, Tehua, Apachito, Maizén

Chiapas (795)

Tuxpefio, Celaya, Coénico, Elotes Occidentales, Olotillo, Tabloncillo
Perla, Dzit-Bacal, Vendefio, Nal-Tel, Tepecintle, Olotén, Zapalote
Chico, Zapalote Grande, Clavillo, Comiteco

Coahuila (124)

Tuxpefio, Celaya, Cénico Nortefo, Elotes Occidentales, Tuxpefo
Nortefio, Tehua

Colima (29)

Tuxpefio, Tabloncillo, Reventador, Tabloncillo Perla, Vandefio, Jala

Durango (270)

Tuxpefio, Celaya, Cénico, Cénico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Occidentales, Tabloncillo, Reventador, Tabloncillo Perla, Bolita,
Pepitilla, San Juan, Dulcillo del Noroeste, Bofo, Blandito de Sonora,
Blandito, Cristalino de Chihuahua, Gordo, Tablilla, Tunicata

Guerrero (383)

Tuxpefio, Elotes Coénicos, Elotes Occidentales, Olotillo, Tabloncillo,
Reventador, Vandello, Nal-Tel, Pepitilla, Mushito, Tepecintle,
Ancho, Conejo

Guanajuato (370)

Tuxpefio, Celaya, Coénico, Nortefio, Chalquefio, Elotes Cénicos,
Reventador, Maiz Dulce, Mushito, Fasciado

Hidalgo (236)

Tuxpefio, Celaya, Conico, Cénico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Occidentales, Olotillo, Bolita, Dzit-Bacal, Mushito, Cacahacintle,
Arrocillo Amarillo, Olotén, Arrocillo

Jalisco (683)

Tuxpefio, Celaya, Coénico, Coénico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Conicos, Elotes Occidentales, Tabloncillo, Reventador, Tabloncillo
Perla, Bolita, Vanderio, Pepitilla, Maiz Dulce, Harinoso de Ocho,
San Juan, Azul, Jala, Zamora, Complejo Serrano de Jalisco

Estado de México (724)

Tuxpefio, Celaya, Coénico, Coénico Nortefio, Chalquefio, Eelotes
Conicos, Bolita, Pepitilla, Cacahuacintle, Palomero, Arrocillo
Amarillo, Ancho, Azul

Michoacan (528)

Tuxpefio, Celaya, Coénico, Cénico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Conicos, Elotes Occidentales, Olotillo, Reventador, Dzit-Bacal,
Vandefio, Pepitilla, Maiz Dulce, Mushito, Cacahuacintle, Palomero,
Conejo, Zamora

Morelos (165)

Tuxpefio, Chalquenio, Olotillo, Tabloncillo, Vanderio, Pepitilla,
Tuxpefio Nortefio, Ancho

Nayarit (336)

Tuxpefio, Celaya, Conico, Cénico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Occidentales, Olotillo, Tabloncillo, Reventador, Tabloncillo Perla,
Vandeno, Maiz Dulce, Harinoso de Ocho, Bofo, Jala, Tablilla de

Ocho

* Entre paréntesis esta el nimero de colectas registradas en el catalogo LAMP (1991)

** | 0s grupos estan como se describe en Sanchez y Goodman (1992a)
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Estado*

Razas catalogadas de Maiz (Cardenas, F. en Taba 1995a)

Nuevo Ledn (118)

Tuxpefio, Coénico Nortefio, Tabloncillo, Tablilla de Ocho

Oaxaca (562)

Tuxpefio, Celaya, Cénico, Cénico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Conicos, Olotillo, Bolita, Vandefio, Nal-Tel, Mushito, Tepecintle,
Olotén, Conejo, Zapalote Chico, Zapalote Grande

Puebla (943)

Tuxpefio, Celaya, Cénico, Cénico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Conicos, Elotes Occidentales, Olotillo, Bolita, Pepitilla, Mushito,
Cacahuacintle, Palomero, Arrocillo Amarillo, Arrocillo

Quintana Roo (132)

Tuxpefio Olotillo, Dzit-Bacal, Nal-Tel, Tepecintle

Querétaro (115)

Tuxpefio, Celaya, Cénico, Conico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Conicos, Bofo, Onaverio, Fasciado

Sinaloa (187)

Tuxpefio, Tabloncillo, Reventador, Tabloncillo Perla, Maiz Dulce,
Harinoso de Ocho, San Juan, Dulcillo del Noroeste, Blandito de
Sonora, Lady Finger, Onavefio, Chapalote, Harinoso

San Luis Potosi (206)

Tuxpefio, Celaya, Cénico, Conico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Conicos, Elotes Occidentales, Olotillo, Tabloncillo, Dzit-Bacal,
Harinoso de Ocho

Sonora (183)

Tuxpefio, Tabloncillo, Reventador, Tabloncillo Perla, Nal-Tel,
Harinoso de Ocho, San Juan, Dulcillo del Noroeste, Blandito de
Sonora, Lady Finger, Onavefio, Chapalote

Tabasco (35)

Tuxpefio, Olotillo, Vandefio, Nal-Tel, Zapalote Grande

Tamaulipas (148)

Tuxpefio, Dzit-Bacal, Carmen

Tlaxcala (332)

Conico, Chalquerio, Elotes Cdonicos, Cacahuacintle, Palomero,
Arrocillo Amarillo, Arrocillo

Veracruz (741)

Tuxpefio, Celaya, Cénico, Conico Nortefio, Chalquefio, Elotes
Conicos, Elotes Occidentales, Olotillo, Bolita, Dzit-Bacal, Nal-Tel,
Pepitilla, Mushito, Cacahuacintle, Palomero, Tepecintle, Arrocillo

Amarillo, Olotén, Coscomatepec

Yucatan (249)

Tuxpefio, Olotillo, Dzit-Bacal, Nal-Tel, Tepecintle, Zapalote Chico,
Xmenejal

Zacatecas (263)

Celaya, Conico, Coénico Nortefio, Chalquerio, Elotes Cdnicos,
Elotes Occidentales, Tabloncillo, Bolita, Maiz Dulce, San Juan,
Dulcillo del Noroeste, Boco, Tablilla

* Entre paréntesis esta el nUmero de colectas registradas en el catalogo LAMP (1991)
** | 0s grups estan como se describe en Sanchez y Goodman (1992a)

Cistribucién de las razas de maiz en México por estado.
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Es probable que no exista una raza “pura” de maiz en el sentido de que
todos los individuos que componen dicha raza sean homocigotos para todos o
la mayoria de sus genes. En las variedades de maiz de polinizacién libre
probablemente cada planta es ligeramente diferente en su genética de todas las

otras plantas (Hernandez, 1987).

En las razas mexicanas de maiz (Zea mays L.), la caracterizacion
morfologica y genética es un proceso inconcluso, pues soOlo se han hecho
algunos trabajos para estudiar la variabilidad existente entre razas, que
incluyeron un alto nimero de razas con pocas poblaciones representativas de
cada una, lo que ha permitido visualizar un panorama general y caracterizar la

variacion entre ellas (Lopez et al., 2009).

2.3 Marcadores Moleculares

Los marcadores moleculares son fragmentos especificos de ADN que
pueden ser identificados en todo el genoma, se usan para marcar la posicion de
un gen en concreto o la herencia de una caracteristica en particular.
Corresponden a un conjunto de técnicas que permiten visualizar o indicar la
presencia de variantes alélicas, producto de algun tipo de mutacion establecida
en las poblaciones a través del tiempo evolutivo. Esta variacion genética
detectada es conocida como polimorfismo y es lo que nos permite separar
grupos, poblaciones, cepas, especies 0 grupos taxondémicos mayores. El

objetivo de la obtencion de marcadores moleculares es establecer variantes
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polimérficas que nos permitan discriminar entre grupos de estudio el nivel que
éste sea necesario. Estas medidas nos permiten obtener una marca que

diferencia un grupo de otro (Cornide, 2002).

Los marcadores moleculares son fenotipicamente neutros, presentan
mayor segregacion o polimorfismo que los morfologicos, pueden ser evaluados
desde los primeros estados de desarrollo de las plantulas, son aplicables a
cualquier época del afilo en que se realiza el analisis, permiten la identificacion
correcta de la variedad sin necesidad de muchos caracteres y estan libres de
los efectos epistaticos (Tanksley, 1983; Powell, 1992; Phillips et al., 1995; Rallo
et al.,, 2002). Un buen marcador molecular debe reunir una serie de
caracteristicas para maximizar su utilidad, entre ellas, debe tener una buena
distribucion a lo largo del genoma y alto grado de polimorfismo. La técnica para
analizar el marcador debe ser rapida, préactica y debe repetirse con fiabilidad en

otros laboratorios (Cheng y Crittenden, 1994).

Sanchez (2002) menciona que los marcadores moleculares son la
principal herramienta utilizada hoy en dia en microorganismos, plantas y
animales para: caracterizacion de germoplasma, identificacion de genotipos,
determinacion de pureza, andlisis de diversidad genética, mejoramiento
genético asistido por marcadores, aislamiento y caracterizacion de genes
especificos para usar en transformacion genética, construccion de mapas de
ligamiento, en la identificacion de transformantes individuales o su progenie,

entre otros.
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Dentro de los marcadores moleculares se menciona la existencia de dos
tipos: las proteinas (principalmente las isoenzimas) y los marcadores de ADN
(Azofeifa, 2006). El polimorfismo basado en proteinas ha sido de gran utilidad
en las investigaciones realizadas en plantas, pero con el desarrollo de las
tecnologias basadas en ADN la investigacion en esta area se ha visto
favorecida con la disponibilidad de una mayor cantidad de marcadores (Becerra

y Paredes, 2000).

Los marcadores del ADN se basan fundamentalmente en el analisis de
las diferencias en pequeiias secuencias del ADN entre individuos. Las técnicas
empleadas para ello son muy diversas y dan el nombre a los distintos tipos de
marcadores, los cuales pueden ser de caracter dominante o codominante (Karp
y Edwards, 1998). Desde la aparicion de la PCR se han desarrollado una serie
de técnicas utilizadas para los estudios de variabilidad genética. Entre estas
técnicas se cita el uso de los marcadores genéticos, la cual se basa en la
clonacion y secuenciacion de fragmentos de ADN (Dodgson et al., 1997).
Algunos ejemplos de ellos son: Polimorfismo de la longitud de los fragmentos
de restriccion (RFLP), Amplificacion aleatoria del ADN polimérfico (RAPD),
Polimorfismo en la longitud de los fragmentos amplificados (AFLP),
Microsatélites o Secuencias Simples Repetidas (SSR), Amplificacion aleatoria

del polimorfismo de microsatélites (RAMPO) etc. (Rallo et al., 2002).

Con el descubrimiento de los marcadores moleculares y la gran utilidad
de estos por su eficiencia, distribucion a lo largo del genoma y sobre todo por

no tener influencia del ambiente, constituyen en la actualidad los mejores
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métodos para la caracterizacién de las poblaciones de maiz existentes en el
mundo, asi como para la caracterizacion racial de los maices conservados in

situ y ex situ (Acosta, 2009).

El desarrollo de la técnica de la reaccion en cadena de la polimerasa
(PCR) por Mullis et al., (1986), es una reaccion enzimatica catalizada por una
ADN polimerasa, que permite la amplificacion o reproduccion in vitro de grandes
cantidades de una region particular del ADN, a partir de una pequefia cantidad
original de ADN molde. Esta enzima requiere, para la sintesis, de un par de
oligos denominados iniciadores o0 primers, cuyas Secuencias son
complementarias a la de las regiones flaqueantes 5’y 3" del segmento particular
de ADN que se aspira amplificar. Su copiado es en forma exponencial a través
de repetidos ciclos de diferentes periodos y temperaturas de incubacion en
presencia de una enzima ADN polimerasa termoestable. Asi se obtienen en
cuestion de horas millones de copias de la secuencia deseada del ADN (Mullis,
1990 y Templeton, 1992). Con el disefio de los termocicladores o aparatos que
consisten en un bloque que puede ser programado para calentarse y enfriarse
rapidamente en determinados tiempos, condujo a la automatizacion total del

proceso (Bertrand et. al., 1989).

La técnica del PCR consta de tres etapas: Desnaturalizacion del ADN a
95°C; acoplamiento del cebador a la cadena complementaria, lo cual se realiza
a una temperatura especifica para cada cebador con el objeto de lograr la
maxima especificidad, y extension de la nueva cadena mediante la enzima Taq

ADN polimerasa (Cornide, 2002).
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La reaccién consta, por lo regular, de una treintena de ciclos repetitivos
conformados cada uno de tres pasos: el primero consiste en la ruptura de los
puentes de hidrogeno del ADN para desnaturalizarlo, para lo que se incuba a
una temperatura alrededor de 95°C, por un minuto. Este paso expone las bases
nitrogenadas del ADN blanco. En el segundo ocurre la hibridacién de las
cadenas desnaturalizadas del ADN blanco con los denominados cebadores o
iniciadores (ADN sintético de hebra sencilla), a una temperatura que facilita el
apareamiento de las bases nitrogenadas complementarias de ambas clases de
ADN. Esta temperatura depende de la temperatura de fusion, generalmente
oscila entre 50 y 60 °C. El tercer paso se efectia a 72 °C, temperatura a la que
la polimerasa extiende la longitud de los cebadores, afadiendo los diferentes
nucledtidos libres en el orden que le va dictando la secuencia de nucleétidos de

la cadena que actia como molde (Baumforth et al., 1999).

2.4  Microsatélites o Secuencias Repetidas Cortas (SSR)

Los microsatélites o repeticiones de secuencia simple (SSR), consisten
en un numero variable de unidades repetidas en tdndem (1 a 6 pares de bases
cada uno) y representan una clase de repeticion de ADN que se encuentra
comunmente en los genomas eucariotas (Tautz y Renz, 1984). Se caracterizan
por su presencia en abundancia (Condit y Hubbell, 1991; Roder et al., 1995) y
una gran variabilidad (Schug et al., 1998). Este tipo de marcadores presentan
un elevado grado de polimorfismo, su herencia es mendeliana simple, son
codominantes (pudiéndose diferenciar los individuos homocigotos de los
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heterocigotos), son faciles de mediar y analizar, se encuentran generalmente en
regiones no codificantes del genoma y distribuidos uniformemente (Goldstein y
Schlotterer, 1999).

Los SSR (Microsatélites o Secuencias Repetidas Cortas) se han utilizado
extensamente para caracterizacion de diversidad genética y en la descripcion
de estructuras genéticas de poblaciones por tener alta confiabilidad,
reproducibilidad y automatizacion (Bedoya et al., 2010). Asimismo, han sido
utilizados para medir la diversidad genética de especies y para analizar la
estructura genética de las poblaciones de maiz (Balestre et al., 2008).

Los polimorfismos de los SSRs son el resultado de las diferencias en el
nimero de unidades repetidas que permiten la visualizacion de diferencias
genéticas entre individuos El alto nivel de polimorfismo que se detecta con este
tipo de marcadores permite una discriminacion precisa entre individuos
altamente emparentados. Estas caracteristicas hacen de los SSR los
marcadores preferidos en el analisis de la diversidad genética en varios cultivos
entre ellos, el maiz (Matsuoka et al., 2002; Reif et al., 2005; Warburton et al.,
2002) y han sido explotados como herramientas para medir la distancia
genética y la diversidad en los estudios evolutivos (Bruford and Wayne, 1993;

Goldstein and Pollock, 1997).

2.5 Estudios de diversidad genética en maiz

La diversidad genética es la multiplicidad de frecuencias alélicas
presentes en un grupo de individuos, que junto con el ambiente proveen la
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naturaleza del fenotipo y es base fundamental en programas de mejoramiento
(Cardona, 2010).

La diversidad genética de una especie representa la variacion heredable
dentro y entre sus poblaciones, y en las especies cultivadas ésta tiene gran
trascendencia pues es sobre la cual operan los procesos de seleccion que
aplican los agricultores y fitomejoradores (Lépez et al., 2009).

La diversidad del maiz se puede atribuir a la seleccién practicada por el
hombre desde su domesticacion, asi como a los numerosos nichos ecolégicos y
los efectos ambientales que cada condicion climatica ejerce sobre las

poblaciones para determinar la adaptacion de estas (Caraballoso et al., 2000).

Diversos estudios de la variabilidad del maiz, tanto morfolégica como
genética, muestran que existe gran variabilidad en las poblaciones mexicanas,
ademas de la existencia del teocinte, el pariente silvestre del que desciende el
maiz cultivado (Sanchez et al., 1998). Se han llevado a cabo estudios sobre la
diversidad genética con el uso de isoenzimas (Goodman y Brown 1988;
Sanchez G. et al. 2000) y, mas recientemente, con microsatélites SSR
(Matsuoka et al., 2002; Pressoir y Berthaud 2004a, b; Reif et al., 2006). La
mayor parte de estos estudios han analizado muestras de bancos de ger-
moplasma representativas de todo el pais y han tomado como base para la
seleccion y la clasificacion racial de las muestras utilizadas. Los estudios con
isoenzimas muestran que las razas no se agrupan en complejos bien definidos,
como seria de esperar por los datos morfolégicos, sino que forman un continuo

(Doebley et al., 1985; Sanchez et al., 2000). Existe una gran variabilidad en
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caracteres morfolégicos y moleculares, tanto entre razas como dentro de ellas,
aungque ciertas poblaciones tienen niveles bajos de diversidad, aparentemente

por tratarse de variedades para usos especiales (Sanchez et al., 2000).

La caracterizacion de las especies de polinizacion abierta como es el
caso del maiz, ha sido muy dificl en el pasado porque la variabilidad
encontrada responde mas a la variacion dentro de la misma poblacion
(intrapoblacional) que entre poblaciones (interpoblacional), ademas que estos
niveles de variacion pueden ser muy altos (Doebley et al., 1984). Esto significa
que al menos 15 individuos deben ser caracterizados para representar
suficientemente la diversidad alélica presente en una poblacion del maiz. Lo
cual, a su vez hace que los estudios existentes sean escasos y con frecuencia
realizados con un nuamero insuficiente de individuos, lo que hace dificil sacar
conclusiones fiables de los mismos. Un método de analisis para estimar las
frecuencias alélicas dentro de una muestra conjunta de individuos de una
poblacion fue desarrollado por INRA (Instituto Nacional de Investigacion
Agricola, Francia) y CIMMYT (Dubreuil et al., 2006). Este método es mas
eficiente que la caracterizacion de individuo por individuo y por supuesto mas
preciso que la caracterizacion genotipica de un sélo individuo por poblacion. Por
las ventajas presentadas por este método de analisis en la caracterizacion de
poblaciones heterogéneas de maiz se planed utilizar esta misma metodologia
en las poblaciones de maices tropicales presentes en este trabajo de

investigacion.
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Estudios mas recientes con microsatélites confirman una discrepancia
entre la estructura poblacional medida con datos morfoldgicos y la medida con
marcadores moleculares de una misma muestra de maices, lo cual ha sido
explicado como el resultado de un gran flujo génico entre poblaciones, aunado
a una fuerte seleccién divergente a partir de caracteristicas morfolodgicas deter-

minadas por parte de los agricultores (Pressoir y Berthaud 2004a).

En diversos foros y obras culturales, técnicas y cientificas se ha
reconocido y destacado la diversidad de los maices mexicanos y su importancia
en los aspectos socioeconomicos y culinarios (Esteva y Marielle, 2003;
Gonzalez, 2006; Mufioz, 2003). Esta riqueza genética ha jugado un papel
importante en México ya que se siembran variedades nativas de maiz en
regiones, areas y nichos ecolégicos donde las variedades mejoradas no
expresan su potencial de rendimiento (Mufioz, 2003) o no cumplen con los
niveles de calidad requeridos por los productores en la preparacion de

alimentos para humanos y animales domeésticos (Ron et al., 2006).
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.  MATERIALES Y METODOS

Con el objeto de evaluar la diversidad genética y la variabilidad

interpoblacional e intrarracial en 20 razas de maiz tropical mexicano, se

seleccionaron 196 accesiones (poblaciones) de maiz (Cuadro 5y 6) originarias

de 21 estados de la Republica (Figura 1). El material fue proporcionado por el

banco de germoplasma del Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y

Trigo (CIMMYT). En este estudio el término “poblacion” hace referencia a las

variedades nativas que son mantenidas por los agricultores y cada una de estas

poblaciones se registra como una accesion en los bancos de germoplasma.

Cuadro 5. Razas y sub-razas de 196 accesiones tropicales de maiz mexicano.

Razas y sub-razas de Grupos de razas Numero
maices tropicales de maiz en Estados*** de
mexicanos México* accesiones***
1.- Blandito de Sonora No bien definida Sin, Son 9
2.- Bofo Nueva** Nay, Sin, Dgo 8
3.- Conejo No bien definida Gro, Mich 13
4 .- Dulcillo del Noroeste No bien definida Sin, Chih 9
5.- Dzit-bacal Sub-raza mestiza Cam, QR 4
prehistérica Ver.
6.- Elotes Occidentales Sub-raza exoética Col, Nay, SLP, 6
precolombiana Gro
7.- Harinoso de Ocho Exotica precolombiana Chih, Nay, Sin, Son 11
8.- Jala Mestiza prehistérica Nay 5
9.- Nal-tel indigena Antigua Cam, Gro, Yuc 5
10.- Olotillo Mestiza prehistérica Chis, Hgo, Gro, Mich, 18
SLP, Son, Oax, Ver., Yuc
11.- Onavefio No bien definida Son 8
12.- Reventador Mestiza prehistérica Gro, Nay, Sin, Son 10
13.- Tabloncillo Mestiza prehistérica Chih, Col, Dgo, Jal 12
Mich, Nay, Sin, Son
14.- Tabloncillo Perla Mestiza prehistérica Chih, Col, Dgo, Nay 11
Siny Son
15.- Tehua Mestiza prehistérica Chis 4
16.- Tepecintle Mestiza prehistérica Chis, Gro, Hgo, Oax, SLP 18
Tab, Ver., Yuc
17.- Tuxpefio Coah, Col, Dgo, Hgo, Jal, 21
Nay, NL, Oax, SLP, Sin
Tamps, Ver.
18.- Vandefo Chis, Col, Gro, Jal, 12
Mich, Nay, Oax
19.- Zapalote Chico Chis, Oax 8
20.- Zapalote Grande Chis, Oax 4
Total 196

*Grupo de razas de maiz en México segun Wellhausen et al.,1951. ** Hernandez y Alanis (1970),
Ortega (1985) y Sanchez-Gonzalez (1989), entre otros, han descrito y caracterizado nuevas razas
*** Estados de la Republica Mexicana (abreviados) y no. de accesiones fueron otorgados por el ---
Banco de Germoplasma y las alturas (msnm) por el SIG del CIMMYT.
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Las accesiones se sembraron en la Estacion Experimental Agua Fria del
CIMMYT de clima tropical himedo, ubicada en Venustiano Carranza, Pue., en
los paralelos 20°23°12"" y 20°37'36" de latitud norte, con los meridianos

97°31'54"" y 97°48'42" de longitud occidental a 110 msnm.

Figura 1. Origen geogréfico dentro de la Republica Mexicana de 196 accesiones tropicales de
maiz mexicano.

La caracterizacion genotipica se llevd a cabo en el Laboratorio de
Biotecnologia del Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo
(CIMMYT) ubicado en el Km. 45 carretera México-Veracruz, El Batan, Texcoco,

Edo. de México.
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3.1

Cosecha de tejido vegetal en maiz para extraccion de ADN

La cosecha de tejido vegetal de las 196 accesiones de maiz tropical

mexicano se llevd a cabo en la estacion Agua Fria (CIMMYT) el dia 28 de

Enero de 2010. Se tomaron 15 plantas individuales aleatorias de cada accesion

de maiz por cada entrada correspondiente en un sélo glassine para tener una

mayor representatividad de la accesion y que representard una muestra

compuesta de ADN (bulk).

3.2

3.3

Obtencidn de tejido de cada accesion en campo

. De la parte superior de la planta de maiz se cortaron hojas frescas y

sanas de la misma longitud (15 cm).

. Se colocaron en bolsas rotuladas de papel encerado impermeables al

agua (glassines).

. Posteriormente, se guardaron en bolsas de plastico herméticamente

cerradas.

. Se incorporaron a una hielera (para evitar la degradacion del tejido).

Manipulacién de muestras en el Laboratorio ABC en CIMMYT

. Las muestras (en las bolsas herméticamente cerradas) se colocaron en

un refrigerador a una temperatura de -80°C (tiempo aproximado: 12 hrs.)

. Se liofilizaron (tiempo aproximado: 72 hrs).
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3. Las muestras deshidratadas se metieron en bolsas de plastico a
temperatura ambiente (para mayor almacenamiento se guardaron en el
refrigerador a -20°C).

4. Se separaron los bulks.

5. Cada bulk se moli6 en un molino de café marca Braun (se recomendé un
tamafio de particula pequefia para asegurar un buen rendimiento y
calidad de ADN).

6. La molienda se introdujo en tubos “falcén” de 15 ml,.

Nota: Para evitar la contaminacion entre muestras se utilizé una brocha y
aire comprimido y se limpio el molino después de moler cada una de

éstas.

3.4 Extracciéon de ADN

La extraccion de ADN se realizd bajo el protocolo con CTAB (Bromuro de
Hexadeciltrimetilamonio) el cual se pega fuertemente al ADN, desplaza las
proteinas y previene la degradacion; el proceso se llevd a cabo en tubos de 15
ml con dos lavados de Cloroformo/ Etanol. Una vez obtenido el ADN se
procedio a la cuantificacion en el Nanodrop marca Thermo SCIENTIFIC, modelo
8000 a una longitud de onda de 260 nm, lo cual permite el calculo de la
concentracion de los &acidos nucleicos en la muestra y posteriormente se

efectud la dilucién de las muestras a 15 ng/ul.
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3.5

9.

Procedimiento para la Extraccién de ADN

Se calento la solucion amortiguadora de extraccion (CTAB) a 65°C.

Se colocd el tejido liofilizado y molido.

Se agregé 1 ml de solucibn amortiguadora CTAB. Se mezcld por
inversion, para homogenizar el tejido con la solucion amortiguadora.

Se incub6é y se movieron los tubos con suavidad en un agitador de
balance en un horno de 65°C durante 90 min.

Se retiraron los tubos del horno y se dejaron enfriar durante 5 a 10 min.
Se agrego 1 ml de cloroformo:octanol (24:1). Se agitaron los tubos por
inversion durante 10 min a temperatura ambiente.

Se centrifugd a 3500 rpm a temperatura ambiente durante 10 min para
formar la fase acuosa (liquido claro de color amarillo) y la fase organica
(de color verde oscuro).

Se recuperd aproximadamente 750 ul de la fase superior acuosa y se
vacio en un tubo nuevo de 1.5 ml con 5 ul de ARNasa.

Se mezcld por inversion e incub6 durante 30 min en un horno a 37°C.

10.Se agreg6 %2 volumen de isopropanol (2-propanol) al 100% previamente

enfriado en un refrigerador a -20°C. Se mezclé por inversion para
favorecer la precipitacion de ADN. Se guardd en el refrigerador a -80°C

por un corto tiempo).

11.Se centrifugd a 3500 rpm a temperatura ambiente durante 30 min para

precipitar y formar la pastilla de ADN en el fondo del tubo. Se desecho el

isopropanol por decantacion.
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12.Se agregé 1 ml de alcohol al 75%. Se lavdé suavemente la pastilla de
ADN. Se desechd el alcohol por decantacién y se repitié el lavado. Se
desech6 nuevamente el alcohol y se deja secar la pastilla de ADN.

13.Se volvid a suspender la pastilla en 1 ml en agua destilada a 500 ul, se
taparon los tubos y se metieron al refrigerador a 4°C (se pueden dejar
dias). Después se sacaron las muestras del refrigerador y se agitaron
(hasta que viera mas liquido y se eliminara la nube formada).

14. Para la cuantificacion de las muestras se utilizo un NanoDrop (ND1000)

y se efectud la dilucion de las muestras a 10 ng/pl.

34



3.6 PCR (Reaccién en Cadena de la Polimerasa)

Se utilizd esta técnica para multiplicar millonariamente in vitro fragmentos
especificos de las 196 poblaciones tropicales de maices mexicanos. Se
utiizaron 30 marcadores moleculares tipo SSR previamente optimizados y
marcados con fluorescencia. Los fluoréforos usados fueron: FAM (azul), HEX

(verde), NED (amarillo) y ROX (rojo), (Cuadro 7).

Cuadro 6. Marcadores SSR para el estudio de diversidad genética en
poblaciones de maiz tropical mexicano.

Tamafnio en Pares

Marcador Programa Fluorescencia
de Bases
ncl33 SSR56 Hex 99-120
phi008 Q60 Fam 100-104
phi029 SSR56 Ned 150-161
phi034 Q60 Ned 125-143
phi056 SSR56 Hex 241-258
phi063 Q64 Fam 154-180
phi065 Q56 Fam 128-148
phiO75 Q54 Fam 203-235
phi076 Q60 Hex 156-177
phiO79 SSR62 Ned 177-195
phio84 SSR54 Hex 148-157
phi090 Q60 Hex 125-140
phil14 SSR60 Hex 129-171
phil27 Q62 Ned 110-127
phil02228 SSR54 Hex 122/131
phil108411 Q60 Fam 116/123
phi109188 Q58 Hex 145-181
phi299852 Q60 Ned 102-147
phi374118 SSR56 Ned 214-238
umcll6l SSR56 Ned 128-149
umcl196 SSR54 Fam 137-173
umcl266 Q52 Fam 120-147
umcl304 SSR54 Ned 121-141
umcl332 SSR60 Hex 126-147
umcl367 Q62 Fam 143-158
umcla4a7 Q60 Fam 115-119
umcl545 Q60 Hex 64-80
umclol7 SSR52 Ned 119-143
umc2047 Q58 Hex 119-133
umc2250 Q58 Fam 130-150
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3.7 Amplificacion del ADN

Los microsatélites se amplificaron mediante la técnica de la Reaccion en
Cadena de la Polimerasa (PCR) en este estudio de diversidad genética. Se
prepar6 una mezcla de reaccion por primer que incluyeron todos los
componentes anotados en el Cuadro 7. Los reactivos, voliumenes y calculos

para cada primer utilizado en este trabajo se presentan en Cuadro 9 (Anexo).

Cuadro 7. Reacciones de Polimerizacion en Cadena para cada marcador.

Reactivo 10ml de 1RXN
Amortig. Taq (10X) 1.0
dNTP (25mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
Iniciadores (2mM) X
H20dd Y
Enzima Taq 0.15
ADN (5ng/ml) 1.5

X= La cantidad varia segun el iniciador
Y= Se ajusta para llevar a un volumen total de 10 ml

En los termocicladores se amplificaron cada una de las placas con sus
reactivos y programas de amplificacion de acuerdo a cada uno de los

microsatélites.

Nota: Si se necesita preparar una mezcla de reaccion con anterioridad,
sugiere que se incluyan todos los componentes salvo la polimerasa Taq y que
se mantenga la mezcla a 4°C o a -20 °C hasta que se vaya a utilizar. La enzima

Taq se agrega justo antes de hacer partes alicuotas de la mezcla de reaccion.
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3.8 Caracterizacion genotipica

La caracterizacion genotipica se llevd cabo en el Laboratorio de
Diversidad Genética del CIMMYT. Se utilizd un secuenciador ABI PRISM 3100
Genetic Analyzer, que posee un sistema automatico de electroforesis capilar
que separa, detecta y analiza varios fragmentos de ADN marcados con
fluorescencia (Figura 2). La gran ventaja que ofrece la electroforesis capilar y el
equipo utilizado es la sensibilidad para separar fragmentos de 50 a 500 bp
(pares de bases) y en detectar fragmentos con una baja intensidad de

amplificacion.

#3100 Data Collection Software - Version 1.1
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Figura 2. Sistema automatico de electroforesis capilar de un secuenciador ABI PRISM 3100.

El analisis de los fragmentos y la tipificacion alélica se llevd a cabo

mediante GeneMapper®2.1. El primer paso en el analisis de fragmentos es la
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asignacion de tamafios en pares de bases a los fragmentos fluorescentes
detectados con el laser del secuenciador automatico realizados de manera
automatica (Figura 3) y se basa en la comparaciéon de los fragmentos
detectados con los estandares internos de tamafio GeneScan-350 y GeneScan-

500 ROX (Figura 4).
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Figura 3. llustracién de fragmentos fluorescentes detectados con el secuenciador automatico.
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Figura 4. Patron de fragmentos del estandar interno GS 350 y 500 ROX bajo condiciones de
desnaturalizacion.
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Adicionalmente, con el programa de analisis Genotyper®2.1, para cada
fragmento encontrado se obtienen datos como altura de pico, un valor asignado
a la calidad de pico y nombre de la categoria (rango de tamafio en el que oscila
un los alelo especifico a través de todas muestras en que el alelo fue
detectado) como se muestra en la Figura 5. Los datos generados con
GeneMapper®2.1 (Figura 6) son extraidos en formato Excel para el siguiente

paso en el andlisis que corresponde al calculo de las frecuencias alélicas.
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Figura 5. Gréfico del Software Genotyper®2.1

Las frecuencias alélicas de cada fragmento presente en cada muestra

conjunta de ADN fueron calculadas con el programa Freqs-R (Franco et al.,
2007), de tal forma que el conjunto de los 15 individuos satisficieron las

frecuencias alélicas y la heterocigosidad esperada bajo las condiciones de
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equilibrio “Hardy-Weinberg”. Esta transformacion es necesaria ya que diferentes
programas para el analisis de diversidad no aceptan frecuencias alélicas de

muestras conjuntas de ADN que pueden presentar multiples alelos por locus.
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5 |01 Tutarial P:|D6S308 |2 B587.0 Geneltz
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Figura 6. llustracion de una ventana del programa GeneMapper®2.1

Los datos de genotipos se procesaron mediante el paquete estadistico

PowerMarker Version3.25 (http://statgen.ncsu.edu/powermarker/downloads.htm)

con el cual se estimaron los parametros genéticos (Liu y Muse, 2005). La
diversidad genética se evalué a partir del numero de alelos encontrados, los
indices de diversidad genética que determinan el polimorfismo con base en la
frecuencia de fragmentos amplificados, los analisis de varianza molecular
interpoblacional e intrarracial (AMOVA), ademas del calculo de las distancias
genéticas usando la proporcion de alelos compartidos entre cada par de

poblaciones.
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El programa DARwin 5.0 (http://darwin.cirad.fr/darwin) se utilizd6 para
generar el analisis de componentes principales, asimismo, se realiz6 el
dendrogama por el método Neighbor-Joining basado en la matriz de distancias
genéticas obtenido con PowerMarker Version 3.25, con el fin de obtener una

estructura de las relaciones entre las 20 razas de maices tropicales mexicanos.

3.9 Base de Datos

Con la colaboracion del Banco de Germoplasma, del SIG (Sistemas de
Informacion Geogréfica) y del CRIL (Laboratorio de Informética de Investigacion
de Cultivos) del Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo
(CIMMYT), se creo la base de datos en el que se incluyen las variedades de

maices mexicanos de la regién tropical de este estudio.

Datos agrondmicos fueron tomados y complementados con los
existentes del Banco de Germoplasma. Se hizo un record fotografico de las
mazorcas cosechadas (Figura 11). Toda la informacion fenotipica ha sido

depositada en esta base de datos y cuyo link es el siguiente:

http://apps.cimmyt.org/gis/agrobio/agrobio.html
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IV. RESULTADOS Y DISCUSION

El conocimiento de la diversidad genética dentro y entre razas de maiz
es importante para las estrategias de conservacion, caracterizacion y uso de las

mismas en mejoramiento genético (Wen et al., 2012).

Diferentes estudios con razas de maices se han realizado mediante
técnicas aplicadas a caracteres morfoldgicos (Goodman y Bird 1977; Cervantes
et al., 1978; Sanchez y Goodman 1992). Para determinar las interrelaciones y
los grados de diversidad entre razas de maiz se han utilizado: isoenzimas
(Doebley et al., 1984; Bretting et al., 1990; Pfligger et al., 1996, Sanchez et al,
2000), nudos cromosémicos (Kato, 1984) y marcadores de ADN (Matsuoka et
al., 2002; Labate et al., 2003; Reif et al., 2006; Vigoroux et al., 2008, Sharma et

al., 2010 y Wen et al., 2012, entre otros).

Doebley et al., (1984) analiz6 el patron de 13 isoenzimas en 94
accesiones que representaban 34 razas de maiz mexicano reportando una gran
variacion dentro (72%) y entre (27%) razas con una frecuencia de 7.09 alelos
por locus. Sanchez et al., (2000) estudi6 morfoldégicamente y por isoenzimas
Unicamente razas mexicanas de maiz, utilizando 209 accesiones de 59 razas
encontré que mas del 65% de los alelos encontrados en las colectas estudiadas
eran raros en frecuencias menores a 0.01. Adicionalmente reportan que varias
poblaciones tienen niveles bajos de diversidad y valores de diferenciacion

genética parecidos a especies autbgamas. La mayoria de las accesiones con
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niveles bajos de diversidad genética son variedades para usos especiales como
palomitas de maiz, maiz dulce, el pozole, atole, pinole o tamales. Reif et al.,
(2006) utilizd6 25 marcadores SSR para caracterizar 25 accesiones de 24 razas
mexicanas, confirmando la amplia base genética de las razas de maiz en

México.

La importancia de este estudio radica en que al enfocarnos en razas
mexicanas tropicales hemos utilizado un nimero mayor de accesiones por raza
(Cuadro 6), comparado con los estudios anteriormente mencionados con razas
y accesiones mexicanas. Asi, los resultados en el presente estudio tienen una
validez estadistica mas robusta ya que se utilizaron 15 individuos por accesion

y desde 4 hasta 21 accesiones por raza de diferentes estados de la Republica.

Adicionalmente y ya que el potencial de los maices nativos en programas
de mejoramiento esta condicionado a una gran diversidad genética dentro de
los materiales y la presencia de caracteristicas favorables especificas, cabe
destacar que dentro de las razas que mas se han utilizado en los programas de
mejoramiento tropical y subtropical se encuentra la raza tropical Tuxpefio (Wen
et al.,, 2012), la cual fue incluida en este estudio con el fin de determinar su

variabilidad genética y su relacion con otras razas.
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4.1 Andlisis de Diversidad Genética

Utilizando 30 marcadores SSR se analizaron 196 poblaciones de maiz
tropical mexicano, pertenecientes a 20 razas. Se detectd un total de 270 alelos
en un rango de 3 a 21 alelos por locus, y con una media de 9 alelos por locus
(Cuadro 8). Del total de alelos detectados, alrededor del 50% de ellos
presentaron frecuencias menores del 5% y por lo tanto se les cataloga como

alelos raros o de baja frecuencia.

Cuadro 8. Numero de alelos detectados utilizando 30 marcadores SSR en 196
poblaciones de maiz tropical mexicano.

Marcador No. de alelos PIC*
ncl33 5 0.61
phiO08 4 0.36
phi029 7 0.56
phi034 10 0.71
phi056 10 0.74
phi063 21 0.76
phi065 9 0.68
phi075 21 0.69
phi076 7 0.54
phi079 8 0.74
phi084 7 0.55
phi090 7 0.27

phi102228 3 0.07

phi108411 6 0.41

phil109188 9 0.74
phill4 7 0.70
phil27 7 0.51

phi299852 15 0.71

phi374118 13 0.66

umcll6él 11 0.71

umcl196 16 0.70

umcl266 8 0.41

umcl1304 7 0.31

umcl332 13 0.71

umcl367 6 0.53

umcl447 5 0.57

umcl545 8 0.66

umcl917 7 0.49

umc2047 4 0.54

umc2250 9 0.35
Media 9 0.57
Total 270

*PIC: Contenido de Informacion Polimérfica
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Los alelos raros son productos evolutivos heredados que pueden conferir
capacidades de supervivencia a la poblacion después de una contingencia
ambiental (Bengtsson et al., 1995; Schonewald-Cox et al., 1983). Alelos de baja
frecuencia han sido reportados en varios estudios, por ejemplo por Smith (1996)
reporté 8 alelos raros de 56 alelos (14%) en 49 poblaciones de polinizacién libre
del complejo racial dentado de la faja maicera; Revilla 'y Tracy (1995) reportaron
13 alelos raros de 60 alelos (22%) en poblaciones de maiz dulce. Santacruz-
Varela et al. (2004) observaron cinco de 58 alelos (8%) en maices palomeros.
Sanchez et al. (2000) para 59 razas con 209 accesiones de México reportd que
de 303 alelos, 194 fueron alelos raros (64%).Los resultados indican que la
diferencia en el nimero de alelos raros encontrados depende de la naturaleza
misma y numero de las accesiones estudiadas, asi como del nimero de

marcadores utilizados.

El Contenido de Informacién Polimérfica (PIC) calculado para un
marcador puede variar entre 0 y 1, indicando mayor nivel de polimorfismo o

variacion cuando el valor es mas cercano a 1 (Mathias et al., 2006).

El valor del PIC de las muestras analizadas (Cuadro 8), oscil6 en un
rango de 0.07 y 0.76, con un promedio de 0.57, similar al reportado por Senior
et al. (1998) que encontré un valor promedio de 0.59 en estudios de SSR con
94 variedades de maiz templado Estadounidense. Sharma et al., (2010),
reportan valores de PIC de 0.60 en el estudio realizado con 42 marcadores SSR

en 48 accesiones de la region noreste del Himalaya en India. Los valores de
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PIC encontrados en el presente estudio sugieren el caracter heterocigoto y

heterogéneo en las poblaciones analizadas.

Los marcadores en estudios de diversidad son utilizados para la
identificacion de alelos por locus, la obtencion de datos poblacionales y el
calculo de las frecuencias alélicas. De esta manera podemos estimar las
distancias genéticas entre poblaciones o entre individuos (Bowcock et al., 1994,

Ponsuksili et al., 1999).

Mediante el paquete estadistico PowerMarker Version 3.25 se estimo el
promedio del numero de alelos por locus dentro de las 196 accesiones de maiz
tropical mexicano el cual fue de 9 alelos por locus utilizando 30 marcadores tipo
SSR (Cuadro 8). Igualmente al determinar los alelos por locus dentro de las 20
razas se encontraron 9 alelos por locus (Cuadro 9). Reif et al., (2006) reporto
7.84 alelos por locus dentro de 25 accesiones de maices de Meéxico de
diferentes adaptaciones (valles altos, tropico y sub-tropico) y utilizando 25
SSRs. Labate et al., (2003) encontré 6.5 alelos por locus utilizando 20 SSRs en
57 accesiones que representan los dentados del cinturén de maiz
estadounidense (Corn-Belt Dents), cristalinos del norte (Northern Flints) y
dentados del sur (Southern Dents). Sharma et al., (2010) es quien ha reportado,
hasta donde se tiene conocimiento, los valores mas altos de alelos por locus,
13, al estudiar accesiones de la region de la India del estado de Sikkim.
Estudios realizados de germoplasma en la ex-Yugoslavia reportaron solo 2.55
alelos por locus al utilizar 25 marcadores SSR en tan so6lo 21 poblaciones

(Ignjatovic-Micic et al., 2008).
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El nimero de alelos reportados depende tanto del tipo de marcador
molecular que se usa para el estudio como del tamafio de muestra, las
accesiones seleccionadas y los individuos seleccionados para representar cada
accesion (Reif et al.,, 2006). Las diferencias entre estudios incrementan
especialmente si se usan marcadores de caracter dinucleétido como los SSR,

que tienen una alta tasa de mutacion (Vigoroux et al., 2002; Xia et al., 2004).

Cuadro 9. Numero de alelos encontrados por locus y diversidad genética en 20
razas de maiz tropical mexicano.

Tamarfio de muestra Alelos Diversidad genética *
Raza L encontrados por o .
(en individuos) locus Desviacion Estandar

Blando de Sonora 135 5.40 0.56 + 0.04
Bofo 120 5.50 0.56 + 0.05
Conejo 195 5.87 0.54 + 0.04
Dulcillo del Noroeste 135 5.33 0.56 + 0.05
Dzit-Bacal 60 413 0.50 + 0.04
Elotes Occidentales 90 4.87 0.54 + 0.05
Harinoso de Ocho 165 5.63 0.57 + 0.04
Jala 75 4.50 0.48 + 0.05
Nal-Tel 75 4,17 0.47 + 0.04
Olotillo 270 6.70 0.54 + 0.05
Onaverio 120 5.60 0.58 + 0.03
Reventador 150 5.57 0.57 + 0.05
Tabloncillo 180 5.77 0.57 + 0.04
Tabloncillo Perla 165 5.53 0.56 + 0.06
Tehua 60 3.77 0.46 + 0.05
Tepecintle 270 6.27 0.53 + 0.05
Tuxpefio 315 6.67 0.53 + 0.04
Vandefio 180 5.87 0.50 + 0.05
Zapalote Chico 120 5.07 0.51 + 0.04
Zapalote Grande 60 4.43 0.51 + 0.04
Promedio 9.00 0.57+0.17

La diversidad genética o heterocigosidad esperada es la estimacion de la

variabilidad genética en la poblacion en estudio, y se define como la
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probabilidad de que, en un locus Unico, cualquier par de alelos, escogidos al
azar de la poblacion, sean diferentes entre si, y se calcula usando las

frecuencias alélicas.

La diversidad genética promedio de las 20 razas de maiz tropical
mexicano en este trabajo fue de 0.57 a través de todas las accesiones (Cuadro
9). Los mayores indices encontrados fueron en las razas Onavefio (0.58+0.03),
Harinoso de Ocho (0.57+0.04), Reventador (0.5740.05), Tabloncillo (0.57+0.04),
Blando de Sonora (0.56+0.04), Bofo (0.56+0.05) y Dulcillo del Noroeste
(0.56+0.05), y el menor indice para la raza Tehua (0.46+0,05) (Cuadro 9).
Labate et al., (2003) encontré un promedio de diversidad genética de 0.53 en 57
accesiones de Estados Unidos de América. Fukunaga et al., (2005) reporté una
diversidad genética en un rango de 0.65 a 0.89 utilizado 93 marcadores
moleculares con 237 individuos, para todos los taxones de teocintle. Reif et al.
(2006) reporta 0.61 de diversidad genética con 24 razas mexicanas de maiz,
con lo que confirma la amplia base genética de las razas de maiz de las
diferentes adaptaciones geograficas que analizaron en ese estudio. Camus-
Kulandaivelu et al., (2006) utilizando 55 SSR con 375 lineas obtuvo una
diversidad genética de 0.61. Warburton et al., (2008) utiliz6 25 SSR para
caracterizar 497 individuos de 23 variedades de maiz criollo de México y 672
individuos de 23 OPVs adaptadas a zonas tropicales, subtropicales y templadas
con una diversidad genética de 0.61, asimismo trabajo con 261 CML con

materiales tropicales, subtropicales y de altitud media con 0.65.
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Los indices de diversidad dentro de cada raza en el estudio de Reif et al.,
(2006) y el presente estudio difieren notoriamente. Jala (0.52), Oloton (0.53) y
Zapalote Chico (0.53) fueron las razas con mayor indice de diversidad en el
estudio de Reif, mientras que en este estudio Jala presenta un indice de
diversidad con valores relativamente bajos con respecto a otras razas (0.48) y
Zapalote Chico tiene un indice un poco mayor con un valor de 0.51. La raza
Olotoén no estuvo representada en las accesiones estudiadas aqui. Los valores
bajos en los indices de diversidad para Jala y Zapalote Chico en el presente
estudio, a pesar de que se analizaron un mayor nimero de accesiones por raza
y 15 individuos por accesion, comparado con Reif et al., (2006) podria ser por
las caracteristicas o disefio de cada estudio o por el total de accesiones
estudiadas. Es decir, en el estudio de Reif et al., (2006) la comparacion de
diversidad genética se realiza entre razas provenientes de un rango mayor de
adaptabilidad (valles altos, alturas intermedias y trépico), favoreciendo asi la
diferenciacion genética entre ellas lo cual se refleja en mayores indices de
diversidad dentro de cada raza;, mientras que en este estudio las
comparaciones realizadas corresponden a razas de maiz de adaptacion
restringida (tropico y de alturas bajas-intermedias). Se han usado los patrones
de distribucién espacial para definir a las especies “raras” como aquellas que
presentan una distribucion espacial restringida y en éstas enfocar los esfuerzos
de conservacion (Rabinowitz, 1981; Kunin y Gaston, 1993), cabe mencionar
qgue la raza Jala es la que esta presentado una menor diversidad genética en

este estudio y puede deberse segun la anterior referencia a que sélo se adapta
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a su zona de distribucién que como su nombre lo indica es el Valle del Jala en

Nayarit, asimismo, esta raza esta en peligro de extincion (Ortega, 2003).

La diversidad genética es la materia prima para la evolucion, ya que de
ella depende tanto la adaptacion como la especiacion. Los niveles altos de
diversidad pueden dar la habilidad para responder a enfermedades, parasitos,
depredadores y cambios ambientales (Hedrick, 2001). La diversidad genética
del germoplasma del maiz y en especial la diversidad encontrada en este
trabajo sélo usando maices de adaptacion tropical, justifica emprender estudios
mas amplios, asociados a caracteristicas de rusticidad de las plantas, tolerancia
a enfermedades, alto rendimiento y calidades industriales y nutricionales.
Iniciativas como el Proyecto Latinoamericano de Maiz (LAMP, por sus siglas en
inglés) en los noventas y la iniciativa de Descubriendo la diversidad genética de
la semilla (SeeD, por sus siglas en inglés) recientemente iniciada por MasAgro

(Castillo y Goodman, 1989; Pollak, 1993; LAMP, 1991; www.masagro-cimmyt)

estdn explorando y caracterizando la diversidad en maiz. La variabilidad
genética es esencial para los programas de mejoramiento continuo de muchas
especies cultivadas y una fuente potencial es el uso de germoplasma exotico o
inadaptado (Oyervides et al., 1985). Las regiones tropicales son unicas en
diversidad de formas complejas en areas relativamente pequefias y contiguas,
esto hace que exista mayor segregacion, expresion genética, adaptaciones
especificas, alta variabilidad y rapidez en el hallazgo de formas nuevas

(Cardona, 2010).
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4.2 Anédlisis de Distancias Genéticas

La distancia genética puede definirse como la diferencia entre dos
entidades que puede ser descrita por la variacion alélica (Nei, 1973), o mas
ampliamente como la medida cuantitativa de diferenciacion genética ya sea a
nivel de secuencia o de frecuencias alélicas que se calcula entre individuos,

poblaciones o especies (Beaumont et al., 1998).

Matsuoka et al., (2002) menciona que la distribucion de la diversidad
genética presenta un patron de aislamiento por distancia; esto es, poblaciones
MAas cercanas se parecen mas entre si que poblaciones mas lejanas. En este
trabajo, el analisis de distancias genéticas entre razas se baso en la distancia
genética de proporcién de alelos compartidos en donde se encontraron las
mayores distancias genéticas de 0.38, que fueron para las razas Dulcillo del
Noroeste y Tehua (Cuadro 10). Estas distancias podrian ser el reflejo tanto de
procesos y tiempos evolutivos diferentes asi como de factores geogréficos. La
raza Tehua esta clasificada dentro de las razas mestizas prehistoricas y la
Dulcillo del Noreste esta en el grupo de las razas no bien definidas, es decir,
Dulcillo es una raza mas moderna (Ortega et al., 2011), ademas de que
pertenecen a diferentes areas de distribucion geografica dentro de la Republica

Mexicana.

Las menores distancias genéticas obtenidas fueron para las razas Olotillo
y Tepecintle con 0.10. En este caso, los factores evolutivos y geograficos estan
también presentes ya que estas razas pertenecen al grupo de las Razas

Mestizas Prehistoricas y cada una de éstas son producto de la hibridacién de un
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maiz Harinoso y del Teocintle (Wellhausen et al., 1951). La raza Olotillo se

encuentra distribuida principalmente en la depresion central de Chiapas y parte

baja del Valle del Balsas; y la raza Tepecintle ocupa un lugar en las partes

tropicales de Oaxaca y Chiapas (Ortega et al., 1991).

Cuadro 10. Andlisis de distancias genéticas basado en la distancia genética
de proporcién de alelos compartidos para 30 SSRs.

Razas de maiz en México*

Razas de maiz en México*

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19
2 0.17
3 0.20 0.20
4 0.21 020 0.25
5 0.27 024 0.18| 0.30
6 0.24 0.18 0.16| 0.25 | 0.19
7 0.16 015 018 018 | 025 0.19
8 023 023 017 030|019 019 0.24
9 026 025 019|032 017 021 026 0.18
10 023 020 013|029 016 0.18 021 0.16 0.16
11 (015 016 019 020|024 020 015 023 025|021
12 {018 017 019 019|026 019 015 025 029 023 0.16
13 0.17 014 017|018 021 0.17 013 022 0.23|0.19| 013 0.15
14 0.18 0.14 0.18) 0.18| 023 0.16 0.13 022 024| 019|015 014 0.11
15 032 031 024]038]| 021 026 032 021 019]| 022|031 034 028 031
16 [ 022 020 0.13 028 014 017 020 0.15 0.15|0.10] 020 0.23 0.18 020 0.21
17 022 021 015 028 015 018 021 014 017 011 020 023 019 021 020 0.11
18 021 021 015 029 018 019 022 013 016 013 022 024 020 021 020 012 011
19 026 024 018 031 021 021 024 022 021 017 025 027 022 024 025 0.16 0.18 0.19
20 | 027 025 020 029 018 018 024 021 020 0.18 025 025 021 023 024 0.17 0.18 0.19 0.16
* Blando de Sonora 1 Mayor distancia genética| 0.38 [Razas: Dulcillo del Noroeste y Tehua
* Bofo 2 Menor distancia genética| 0.10 [Razas: Olotillo y Tepecintle
* Conejo 3
* Dulcillo del Noroeste 4
* Dzit-Bacal 5
* Elotes Occidentales 6
* Harinoso de Ocho 7
* Jala 8
* Nal-Tel 9
* QOlotillo 10
* Onavefio 11
* Reventador 12
* Tabloncillo 13
* Tabloncillo Perla 14
* Tehua 15
* Tepecintle 16
* Tuxpefio 17
* Vandefio 18
* Zapalote Chico 19
* Zapalote Grande 20
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Wellhausen et al., (1951) menciona que la raza Tuxpefio es basicamente
producto de la hibridacion del Olotillo y el Tepecintle, lo cual podemos observar
con el apoyo de las distancias genéticas (0.11).Cabe mencionar que Tuxpefio y
Vandefio son dos razas agrondémicamente importantes y se cultivan en regiones

de altitud media y baja (Sanchez et al., 1992).

La raza Tuxpefio se caracteriza por su grano dentado (blanco o amarillo)
y mazorcas de tipo cilindrico (Figura 10), ademas destaca por ser el maiz nativo
mexicano de mas amplia adaptabilidad, encontrandose en 19 tipos climaticos
diferentes (Ruiz et al., 2008). Su productividad per se, tipo de planta y
resistencia a sequia y enfermedades también han sido destacados como
atributos positivos en programas de mejoramiento (Wei et al., 2012). Pese a
gue se ha utilizado ampliamente, estudios genéticos recientes (Wei et al., 2012)
han demostrado que al menos en uno de los programas de mejoramiento de
maiz de mayor impacto mundial, como lo es el de CIMMYT, existe gran
diversidad genética de esta raza que aun no se ha explotado. Este estudio
comprueba la diversidad genética de Tuxpefio (0.53, Cuadro 9; AMOVA Cuadro
16) y ratifica lo reportado por Wei et al., (2012), que no sélo dentro de los
Tuxpefios mexicanos sino también en introducciones latinoamericanas (Brasil,
Ecuador, Guatemala y Venezuela), existe un gran potencial para el uso de este

maiz nativo en los programas de mejoramiento.
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4.3 Analisis de Varianza Molecular (AMOVA)

El andlisis de las relaciones entre poblaciones de una especie de interés
, como en nuestro caso es el maiz, es un componente importante en los
programas de mejoramiento ya que proporciona informacion acerca de la
diversidad genética de las poblaciones (Mohammadi y Prasanna, 2003), aunque
las distancias genéticas y los indices de diversidad analizadas en la secciones
anteriores, pueden dar una idea de la variabilidad presente en un conjunto de
germoplasma, también es interesante conocer como esta distribuida y/o
estructurada esta diversidad genética, lo anterior es posible mediante el
analisis de varianza molecular que evalia la distribucion de la diversidad
genética dentro y entre grupos de razas o poblaciones, aplicandose a diferentes

niveles jerarquicos (Excoffier et al., 1992).

En el presente estudio para evaluar la distribucion de la diversidad
genética entre y dentro de razas se realizO el Analisis de Varianza Molecular
(AMOVA), en donde se encontr6 mayor variabilidad entre razas (23.18) que
dentro de cada raza (maximo 8.72 y minimo 0.99; Cuadro 11). Asi, de acuerdo
con los resultados obtenidos, se puede afirmar que en las razas tropicales
analizadas se esta perdiendo variabilidad genética intrarracial en razas como
Jala, Zapalote Grande y Nal-Tel, con porcentajes de variacion de 0.99, 1.06 y
1.17 respectivamente. Segun Brush (1995) las poblaciones locales de los
cultivos adaptadas a condiciones Optimas son particularmente vulnerables a
desaparecer. Esto es lo que esta sucediendo en el caso de México, en los

tltimos 50 afios se registran importantes pérdidas de la diversidad en razas de
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ciclo corto como Nal-Tel, en razas extremadamente tardias como Tehua y Jala,
y maices de usos especiales (Ortega, 2003). En las estadisticas de la
CONABIO (2010), existen tan sélo 7 registros de la raza Jala en las colecciones
del 2006 al 2010 y una de las posibles causas de su baja presencia es que
junto con la raza Tehua, son de ciclo tardio, el cual no es favorable para los
agricultores. Nal-Tel por su parte es una raza de ciclo muy corto, lo cual
también es una caracteristica desfavorable para los agricultores. De esta raza

se reportan en la CONABIO (2006-2010) 35 registros para Nal-Tel.

Las razas Jala y Nal-Tel también forman parte de los maices de usos
especiales por ejemplo, Jala se utiliza para elotes, pozole, gorditas de horno y
la raza Nal-Tel para elotes y la elaboracion de atole (Hernandez, 1972 y Ortega
2003). Los maices para usos especiales tienen problemas para su
conservacion, por una parte, los agricultores los siembran para autoconsumo en
muy pequenas superficies, aledafas a las de sus maices principales, y cuesta
mucho trabajo mantenerlos porque se cruzan mucho con las poblaciones

principales.

La “erosion genética” es la pérdida de genes en un acervo genético a
causa de la eliminacion de poblaciones por factores como la adopcion de
variedades modernas y el desmonte de tierras con vegetacion (Plucknett et al.,
1992). Un caso que destaca es la raza Jala. Como se observa en el Cuadro 11,

el porcentaje de variacion intrarracial es el mas bajo (0.99).
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La mazorca de la raza Jala ha sido reconocida mundialmente como la de
mayor tamafo, hasta 60 cm de longitud; sin embargo, su planta es de gran
altura, con mas de 5 m (Rice et al., 2006). En los ultimos afios ha sufrido
“erosion genética” que le ha provocado reduccion en su longitud de mazorca y
cambio en tipo de grano y mazorca; en consecuencia, su aprovechamiento se
ha reducido a tal grado que actualmente se cultivan alrededor de 30 ha anuales,
ya que estos maices son muy especificos para ciertas regiones como es el caso

del Valle del Jala, Nayarit (Aguilar et al., 2006).

Cuadro 11. Andlisis de Varianza Molecular (AMOVA) de 30 SSRs en 196
poblaciones mexicanas de maiz tropical segun la clasificacion racial.

Fuentes de Variacion % de Variacion
Entre Razas 23.18
Blando de Sonora 414
Bofo 3.25
Conejo 5.60
Dulcillo del Noroeste 457
Dzit-Bacal 1.27
Elotes Occidentales 1.96
Harinoso de Ocho 471
Jala 0.99
Nal-Tel 1.17
Olotillo 7.22
Onavefio 3.03
Reventador 5.09
Tabloncillo 4.45
Tabloncillo Perla 3.46
Tehua 1.95
Tepecintle 8.72
Tuxpeio 7.25
Vandefio 4.57
Zapalote Chico 2.36
Zapalote Grande 1.06
Total 100
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En el Cuadro 11 destacan las razas Tuxpefio, Tepecintle y Olotillo por su
mayor diversidad intrarracial, siendo el porcentaje de variacién de 7.25, 8.72 y
7.22, respectivamente. Adicionalmente estas razas estan dentro de las razas
con mayor nimero de registros en la CONABIO (2006-2010), reflejando una
amplia distribucion de las mismas y que en principio no estan en vias de
desaparicion. En términos de conservacion es importante resaltar que no sélo
se debe conservar la raza en si, sino la variabilidad y distribucién amplia de la

misma (Lazos y Chauvet, 2012).

Dado el ndmero de individuos por accesion (15), el numero de
accesiones por raza (promedio y el nimero de razas utilizadas en este estudio,
el andlisis de AMOVA es bastante robusto para representar la variabilidad
genética dentro y entre razas. Cabe destacar que este estudio se hizo con
marcadores SSR que al ser marcadores genéticos y no enzimaticos tienen un
poder de resolucion y estabilidad mucho mayor. Este estudio demuestra mayor
variabilidad entre las razas que dentro de razas (Cuadro 11). Adicionalmente
cabe destacar que este estudio se hizo con marcadores SSR que al ser
marcadores genéticos y no enzimaticos tienen un poder de resolucion y
estabilidad mucho mayor. De hecho la correlacion entre estudios con
isoenzimas y SSR es muy baja (r= 0.17-0.4) (Reif et al., 2006). Lo anterior
explica la discrepancia con los estudios de Sanchez et al., (2000) en cuanto a la

variabilidad entre y dentro de razas.
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4.4  Analisis de Componentes Principales (ACP)

Las asociaciones entre los maices tropicales mexicanos aqui estudiados
fueron analizadas mediante el Andlisis de Componentes Principales (Figura 7).
Los componentes deben ser interpretados independientemente unos de otros,
ya que contienen una parte de la varianza que no esta expresada en otro
componente principal (Pla, 1986; Lopez e Hidalgo, 1994a). El Analisis de
Componentes Principales es una herramienta Util para analizar los datos que se
generan de la caracterizacion y evaluacion preliminar de germoplasma, para
saber como se distribuyen las accesiones, cuales se parecen y cuales no

(Franco e Hidalgo, 2003).

Ortega et al., (2003) menciona que tanto las razas como sus
agrupamientos tienden a ocupar un area ecoldgica especifica; y Brush et al.,
(2007) ratifica que las diferencias ambientales parecen dirigir los patrones
generales de la diversidad de maiz. De ahi la importancia de la informacién
ecogeografica donde se hacen las colectas para sugerir otros sitios en los
cuales dicho germoplasma o germoplasma derivado de razas nativas se pueda
adaptar cuando se piensa usar en programas de mejoramiento genético. Una
de las necesidades de la investigacion es la determinacion confiable de la
distribucion geografica de los recursos fitogenéticos, asi como la cuantificacion
o la estimacion de la diversidad de especies y la abundancia de cada especie

por region geografica o agroecoldgica (Sanchez y Ruiz 1995).

McClintock (1978) y Kato (1984) proponen tres posibles rutas de

diversificacion del maiz: 1) El occidente de México y el territorio sur de
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Mesoamérica (Oaxaca, Chiapas, Guatemala hasta Sonora); 2) El Centro de
México hasta el Norte y 3) La Costa Oriental del Golfo de México, de acuerdo a
la distribucion el Tuxpefio. De esta manera, estableciéndose zonas geograficas
especificas para el cultivo de las razas de maiz. Goodman y Brown (1988),
mencionan la distribucién de las razas de maiz en una escala regional en tres
grupos: 1) Razas que tienen mazorcas largas y angostas, y se encuentra en el
Noroeste de México y Estados Unidos; 2) Agrupamiento de las razas de
mazorca conica, encontradas en México en elevaciones altas y 3) Mazorcas
largas y pequefias que se encuentran en tierras bajas, ya sea a lo largo de la
costa Atlantica o la del Pacifico. Recientemente, Ortega (2003) menciona tres
grupos: el grupo 1, tiene como principal area de adaptacion las partes altas del
centro y norte del pais, con excepcion de Maiz Dulce; el grupo 2, alturas
intermedias de temporal y costas semiaridas de riego; el grupo 3, los maices
nativos de las partes intermedias y altas del sur de México asi como los
cilindricos tropicales. Los estudios mencionados aunque guardan algunas
discrepancias con algunas razas como por ejemplo Jala, Harinoso de Ocho y
Maiz Dulce siguen conservando la premisa que las diferencias ambientales

rigen los patrones generales de la diversidad de las razas de maiz.

Las areas geograficas que denotan areas ecologicas especificas y/o
singulares para las razas de maiz también es evidente en el presente estudio,
como se observa en la Figura 8, la diversidad genética y las relaciones de los
maices tropicales estan relacionadas con 3 éareas ecoldgicas segun su

ubicacion geogréafica dentro de la Republica Mexicana como: Maices del Golfo
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de México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan (A), Maices de la Zona
Noroeste y Occidente (B) y Maices de Tierras Bajas e Intermedias de Oaxaca y

Chiapas (C).

Figura 7. Componentes Principales de 20 razas de maiz tropical mexicano. Se identifica el
grupo A “Maices del Golfo de México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan” con
color rojo, con color  azul el grupo B “Maices de la Zona Noroeste y Occidente” y el
grupo C “Maices de Tierras Bajas e Intermedias de Oaxaca y Chiapas” identificado
con color verde.

En el area ecoldgica del grupo A denominada como “Maices del Golfo de
México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan”, se identifican las razas Jala (8),
Nal-Tel (9), Olotillo (10), Tepecintle (16), Tuxpefio (17), Vandefio (18) y la sub-
raza Dzit-Bacal (5) como se observa en la Figura 7. La raza Jala (8) en su forma
pura, rara vez se encuentra fuera del pequefio valle que esta en la parte sur de

Nayarit, a una altitud de 1000 m y aparentemente redne una combinacion de

60



factores ambientales tales como suelos fértiles, humedad abundante vy
temperaturas relativamente elevadas, especialmente favorables para las
demandas precisas de este maiz alto y muy tardio. Ocasionalmente se puede
encontrar en el Lago de Chapala cerca de Guadalajara, Jal., donde la altitud es
aproximadamente de 1500 m y las condiciones ambientales son similares a la
del Valle del Jala (Wellhausen et al., 1951). Por su parte, la raza Nal-Tel (9) se
encuentra distribuida en la Peninsula de Yucatan, asimismo, la sub-raza Dzit-
Bacal (5) (Ortega et al., 1991). Nal-Tel (9) ha sido identificada a una altura de
100 msnm, segun la accesion Yucatan 7 (Reif et al., 2006). Dentro de este
componente identificamos también algunas razas distribuidas en la parte del
Pacifico Sur: Olotillo (10), Tepecintle (16), Tuxpefio (17) y Vandefio (18). La
raza Olotillo (10) se ubica en la depresion central de Chiapas y parte baja del
Valle del Balsas a una altura de 300 a 700 msnm. La raza Tepecintle (16) se
encuentra ubicada en las partes tropicales de Oaxaca y Chiapas a una altura
aproximadamente de 0 a 600 msnm (Reif et al., 2006). Vandefio (18) es una
raza en peligro de extincion (Ortega, 2003), se encuentra distribuida en las
costas del Pacifico de Michoacan a Chiapas (Ortega et al., 1991). Wellhausen
et al., (1951) reportaron que el maiz tropical de la raza Tuxpefio (17) cultivado
extensamente es la raza mas importante de la costa del Golfo de México, desde
el nivel del mar hasta los 500 m de altura, a lo largo de las regiones costeras
desde Yucatan hasta el nordeste de México. Muchas de las variedades del
norte de Sonora, Chihuahua y Coahuila, a elevaciones de 500 a 100 m
muestran una fuerte influencia genética del Tuxpefio. Adicionalmente, Ortega et

al., (1991) hace referencia a que esta raza se encuentra distribuida en partes
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tropicales de Tamaulipas y Nayarit hasta Chiapas y la Peninsula de Yucatan,

generalmente en suelos bajo roturacion.

El grupo B, comprende las razas Blandito de Sonora (1), Bofo (2), Dulcillo
del Noroeste (4), Harinoso de Ocho (7), Onavefio (11), Reventador (12),
Tabloncillo (13) y Tabloncillo Perla (14), y se le da el nombre de “Maices de la
Zona Noroeste y Occidente”. La raza Blandito de Sonora (1) se encuentra
distribuida en los estados de Sonora, Sinaloa y Nayarit. EI maiz Reventador
esta distribuido de Nayarit a Sonora y Baja California (Ortega et al., 1991)
adaptada a altitudes medianas de 0 a 1500 m y se menciona que se ha
encontrado en la misma &rea general del Tabloncillo (Wellhausen et al., 1951.
La raza Onavefio (11) se distribuye en los estados de Sinaloa, Sonora y Baja
California y el Tabloncillo (13) se encuentra a alturas intermedias en Jalisco
(Ortega et al.,, 1991) a altitudes de 0 a 1500 msnm (Wellhausen et al., 1951).
Bofo (2), perteneciente a las razas nuevas, se distribuye en la Sierra Madre
Occidental, en la escarpa oriental, a alturas entre 1000 a 1500 m en Nayarit y
Durango ((Hernandez y Alanis, 1970). El Harinoso de Ocho (7), raza que se ha
encontrado en forma mas o menos pura Unicamente en tres localidades de la
costa del Pacifico a una altitud de 100 m; especificamente, el Valle del Yaqui y
Ures en el estado de Sonora y el Ejido de San Vicente en el norte de Nayarit.
Encuentra su mejor adaptacion en el tropico seco y a pesar de que ya no se
encuentra con frecuencia en su forma original existe una representacion en las
variedades eloteras del oeste de México (Wellhausen et al., 1951). Colectas

realizadas por Ortega et al.,, (2011) han confirmado la prevalencia en el
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noroeste de México de las razas: Harinoso de Ocho, los Tabloncillos, Dulcillo

del Noroeste, Blando de Sonora y Onavenio.

La tercer area ecologica es la que comprende el grupo C “Maices de
Tierras Bajas e Intermedias de Oaxaca y Chiapas” que esta conformado por las
razas Zapalote Chico (19) y Zapalote Grande (20), las cuales pertenecen a las
razas mestizas prehistoricas. El Zapalote Chico es relativamente abundante en
las tierras bajas de las costas de Oaxaca y Chiapas, a altitudes mas o menos
de 100 metros, asimismo, el Zapalote Grande se encuentra distribuido en las
mismas regiones generales que el Zapalote Chico, pero tiende a adaptarse en
lugares ligeramente mas altos (Wellhausen et al., 1951). Zapalote Chico y
Zapalote Grande son dos razas muy parecidas (distancia genética 0.16, ver
Cuadro 10) que difieren en el tamafio de la mazorca y de la planta y son muy
comunes en Oaxaca y Chiapas. Se han encontrado ejemplares en las regiones
Centro y de la region de Frailesca, ademas de colectas en las zonas costeras
del Istmo de Tehuantepec y el Soconusco, y otros pocos en la region Fronteriza
(Perales et al., 2003b). Escasea en la costa del Pacifico, donde aparece en
algunas poblaciones de otras razas (Kato, 2005). El uso de los Zapalotes se ha
reportado desde hace mas de 50 afios tanto para grano como para forraje
(Lazos and Chauvet, 2012). Aragén et al. (2006) y la base de datos de la
CONABIO confirman la presencia de Zapalote Chico y Grande en Oaxaca en
las colectas realizadas en la ultima década. En Tabasco y Veracruz también se
encontraron Zapalotes Grandes en las Ultimas colectas. El Zapalote Grande es

preferido por los agricultores dado su rendimiento y caracteristicas del ciclo y el
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grano lo utilizan tanto para tortilla como para nixtamal (Lazos and Chauvet,

2012).

Para Lopez et al. (2005) el centro de distribucion del Zapalote Chico se

encuentra en el Istmo de Tehuantepec (tierras bajas costeras de Oaxaca y

Chiapas, México. En este ACP se puede confirmar que las razas del area

ecolégica C se encuentran formando un sélo grupo por su zona de adaptacion

ya que estan dentro de una microrregion del trépico humedo.

Figura 8.
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Areas ecologicas de razas mexicanas de maices tropicales, con color rojo se
identifica el grupo A “Maices del Golfo de México, Pacifico Sur y Peninsula de
Yucatan”, con color azul el grupo B “Maices de la Zona Noroeste y Occidente” y el

grupo C “Maices de Tierras Bajas e Intermedias de Oaxaca y Chiapas” identificado
con color verde.
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En el presente ACP (Figura 7) se observa que las razas Conejo (3),
Tehua (15) y Elotes Occidentales (6) no se agruparon en ninguna de las tres

areas ecoldgicas anteriormente descritas.

Conejo (3), es una de las razas clasificadas por Wellhausen et al., 1951
como raza bien definida, su distribucion es en las costas y tierra caliente de
Michoacan a Oaxaca en tierras poco fértiles (Ortega et al., 1991). La raza
Conejo es una raza de ciclo corto y se encuentra a elevaciones aproximadas de
200 a 350 m. Uno de sus progenitores es - Nal-Tel, y es probable que el otro
progenitor sea el Tabloncillo pero ain no esta bien determinado (Wellhausen et
al., 1951). Jiménez (2011) observd en el municipio de Cualac, Guerrero,
poblaciones con menor frecuencia entre los productores de la raza Conejo. En
el estado de Oaxaca su area de distribucion se localiza en la region de la Costa,
en las comunidades de San Pedro Jicayan, Pinotepa de Don Luis y Tataltepec
de Valdéz en donde solo se tienen cinco colectas de esta raza, de las cuales
dos se consideran como raza pura. Su precocidad representa una alternativa
para los agricultores que desean cosechas rapidas para el autoconsumo.
Algunos productores le dan el reconocimiento como “maiz de pobres” (Aragon
et al., 2005). La poca frecuencia de esta raza y su especificidad debido a su
distribucion restringida podria ser una razon para que no agrupe en las zonas
ecoldgicas definidas, sin embargo, este hecho podria ser indicativo de una
fuente de alelos Unicos y/o raros que no estan presentes en los complejos
mencionados. Sin embargo la sugerencia de pertenencia a alguno de ellos no

es directa pues aun no se determina con seguridad uno de sus progenitores.
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La raza Tehua (15) unicamente se ha encontrado en el estado de
Chiapas, en los alrededores de Zapotal, Potrerillo, Comalapa, Avispero y Finca
Prusia, a altiiudes de 600 a 100 m, cerca de los limites con Guatemala
(Wellhausen et al., 1951). Ortega et al., (1991) menciona que el Tehua se
encuentra en la depresion central de Chiapas. Perales et al., (2003b) hace
referencia que esta raza es de clima calido y desde el punto de vista
biogeogréfico existe la posibilidad de que sea nativa de Chiapas y de las Unicas
razas endémicas de ese estado. En Chiapas, existe un importante
desplazamiento de variedades nativas por la presencia de hibridos en sitios con
alta productividad; es posible que la raza Tehua este casi extinta (CONABIO,
2008). Esta raza tiene afinidades con el Tepecintle, Zapalote Grande y el
Comiteco, pero aun su origen es obscuro y requiere mayor estudio para

determinar su progenie (Wellhausen et al., 1951).

Analogamente a lo mencionado para la raza Conejo, el valor de las razas
que no agrupan en los complejos raciales-geograficos sugeridos radica en la
particularidad debido a su pequefia distribucién geogréfica y a su diversificacion
tal vez independiente y/o aislada de razas que componen los complejos
geograficos mencionados. En el caso de Tehua, es una raza antigua que esta
casi extinta (Ortega et al., 1991), y definitivamente es poseedora de
caracteristicas especiales reflejadas en este caso en su composicion alélica y
que ha sido mantenida por los pequefios agricultores (CONABIO, 2008). La
sub-raza de Harinoso de Ocho, Elotes Occidentales (6), tiene su centro de

distribucion en la Altiplanicie de Jalisco a elevaciones de 1200 a 1600 m
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Wellhausen et al. (1951), estudios posteriores indican que es el complejo de
maiz harinoso de ocho hileras del oeste de México, modificado ligeramente en
la altiplanicie de Jalisco y la zona costera de Nayarit. Se trata de un grupo racial
muy relacionado con Harinoso de Ocho, Tabloncillo y Bofo. Ortega et al., (1991)
hace referencia a que esta raza es frecuente en el Bajio y llanos de Jalisco. En
este estudio se encuentra una distribucibon mas amplia de la raza Elotes
Occidentales puesto que hay accesiones del estado de Guerrero con alturas de
colecta entre 29 y 267 m. El aumento del area de distribucion y altura de cultivo
para esta raza (puesto que su centro de distribucién primaria es en el Noroeste
de México) podria haber originado una mayor diversificacion que podria
explicar que en este caso la raza no agrupe dentro de los componentes de

maices del Noroeste de México.
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4.5 Analisis de Agrupamiento

El andlisis de agrupamiento se aplica para clasificar las accesiones de un
germoplasma (o variables) en grupos relativamente homogéneos con base en

alguna similitud existente entre ellas (Franco e Hidalgo, 2003).

En este estudio se realizd el Analisis de Agrupamiento (Figura 9) para
corroborar las asociaciones de las 20 razas mexicanas tropicales que se

identificaron en el Andlisis de Componentes Principales (Figura 7).

A
e —— Maices del Golfo de México
Pacifico Sur y Peninsula c
de Yucatan . ) .
ZAPALOTE GRANDE Maices de Tierras Bajas e
TEHUA Intermedias de Oaxaca y Chiapas
MAL-TEL TuxEsfio
OLOTILLO ZAPALOTE CHICO
TEFECINTI
CONEJO
ANDERC
ELOTES OCCIDENTALE!
REVENTADOR
B
Maices de la Zona Noroeste
y Occidente
HARINCSO DE OCHO
TABLONCILLO PERLA JULGILLO DEL NOROESTE

TABLONCILLO

BLANDITO DE sonoRs  OMAVERD

BOFO

Figura 9. Andlisis de Agrupamiento por razas de 196 poblaciones de maiz tropical mexicano
generado por el Método Neighbor-Joining y basado en la distancia genética de
proporcion de alelos compartidos para 30 SSRs. Se identifica el grupo A “Maices
del Golfo de México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan” con color rojo, con
color azul el grupo B “maices de la Zona Noroeste y Occidente” y el grupo C

“maices de Tierras Bajas e Intermedias de Oaxaca y Chiapas” identificado con
color verde.
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Estas asociaciones se basaron en su distribucidn geografica dentro del
territorio mexicano y se agruparon en tres areas ecologicas Maices del Golfo
de México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan (A), Maices de la Zona
Noroeste y Occidente (B) y Maices de Tierras Bajas e Intermedias de Oaxacay

Chiapas (C).

Con el objetivo de conocer la diversidad genética de las poblaciones de
maiz presentes en los tres grupos de areas ecoldgicas anteriormente descritos
y de las razas sin agrupar se realiz6 el Analisis de Diversidad Genética (Cuadro

12).

El grupo A “Maices del Golfo de México, Pacifico Sur y Peninsula de
Yucatan’ presenta mayor nimero de alelos encontrados por locus (8.20), lo que
indica que hay mayor variabilidad alélica en esta agrupacion debido a la amplia
distribucion de las razas de maiz tropical dentro del territorio mexicano en este
estudio. Sin embargo, el grupo C “Maices de Tierras Bajas e Intermedias de
Oaxaca y Chiapas” muestra el menor nimero de alelos encontrados por locus,
esto puede deberse a que estas razas pertenecen a una microrregion ya que
las razas Zapalote Chico y Zapalote Grande se encuentran distribuidas en las
mismas regiones solo difieren la altitud sobre el nivel del mar, y se cuenta con
una menor variabilidad genética. Se espera que a mayor rango de dispersion
geografica de una especie vegetal, ocurra una mayor variabilidad (Franco e

Hidalgo, 2003).
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En el grupo A de los “Maices del Golfo de México, Pacifico Sur y
Peninsula de Yucatan”, se observa el mayor nimero de alelos unicos (20) de 32
alelos con un 62.5% para 20 razas mexicanas y un total de 196 poblaciones de
maices tropicales. Los alelos Unicos son considerados alelos raros en este

estudio debido a que presentaron alelos con frecuencias menores al 5%.

Cuadro 12. Alelos encontrados por locus, alelos Unicos e indice de
diversidad genética de tres areas y razas no agrupadas de 196 accesiones
de maices tropicales mexicanos.

Alelos

Eoologioas  SNCOMTAOs  (LECE. D eeviacion sténdar
por locus
A 8.20 20 0.53 + 0.03
B 7.73 7 0.58 + 0.01
C 5.63 4 0.52 + 0.002
SN 6.53 1 0.54 + 0.05

* SN Razas no agrupadas
** NUimero de alelos Unicos encontrados en zonas geograficas y razas
relacionadas

El Cuadro 12 muestra que el grupo “B” del area ecoldgica de “Maices de
la Zona Noroeste y Occidente” presenta la mayor diversidad genética
(0.58+0.01). Este agrupamiento presenta el mayor numero de razas. Sin
embargo, el grupo “C” presenta la mas baja diversidad genética en este estudio
(0.52+0.02), esta area ecoldgica esta conformada por las razas de Zapalote
Chico y Zapalote Grande que pertenecen a una micro zona como se ha descrito
en los resultados anteriores y se puede deducir que es una de las causas por
las que presenta menor variabilidad genética. La reduccion de la diversidad

genética de una especie produce pérdida de la variacién para el mejoramiento,
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por consiguiente, con el mantenimiento del germoplasma se persigue evitar las

alteraciones de la estructura genética de las accesiones (Ligarreto, 2003).

Se realiz6 el AMOVA (Analisis de Varianza Molecular) para las
agrupaciones de las areas ecoldgicas y se evalud la distribucion genética dentro
y entre grupos A “Maices del Golfo de México, Pacifico Sur y Peninsula de
Yucatan’, B “Maices de la Zona Noroeste y Occidente”, C “Maices de Tierras
Bajas e Intermedias de Oaxaca y Chiapas” y SN “Razas No Agrupadas” como

se presenta a continuacion en el Cuadro 13.

Cuadro 13. Analisis de Varianza Molecular de razas agrupadas en tres
areas ecoldgicas segun su distribucion geogréafica y de razas no
agrupadas.

Fuentes de Variacion % de Variacion
Entre Areas Ecoldgicas 12.10
Dentro de Area Ecologica (A)* 34.52
Dentro de Area Ecoldgica (B)* 38.23
Dentro de Area Ecologica(C)* 3.88
Dentro de Razas No Agrupadas (SN)** 11.27
Total 100

(A)* Maices del Golfo de México, Pacifico Sury Peninsula de Yucatan.

(B)* Maices de la Zona Noroeste y Occidente.
(C)* Maices de Tierras Bajas e Intermedias de Oaxaca y Chiapas.

(SN)** Razas no Agrupadas

En base a los resultados del AMOVA (Cuadro 16) se presenta mayor
variacion (38.23%) dentro del &rea ecolégica B “Maices de la Zona Noroeste y
Occidente” y el menor porcentaje dentro del area ecolégica C “Maices de
Tierras Bajas e Intermedias de Oaxaca y Chiapas” con 3.88%, esto confirma los

resultados anteriores en este estudio, que a mayor numero de razas y
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distribucion geografica mayor es la variacidbn dentro del grupo y a menor
distribucion geografica, en este caso los Zapalotes que corresponden a una
microrregion, la variacion es menor y es de importancia para el mejorador para
no perder estas razas. En términos de conservacion es importante resaltar que
no solo se debe conservar la raza en si, sino la variabilidad y distribucion amplia
de la misma (Lazos y Chauvet, 2012). Las razas no agrupadas indican una
diversidad genética que no estd presente en los tres grupos definidos
previamente segun zonas ecoldgicas. Estas diferencias en la distribucion de la
diversidad genética entre los maices tropicales podria también argumentarse

por sus diferentes origenes (Lopez et al., 2009).
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4.6 Clasificacion de las 20 razas mexicanas de maiz tropical segun

marcadores SSR

Al realizar la investigacion en campo en la estacion Agua Fria del
CIMMYT, el dia de cosecha se tomaron fotografias representativas de
mazorcas de cada accesion y raza correspondiente. A continuacion se
presentan las accesiones utilizadas clasificadas de acuerdo a la agrupacion del
area ecologica determinada en este estudio con marcadores SSR (Figura 10-
15), asimismo se identifican las razas no agrupadas y descritas por Wellhausen

etal., (1951).

Estas accesiones fueron otorgadas por el Banco de Germoplasma del
CIMMYT y claramente algunas tienen otras razas secundarias. Las accesiones
pertenecientes a las siguientes razas son las que presentaron mazorcas mas
representativas: Blandito de Sonora, Dulcillo del Noroeste, Harinoso de Ocho,
Tabloncillo Perla, Elotes Occidentales, Dzit-Bacal, Nal-Tel, Olotillo, Tehua,
Tepecintle, Tuxpefio, Vandefio. Las demas difieren en su aspecto quiza por
baja adaptacion al ambiente o por la presencia de razas secundarias incluidas
en las accesiones utilizadas. La raza Jala, por ejemplo, es muy caracteristica
de una microrregion y esta puede ser la razon por la cual al cultivarla en un
ambiente tropico humedo como es el de la estacion experimental de Agua Fria,
la mazorca no logré el desarrollo caracteristico de esta raza (Figura 10). A
pesar de no utilizar razas puras se logré comprobar el poder de los marcadores

moleculares en esta investigacion.
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Grupo A “Maices del Golfo de México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan”

Raza Accesion Tipo de Marzorcas Observaciones
Jala Naya 305 [Muy largas, anchas y La accesidon Naya 305 no
cilindricas, con 12 a 14 hileras. |cumple totalmente con las
Los granos son muy grandes caracteristicas anteriormente
anchos y largos, dentados, de |planteadas y ésto se debe a
endosperama blanco, aleurona |que es una raza de dificil
Grupo Racial y pericarpio sin color. adaptacion. Su area principal
Mestiza esta circunscrita al Valle del
Prehistérica Jala, Nayarit, que se
encuentre a 1000 msnm, con
un microclima muy especifico.
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Nal-Tel Camp 48 |Extremadamente cortas y Las plantas son pequefias,
pequefias con ligero aproximadamente de 1.5a 2
adelgazamiento tanto en la metros de altura en su habitat
base como en el apice; natural y muy precoces. Se
promedio de hileras, 11.4. adapta mejor a altitudes bajas
Grupo Racial Granos muy pequefios, de la Peninsula de Yucatan.
Indigena redondeados, endospermo
Antigua cristalino, amarillo, aleurona sin
color; pericarpio sin color o con
poco color.
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Olotillo Chis 81 |Largas, delgadas, cilindricas; Las plantas son
olote flexible; ocho a diez extrem adam ente altas
hileras, pedunculo pequefio; aproximadamente de metros y
granos muy anchos, de espesor|con periodo vegetativo largo.
mediano. Esdospemo El nombre wlgar de este maiz
Grupo Racial generalmente suave y blanco; |que se cultiva extensamente
Mestiza aleurona y pericarpio sin color. |en la cuenca superior del rio
Prehistoérica Grijalva, Chiapas es, maiz con
olote muy delgado o chico.

Figura 10. Fotografias y descripcion segun Wellhausen et al., (1951) de mazorcas de razas
mexicanas de maiz tropical del area ecoldgica del grupo A “Maices del Golfo de
México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan” en la Estacion Agua Fria.
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Grupo A “Maices del Golfo de México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan”

Raza Accesion Tipo de Marzorcas Observaciones
Tepecintle Chis 76 |Cortas, gruesas, cilindricas con |Plantas de altura mediana;
ligero adelgazamiento cerca del |periodo vegetativo mediano;
apica; parte del apice del olote |ligera pubescencia. Adaptado
generalmente de 2 a 3 cm, rara |a altitudes bajas, 0 a 600
vez cubierto con granos. metros.
Grupo Racial Granos de tamafio mediano,
Mestizas fuertemente dentados;
Prehistdrias endospermo medianamente
duro, blanco; aleurona y
pericarpio sin color.
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Tuxpefio Dura 107 |De longitud mediana y larga, Plantas altas, 3 a 4 metros de
medianamente delgada, su habitat nativo; muy tardio;
cilindrica; numero de hileras 12 |numerosas hojas, anchas,
a 14; pedunculo grueso. Granos |especialmente en relacion con
anchos, medianamente su longitud; pubescencia muy
Grupo Racial gruesocs, de longitud mediana; |ligera. Adaptado a bajas
Mestizas endospermo blanco, con dureza|altitudes.
Prehistdrias mediana; aleurona y pericarpio
generalmente sin color.
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Vandefio Oaxa GP5 |Medianamente cortas, Plantas de altura mediana,
medianamente gruesas, aproximadamente de 2.5a 3
cilindricas con ligero metros; periodo vegetativo
adelgazamiento hacia el dpice, |mediano. Adaptado a altitudes
3 numero de hileras 13.2; bajas de 0 a 500 metros.
Grupo Racial pedunculo medianamente
Mestizas grande. Granos de tamafio
Prehistorias mediano, fuertemente dentados;
endospermo blanco, de dureza
mediana; aleurona y pericarpio
sin color
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Sub-raza Vera 97 |Mazorcas largas, de hileras de |Plantas tardias y se
Dzit-Bacal 12 a 14 hileras. Difiere del encuentra distribuido en
Olotillo de Chiapas en que tiene |tierras bajas de Campeche y
granos mas pequefios y Yucatan.
cristalinos, un olote mas
Grupo Racial flexible, ausencia de pelos del
Mestiza pedicelo.

Prehistorica

Figura 11. Fotografias y descripcion segin Wellhausen et al., (1951) de mazorcas de razas
mexicanas de maiz tropical del area ecologica del grupo A “Maices del Golfo de
México, Pacifico Sur y Peninsula de Yucatan” en la Estacion Agua Fria.
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Grupo B “Maices de la Zona Noroeste y Occidente”

Precolombina

redondeados v lisos;
endospermo suave y harinoso.

Raza Accesion Tipo de Marzorcas Observaciones
Blandito de Sina 75 |Mazorcas de 8 a 12 hileras, Son plantas de hasta 2.5 m,
Sonora granos 10-12 mm de ancho, de 70 a 80 dias de floracion.
mazorcas largas de 18-22 cm
Grupo Racial
No bien
definida
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Bofo Naya 222 |Diametro mediano de 3.8 a 4.1 |Plantas aproximadamente de
cm; de largo de 15 a 22 cm de (2.5 a 3 metro. Es cultivado
longitud total, de forma coh mayor abundancia por el
elipsoidal; 10 a 14 hileras grupo huichol, considera por
rectas; un promedio de 12 a 14 [éstos como su "maiz
5 Grupo Racial bracteas cubriendo las sagradd”. Lo han conservado
Nueva Raza* mazorcas. Grano anchoy puro en milpas aisladas. Las
aplanado de forma; endospermo|mazorcas parecidas a esta
totalmente harinoso de textura |raza son las dos del centro de
"bofa", sumamente agrietado, [la fotografia.
blanco.
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Dulcillo del Sina 125 |Mazorcas largas y delgadas, Es un maiz muy dulce muy
Noroeste generalmente adelgazadas en [comun en Sonora.
ambos extremos y granos de
menor tamafio y color amarillo
pélido. Las mazorcas muestran
Grupo Racial una gran semejanza con el
No bien Reventador en muchos
definida aspectos.
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Harinoso de Sono 117 |Mazorcas largas, de diametro |Plantas con tallos y hojas
Ocho mediano, cilindricas, con ocho [lisos, sin color, con hojas de
hileras, con ligero anchura mediana. Adaptado a
adelgazamiento en ambos altitudes bajas, alrededor de
extremos; diametro del los 100 metros.
Grupo Racial pedinculo grande. Granos
Exotica grandes, planos, anchos,

* Hernandez y Alanis, 1970

Figura 12.

Fotografias y descripcion segun Wellhausen et al., (1951) de mazorcas de razas

mexicanas de maiz tropical del &rea ecoldgica del grupo B “Maices de la Zona
Noroeste y Occidente” en la Estacion Agua Fria.
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Grupo B “Maices de la Zona Noroeste y Occidente”

Accesion

Tipo de Marzorcas

Observaciones

Sono 88

Mazorcas largas y gruesas,
olote grande y granos largos y
suawes, ligeramente dentados.

El nombre de Onawefio es el
nombre wlgar que se usa
para designar un tipo de maiz
cristalino que se encuentra
distribuido en la misma zoma
que el Maiz Blando de
Sonora. Esta colecta no
posee las caracteristicas
descritas de mazorca.

Accesion

Tipo de Marzorca

Observaciones

Raza
..! Onavefio
aos
3
1= A
??’ =
EELT ‘
".? Grupo Racial
@ e —
:.1% No bien
:3‘ definida
Raza
Tabloncillo
Y
o Grupo Racial
N 3! Mestiza

o

Prehistdrica

’
3

Jali 685

De longitud media, delgadas,

ligero adelgazamiento en
ambos extremos; promedio de
hileras 9, caracteristica en la
que esta raza es dominante en
cruzamientos. Granos muy
anchos, de espesor mediano,

de harina suave, por lo regular
de color blanco; aleurona sin
color; pericarpio sin color o
ahumado.

cilindricas con excepcién de un

cortos; textura del endospermo

Plantas de mediana altura,
2.4 metros; precoz; aspecto
general de las plantas como
zacate comun; muy poca
pubescencia. Adaptado a
altitudes bajas 0 a 1500
metros. Su nombre comun se
refiere a los granos anchos,
cortos y gruesos como una
tablita.

Raza

Accesion

Tipo de Marzorca

Observaciones

Tabloncillo
Perla

Sub-raza
Mestiza
Prehistdrica

l Grupo Racial

Dura 130

La textura del grano es dura
cristalina.

Ocasionalmente da origen a
mazorcas harinosas de ocho
hileras.

Raza

Accesion

Tipo de Marzorca

Observaciones

Reventador

Grupo Racial
Mestiza
Prehistdrica

Sina 60

Largas, esbeltas, de forma
elipsoide, con adelgazamiento
en ambos extremos; promedio
de hileras 11.9. Granos
pequenos, cortos, redondeados
y lisos; aleurona sin color;
pericarpio sin color o rojo.

Plantas cortas, 1.5 m; tallos
esbeltos; numero de hojas
largas y angostas con el
indice de venacion entre los
mas altos de todas las razas;
aspecto general de la planta
como zacate comun.
Adaptado a altitudes
medianas 0 a 1500 msnm.

Figura 13.

Fotografias y descripcion segun Wellhausen et al., (1951) de mazorcas de razas

mexicanas de maiz tropical del area ecoldgica del grupo B “Maices de la Zona
Noroeste y Occidente” en la Estacion Agua Fria.
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Grupo C “Maices de las Tierras Bajas e Intermedias de Oaxacay Chiapas”

Prehistorica

suawe, aleurona y pericarpio sin
color.

Raza Accesion Tipo de Marzorcas Observaciones
Zapalote Oaxa 51 [Son cortas, tienen un nimero |Plantas muy cortas, por lo
Chico bajo de hileras y estan provistas|regular de 1 a 2 metros de
de la mayor proteccion de altura; muy precoces
cubierta (totomoxtle) que pubescencia ligera o ausente.
cualquier raza que se ha Adaptado a altitudes bajas
Grupo Racial encontrado. Los granos se alrededor de 100 metros.
Mestiza desprenden con facilidad.
Prehistdrica
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Zapalote Chis 594 [Cortas, gruesas, cilindricas con [Plantas cortas, de 1.5a2.5
Grande excepcion de un ligero metros en su habitat nativo;
adelgazamiento cerca del de periodo wegetativo
apice; promedio de hileras 16. . [mediano; ligera pubescencia.
Granos cortos, anchos y Adaptado a altitudes bajas,
Grupo Racial delgados; endospermo blanco, |mas o menos de 100 a 600
Mestiza de textura medianamente metros.

Figura 14. Fotografias y descripcion segin Wellhausen et al., (1951) de mazorcas de razas
mexicanas de maiz tropical del area ecoldgica del grupo C “Maices de las Tierras
Bajas e Intermedias de Oaxaca y Chiapas” en la Estacion Agua Fria.
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Razas No Agrupadas

? ‘TR Raza Accesién Tipo de Marzorcas Observaciones
o Conejo Guer GP8 |Mazorcas de 12 a 18 cm de Plantas relativamente cortas.
- largo, con 8 a 10 hileras de Muy precoz.
granos de tamafio mediano. Las
mazorcas se encuentran
dispuestas a poca altura del
Grupo Racial tallo. Color de grano blanco.
No bien
definida
Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Sub-raza SNLP 8 |Mazorcas largas de 18 a 22 Plantas de hasta 2.5 m de
Elotes cm; de 8 a 12 hileras de altura, de 70 a 80 dias de

Occidentales

Sub-raza
Exdtica

Precolombina

Grupo Racial |

granos; granos de 10 a 12 mm
de ancho.

floracion.

mediana.De todas las razas de
México tiene los diametros mas
grandes del olote y de la

Raza Accesion Tipo de Marzorca Observaciones
Tehua Chis 161 |Largas, muy gruesas, Plantas muy altas, a veces
ligeramente coénicas con hasta 6 metros en su habitat
adelgazamiento gradual y natural; extremadamente
uniforme de la base al apice. tardio; hojas numerosas, de a
7 Promedio de hileras 17. Granos |21 por planta. Adaptado a
Grupo Racial de tamafio mediano, altitudes medianas de 600 a
Mestiza medianamente dentados; 1000 metros.
Prehistérica endospermo blanco, de dureza

Figura 15.

Fotografias y descripcion segun Wellhausen et al., (1951) de mazorcas de razas

mexicanas de maiz tropical de las “Razas No Agrupadas" en la Estacion Agua Fria.
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V. CONCLUSIONES

Utilizando 30 marcadores moleculares SSR en 196 accesiones de maiz
tropical se determind que existe mayor diversidad genética interracial que

intrarracial.

Las razas tropicales analizadas agruparon en 3 grupos que coinciden
con la distribucion geografica dentro de la Republica Mexicana y comprueba
que las diferencias medio-ambientales contribuyen en gran proporcion al patrén

general de la diversidad del maiz.

Es evidente la erosion genética en razas como Jala y la necesidad de
dedicar esfuerzos a su conservacion. Asi mismo es importante considerar entre
las diferentes estrategias de conservacion y uso, el complejo genético de los
Zapalotes, que similar a la raza Jala, pueden llegar a estar en peligro por su

limitada distribucion geogréafica.

Una de las razas que estd presente en el germoplasma mejorado
utilizado en trépico y sub-trépico es la raza Tuxpefio, y los resultados obtenidos
en este trabajo corroboran que existe en esta raza gran diversidad genética aln
sin explorar y que debe incorporarse en los programas de mejoramiento del

maiz (Wen et al., 2012).
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La diversidad genética del germoplasma de maiz y en especial la
diversidad encontrada en este trabajo so6lo usando maices de adaptacion
tropical, justifican el emprender estudios mas amplios, asociados a
caracteristicas de rusticidad de las plantas, tolerancia a enfermedades, alto

rendimiento y calidades industriales y nutricionales.

En este tipo de estudios es de importancia dar uso a la diversidad alélica
y asociarla con estudios fenotipicos para lograr identificar fuentes de
variabilidad genética con diferentes caracteristicas Utiles en programas de

mejoramiento.

Se cre6 una base de datos publica con la informacion de los materiales

caracterizados genéticamente y el link es el siguiente:

http://apps.cimmyt.org/gis/agrobio/agrobio.html
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VIIl.  ANEXO

Cuadro 13.A. Numeros de entrada, razas y estados de la Republica Mexicana
de las 196 accesiones de maices tropicales mexicanos.

No. Entrada Accesion Raza Estado
2 GUER GP1 VANDEN Guerrero
3 GUER GP8 CONEJO Guerrero
4 GUER GP11 CONEJO Guerrero
5 GUER GP11 CONEJO Guerrero
6 GUER GP18 CONEJO Guerrero
7 GUER 113 CONEJO Guerrero
8 GUER GP22 OLOTIL Guerrero
10 OAXA GP1 OLOTIL Oaxaca
11 OAXA GP5 VANDEN Oaxaca
13 MICH 166 CONEJO Michoacan
14 MICH 176 VANDEN Michoacan
15 MICH 137 VANDEN Michoacan
16 MICH 146 OLOTIL Michoacan
17 MICH 181 TABLON Michoacan
18 GUER 200 VANDEN Guerrero
19 GUER 96 VANDEN Guerrero
20 GUER 202 OLOTIL Guerrero
21 GUER 212 CONEJO Guerrero
22 GUER 157 CONEJO Guerrero
23 GUER 82 CONEJO Guerrero
24 GUER 80 CONEJO Guerrero
25 GUER 106 REVENT Guerrero
26 GUER 168 NALTEL Guerrero
27 OAXA 134 TEPECI Oaxaca
28 GUER 176 CONEJO Guerrero
29 OAXA 50 ZAPCHI Oaxaca
30 COLI 24 ELOTOC Colima
31 NAYA 29 ELOTOC Nayarit
32 SONO 21 BLASON Sonora
33 SONO GP3 HARINS Sonora
36 TAMA GP5 TUXPEN Tamaulipas
37 SNLP 108 OLOTIL San Luis Potosi
38 COAH 53 TUXPEN Coahuila
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41
42
43
44
45
46
48
49
50
51
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
64
65
67
68
69
70
71
72
73
78
79
80
81
82
83
84
85
86
87

COAH GP7
VERA 39
CHIS GP8
YUCA GP2
YUCA GP4
NVOL 5
COLI 6
NAYA 16
SONO 29
SONO 32
VERA GP7
CAMP 48
CAMP 16
CHIS 25
CHIS 26
CHIS 76
CHIS 167
CHIS 1
CHIS GP18
CHIS GP23
YUCA 144
SINA 1
TABA GP1
COLI GP1
NAYA 39
NAYA 48
SNLP 86
CAMP GP6
CHIS 161
MICH 411
COLI 8
COLI 14
COLI 15
CHIS 48
CHIS 63
CHIS 81
CHIS 159
CHIS 160
NAYA 7

TUXPEN
TUXPEN
VANDEN
NALTEL
NALTEL
TUXPEN
ELOTOC
TABPER
BLASON
BLANSO
TEPECI
NALTEL
NALTEL
VANDEN
TEPECI
TEPECI
TEPECI
TEPECI
ZAPCHI
ZAPGRA
OLOTIL
HARINS
TEPECI
TUXPEN
REVENT
TABLON
ELOTOC
DZITBA
TEHUA
CONEJO
TABLON
VANDEN
TABPER
OLOTIL
TEPECI
OLOTIL
TEHUA
TEHUA
HARINS

Coahuila
Veracruz
Chiapas
Yucatan
Yucatan
Nuevo Ledn
Colima
Nayarit
Sonora
Sonora
Veracruz

Campeche
Chiapas
Chiapas
Chiapas
Chiapas
Chiapas
Chiapas
Chiapas
Yucatan
Sinaloa
Tabasco
Colima
Nayarit
Nayarit
San Luis Potosi
Campeche
Chiapas
Michoacén
Colima
Colima
Colima
Chiapas
Chiapas
Chiapas

Chiapas
Nayarit
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88
89
90
91
92
93
94
96
97
100
101
102
103
104
106
107
108
109
110
111
114
115
116
117
118
119
120
121
122
123
124
125
127
128
129
130
131
132
134

NAYA 12
NAYA 24
NAYA 34
NAYA 37
OAXA 51
SONO 20
SONO 31
YUCA 155
OAXA 9
VERA 184
VERA 207
MICH 106
GUER 44
SNLP 110
coLl 7
OAXA 238
OAXA 244
OAXA 243
OAXA 312
OAXA 335
CHIH 234
CHIH 236
JALI 187
JALI 284
JALI 279
NAYA 155
NAYA 158
NAYA 160
NAYA 171
NAYA 222
SINA 14
SINA 16
SINA 85
SINA 22
SINA 24
SINA 25
SINA 8
SINA 34
SINA 40

TABPER
HARINS
REVENT
REVENT
ZAPCHI
BLANSO
ONAVEN
TEPECI
TUXPEN
TEPECI
TEPECI
OLOTIL
TEPECI
OLOTIL
TABPER
TEPECI
OLOTIL
OLOTIL
TUXPEN
TEPECI
TABPER
TABLON
TUXPEN
VANDEN
TUXPEN
TUXPEN
VANDEN
TUXPEN
TABLON
BOFO
TABPER
TABPER
TUXPEN
REVENT
TABLON
DULNOR
TABLON
DULNOR
DULNOR

Nayarit
Nayarit
Nayarit
Nayarit
Oaxaca
Sonora
Sonora
Yucatan
Oaxaca
Veracruz
Veracruz
Michoacan
Guerrero

San Luis Potosi

Colima
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca

Chihuahua
Chihuahua

Jalisco
Jalisco
Jalisco

Nayarit

Nayarit
Nayarit
Nayarit
Nayarit
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
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135
136
137
138
139
140
142
143
144
145
146
147
148
149
150
151
152
153
154
155
156
157
158
159
160
161
162
163
164
165
166
167
168
170
171
172
173
174
175

SINA 49
SINA 52
SINA 55
SINA 58
SINA 60
SINA 61
SINA 75
SINA 79
SINA 80
SINA 81
SINA 102
SINA 105

DURA
DURA
DURA

107
110
130

TAMA 20
SONO 76
SONO 77
SONO 86

SONO
SONO
SONO
SONO
SONO
SONO
SONO
SONO
SONO

102
103
112
114
117
125
126
136
137

SONO 139

SONO
SONO

155
168

CHIH 230
CHIH 238
SINA 33
SINA 87
SINA 88
SINA 125
CHIS 114
CHIS 440

BOFO
BOFO
REVENT
BOFO
REVENT
BLASON
BLANSO
DULNOR
BLANSO
TUXPEN
REVENT
ONAVEN
TUXPEN
BOFO
TABPER
TUXPEN
TABLON
TABLON
ONAVEN
HARINS
HARINS
TABPER
ONAVEN
HARINS
BLANSO
TABPER
ONAVEN
HARINS
ONAVEN
ONAVEN
REVENT
DULNOR
HARINS
DULNOR
DULNOR
DULNOR
DULNOR
VANDEN
OLOTIL

Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Durango
Durango
Durango

Tamaulipas

Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Sonora
Chihuahua
Chihuahua
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Sinaloa
Chiapas
Chiapas
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176
177
181
182
184
185
186
187
188
189
190
191
193
194
195
196
197
198
199
200
201
202
203
204
205
206
207
208
209
210
211
214
215
216
217
218
219
220
221

CHIS 562
CHIS 662
NAYA 41
QROO 20
SINA 7
TAMA 125
VERA 96
CHIS 447
JALI 685
DURA 86
SINA 47
SONO 44
NAYA 70
SONO 88
VERA 97
GUER 129
DURA 91
GUER 195
GUER 378

GUER 203

GUER 214
OAXA 545
DURA 94
DURA 97
NAYA 303
NAYA 305
NAYA 306
NAYA 309
NAYA 312
CHIS 594
CHIS 603
DURA 100
HIDA 272
HIDA 295
HIDA 315
SNLP 340
SNLP 348
SNLP 363
VERA 750

OLOTIL
ZAPCHI
TABPER
DZITBA
HARINS
TUXPEN
DZITBA
OLOTIL
TABLON
TABLON
HARINS
BLASON
TABLON
ONAVEN
DZITBA
CONEJO
BOFO
REVENT
TEPECI
ELOTOC
ELOTOC
ZAPCHI
BOFO
TUXPEN
JALA
JALA
JALA
JALA
JALA
ZAPGRA
TEHUA
BOFO
TEPECI
TUXPEN
OLOTIL
OLOTIL
TEPECI
TUXPEN
TUXPEN

Chiapas
Chiapas
Nayarit
Quintana Roo
Sinaloa
Tamaulipas
Veracruz
Chiapas
Jalisco
Durango
Sinaloa
Sonora
Nayarit
Sonora
Veracruz
Guerrero
Durango
Guerrero
Guerrero
Guerrero
Guerrero
Oaxaca
Durango
Durango
Nayarit
Nayarit
Nayarit
Nayarit
Nayarit
Chiapas
Chiapas
Durango
Hidalgo
Hidalgo
Hidalgo
San Luis Potosi
San Luis Potosi
San Luis Potosi
Veracruz
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222
223
224
225
226
227
228

VERA
VERA
OAXA
OAXA
OAXA
OAXA
OAXA

773
788
849
853
856
864
884

TEPECI
OLOTIL
ZAPCHI
ZAPGRA
ZAPGRA
ZAPCHI
ZAPCHI

Veracruz
Veracruz
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
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Cuadro 14.A. Calculos para la cuantificacion de DNA en el Nanodrop a
500 ng/pl.

User:
Sample ID ng/pl DNA H20 ng/pl
water sigma/moni. 0

2 1119.28 134 366 500
3 832.72 180 320 500
4 680.52 220 280 500
5 924.15 162 338 500
6 552.28 272 228 500
7 564.52 266 234 500
m8 1159.89 129 371 500
10 1637.21 92 408 500
11 384.48 390 110 500
13 1010.49 148 352 500
14 929.56 161 339 500
15 1459.68 103 397 500
16 985.65 152 348 500
17 1753.79 86 414 500
18 846.08 177 323 500
19 495.9 302 198 500
20 343.01 437 63 500
21 657.67 228 272 500
22 929.26 161 339 500
23 1306.35 115 385 500
24 989.83 152 348 500
25 1902.54 79 421 500
26 1606.68 93 407 500
27 2063.32 73 427 500
28 1362.64 110 390 500
29 1444.93 104 396 500
30 939.57 160 340 500
31 586.19 256 244 500
32 860.76 174 326 500
33 422.39 355 145 500
36 1826.32 82 418 500
37 979.95 153 347 500
38 1309.87 115 385 500
41 372.41 403 97 500
42 593.17 253 247 500
43 1156 130 370 500

44 1066.84 141 359 500
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User:

Sample ID ng/ul DNA H20 ng/ul
water sigma/moni. 0
45 1067.93 140 360 500
46 987.67 152 348 500
48 661.81 227 273 500
49 1211.6 124 376 500
50 578.85 259 241 500
51 976.17 154 346 500
53 1190.26 126 374 500
54 1326.96 113 387 500
55 1683.69 89 411 500
56 614.68 244 256 500
57 1160.92 129 371 500
58 674.11 223 277 500
59 1027.73 146 354 500
60 922.92 163 337 500
61 635.3 236 264 500
62 499.69 300 200 500
64 1147.67 131 369 500
65 443.32 338 162 500
67 648.99 231 269 500
68 590.58 254 246 500
69 484.49 310 190 500
70 648.22 231 269 500
71 605.16 248 252 500
72 643.85 233 267 500
73 486.73 308 192 500
78 1163.7 129 371 500
79 1175.78 128 372 500
80 1540.68 97 403 500
81 1017.71 147 353 500
82 596.67 251 249 500
83 532.63 282 218 500
84 187.54 800 -300 500
85 980.74 153 347 500
86 655.3 229 271 500
87 694.58 216 284 500
88 564.01 266 234 500
89 540.55 277 223 500
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User:

Sample ID ng/ul DNA H20 ng/ul
water sigma/moni. 0
90 491.53 305 195 500
91 335.81 447 53 500
92 1027.61 146 354 500
93 1031.25 145 355 500
94 433.8 346 154 500
96 631.42 238 262 500
97 853.88 176 324 500
100 1325.5 113 387 500
101 619.34 242 258 500
102 899.14 167 333 500
103 670.76 224 276 500
104 1256.02 119 381 500
106 1683.44 89 411 500
107 1243.9 121 379 500
108 847.12 177 323 500
109 147.27 1019 -519 500
110 1187.18 126 374 500
111 1153.69 130 370 500
114 891.91 168 332 500
115 998.64 150 350 500
116 639.91 234 266 500
117 1180.88 127 373 500
118 505.85 297 203 500
119 947.05 158 342 500
120 968.42 155 345 500
121 222.63 674 -174 500
122 1092.15 137 363 500
123 957.65 157 343 500
124 485.95 309 191 500
125 1080.99 139 361 500
127 1333.47 112 388 500
128 405.58 370 130 500
129 572.14 262 238 500
130 1104.34 136 364 500
131 693.07 216 284 500
132 1226.56 122 378 500
134 958.48 156 344 500
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User:

Sample ID ng/ul DNA H20 ng/ul
water sigma/moni. 0

135 1215.18 123 377 500
136 997.91 150 350 500
137 1222.59 123 377 500
138 596.03 252 248 500
139 700.1 214 286 500
140 662.2 227 273 500
142 887.02 169 331 500
143 1145.28 131 369 500
144 878.2 171 329 500
145 1209.82 124 376 500
146 1736.56 86 414 500
147 1743.15 86 414 500
148 1576.79 95 405 500
149 1655.94 91 409 500
150 972.39 154 346 500
m151 982.02 153 347 500
152 1194.64 126 374 500
153 1309.21 115 385 500
154 825.46 182 318 500
155 817.61 183 317 500
156 929.38 161 339 500
157 822.85 182 318 500
158 991.88 151 349 500
159 1281.88 117 383 500
160 1868.97 80 420 500
161 1252.83 120 380 500
162 1421.67 106 394 500
163 959.85 156 344 500
164 963.6 156 344 500
165 933.96 161 339 500
166 686.24 219 281 500
167 631.74 237 263 500
168 1105.32 136 364 500
170 969.73 155 345 500
171 616.94 243 257 500
172 674.8 222 278 500
173 1506.66 100 400 500
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User:

Sample ID ng/ul DNA H20 ng/ul
water sigma/moni. 0
174 875.72 171 329 500
175 884.71 170 330 500
176 795.76 188 312 500
177 925.18 162 338 500
181 953.07 157 343 500
182 1442.52 104 396 500
184 1131.85 133 367 500
185 1001.01 150 350 500
186 1120.1 134 366 500
187 1558.89 96 404 500
188 862.02 174 326 500
189 672.89 223 277 500
190 1505.35 100 400 500
191 562.35 267 233 500
193 496.53 302 198 500
194 467.26 321 179 500
195 490.6 306 194 500
196 450.57 333 167 500
197 482.73 311 189 500
198 625.31 240 260 500
199 610.36 246 254 500
200 966.16 155 345 500
201 1271.53 118 382 500
202 1894.2 79 421 500
203 879.69 171 329 500
204 2033.69 74 426 500
205 1634.95 92 408 500
206 1837.82 82 418 500
207 2156.18 70 430 500
208 1861.66 81 419 500
209 2681.28 56 444 500
210 1945.1 77 423 500
211 2072.22 72 428 500
214 1548.98 97 403 500
215 1372.53 109 391 500
216 1686.74 89 411 500
217 1823 82 418 500

114



User:

Sample ID ng/ul DNA H20 ng/ul
water sigma/moni. 0
218 1680.83 89 411 500
219 1969.99 76 424 500
220 1252.34 120 380 500
221 1152.52 130 370 500
222 1685.82 89 411 500
223 1467.65 102 398 500
224 1328.66 113 387 500
225 1620.06 93 407 500
226 1464.15 102 398 500
227 1570.58 96 404 500
228 1091.2 137 363 500
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Cuadro 15.A. Célculos para las PCRs (Reaccién en Cadena de la Polimerasa)
de los 30 marcadores moleculares tipo SSR.

Reactivo 10 pl de 1RXN Reactivo 10 pl de 1IRXN
Amortig. Taq (10x) 1 Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2 dNTP (2.5 mM) 1.2
MgClI2 (50mM) 0.4 MgCl2 (50mM) 0.4
phi109275 1.5 phi056 1
ADN 1.5 ADN 15
H20dd 4.25 H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15 Enzima Taq 0.15

Total 10 Total 10

Reactivo 10 pl de 1RXN Reactivo 10 ul de 1IRXN
Amortig. Taq (10x) 1 Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2 dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCI2 (50mM) 0.4 MgCl2 (50mM) 0.4
umcl917 1 umc2047 0.7
ADN 1.5 ADN 15
H20dd 4.75 H20dd 5.05
Enzima Taq 0.15 Enzima Taq 0.15

Total 10 Total 10

Reactivo 10 ul de 1RXN Reactivo 10 pl de 1IRXN
Amortig. Taq (10x) 1 Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2 dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCI2 (50mM) 0.4 MgCI2 (50mM) 0.4
umc2250 1 ncl33 15
ADN 1.5 ADN 15
H20dd 4.75 H20dd 4.25
Enzima Taq 0.15 Enzima Taq 0.15

Total 10 Total 10

Reactivo 10 pl de 1RXN Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taqg (10x) 1 Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2 dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCI2 (50mM) 0.4 MgClI2 (50mM) 0.4
phi090 1 phi127 1
ADN 15 ADN 15
H20dd 4.75 H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15 Enzima Tag. 0.15

Total 10 Total 10
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Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi374118 1
ADN 1.5
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi079 1
ADN 1.5
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pyl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi109188 1
ADN 1.5
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
umcl447 0.8
ADN 1.5
H20dd 4.95
Enzima Taq 0.15
Total 10
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Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
umc1266 1
ADN 15
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi076 2
ADN 15
H20dd 3.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taqg (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi008 1
ADN 15
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1IRXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
umc1332 0.7
ADN 1.5
H20dd 5.05
Enzima Taq 0.15

Total 10




Reactivo 10 pyl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi075 1
ADN 15
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pyl de 1IRXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi034 1
ADN 15
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phill4 2
ADN 15
H20dd 3.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
umcll6el 15
ADN 15
H20dd 4.25
Enzima Taq 0.15
Total 10
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Reactivo 10 pyl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi299852 1
ADN 1.5
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pyl de 1IRXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
umc1545 0.8
ADN 1.5
H20dd 4.95
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de IRXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgClz (50mM) 0.4
umc1304 1
ADN 1.5
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de IRXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi065 2
ADN 1.5
H20dd 3.75
Enzima Taq 0.15

Total 10




Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Tag (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phil08411 1
ADN 1.5
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
umc1367 0.8
ADN 1.5
H20dd 4.95
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 ul de 1RXN
Amortig. Taqg (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgClz (50mM) 0.4
umcl1196 0.6
ADN 1.5
H20dd 5.15
Enzima Taq 0.15
Total 10
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Reactivo 10 pl de 1IRXN
Amortig. Tag (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi063 1.5
ADN 15
H20dd 4.25
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taq (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phi084 1
ADN 1.5
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15
Total 10
Reactivo 10 pl de 1RXN
Amortig. Taqg (10x) 1
dNTP (2.5 mM) 1.2
MgCl2 (50mM) 0.4
phil02228 1
ADN 1.5
H20dd 4.75
Enzima Taq 0.15

Total 10
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