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Abstract

The genetic melioration of hot pepper has been performed by genealogical selection outlines, mass method, and
descendants of a seed. However, attention has recently been paid to the selection sketches applied on alloga-
mous species, as is recurrent selection. The objectives of this assay were: a) forming populations of hot pepper
with: serrano, jalapeno, guajillo, and poblano types, all of them with an ample genetic base profitable in a breeding
program for recurrent selection and b) characterizing the genetic variation in populations of hot pepper obtained
from several parents, by means of intra and inter racial crosses, obtained through AFLP markers. The used
materials originated from 37 dialelic parent crosses bred at the Universidad Autonoma Agraria Antonio Narro
(UAAAN), in Saltillo, Coah., Mexico. The molecular analysis was accomplished at the Centro de Biotecnologia
Genomica (Genomic Biotechnology Center) at the Instituto Politécnico Nacional (Polytechnic National Institute)
(CBG-IPN), in Reynosa, Tamps., Mexico. The results with four first AFLP combinations showed 64,9 % of
polymorphism; this allowed the discrimination of the seven analyzed populations. Likewise, the diversity index (
ID ) to analyze the genetic variation of every population was determined, finding out that the population P-
AXGXIJIXS was the one with a higher ID (0,48). A dendrogram was obtained by the UPGMA method and some
differences were found in the way the populations are grouped, therefore it is concluded that the formation of
two or more racial types increments the genetic variability, and makes them appropriate to accomplish population
melioration by recurrent selection, depending on the racial implicated types.

Key words: Capsicum annuum L, AFLP.

Resumen

El mejoramiento genético de chile se ha realizado mediante esquemas de seleccidon genealdgica, método masivo
y descendencia de una semilla. Sin embargo, recientemente se ha puesto atencion en los esquemas de seleccidon
utilizados en especies alogamas, como la seleccion recurrente. Los objetivos de este estudio fueron: a) formar
poblaciones de chile con los tipos serrano, jalapefio, guajillo, y ancho, de amplia base genética aprovechables en
un programa de mejoramiento por seleccion recurrente y b) caracterizar la variabilidad genética en poblaciones
de chile obtenidas de varios progenitores mediante cruzas intra e inter raciales, mediante marcadores AFLP. Se
utilizaron materiales de los tipos raciales ancho, guajillo, serrano y jalapefio; originados de 37 cruzas progenitoras
dialélicas formadas en la Universidad Auténoma Agraria Antonio Narro (UAAAN), Saltillo, Coah., México. El
analisis molecular se realizé en el Centro de Biotecnologia Gendémica del Instituto Politécnico Nacional (CBG-
IPN), en Reynosa, Tamps., México. En el analisis obtenido con cuatro combinaciones de primer AFLP se obtuvo
64.9 % de polimorfismo, lo que permiti6 la discriminacion de las siete poblaciones examinadas. Asi también se
determiné el indice de diversidad (ID) para analizar la variabilidad genética de cada una de las poblaciones,
encontrandose que la poblacion P-AXGXIJXS fue la que tuvo mayor ID con 0.48. Se obtuvo un dendograma por
el método UPGMA y se encontraron diferencias en la forma de agrupamiento de las poblaciones. Se concluye
que la formacion de dos o mas tipos raciales incrementa la variabilidad genética y las hace apropiadas para
realizar mejoramiento poblacional por seleccion recurrente, dependiendo de los tipos raciales involucrados.

Palabras clave: Capsicum annuum L., AFLP.

6



Revista Agraria -Nueva Epoca- AfioV - Vol. 5 - Nos. 1, 2, 3 - Enero - Diciembre 2008

Introduccion

El mejoramiento de chile se ha realizado mediante
esquemas de selecciéon como: seleccion genealdgica,
método masivo y descendencia de una semilla (Marquez,
1991), que por lo general se utilizan dos progenitores y su
progenie se somete a endocria y seleccion continua, hasta
que alcanzan homocigosis total. Sin embargo, también se
ha puesto atencion en esquemas de seleccion como la
seleccion recurrente, utilizados en especies alogamas; con
este método se seleccionan y recombinan de forma ciclica,
aquellas plantas con expresiones fenotipicamente
superiores y permite aumentar la frecuencia de genes
favorables en caracteres cuantitativos en una poblacion,
sin pérdida significativa de variabilidad genética.

A pesar del éxito logrado con la aplicacion de esquemas
de seleccion recurrente para el mejoramiento poblacional
en especies alogamas como el maiz, las experiencias en
autégamas han sido poco estudiadas y se tiene poca
informacién sobre poblaciones caracterizadas, ya sea
fenotipicamente o a nivel molecular. Se han realizado
estudios con marcadores moleculares para estudiar
variacion genética en algunos cultivos importantes:
Lycopersicon (Miller y Tanksley, 1990), solanum
(Gebhardt et al., 1989; Orona et al., 2004), y Capsicum
(Loaiza et al., 1989; Zewdie y Zeven, 1997; Paran et al.,
1998 y Guzman et al., 2005).

La hipoétesis que se plantea es que las poblaciones
formadas con la recombinacion de varios progenitores
entre tipos raciales, representan una mejor estrategia de
mejoramiento con base en la variabilidad y diversidad
genética acumulada, que las formadas dentro de tipos
raciales.

Es por esto que los objetivos de este estudio fueron: a)
formar poblaciones de chile con los tipos serrano, jalapefio,
guajillo, y ancho, de amplia base genética aprovechables
en un programa de mejoramiento por seleccion recurrente
y b) caracterizar la variabilidad genética en poblaciones
de chile obtenidas de varios progenitores mediante cruzas
intra e inter raciales, mediante marcadores AFLP.

Materiales y Métodos

Este trabajo se realizd en un invernadero de la
Universidad Autonoma Agraria Antonio Narro (UAAAN),
en Saltillo, Coah., México, de 2003 a 2005. Se partio de
semillas F1 obtenidas de un disefio de cruzas dialélicas
entre y dentro de los tipos raciales ancho (A), guajillo (G),
jalapefio (J) y serrano (S). Se utilizaron cinco materiales
de cada tipo racial (A, G, J y S) los cuales son variedades
comerciales actualmente en uso y lineas experimentales
proporcionadas por el INIFAP.

Poblaciones intra-raciales

El 20 de Febrero de 2004 se establecieron en campo
las progenies dialélicas de cada tipo racial y al momento
de la floracion se eligieron cuatro de la misma raza y se
hizo una recombinacion entre ellos, de los cuales dos se
utilizaron como hembra y dos como macho (Cuadro 1).
Se emascularon botones florales de las plantas elegidas
como hembra y enseguida se polinizaron en cada tipo racial.
El amarre de los frutos se observd a los 6 dias, los cuales
cuando llegaron a la madurez fisioldgica se cortaron, se
secaron al sol durante tres dias, y después se les extrajo la
semilla. Se utilizaron 150 semillas de cada uno de los
materiales y se hizo un compuesto balanceado, de acuerdo
con la técnica de recombinacion denominada cruzas
mezofraternales con mezcla de polen (Marquez, 1991), se
obtuvieron tres poblaciones intra-raciales (P-GXG, P-JX]J,
y P-SXS), cada una formada por 300 semillas.

Poblaciones inter-raciales

El 3 de Abril de 2004 se establecieron en campo las
progenies dialélicas de las cuatro razas mencionadas
anteriormente, en la etapa de floracion se eligieron cuatro
materiales pero esta vez entre tipos raciales y se sigui6 la
misma metodologia mencionada anteriormente. Asi
también, se obtuvo una poblacion-macro en la que se
involucraron todos los materiales inter-raciales donde
intervinieron las cuatro razas y se hizo una recombinacion
de todos ellos, utilizandose la misma técnica (Cuadro 2).
En total se obtuvieron cuatro poblaciones inter-raciales
(P-GXJ, P-GXS, P-JXS incluyendo la inter-racial macro
P-AXGXIJXS).

Cuadro 1. Progenitores utilizados para formar poblaciones
intra-raciales.

No. Progenitores

? 3
[Guajillo Zacatecas 1 (G)] x [Guajillo Zacatecas 2 (G*)]
[Guajillo Zacatecas 2 (G)] x [Guajillo INIFAP (G)]
[Guajillo San Luis (G)] x [Guajillo INIFAP (G)]
[Guajillo INIFAP (G)] x [Guajillo-Puya-Salitrillo (G)]
[Don Pancho (J)] x [Chijal 10-19 (J)]
[Chijal 10-19 (J)] x [Don Benito (J)]
[Don Benito (J)] x [Criollo Chiapas Largo (J)]
[Criollo Chiapas Largo (J)] x [Chijal EB-13 (J)]
[Gigante Ebano (S)] x [Chiser P8-60 (S)]
10 [Chiser P8-60 (S)] x [Chiser 16-31 (S)]
11 [Chiser 16-31 (S)] x [Paraiso (S)]
12 [Paraiso (S)] x [Tampiqueiio 74 (S)]

O 0 3 N Li Wi

*G=Guajillo; J=Jalapefio; S =serrano
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Cuadro 2. Progenitores utilizados para formar poblaciones
inter-raciales.

No. Progenitores

? 3
[AP 99-6 (*A)] x [Guajillo Zacatecas 1 (G)]

[AP 99-6 (A)] x [Don Pancho (J)]

[AP 97-24 (A)] x [Guajillo-Puya-Salitrillo (G)]
[AP 97-24 (A)] x [Chijal 10-19 (J)]

[Ancho Saltillo 79-4 (A)] x [Don Benito (J)]
[Carmin 6-1 (A)] x [Don Pancho (J)]

[AM 97-47 (A)] x [Guajillo Zacatecas 1 (G)]
[AM 97-47 (A)] x [Don Benito (J)]

9 [Guajillo Zacatecas 1 (G)] x [Chijal 10-19 (J)]
10 [Guajillo Zacatecas 1 (G)] x [Gigante Ebano (S)]
11 [Guajillo Zacatecas 2 (G)] x [Chijal 10-19 (J)]

12 [Guajillo Zacatecas 2 (G)] x [Chiser P8-60 (S)]
13 [Guajillo San Luis (G)] x [Don Benito (J)]

14 [Guajillo San Luis (G)] x [Chiser 16-31 (S)]

15 [Guajillo INIFAP (J) ] x [Criollo Chiapas Largo (J)]
16 [Guajillo INIFAP (J)] x [Paraiso (S)]

17 [Guajillo-Puya-Salitrillo (G)] x [Don Pancho (J)]
18 [Guajillo-Puya-Salitrillo (G)] x [Chijal EB-13 (J)]
19 [Guajillo-Puya-Salitrillo (G)] x [Tampiquefio 74 (S)]
20 [Don Pancho (J)] x [Gigante Ebano (S)]

21 [Chijal 10-19 (J)] x [Chiser P8-60 (S)]

22 [Don Benito (J)] x [Paraiso (S)]

23 [Criollo Chiapas Largo (J)] x [Paraiso (S)]

24 [Chijal 10-19 (J)] x [Gigante Ebano (S)]

25 [Chijal EB-13 (J)] x [Tampiquefio 74 (S)]

0 31 N Nk~ WIN

* A =Ancho; G=Guajillo; J=Jalapefio; S =serrano

Aislamiento de ADN

La parte molecular se desarrollo en el Laboratorio
Vegetal II del Centro de Biotecnologia Gendmica del
Instituto Politécnico Nacional (CBG-IPN), en Reynosa,
Tamps., México. Para la extraccion de ADN se utilizaron
15 plantas jovenes por poblacion, se utilizo la metodologia
de Dellaporta ef al. (1983) con minimas modificaciones.
Este material biologico se lavo con agua destilada estéril y
posteriormente se congel6 a—20 °C. EI ADN se cuantifico
en geles de agarosa al 1 %, con uso de una concentracion
conocida de ADN del fago en un transiluminador marca
Cole Parmer.

Analisis AFLP

La deteccion de polimorfismo se hizo mediante AFLP
(polimorfismo en la longitud de fragmentos amplificados)
de acuerdo con Vos et al. (1995). La digestion se efecttio

en un termociclador GeneAmp®PCR System 9700-032,
con muestras de ADN a una concentracion de 170 ng/ pl.
Enun volumen final de 25 pl se mezclaron 3.3 pl de ADN,
1 ul EcoRL, 1 pl Trudl, 2.5 pl Buffer RL y 17.2 pl agua
milli-q. Para efectuar la reaccion se incubd a 37 °C por
dos horas y media, mas 15 min a 70 °C para inactivar las
enzimas de restriccion. A los productos de restriccion, se
agreg6 la mezcla de ligacion de los adaptadores EcoRI 5'-
CTCGTAGACTGCGTACC-3"/3"-
AATTGGTACGCAGTC-5"; y la del adaptador Msel 5'-
GACGATGAGTCCTGAG-3/3-TACTCAGGACTCAT-
5'. En un volumen final de 10 il la mezcla de ligacion
contenia 1 pl Adaptador Msel, 1 pl Adaptador EcoRI, 1 pl
ATP (mM), 1 pl Buffer RL (10X) y 5.0 pl agua milli-q. Se
incubo a 20 °C por dos horas en el termociclador. Para la
pre-amplificacion se utilizaron los iniciadores EcoRI+A
5’AGACTGCGTACCAATTC/A-3") y Msel+C (5'-
GACGATGAGTCCTGAGTAA/C-3"). Se colocaron 2.5
ul de ADN digerido-ligado (diluido 1:60), mas 23.5 plde la
mezcla para la reaccion de pre-amplificacion la cual
contenia 1.5 pl Msel+C, 1.5 pl EcoRI+A, 2.5 pl Buffer
PCR (10X), 2.0 ul dNTPs (10 mM), 0.20 pul Taqg DNA
polimerasa (5 U/ul) y 14.8 pl de agua milli-q. Se efectud
bajo el siguiente programa: 20 ciclos de 30 s a 94 °C, 60 s
a56°C, 60sa72°C. Lacombinacion de oligonucleotidos
para la amplificacion selectiva fue EcoRI + 3 (5'-
GACTGCGTACCAATTC/ACA-3") y Msel + 3 (5'-
GATGAGTCCTGAGTAACTG-3"). Se aplicaron 3.0 ul de
ADN preamplificado-diluido, més 12.0 ul de mezcla para
la reaccidon de amplificacion (0.6 ul EcoRlI, 0.5 pl Msel,
1.5 pl Buffer PCR (10X), 0.4 pul dNTPs (10mM), 0.15 pl
Taq DNA polimerasa (5 U/ul) y 8.85 pl agua milli-q). Se
utilizaron cuatro combinaciones de iniciadores (EcoRl/
Msel) ACA/CTG, AAG/CAG, AAG/CAC y AAG/CAA.
Finalmente los productos del PCR se desnaturalizaron
mediante incubacion de 4 min a 94 °C y se colocaron en
hielo antes de ser cargados en geles de acrilamida al 6 %
y separados en una camara de electroforesis vertical marca
Owl®, modelo S3S durante 2 h 30 min a 2000 V.

Analisis de datos

El polimorfismo que se detectd en las cuatro
combinaciones de iniciadores AFLP se determind en base
a la presencia o ausencia de bandas, donde el 1 se asign6
a la presencia y el 0 a la ausencia de éstas.

Una vez terminada la interpretacion en el gel de
acrilamida se hizo una base de datos basandoseen Oy 1 y
esta se utilizé para determinar el indice de diversidad
mediante la formula ID = 1- p* 2, donde pi es la frecuencia
del alelo in; en este caso, cada alelo individual se considera
un locus unico y, a su vez, un fragmento de amplificacion
(Powell et al., 1996).
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Mediante el programa Gendist se obtuvieron las
distancias genéticas entre las siete poblaciones (Nei y
Li, 1979), usando el paquete de software PHYLIP
Version 3.6 (Felsenstein, 2005). La matriz de distancias
generadas se utilizo para producir un dendograma por
el método UPGMA (M¢étodo de agrupamiento de pares
no ponderados con medias aritméticas), ver Figura 2.
La matriz de ceros y unos se us6 también para calcular
el analisis de varianza molecular (AMOVA).

Resultados y Discusion
Formacion de poblaciones

Se obtuvieron siete poblaciones de forma
satisfactoria, de las cuales tres fueron intra-raciales (P-
SXS, P-JXJ, P-GXG) y cuatro inter-raciales (P-JXS,
P-GX1J, P-GXS), incluyendo la inter-racial macro P-
AXGXIJXS, en las que se involucraron los tipos raciales
ancho. No se pudieron formar las poblaciones P-AXG
y P-AXS por fallas al hacer las cruzas correspondientes
y en el caso de P-AXJ se obtuvo poca cantidad de
semilla, por lo que no se incluyeron en este estudio.

Estos problemas también se presentaron en el trabajo
de investigacion de Robledo (2005) al hacer cruzas
inter-raciales que incluian progenitores del tipo racial
ancho.

Larazoén de lo anterior pudiera deberse a problemas
de adaptacion de este tipo racial, particularmente en lo
que se refiere a los factores climaticos locales.

Analisis AFLP

Con las cuatro combinaciones de iniciadores AFLP
se amplificaron un total de 203 productos a partir de
cuatro combinaciones, de los cuales 134 fueron
polimoérficos, esto representd el 64.9 % (Cuadro 3). Este
porcentaje de polimorfismo fue alto en comparacioén con
los resultados obtenidos por Paran et al. (1998) quienes
trabajando con AFLP en 34 accesiones de chile
encontraron 13% de bandas polimdrficas. Sin embargo,
en un trabajo realizado por Hernandez et al. (2004) en
poblaciones domesticadas, las cuales pertenecieron a
chiles tipo serrano, jalapefio y morrén, reportaron 84.6
% de loci polimoérficos en el andlisis con isoenzimas.
Las diferencias encontradas en dichos trabajos
posiblemente se deben a que en el primero se utilizaron
accesiones estrechamente relacionadas, por eso fue
bajo, mientras que en el segundo se trabajoé con
poblaciones, y esto permitiéo que se encontrara mayor
polimorfismo. Cuando se trabaja a nivel molecular, el
polimorfismo juega un papel muy importante, ya que
estd relacionado con la variabilidad.

Cuadro 3. Productos amplificados por combinacion
mediante AFLP.

Productos

Combinacion amplificados Polimorfismo
AFLP (%)
EcoRI/Msel Monomorficos Polimorficos Total
ACA/CTG 11 32 43 74.4
AAG/CAG 16 39 55 70.9
AAG/CAC 21 18 39 46.2
AAG/CAA 21 45 66 68.2
Total/Media 69 134 203 64.9

En el analisis de varianza molecular (AMOVA) se
detectaron diferencias significativas (P<0.0001), tanto
entre como dentro de poblaciones, con un porcentaje de
variacion de 37 % y 63 % respectivamente (Cuadro 4).
Esto concuerda con Hernandez et al. (1998) quienes,
usando RAPD encontraron que en poblaciones
domesticadas existe mayor variacion dentro de
poblaciones (51.12 %) que entre poblaciones (48.88 %).
Esto indica una relacidon estrecha entre las siete
poblaciones. Loaiza et al. (1989) y Paran et al. (1998)
mencionan que materiales silvestres y domesticados de
chile mantienen bajos niveles de variacion.

Cuadro 4. Anélisis de varianza molecular (AMOVA)
de poblaciones de chile mediante AFLP.

FV GL SC Cv PV P
Entre

poblaciones 69  33.857 931823 37.00 <0.0001
Dentro de

poblaciones 98 1555200  15.86939 63.00 <0.0001
Total 104 2489.057  25.18762

FV=Fuente de variacion; GL= Grados de libertad; CV=
Componentes de varianza; PV=Porcentaje de variacion.

En la poblacion intra-racial P-SXS se obtuvo un indice
diversidad media de 0.33 el cual fue igual al de la cruza
inter-racial P-JXS, pero menor a la poblacion P-GXS
(0.36), con una ganancia de 3%; P-JXJ tuvo un indice de
diversidad de 0.28 el cual fue menor que en las poblaciones
inter-raciales P-JXS (0.33) y P-GXJ (0.32). En este caso
se obtuvo ganancia de variabilidad de 5y 4 %
respectivamente al formar las poblaciones entre tipos. La
variabilidad de la poblacion intra-racial P-GXG fue menor
ala poblacion P-AXGXJXS con una diferencia de variacion
de 8%.
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La poblacion inter-racial macro P —AXGXJXS mostrd
la mayor variabilidad de las siete poblaciones, con un
indice de diversidad media de 0.48 y una ganancia de 18
% de variabilidad; la poblacion P-JXJ tuvo la menor
variabilidad (Cuadro 5).

De acuerdo con la hipotesis planteada, de que la
variabilidad se incrementa en la medida en que las
poblaciones se forman con material mas divergente, los
resultados de esta investigacion confirmaron que la mayor
variabilidad se logro al recombinar todos los tipos raciales
en una poblacion (P- AXGXJXS). Lo cual se esperaba,
de acuerdo con los estudios clasicos de cruzas varietales
en maiz (Moll et al., 1962; Moll et al., 1965) y ofrece
per se mejores expectativas del comportamiento de las
poblaciones al incorporar alelos distintos para diversos
caracteres de interés (Goodman et al., 2000; Lellis et
al.,2001), asi como de las lineas e hibridos formados a
partir de ella (Cortez et al., 1985).

Se esperaba el siguiente nivel de variabilidad en orden
descendente, en las cruzas inter-raciales (P-GXJ, P-GXS
y P-JXY), asi como la mas baja variabilidad dentro de los
grupos raciales (P-GXG, P-JXJ, y P-SXS). Sin embargo,
como se¢ observa en el Cuadro 5, el espectro de
variabilidad en las poblaciones entre pares de tipos
raciales (0.28 y 0.40) incluyo la variabilidad de las
poblaciones dentro de los grupos raciales (0.32 a 0.36).
Considerando el promedio de ambos grupos de cruzas,
se encontrd que su diversidad fue igual (0.34). La
dispersion mostrada por el espectro de la diversidad en
las poblaciones intra-raciales, puede explicarse al
considerar que el tipo guajillo virtualmente no ha sido
sometido a mejoramiento genético, ya que los materiales
cultivados son variedades nativas y las variedades
liberadas por diversas instituciones son simples accesiones
con cierto grado de pureza y uniformidad genética
(Ramiro, 1992; Ramiro, 2001). Por el contrario, los tipos
jalapefo y serrano son los que mas mejoramiento genético
han recibido y probablemente han sufrido, por ello, algin
grado de erosion genética, como lo asegura (Hernandez
et al., 2004).

Independientemente de los sesgos que pudieran tener
los resultados de esta investigacion, derivados de la
muestra germoplasmica en cada tipo racial y del nivel de
mejoramiento a que estos materiales han sido sometidos,
los resultados de esta investigacion, dan evidencias de
que la formacion de poblaciones mediante la
recombinacion de dos o mas tipos raciales es una
estrategia importante para realizar mejoramiento
poblacional por seleccion recurrente en chile, lo cual
coincide con resultados previamente obtenidos por
Robledo (2005) y Robledo et al. (2005).

Cuadro 5. Indice de diversidad genética de poblaciones
de chile con base en la formula de (Powell et al., 1996).

Poblaciones Combinaciones *1.D.
ACAI/ICTG AAG/CAG AAG/CAC AAG//ICAAA media

P-SXS 0.62 0.35 0.02 0.33 0.33
P-AXGXJXS 0.67 0.46 0.24 054 048
P-GXG 0.44 0.43 0.30 0.43 0.40
P-JXS 0.52 0.37 0.15 029 033
P-GX]J 0.37 0.40 0.16 036 032
P-JX] 0.32 0.24 0.15 042  0.28
P-GXS 0.63 0.43 0.15 022 036

* .D. = Indice de diversidad.

Con los datos obtenidos se realiz6é un dendograma, que
mostréd que se formaron dos grupos: en el primero se
encontraron las poblaciones P-AXGXJXS y P-GXG. En
este grupo se encontraron las poblaciones maés
heterogéneas en su indice de diversidad; el segundo grupo
a su vez se dividio en tres subgrupos: en el primero se
encontro6 la poblacion P-GXS; en el segundo P-JXJ y P-
GX]J yen el tercero P-JXS y P-SXS. En el segundo grupo
las poblaciones fueron mas homogéneas (Figura 2).

Conclusiones

Se formaron satisfactoriamente siete poblaciones: Tres
intra-raciales P-SXS, P-JXJ, P-GXGy cuatro inter-raciales

0.01
0.058 p.axc
0.032
0.058 P-AXGXJXS
0.081 GXS
0.043 X
0.00p
0.034
0.043 G
0.059 oIS
0.017
0.059 P-SXS

Figura 2. Dendograma de disimilitudes genéticas entre
poblaciones de chile con base en el método UPGMA y
datos AFLP.
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P-JXS, P-GXJ, P-GXS, P-AXGXJXS. La variabilidad en
las siete poblaciones, indicada por el indice de diversidad,
vario de 0.28 a 0.48 y la mayor variabilidad se encontro
en la poblacion P-AXGXJXS seguida de P-GXG con un
indice de diversidad de 0.48 y 0.40 respectivamente. La
formacion de poblaciones mediante la recombinacion de
dos o mas tipos raciales incrementa la variabilidad
genética y las hace apropiadas para realizar mejoramiento
poblacional por seleccion recurrente, dependiendo de los
tipos raciales involucrados.
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