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RESUMEN

Las variedades comerciales y particularmente las variedades hibridas, se basan en una
variacion genética cada vez mas estrecha, situacion que evita que la semilla sea usada en mas
de un ciclo de cultivo, ya que ocasiona pérdida de calidad y rendimiento por efectos de la
depresion endogdmica; los precios elevados de la semilla de estos materiales mejorados
limitan al pequefio productor propiciando el uso de semilla de materiales criollos de baja
calidad y rendimiento. El objetivo general de este trabajo fue determinar el porcentaje de
heredabilidad y pureza genética de la descendencia de cruzas intra hibridos comerciales de
chile habanero (Capsicum chinense Jacq.), através del establecimiento de la base genética
de los dos hibridos, mediante marcadores moleculares ISSR, asi como también determinar
la pureza genética en las poblaciones F2 y la caracterizacion agrondmica de la misma. Bajo
la hipdtesis de que la pureza genética de la descendencia intra hibridos se mantiene y las

caracteristicas agronomicas de la descendencia no se ve afectada por el flujo genético.

Palabras clave: Capsicum chinense Jacg., pureza genética, marcadores moleculares,






I.  CAPITULO 1. INTRODUCCION GENERAL

1.1. INTRODUCCION

La agricultura moderna involucra la aplicacion de los adelantos cientificos para la generacion
de variedades o hibridos con alto potencial de rendimiento y calidad, y de la tecnologia
adecuada en la produccion de semillas (Feistrizer, 1975). Sin embargo, el conocimiento
general es que las variedades comerciales y particularmente las variedades hibridas, se basan
en una variacion genética cada vez mas estrecha, situacién que evita que su cultivo sea
desarrollado por méas de un ciclo productivo ya que se pierde calidad y rendimiento como
consecuencia de la depresion endogamica; Ademas, el precio de la semilla de estas
variedades e hibridos mejorados es muy elevado. En Meéxico, en los Gltimos afos el chile
habanero (C. chinense Jacq.), ha adquirido una mayor importancia economica, debido a las
caracteristicas especificas del fruto que han permitido que sea ampliamente consumido y
utilizado a nivel mundial en diferentes sectores como la gastronomia, la industria alimenticia,
la industria farmacéutica y para la fabricacion de sprays para la defensa personal (Torres
Pimentel et al., 2005). Una de los principales regiones productores de chile habanero en
México es la Peninsula de Yucatan, ubicandose en los primeros lugares de importancia en
cuanto a la siembra de esta hortaliza, sin embargo, la produccion no alcanza a cubrir la
demanda actual nacional e internacional (Rincones, 2009). Debido en parte, a los altos
precios impuestos por las casas comerciales a la semilla de materiales hibridos y variedades
mejoradas, lo que provoca que muchas plantaciones comerciales, principalmente de
pequefios productores sean sembradas con semilla de genotipos criollos lo que demerita la
calidad y rendimiento del fruto. Por tal motivo, el objetivo del presente trabajo consiste en
caracterizar agronémicamente la descendencia de cruzas intra genotipos comerciales de chile
habanero y determinar su porcentaje de heredabilidad y pureza genética mediante marcadores

moleculares ISSR.



1.2. ANTECEDENTES

1.2.1. Generalidades del género Capsicum

1.2.1.1.0rigen y domesticacion

El género Capsicum L. (Solanaceae), tiene su origen en el nuevo mundo y esta compuesto
de especies silvestres, semi-domesticadas y domesticadas. (Heisser, 1975; McLeod, et al,
1979). Respecto al origen del género, la hipdtesis mas aceptada, sobre el lugar y modo de
evolucion de las especies de Capsicum, sugiere que una porcién importante del género se
origind en un «area ndcleo» en Bolivia sur-central (Figura 1), con subsiguiente migracion a
los Andes y tierras bajas de la Amazonia acompafiada por radiacion y especiacion (McLeod
et al., 1982; 1983). En cuanto a su domesticacion de las 30 especies pertenecientes al género
Capsicum cinco han sido domesticadas (C. chinense Jacq., C. frutescens L., C. annuum L.,
C. pubescens C. baccatum L.), de las cuales, las cuatro primeras estan presentes en México.
(Pickersgill, 1984). Ademas, las evidencias indican que ocurrieron multiples eventos de
domesticacion independientes a partir de progenitores ampliamente distribuidos en el centro

de origen y de diversidad de Capsicum (Kraft et al. 2014).
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Figura 1. Area nicleo de la region de origen para el género Capsicum



1.2.1.2.Clasificacién taxonémica

La clasificacion de los chiles permite establecer facilmente hasta el nivel de género, pero
debido a su gran diversidad en cuanto a flores y frutos, la diferenciacidn a nivel de especie y
variedad es muy complicada. El chile habanero se clasifica como de clase Angiosperma,
subclase Dicotiledoneas, superorden Simpétalas, orden Tubifloral, familia Solanacea, género
Capsicum y especie C. chinense Jacq (Ruiz-Lau et al., 2011).

1.2.1.3.Caracteristicas morfoldgicas

Es una planta de ciclo anual, que puede alcanzar hasta 12 meses de vida, dependiendo del
manejo agronomico. Su altura es variable: puede oscilar de 75 y 120 centimetros en
condiciones de invernadero. Su tallo es grueso, erecto y robusto; con un crecimiento semi
determinado. Las hojas son simples, lisas, alternas y de forma lanceolada, de tamafio variable,
lo mismo que su color, el cual puede presentar diferentes tonos de verde, dependiendo de la
variedad. Tiene una raiz principal de tipo pivotante, que profundiza de 0.40 a 1.20 metros,
con un sistema radicular bien desarrollado, cuyo tamafio depende de la edad de la planta, las
caracteristicas del suelo y las practicas de manejo que se le proporcionen; puede alcanzar
longitudes mayores a los 2 metros. La floracién inicia cuando la planta empieza a ramificarse.
Las flores se presentan solitarias o0 en grupos de dos 0 mas en cada una de las axilas, y son
blancas. Su tamafio varia entre 1.5 y 2.5 centimetros de diametro de la corola. El nimero de
sépalos y pétalos es variable, de cinco a siete, aun dentro de la misma especie, lo mismo que
la longitud del peddnculo floral. El fruto es una baya poco carnosa y hueca; tiene entre tres
y cuatro lébulos, las semillas se alojan en las placentas y son lisas y pequefias, con testa de
color café claro a oscuro, y su periodo de germinacion varia entre ocho y quince dias (Figura
A). Las plantas presentan en promedio hasta seis frutos por axila; éstos son de un tamafo
entre 2 y 6 centimetros. El color es verde cuando son tiernos, y cuando estan maduros pueden
ser anaranjados, amarillos, rojos o cafés y su sabor siempre es picante, aunque el grado de

picor depende del cultivar (Ruiz-Lau et al., 2011).



1.1.1. Importancia de Capsicum en México

El chile (Capsicum spp.) es uno de los cultivos mas importantes en México. Su
aprovechamiento y consumo por las diferentes culturas que se establecieron en México,
permitio el desarrollo de una gran diversidad de chiles cultivados y silvestres que va desde
variedades muy picantes hasta variedades dulces, con una distribucion desde el nivel del mar
hasta los 2500 msnm (Pozo et al., 1991). (Eshbaugh, 1970; Terdn y Rasmussen, 1998). Su
riqueza genética se debe en gran parte a la diversidad de climas y suelos, pero también a las
practicas tradicionales de cultivo que realizan los pequefios productores utilizando las
semillas de frutos seleccionados de plantas nativas (Latournerie et al., 2002).

En particular en la peninsula de Yucatan existe una gran diversidad de chiles de las especies
C. annum y C. chinense (Teran y Rasmussen, 1998). Para el caso del chile habanero (C.
chinense), este proviene de las tierras bajas de la cuenca de amazonia (Pickersgill et al., 1979;
Andrews 1999). La llegada de C. chinense a la peninsula de Yucatan antes de la conquista
europea es poco probable. Sin embargo, investigaciones recientes reportan evidencia del
contacto precolombino, via maritima, entre los tainos y los mayas del periodo clasico. Ante
la falta de evidencia arqueoldgica o registros, se cree que fue introducido a la peninsula
proveniente de cuba (Soria y otros, 2002). En la actualidad el estado de Yucatan ocupa el
primer lugar en produccién de chile habanero en relacion con los otros estados de la peninsula
con 2166.37 t., quedando como principal productor aportando mas del 50% de su produccion
anual (SIAP, 2015). Las caracteristicas de calidad del fruto como son el sabor, aroma,
pungencia y color lo distinguen de los frutos producidos en otras regiones del pais (Trujillo
y Pérez, 2004). Es considerado el chile mas picante del mundo, con una pungencia (grado de
picante) desde 150 mil unidades Scovillel (SHU), alcanzando niveles de hasta 350 mil SHU,
caracteristica generada tanto por factores genéticos como por el medio ambiente. Al respecto
el 4 de junio del 2010, se le otorga la denominacion de origen ‘““chile habanero de la peninsula
de Yucatan” en el que posteriormente se origina la Norma Oficial Mexicana PROY-NORM-
189-SCFI-2012 “chile habanero de la peninsula de Yucatan (Capsicum chinense Jacqg.)
Especificaciones y métodos de prueba (DOF, 2012)”. El chile habanero (C. chinense) es



ampliamente consumido y producido especialmente en los estados de Yucatan, Quintana
Roo, Campeche y Tabasco.

Sin embargo, a pesar de que el estado de Yucatan es uno de los principales productores
mundiales, se han registrado importantes problemas asociados a carencia de semilla de alta
calidad que asegure la produccion sostenida y rentable, ya que la actual simiente, ademas de
ser de bajo volumen, proviene de almacenamiento y secado inadecuado, lo que provoca
perdida rapida de viabilidad conforme pasa el tiempo en que ha sido cosechada (Moo-Mufios
et al 2016).

En la mayoria del &rea destinada al cultivo de chile habanero se utilizan materiales criollos;
sin embargo, actualmente se emplean variedades mejoradas de polinizacion libre y en menor
proporcién variedades hibridas desarrolladas por empresas transnacionales (Ramirez et al.,
2012). Dentro de los sistemas de produccion de alta tecnologia, el empleo de semilla de
genotipos mejorados resulta indispensable para asegurar mayor produccion y calidad de fruto
(Secretaria de Economia, 2012).

1.1.2. Produccién de semillas

México ha tenido un déficit de semillas certificadas en cultivos basicos, que no se ha atendido
aun con las reformas de la Ley Federal de Produccion, Certificacion y Comercio de Semillas;
de ahi la importancia de impulsar el acceso y la demanda de semillas de calidad, en especial
a pequefos y medianos agricultores con acciones focalizadas hacia la conversion productiva.
“La industria semillera en México” la AMSAC indica que 95% de la semilla de hortalizas
que se utiliza es importada. En el caso de las semillas de chile y tomate, algunas empresas
transnacionales las producen en México y se envian a EEUU o Europa a beneficiarse y

empacarse para volverse a importar como semilla para comercializarse (CEDRSSA, 2015).

1.1.3. Calidad de semilla

El éxito de la produccién comercial de semillas depende de la calidad del producto terminal,

la cual esta determinada por los atributos de calidad genética, fisica, sanitaria y biologica que
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en conjunto se manifiestan en el vigor inicial de las plantulas y en la productividad de los
cultivos (Besnier, 1989; Copeland y McDonald, 1995).

La calidad genética es un factor que corresponde a la fidelidad con la que la semilla transmite
las caracteristicas genotipicas de la variedad, tales como la identidad y la pureza genética
(Garcia, 1981).

La pureza geneética, se refiere a que la semilla debe tener las caracteristicas genéticas
atribuidas a una variedad especifica, proveniente de programas de fitomejoramiento. Una
mezcla de semillas de distintas variedades afecta notablemente el concepto de calidad (INTA,
2013).

1.1.4. Mejoramiento genético en plantas

El mejoramiento genético en plantas o fitomejoramiento, en un sentido amplio, es el arte y
la ciencia de alterar o modificar la herencia de las plantas para obtener cultivares (variedades
o hibridos) mejorados genéticamente, adaptados a condiciones especificas, de mayores
rendimientos economicos y de mejor calidad que las variedades nativas o criollas. En otras
palabras, el fitomejoramiento busca crear plantas cuyo patrimonio hereditario esté de acuerdo
con las condiciones, necesidades y recursos de los productores rurales, de la industria y de
los consumidores, o sea de todos aquellos que producen, transforman y consumen productos
vegetales (Vallejo-Cabrero y Estrada Salazar, 2002). El objetivo del fitomejoramiento ha
sido la busqueda del incremento de la produccion de un cultivo, el cual se puede obtener, ya
sea aumentando las areas de cultivo, la produccién por unidad de area y mediante la
utilizacion de nueva tecnologia, y por lo tanto, el mejoramiento genético debe responder con
la formacion de cultivares que cumplan con las diversas exigencias de los consumidores en
el mundo, debe jugar un rol importante dentro del contexto de la sostenibilidad de la
agricultura y la preservacion del ambiente, deben tener genes de tolerancia a plagas y
enfermedades, a suelos salinos, a climas adversos, entre otros aspectos y con cualidades de

valor alimenticio, industrial y medicinal (Camarena et al., 2014).



1.1.5. Métodos de mejoramiento

La metodologia para el mejoramiento genético es muy variada, y casi se puede generalizar
sosteniendo que cada mejorador tiene una metodologia especifica. Sin embargo, parte de esa
metodologia es comun, y debe de seguir rigurosamente los postulados de la ciencia de la
genética en los que se basa el mejoramiento. Esa metodologia comin, aplicada a diferentes
formas de produccidn de las plantas es lo que se denomina “Métodos de Mejoramiento”.
Todos los métodos tienen como objetivo seleccionar los mejores genotipos dentro de una
poblacién, o crear genotipos nuevos con caracteristicas previamente definidas y por lo tanto,

todos los métodos estan disefiados para en mayor o menor grado:

e Generar semilla cuya descendencia reproduzca el genotipo deseado.

e Hacer maximo uso de la variabilidad genética presente en la (s) poblacidn(es)
seleccionada (s).

e Crear mayor variabilidad genética, a través de la hibridacién y recombinacion, para
obtener nuevos genotipos.

e Evaluar la descendencia para definir el genotipo.

e Ejercer control del mecanismo de floracion y polinizacion.

e Controlar el efecto del ambiente, de la interaccion genotipo por ambiente y del error

experimental, para mejorar la heredabilidad.

Los pasos criticos en la mejora de los cultivos, son la eleccion de los padres y la identificacion
de las mejores variantes que se generan por cruzamientos, segregacion y recombinacion en
cada generacion. Entre los métodos de mejoramiento que generalmente son utilizados
involucra lo siguiente: mejoramiento genético por seleccién masal, mejoramiento genético
por la seleccién por pedigri y el mejoramiento genético por la seleccion recurrente. Una
forma comun de derivar lineas homocigoticas es la seleccidn de familias, que se derivan de
descendientes de una sola semilla (SSD). También existen formas de derivar lineas
homocigéticas de forma mas rapida como es el método de los dobles haploides (DH). Cabe

sefialar que en la mayoria de los programas de mejoramiento genético se aplica una



combinacion de algunos de estos métodos con el objetivo de obtener mejores resultados
(Camarena et al., 2014).

El método general que se usa en el mejoramiento de plantas aldgamas es el de la seleccion
recurrente el cual consiste basicamente en recombinar los genotipos seleccionados para
formar una poblacion de la que se seleccionan nuevamente los genotipos superiores; Sin
embargo, Ultimamente se estd utilizando también en plantas autdgamas (Camarena et al.,
2014).

En la actualidad se viene priorizando la utilizacion amplia de genes con la preservacién de
los recursos genéticos para una agricultura sostenida. Igualmente se viene utilizando las
técnicas de mejoramiento con la aplicacion de la biotecnologia basado en la ingenieria

genética y la obtencién de plantas transgénicas (Camarena et al., 2014).

1.1.6. Heredabilidad genética y heterosis

Durante el desarrollo de un programa de mejoramiento, entre los pardmetros genéticos mas
importantes a medir se encuentra la heredabilidad; que en sentido amplio (H2), es la porcion
de la varianza fenotipica que corresponde a la varianza genética total observada y en sentido
estrecho (h2), se refiere a la porcion de la varianza fenotipica que corresponde a la varianza
genética aditiva. El principal uso de heredabilidad en mejoramiento genético es la prediccion

de ganancia por seleccion (Oyervides et al., 1993).

La heredabilidad es una propiedad de cada caracter y poblacién y la utilidad de su estimacion
radica en su sentido predictivo de la respuesta a la seleccién (Nyquist, 1991).

Uno de los primeros bidlogos que realizo experimentos para comparar las semejanzas y
diferencias entre hibridos de plantas y sus progenitores fue kolreuter (1733-1806). Realizo la
importante observacion de que aunque los hibridos entre especies podian mostrar una
apariencia uniforme, su descendencia fértil produciria por lo general considerable diversidad.
La heredabilidad de un caracter métrico es una de sus propiedades mas importantes, pues

expresa la proporcion de la varianza total que es atribuible a los efectos medios de los genes



y esto es lo que determina el grado de parecido entre parientes (Falconer, 1984). Representa
también una medida de la importancia relativa de la variacion heredable respecto a la
variacion fenotipica. En sentido amplio, la heredabilidad (H2) es el cociente de la varianza
genotipica y la fenotipica; en sentido estricto (h2) es el cociente de la varianza aditiva y la
fenotipica.

La heterosis o vigor hibrido es la base del mejoramiento genético por hibridacion. Este
fendmeno fue observado por primera vez en 1871 por Darwin (Wallace y Brown, 1956) y se
define como el exceso de vigor de la F1 de un hibrido en relacion con el promedio de sus
progenitores. Existen dos hipotesis principales que explican el fendmeno de heterosis: la de
dominancia y la de sobre-dominancia (Allard, 1960). En términos de accidn génica, la
heterosis se debe principalmente a efectos de interaccion entre alelos o dominancia (Crow,
1999). En forma operativa, la heterosis se calcula como la diferencia entre el valor fenotipico
de la F1 y el valor del progenitor medio o el del progenitor superior y se expresa en porcentaje
del progenitor medio o del progenitor superior (Falconer y Mackay, 1996).

1.1.7. Depresion endogamica en especies autopolinizadas

La depresion endogamica es la pérdida de adaptacion producida por la pérdida de variacion
genética debido a la homocigosidad, que impide la supervivencia de los individuos de una
especie, ya que permite la expresion de alelos recesivos perjudiciales procedentes de ambos
progenitores, esto es debido a que la depresion endogamica suele producirse por el
cruzamiento genético entre parientes proximos es decir por endogamia. EI fenémeno de
depresion endogamica es opuesto al de heterosis; fue también observado por primera vez en
1871 por Darwin y lo explican las dos hipotesis de heterosis (Allard, 1960). La depresion
endogamica de un hibrido se obtiene como la diferencia en rendimiento entre laF1 y laF. y

se expresa en porcentaje de la Fi.


https://es.wikipedia.org/wiki/Homocigosidad

De acuerdo con Poehlman y Allen (2003), en especies autdgamas la segregacion en la F del
hibrido provoca reduccion del rendimiento y de caracteristicas de calidad del fruto, debido
principalmente al efecto de la endogamia (Jarne y Charlesworth, 1993) conocida como
depresion endogémica, asi como al efecto de la reduccion de la heterosis en un 50%.

1.1.8. Marcadores genéticos

Un marcador genético es un caracter cuantificable que puede detectar variacion ya sea en una
proteina o en una secuencia de ADN. Una diferencia, ya sea fenotipica o genotipica, puede
actuar como marcador genético si identifica en un individuo caracteristicas del genotipo, del
fenotipo, o de ambos y si, ademas, puede hacerse seguimiento a su herencia a través de varias
generaciones (IPGRI y Cornell University, 2003). Los marcadores genéticos se dividen en
tres tipos: a) morfoldgicos, b) proteicos o bioquimicos y ¢) moleculares (IPGRI y Cornell
University, 2003). Siendo los marcadores morfologicos y moleculares los que han tenido

éxito en los programas de mejoramiento genetico.

1.1.9. Marcadores morfologicos

Los marcadores morfolégicos son consideradas caracteristicas de un individuo que se
expresan en un ambiente especifico y que el hombre identifica con un objetivo determinado.
Este tipo de marcadores son muy utilizados para estimar la variacion morfologica existente
en una poblacion y evaluar la respuesta de variedades obtenidas mediante el mejoramiento
genético (IPGRI y Cornell University, 2003). Tienen la ventaja de que son facilmente
realizables, no requieren de un equipo sofisticado y son la apreciacion mas directa de un
fenotipo; por consiguiente, estan al alcance para uso inmediato. Sin embargo, una fuerte
limitante que presentan estos marcadores es que las especies siempre estan sujetas a cambios
debido a factores ambientales y a las diferentes etapas del desarrollo del cultivo (Nuez y
Carrillo, 2000).
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1.1.10. Marcadores moleculares o de ADN

Los marcadores de ADN o moleculares son polimorfismos detectados en la secuencia del
ADN. Estos polimorfismos pueden detectarse en el ADN nuclear y en el ADN de los
organelos (mitocondrias y cloroplastos), y estan basados en el anélisis directo del genotipo
de la planta, es decir afectan a la molécula de ADN y son consideradas medidas objetivas de
la variacién. No estan sujetos a las influencias ambientales, las pruebas pueden realizarse en
cualquier momento del desarrollo de las plantas y tienen el potencial de hallarse en nimero
ilimitado porque abarcan todo el genoma, lo que representa su mejor atributo (Picca et al.,
2004; IPGRI, 2003; Karp y Edwards, 1997). Los marcadores moleculares pueden ser
utilizados para realizar estudios de: a) parentesco genético y pureza genetica, b) diversidad
genética, c) estudio del polimorfismo en razas locales y en cultivares, d) identificacion de
cultivares, variedades y taxonomia, e) estudios filogenéticos, f) estudios de domesticacion y
evolucion, g) flujo de genes e introgresion y h) cartografia comparativa de genomas
(Freeland, 2005; IPGRI, 2003; Soltis y Soltis, 1998; Karp y Edwards, 1997).

En los ultimos afios una de las técnicas que ha tenido éxito en la evaluacion de la calidad o
pureza genética en materiales mejorados ha sido el uso de marcadores moleculares ISSR.
Esta técnica, se basa en el uso de un iniciador compuesto de una secuencia de microsatélite
anclado al extremo 3’ 6 5” por 2 — 4 nucle6tidos arbitrarios y a menudo degenerados (Degiu
et al., 1998). Las bandas que se obtienen con este tipo de marcador van de 100 a 2000 pares
de bases (pb). La variacion alélica en los ISSRs consiste de la presencia o ausencia de los
productos amplificados. Este es un tipo de marcador dominante el cual genera de 25 a 50
bandas en una sola reaccion, lo que ha permitido que sean utilizados para distinguir de forma
méas confiable y menos cara a individuos o accesiones estrechamente relacionados en
comparacion con otras técnicas (Deqiu et al., 1997; Zietkiewicz et al., 1994). Los ISSR han
sido utilizados en especies cultivadas desde 1994 y pueden utilizarse para: mapeo genético,
evaluacion de diversidad genética, subdivision genética en poblaciones, reconstrucciones
filogenéticas, identificacion de individuos, distincién de variedades intraespecificas,

identificacion de paternidad y maternidad, introgresion e hibridacién (Wolfe et al., 1998).
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1.1.11. Marcadores morfologicos y moleculares como herramientas para la

evaluacion de la pureza genética en plantas

Historicamente los marcadores morfoldgicos han sido utilizados para el desarrollo de
variedades mejoradas y evaluacion de pureza en hibridos, sin embargo, las evaluaciones de
pureza y calidad en estos materiales mejorados, se vuelven muy tardadas ya que es necesario
esperar a que el cultivo llegue a su etapa adulta para llevarlas a cabo, en la actualidad los
marcadores moleculares han sido una herramienta que ha venido a contribuir en el
mejoramiento genético y evaluacion de pureza y calidad de variedades e hibridos
comerciales, toda vez que pueden ser aplicados en cualquier etapa de desarrollo de la planta.

Hernandez-Leal et al. (2013) utilizando marcadores morfoldgicos, evaluaron el
comportamiento agrondémico en poblaciones F, de hibridos de tomate (Solanum
lycopersicum L.). y sefialan que la reduccion del rendimiento en las generaciones F, fue
minima, lo cual sugiere que la depresion endogamica de una generacion F. depende
particularmente de la constitucion genética de las lineas que hayan dado lugar al hibrido
comercial. Martinez et al. (2005) evaluaron el comportamiento productivo en 18 hibridos de
jitomate y sus respectivas poblaciones F. y en sus resultados no encontraron diferencias
significativas por lo que concluyen que las caracteristicas de calidad del fruto en los hibridos

evaluados no se ven afectadas en la F» después de un segundo ciclo de produccion.

Ballester y de Vicente (1998) utilizaron marcadores RAPD y SPAR para evaluar la pureza
genética de semillas de hibridos F1 en Capsicum y concluyeron que a pesar de la naturaleza
dominante de los marcadores empleados, estos pueden ser una herramienta eficiente a
implementar en los procesos de pruebas de calidad de semillas de hibridos. En otro estudio
Ilbi (2003) al utilizar marcadores RADP en pruebas de pureza genética e identificacion
varietal reportaron seis oligos Utiles para determinar la pureza genética en variedades
hibridas de Capsicum annuum. Mas recientemente Dongre y Parkhi (2005) demuestran la
utilidad de los marcadores ISSR como una herramienta confiable para la identificacion de
hibridos de algodon. Lo Bianco et al. (2011) reportan que los marcadores ISSR fueron utiles
para confirmar la pureza genética de hibridos de alcachofa, asi como para predecir el

comportamiento esperado de la descendencia F1 de los hibridos evaluados.
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1.2. HIPOTESIS

» La pureza genética de la descendencia intra genotipos se mantiene.

» Las caracteristicas agrondmicas de la descendencia intra genotipos no se ve afectada
por el flujo genético.
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1.3. OBJETIVOS

1.3.1. General

Determinar el porcentaje de heredabilidad y pureza genética de la descendencia de hibridos
comerciales de chile habanero.

1.3.2. Especificos

» Evaluar la base genética de dos hibridos comerciales de chile habanero (Capsicum
chinense Jacg.), mediante marcadores moleculares.

» Determinar la pureza genética en la descendencia de las cruzas intra hibridos
comerciales de chile habanero.

» Caracterizar agronémicamente las poblaciones F. generadas a partir de los dos

hibridos de chile habanero.
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1.4. PROCEDIMIENTO EXPERIMENTAL
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Il.  CAPITULO 2. PUREZA GENETICA DE POBLACIONES F;
PROVENIENTES DE HIBRIDOS DE CHILE HABANERO (Capsicum
chinense Jacq.)
2.1.RESUMEN

En México, en la region que abarca la Peninsula de Yucatén el chile habanero (Capsicum
chinense Jacq.) es una de las hortalizas mas cultivadas y ampliamente apreciada por sus
caracteristicas organolépticas y su importancia econdmica a nivel nacional como
internacional. Sin embargo, en la actualidad es imposible cubrir la demanda local, nacional
e internacional, debido a la falta de semillas de calidad y altos costos de material mejorado,
aspectos que limitan a los productores. En el presente estudio se evaluaron cuatro poblaciones
F> provenientes de dos hibridos de chile habanero (H1-PX 9057 y H2-CHITZA) de la
empresa comercial Seminis. Las evaluaciones se realizaron bajo un disefio experimental
completo al azar, para la evaluacion molecular se tomaron 10 individuos de cada una de las
cuatro poblaciones F> generadas (F2P1, F2P2, F2P3'y F2P4) y 10 individuos de sus respectivos
parentales (H1-PX9057 y H2-CHITZA), para la evaluacion morfolégica se tomaron
Unicamente 10 individuos de las cuatro poblaciones F.. Los analisis moleculares dieron como
resultado un total de 23 alelos utilizando dos primers ISSR (el primer TACA amplifico 14
alelos y el primer UBC nueve) en las cuatro poblaciones F2 y los dos hibridos parentales que
se evaluaron con un peso molecular que va de 250 a 2000 Pb. Los andlisis de pureza genética
en las F.P1 y FoP2 provenientes del hibrido H1-PX9057, presentaron patrones de
amplificacién 100 % iguales a su progenitor hibrido manteniendo asi 100 % de pureza
genética. En las poblaciones F2P3 y FoP4 generadas a partir del hibrido H2-CHITZA el patron
de amplificacion para F2P3 resultdé en 50 % de similitud a su progenitor hibrido, lo que
sugiere que en esta poblacion la pureza genética se redujo en un 50% como consecuencia de
la segregacion. En la poblacion FoP4 el patron de amplificacion fue completamente diferente
al de su progenitor hibrido, esta diferencia de bandeo es confirmada con la evaluacion
agrondmica demostrando la segregacion originada, reduccion de calidad y mas bajo

rendimiento del total de poblaciones evaluadas.
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2.2.INTRODUCCION

El chile habanero (Capsicum chinense Jacq.) pertenece a la familia solandcea, es una
hortaliza autégama originaria de América (Pickersgill, B., 1971). En México, el cultivo de
chile habanero ocupa un lugar destacado en la produccion horticola por su demanda a nivel
nacional e internacional. En la Actualidad, la superficie sembrada es de 349 ha con una
produccion anual de 3,703 t., siendo Yucatan el segundo estado productor con 1,617 t
obtenidas en 135 ha (SIAP, 2016). Debido a las caracteristicas de calidad del fruto como son
el sabor, aroma, pungencia y color, el chile habanero de la Peninsula de Yucatan, es
ampliamente apreciado y distinto a lo que se produce en el resto del pais. (Trujillo y Pérez,
2004). Sin embargo, a pesar de sus rendimientos no se alcanza cubrir la demanda del mercado
actual. Una de los principales problematicas que afectan a los productores de chile habanero,
es la escasez de semilla de calidad que permita satisfacer la demanda actual de frutos de
buena calidad. Otro factor son los altos costos de la semilla hibrida. Esto provoca que algunos
productores utilicen como alternativa en sus plantaciones, semilla de genotipos criollos
provenientes de mezclas de semilla de procedencia desconocida o de seleccion de semillas a
partir de métodos inadecuados (Cabafias y Galindo, 2004; Rincones, 2009). Asi como utilizar
semillas de poblaciones F. generadas a partir de hibridos comerciales para reducir costos, lo
que afecta la produccion y calidad del cultivo (Hernandez-Leal et al., 2013; De Miranda y
Anderson, 2001). De acuerdo con Poehlman y Allen (2003) en especies autdgamas la
segregacion en la F. del hibrido provoca reduccion del rendimiento y de caracteristicas de
calidad del fruto, debido a que el grado de heterocigosis se reduce a la mitad, asi como al
efecto de la endogamia conocida como depresion endogamica (Jarne y Charlesworth, 1993).
Al respecto Charlesworth y Charlesworth, (1987) mencionan que la depresion endogamica
en especies autbgamas es relativamente pequefia en comparacion con la que se esperaria en
especies alégamas, debido a que en las primeras el proceso de autofecundacion recurrente
tiene un efecto depurador de alelos recesivos deletéreos. Con base en lo mencionado
anteriormente, el objetivo de este trabajo fue evaluar la pureza genética de poblaciones F»
provenientes de dos hibridos de chile habanero. Bajo el supuesto de que las poblaciones F»
se mantendran genéticamente estables y no se veran afectadas por la segregacion y la

depresion endogamica.
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2.3.MATERIALES Y METODOS

2.3.1. Ubicacion del area de estudio

El trabajo experimental se desarroll6 en el &rea de invernaderos y en el laboratorio de biologia
molecular del Instituto Tecnol6gico de Conkal en el municipio de Conkal, Yucatan. Durante
el periodo Septiembre 2016- febrero 2018.

2.3.2. Material genético

Se evaluaron cuatro poblaciones F» provenientes de dos hibridos de chile habanero (H1-PX
9057 y H2-CHITZA) de la empresa comercial Seminis. La semilla de las poblaciones F se
obtuvo en condiciones de invernadero en el periodo comprendido de octubre 2016 — abril
2017 en el Instituto Tecnoldgico de Conkal, Yucatan, donde se sembraron 25 plantulas por
hibrido. La siembra del semillero se realizo el 17 de septiembre del 2016 y el trasplante se
realizé el 25 de octubre del mismo afio en bolsas de poliestireno de 5kg rellenas con suelo
Cambisol (CM) desinfectado con formol al 1%. EI manejo agronémico se realizd con base
en Soria et al. (2002). Las poblaciones F> se generaron mediante polinizacion controlada. La
poblacion uno (F2P1) se obtuvo de polinizar individuos del hibrido H1-PX9057 con flores
de un mismo individuo como parental madre y parental padre. La poblacion dos (F2P2) se
obtuvo de polinizar individuos del hibrido H1-PX9057 con flores provenientes de diferentes
individuos como parental madre y parental padre. Para las poblaciones tres y cuatro (F2P3 'y
F2P4) se siguio el mismo procedimiento descrito anteriormente, utilizando los individuos del
hibrido H2-CHITZA para las polinizaciones. La cosecha de fruto y extraccion de semilla se
realizé cuando los frutos alcanzaron la madurez fisioldégica. Con la semilla obtenida de la
polinizacion controlada, se generé un compuesto mecanico balanceado para cada poblacion

F2 generada.
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2.3.3. Evaluacion molecular

2.3.3.1.Extraccion de ADN

Para la evaluacion molecular se tomaron 10 individuos de cada una de las cuatro poblaciones
F2 generadas (F2P1, F2P2, FoP3 y F2P4) y 10 individuos de sus respectivos parentales (H1-
PX9057 y H2-CHITZA), para un total de 60 individuos evaluados. EI ADN gendémico fue
extraido tomando dos hojas jovenes por individuo, con el kit de extraccion de ADN para
plantas, plant mini kit DNeasy de la marca Qiagen, siguiendo las instrucciones del proveedor.
La calidad de ADN se verificd en electroforesis en geles de agarosa al 1% tefiidos con 2ul de
Uview 6x loading dye de la marca BioRad, en una solucién buffer TAE al 1.0X.

2.3.4. Amplificacion por PCR y electroforesis de ADN

De un total de 10 iniciadores Inter Secuencias Simples Repetidas (ISSR) que han mostrado
buenos resultados de amplificacion y altos niveles de polimorfismo en Capsicum spp. (Yao
et al. 2008, Dias et al. 2013), dos fueron seleccionados (UBC 823= TCT CTC TCT CTC
TCT CCy TACA 8(GCA)3G= TACA GCA GCA GCA G). Las amplificaciones por PCR
fueron realizadas en un volumen final de 20 pl conteniendo: 10 pul de iTaq DNA Universal
SYBR Green Super Mix, 2 ul de iniciador ISSR, 1 ul de ADN de cada muestra, suspendido
en 7 ul de Agua ultra pura. Los ciclos de amplificacion fueron corridos en un termociclador
BioRad (C1000 Touch) programado para 4 min. a 94°C de desnaturalizacién inicial, sequido
de 35 ciclos a 94°C durante 2 min, 1.5 min. de alineamiento con el rango de temperaturas de
54 a 52 °C dependiendo del iniciador usado, 1 min. a 72°C y un periodo de extension final
de 7 min. a 12°C.
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2.3.5. Anadlisis de datos genéticos

Los productos amplificados fueron analizados mediante electroforesis en geles de agarosa
(UltraPureTMAgarose, INVITROGEN) al 1.0 %, tefidos con 2ul de buffer de reaccion
(Uview 6x loading dye de la marca BioRad), en una solucién amortiguadora TAE 1X. Se
utiliz6 una cdmara de electroforesis horizontal a 110 volts constante durante 45 min., y un
marcador de peso molecular de un 1 kb como referencia para las lecturas. La visualizacién
de los fragmentos se realiz6 en un foto-documentador Gel Doc EZ Imager, de la marca
BioRad. Para la interpretacion de los resultados cada banda ISSR fue considerada como un
locus independiente y las bandas polimoérficas (alelos) fueron registradas como presencia (1)

0 ausencia (0) para todas las muestras.

El analisis de la pureza genética de las poblaciones F.> (F2P1, FoP2, FoP3 y F2P4) y sus
parentales hibridos (H1-PX9057 y H2-CHITZA) se realizo utilizando tres procedimientos de
analisis: 1) se analiz6 el perfil genético obtenido en los geles de agarosa al 1%, tomando en
cuenta el perfil de amplificacion y el tamafio de los fragmentos amplificados, 2) se realizo
una prueba de ancestria con el programa STRUCTURE version 2.3.4 (Pritchard et al., 2000),
asumiendo el modelo de ancestria mezclado con frecuencias alélicas correlacionadas. Este
programa opera bajo un enfoque de agrupamiento bayesiano con el método de las cadenas
de Marcov Monte Carlo (MCMC), y con base en sus frecuencias alélicas los individuos en
la muestra son asignados probabilisticamente a un grupo o a dos grupos diferentes en caso
de ser individuos que comparten caracteristicas genotipicas (individuos mezclados
genéticamente) y 3) se evaluaron las relaciones genéticas bajo el método UPGMA, utilizando

el coeficiente de similitud de Jaccard.
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2.3.6. Evaluacion morfologica

2.3.6.1.Disefo experimental

Las cuatro poblaciones F. generadas (F2P1, F2P2, F2P3 y F2P4), se evaluaron bajo un disefio
experimental completo al azar con 15 repeticiones, la unidad experimental consistié de 10
plantas elegidas al azar por cada poblacion F.. La siembra del semillero se realiz6 el 25 de
julio del 2017 y el trasplante 52 dias después de la siembra, en bolsas de poliestireno de 5kg
rellenas con suelo Cambisol (CM) desinfectado con formol al 1%. EI manejo agrondmico se
realiz de acuerdo con Soria et al. (2002). La cosecha de frutos se realizd en 2 cortes. Las
variables evaluadas fueron: longitud y didmetro de tallo, diametro de la flor, longitud y
didametro de fruto, longitud del pedunculo del fruto, nimero de frutos por planta, peso de
fruto y rendimiento por planta, todas las variables fueron medidas con base en el manual
grafico para la descripcion varietal de chile habanero Capsicum chinense Jacq. (Latourneire
et al. 2015).

2.3.7. Andlisis de datos morfoldgicos

Los datos se analizaron con el paquete estadistico SPSS Statistics 2.0
(https://www.ibm.com/support/docview.wss?uid=swg24029274). Se realiz6 un analisis de
varianza (ANOVA) y al encontrar diferencias significativas se llevo a cabo la comparacion

de medias por el método de tukey.
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2.4 RESULTADOS Y DISCUSION

2.4.1. Andlisis ISSR

Un total de 23 alelos fueron generados con los dos primers ISSR evaluados en las cuatro
poblaciones F2 y los dos hibridos parentales. EI peso molecular de los alelos amplificados se
encontrd en un rango de 250 a 2000 pb. Resultados similares son reportados en hibridos de
Brassica oleracea var. Capitata (Ye et al.,, 2013), Capsicum annuum (llby, 2003) y
Lycopersicum esculentum Mill (S&nchez-Abarca et al., 2003). EI nimero de alelos
polimorficos fue de ocho que represent6 el 38 % de polimorfismo. Este resultado fue superior
a lo reportado por Dongre y Parkhi (2005) al evaluar la pureza en hibridos de Gossypium
hirsutum L., con marcadores ISSR y similar a lo reportado por Ballester y De Vicente (1998)
en hibridos de Capsicum annuum, con marcadores RAPD, estas diferencias se pueden
atribuir a las caracteristicas de los marcadores ISSR como la hipervariabilidad en los patrones
de amplificacion de alelos (Bianco et al. 2011). Del total de alelos amplificados, el primer

TACA amplifico 14 alelos y el primer UBC nueve.

2.4.2. Evaluacion de la pureza genética mediante marcadores ISSR

La Pureza genética de una variedad cultivada o hibrido es imprescindible para garantizar su
desempefio agronomico en campo. Por lo tanto, para cumplir con las especificaciones
estandares de pureza, las variedades cultivadas o hibridos deben presentar un nivel de pureza
cercano al 99% (Yashitola et al. 2002; Sundaram et al. 2008). De los dos primers evaluados,
el primer UBC gener6 seis productos de amplificacion (500, 1000, 1500, 1800, 2000 y 3000
pb) Gtiles para la determinacion de la pureza genética de las poblaciones F2 evaluadas (Figs.
1y 2). En lafigura 1, se observa que las poblaciones F2P1 y F2P2 provenientes del hibrido
H1-PX9057, presentaron patrones de amplificacion 100 % iguales a su progenitor hibrido, al
observarse tres alelos con pesos moleculares de 500, 1000 y 1500 pb, en todos los individuos
evaluados (Fig. 2). Este resultado revela que las poblaciones F> mantuvieron el nivel mas alto

de homogeneidad alélica (100 %) con respecto a su progenitor hibrido e indica la alta calidad
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en el mantenimiento de la pureza genética de las poblaciones F2P1 y FoP2 evaluadas.
Resultados similares son reportados por Saxena et al. (2010) al encontrar 100 % de
homogeneidad y altos niveles de pureza genética en lineas parentales e hibridos de Cajanus

Cajan L.

H1-PX9057
H1- PX9057

1500 pb |

Figura 2. Perfil genético de ocho individuos de las poblaciones F2P1ly F-P2 obtenidas con el

hibrido H1-PX9057. M= marcador de peso molecular, pb=tamafio en pares de bases.

En las poblaciones F2P3 y FoP4 generadas a partir del hibrido H2-CHITZA (Figura 2), el
patron de amplificacion para F2P3 resulté en 50 % de similitud a su progenitor hibrido con
alelos de 1000 y 1500 pb en cuatro de los ocho individuos evaluados, lo que sugiere que en
esta poblacion la pureza genética se redujo hasta un 50% como consecuencia de la
segregacion. Este resultado concuerda con Poehlman y Allen (2003) quienes mencionan que
en especies autdgamas la segregacion en la F2 de un hibrido provoca reduccion en el
rendimiento y calidad del fruto. En la poblacion F.P4 el patron de amplificacion fue
completamente diferente al de su progenitor hibrido, al amplificar dos alelos con pesos
moleculares de 1800 y 3000 pb, que no se encontraron en su progenitor hibrido (Fig. 2). Esta
diferencia sugiere que la pureza genética de la poblacién F2P4 se perdié completamente como
resultado de la segregacion y del efecto de la endogamia conocida como depresion
endogamica. Sanchez-Abarca et al. (2003) con marcadores RAPD reportaron resultados

similares en lineas de tomate y su progenitor hibrido. Estos autores sefialan que las
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diferencias del patrén de amplificacion que observaron en los hibridos evaluados, puede ser
atribuido a amplificaciones inespecificas ocasionadas por apareamiento incompleto de los
iniciadores utilizados, debido a que el genoma de los hibridos puede presentar cambios en
algunas regiones de sus secuencias ocasionadas por la recombinacion genética de los
progenitores. A diferencia de lo reportado por Sanchez-Abarca et al. (2003), en este estudio,
las diferencias observadas en el nivel genético, también fueron observadas a nivel
morfolégico al obtener frutos con caracteristicas de la especie Capsicum annuun
completamente diferentes a Capsicum chinense especie bajo estudio (Figura 3), lo que nos
permite asumir que las diferencias observadas no es debido a amplificaciones inespecificas,
si no, a la segregacion genética y al efecto de la endogamia provocada por la autofecundacion

llevada a cabo durante la generacion de las poblaciones F2P3 y FoP4.

3000 pb
1800 pb

— — — C—— — s 1500 pb.

H2-CHITZA
F,P4-1

1000 pb

3

Figura 3. Perfil genético de ocho individuos de las poblaciones F2P3 y F2P4 obtenidas a
partir del hibrido H2-CHITZA. M= marcador de peso molecular, pb= tamafio en pares

de bases.

El analisis de ancestria (Figura 4.) muestra la composicion genética de los hibridos
comerciales y sus poblaciones F, descendientes, se observd que los hibridos de chile

habanero evaluados, fueron desarrollados con base en tres lineas parentales. Para el hibrido
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H1-PX9057, la linea parental uno perteneciente a la especie Capsicum chinense en color azul
aporta 65 % de la composicion genética total, la linea parental dos de C. chinense en color
rojo aporta el 34 % y la linea parental tres perteneciente a la especie Capsicum annuum en
color verde aporta el 1% de la composicion genética total. Con respecto al hibrido H2-
CHITZA su composicion genética quedo integrada por 33 % de la linea parental uno de C.
chinense en color azul, el 65% de la linea parental dos de C. chinense en color rojo y el 2%
de la linea parental tres de Capsicum annuum en color verde (Figura 4). Al analizar los
resultados del gréafico de ancestria, se observo que las poblaciones FoP1 y FoP2 mantuvieron
niveles altos de pureza genética con respecto a su progenitor hibrido H1-PX9057, al
observarse coeficientes de ancestria promedio de 100 y 90 % similares a los de su progenitor
hibrido, en todos los individuos evaluados (Figura 4). Dentro de la poblacion FP1 dos
individuos presentaron segregacion en porcentajes muy bajos (9.0 y 9.3 %). En la poblacion
F2P2, tres individuos presentaron bajos porcentajes de segregacion (5.5, 5.3 y 5.4 %). Los
altos porcentajes de ancestria observados en todos los individuos evaluados de estas dos
poblaciones, nos indica que la pureza genética de las dos poblaciones provenientes del
hibrido PX-9057 se mantiene estable con respecto a su progenitor hibrido, después de un

ciclo de cultivo.

Las poblaciones F2P3 y F2P4 presentaron el menor nivel de pureza genética con respecto a
su progenitor hibrido H2-CHITZA. En la poblacién F2P3 cinco individuos de los ocho
evaluados presentaron segregacion (11.6, 11.7, 32, 8 y 8.1 %). La poblacion F.P4
representada en color verde en la (Figura 4) resultdé con el mayor nivel de depresion
endogamica al presentar individuos completamente diferentes a su parental hibrido con

promedios de segregacion de 97 % en la mayoria de los individuos evaluados.
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Figura 4. Coeficientes de ancestria estimados por individuo (q), por hibrido y por poblacién F> de
chile habanero evaluada. Cada individuo esta representado por una linea vertical dividida en tres
colores. Los colores en cada individuo representan el porcentaje de ancestria que aporta cada una
las lineas que se utilizaron para generar los hibridos comerciales de chile habanero.

El analisis de relaciones genéticas realizado bajo el método UPGMA vy el coeficiente de
similitud de Jaccard, permitié la integracion de tres grupos genéticos (Figura 5). EIl grupo
uno quedo integrado por el hibrido H1-PX9057 y sus dos poblaciones F. descendientes (F2P1
y F2P2) confirmando la alta similitud genética observada entre estas dos poblaciones y su
progenitor hibrido en el analisis de ancestria. El grupo dos quedo integrado por el hibrido
H2-CHITZA y su poblacion descendiente F2P3. EI grupo tres se integro unicamente con los
individuos de la poblacion F2P4 que se separd de su progenitor hibrido H2-CHITZA, lo que
confirma los altos niveles de segregacion observados en los analisis anteriores. Resultados
similares son reportados en Oriza Sativa (Nandakumar et al. 2004), Lycopersicum
esculentum (Sanchez-Abarca et al. 2003; Huh et al. 2011) y Helianthus tuberosus (Bianco et
al. 2011). En conjunto, los resultados del analisis de ancestria y relaciones genéticas muestran
que los marcadores ISSR agruparon a todos los individuos analizados con base en su origen
genético lo que permitié observar la pureza genética mantenida por las poblaciones F2P1 y
F2P2, asi como, altos niveles de segregacion en la poblacion F2P4, como resultado de la
depresion endogamica. Este resultado concuerda con (Hernandez-Leal et al. 2013) al evaluar
el comportamiento agronémico en poblaciones F. de hibridos de tomate (Solanum
lycopersicum L.). En general los resultados genéticos indican que el grado de segregacion en
las poblaciones F> generadas después de un ciclo de cultivo depende de la constitucion

genética del hibrido parental bajo estudio.
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Figura 5. Dendrograma UPGMA mostrando las relaciones genéticas de las poblaciones F. y sus

progenitores hibridos evaluados. Obtenido con dos iniciadores ISSR.

2.4.3. Determinacion de la pureza genética mediante marcadores

morfologicos

Adicional a la evaluacion molecular, se evalué la pureza genética con base en nueve variables
morfoldgicas, el analisis de varianza indico diferencias altamente significativas en todas las
variables evaluadas (Tabla 1). Las poblaciones F2P1 y F2P2 fueron las mas estables al ser
estadisticamente iguales en casi todas las variables evaluadas, excepto la variable
rendimiento donde se puede observar que la Poblacién F,P2 fue la que presentdé mayor
rendimiento. La poblacion F,P3 presento diferencia estadistica en cuatro de las nueve
variables (Longitud de tallo, diametro de fruto, namero de frutos por planta y rendimiento

por planta). La poblacion F2P4 fue la mas inestable al ser estadisticamente diferente en todas
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las variables evaluadas, lo que indico alta variacion morfoldgica. Resultados similares
report6 Hernandez-Leal et al. (2013) al evaluar el comportamiento agronémico en
poblaciones F> de hibridos de tomate (Solanum lycopersicum L.). Los resultados
morfolégicos concuerdan con los datos genéticos y confirman que después de un ciclo de
cultivo las poblaciones F> generadas a partir del hibrido H1-PX9057 mantienen altos niveles
de pureza genética a diferencia de las poblaciones F, obtenidas a partir del hibrido H2-

CHITZA donde se observo porcentajes de segregacion hasta del 100 %.

Tabla 1. Comparacion de medias de las caracteristicas morfoldgicas de cuatro poblaciones
F> provenientes de dos hibridos comerciales de chile habanero (Capsicum chinense Jacqg.)

Poblaciones LT DT DDFL LFR DFR LPFR PDF NFPP RPP
F2

(cm) (cm) (cm) (cm) (cm) (cm) 9) 9) 9)
F2P1 3855ab 0.69b 1250a 3.73b 259b 276c 6.73b 4290a 181.46ab
F2P2 39.70a 0.72b 12.20a 4.07b 271b 288cd 7.95b 49.40a 23593a
F2P3 32.10bc 0.80b 11.60ab 4.10b 3.30a 3.37bc 10.48b 25.20b 152.89b
F2pP4 2755¢ 1.07a 8.0c 11.19a 2.18c 393ab 22.27a 4.80c 79.02 bc

LT Longitud de tallo, DT didmetro de tallo, DDFL diametro de flor, LGFR longitud de
fruto, DFR diametro de fruto, LPFR longitud del pedinculo del fruto, PDF peso de fruto,

NFPP numero de frutos por planta, RPP rendimiento por planta.
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2.5.CONCLUSION

Los resultados indican que los marcadores ISSR son una herramienta util y confiable para la
evaluacion de la pureza genética en variedades e hibridos de Capsicum chinense Jacg. El
primer UBC generé datos suficientes para confirmar la pureza genética de las poblaciones
F2P1y F2P2 por lo que pueden ser una alternativa para un segundo ciclo de cultivo, asi como,
permitio identificar altos niveles de segregacion en las poblaciones FoP3 y F2P4. Los
marcadores ISSR permitieron determinar que la pureza genética de las poblaciones F»
evaluadas esta determinada por la constitucion genética de los parentales hibridos bajo
evaluacion. El analisis de ancestria mostr6 ser una buena estrategia de analisis utilizado por
primera vez en este estudio para evaluar la pureza genética en poblaciones de Capsicum

chinense Jacq.

Las poblaciones FoP1y F,P2 generadas a partir del hibrido H1-PX9057 no presentaron
variabilidad en los caracteres morfologicos y pueden ser una alternativa de uso en un segundo

ciclo de cultivo reduciendo costos para los productores.

Las poblaciones F. obtenidas del hibrido H2-CHITZA presentaron alta variabilidad en
caracteres morfologicos como resultado de la segregacion lo que impide su uso en un

segundo ciclo de cultivo ya que ocasionaria pérdida de calidad y rendimiento de fruto.
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