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RESUMEN 
 
Dada la importancia que tiene el chile en el sureste de la república mexicana, los objetivos de la investigación fueron caracterizar 
molecularmente, estimar el polimorfismo y la estructura genética de 21 poblaciones de Capsicum spp. de los estados de Tabasco y 
Chiapas. Se sembraron semillas de las poblaciones y a los 40 días después de la germinación, se cortaron dos hojas jóvenes por 
planta de 10 individuos de cada población. Las 20 hojas de cada población se mezclaron y de ellas se tomaron tres muestras de  
0,5 g de tejido vegetal para extraer el ADN. Se usaron cuatro marcadores microsatélites (SSR) para estimar la diversidad genética. 
Se detectaron 229 alelos, de ellos 70 fueron polimórficos. El marcador Hpms1-106 detectó 38,8 % de polimorfismo, y 
HpmsCaSIG-19 el menor polimorfismo (20,55 %). El AMOVA explicó 13,0 % de la variabilidad entre poblaciones, y los 
individuos dentro de las poblaciones el 87,0 % restante. El estadístico FST = 0,176 indicó que la diferenciación genética entre 
poblaciones es grande, el FIS = -0,448 que las poblaciones poseen exceso de heterocigotos, y el FIT = -0,193, que los individuos de 
cada población mostraron efecto moderado de apareamiento no aleatorio. El análisis cluster aglomeró a las poblaciones evaluadas 
en seis grupos. El cluster I agrupó 13 poblaciones, y dentro de éstas, Amashito Cerro Blanco y Colmillo de Lagarto El Porvenir 
mostraron ser las más parecidas genéticamente. En el cluster VI, Pico de Paloma Miahuatlán fue diferente al resto de las 
poblaciones. Los marcadores microsatélites fueron útiles para analizar la diversidad genética de las poblaciones de chile 
evaluadas.   
Palabras clave adicionales: Análisis molecular,  C. annuun, C. frutescens, diversidad genética, estructura de las poblaciones, 

marcadores moleculares  

 

ABSTRACT  
 

Molecular comparison of chili populations (Capsicum spp.) from Tabasco and Chiapas, Mexico 
Based on the importance of chile in the Southeast of Mexico, the objectives of this research were to characterize molecularly, and 
estimate the polymorphism and genetic structure of 21 populations of Capsicum spp. of Tabasco and Chiapas States, Mexico. 
After 40 days of germination of the seeds collected, two young leaves of each population were cut per each of 10 plants.  The 20 
leaves were mixed and three samples of 0.5 g were taken to extract the DNA. Four microsatellite markers (SSR) to determine the 
genetic diversity. A total of 229 alleles were detected, and 70 were polymorphics. The marker Hpms1-106 detected 38.8 % 
polymorphism, and HpmsCaSIG-19 the lowest polymorphism (20.55 %). The AMOVA explained 13.0 % of the variability 
among populations, and individuals within populations explained the remaining 87.0 %. The statistics FST = 0.176, showed a large 
differentiation between populations. The FIS = -0.448 showed an excess of heterozygous in populations, and the FIT = -0.193 
showed that individuals in each population have moderate non-random mating effect between them. Cluster analysis grouped all 
evaluated chili populations into six clusters. The cluster I grouped 13 populations, some of  these such as Amashito Cerro Blanco 
and Colmillo de Lagarto El Porvenir showed to be the most genetically similar.  In the cluster VI, Pico de Paloma Miahuatlán 
showed to be different from the rest of populations. Microsatellite markers were useful to analyze the genetic diversity of these 
chili populations. 
Additional keywords: C. annuun, C. frutescens, genetic diversity, molecular analysis, molecular markers, populations structure   
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INTRODUCCIÓN 
 

Entre las hortalizas de mayor consumo en el 

mundo se encuentra el género Capsicum, 
conocido comúnmente como chile, perteneciente a 

la familia de las Solanáceas (González et al., 

2011). A Capsicum se le considera la hortaliza de 

mayor impacto económico y social. En México el 
chile tiene importancia cultural, social y 

económica, su distribución es amplia, su consumo 

per cápita es entre 8 y 9 kg (Castellón et al., 
2012).  

México es centro de domesticación de diversas 

especies vegetales, dentro de las que sobresale el 
género Capsicum, (Latournerie et al., 2002; 

Martínez et al., 2010). Al respecto MacNeish 

(1964), indica que el chile fue una de las primeras 

plantas domesticadas en América, que se usa 
como especia, condimento o verdura, ornamental, 

medicinal,  como  colorante  alimenticio  por  su 

alto  valor  nutrimental  en  la  dieta  humana,  y 
en la industria cosmetológica y farmacéutica 

(Chamikara et al., 2015; Xiao-min et al., 2016; 

Massot y Barbieri, 2016; Haralayya y Asha, 2017; 

Konishi et al., 2019).      
Los métodos para analizar la diversidad 

genética han evolucionado de manera gradual,  

anteriormente los estudios se basaban en 
caracteres morfológicos, y en Capsicum la 

caracterización morfológica se ha realizado para 

identificar poblaciones silvestres, criollas (como 
Colmillo de lagarto, Huacle, Copi) o comerciales, 

también se han realizado evaluaciones 

electroforéticas de variantes bioquímicas y, más 

recientemente, análisis moleculares de las 
secuencias de ADN (Baltazar, 1997).  

La caracterización morfológica ha sido 

cuestionada por el hecho de que algunos 
caracteres morfológicos son afectados por el 

ambiente, por considerarla una metodología 

ineficiente, costosa, y por requerir de más tiempo 
en  su  medición  (Haralayya  y  Asha,  2017;  De 

Vicente y Fulton, 2003). Asimismo, la 

caracterización morfológica en ocasiones no es 

capaz  de  detectar  diferencias  entre  variedades 
con comportamiento agronómico diferente. 

Ejemplo de ello, es lo reportado por Kwon et al. 

(2007), quienes al estudiar descriptores 
morfológicos en variedades de chile, no 

encontraron diferencias entre ellas aunque eran 

agronómicamente distintas, dado que presentaban 

semejanza morfológica. Investigaciones en las que 

se estudió la divergencia genética entre 

marcadores morfológicos y moleculares en 

Capsicum spp., son la de Baba et al. (2015), en 
que se caracterizó chile habanero con datos 

morfológicos de fruto y moleculares con 

marcadores AFLP. Por su parte, Carvalho et al. 
(2017) estimaron la variabilidad genética de 

colecciones de germoplasma brasileño de 

Capsicum frutescens, con caracteres morfológicos 
y marcadores moleculares SSRs. Thul et al. 

(2012) realizaron el análisis de la diversidad 

genética de Capsicum spp. en características 

florales y con marcadores RAPDs e ISSR. 
Asimismo, López et al. (2019), con marcadores 

ISSR, detectaron alto nivel de polimorfismo y 

permitieron la diferenciación genética del 
complejo C. annuum.  Mientras que Rahevar et al. 

(2019), reportaron que de los 26 marcadores 

usados en su estudio, sólo 13 de ellos identificaron 
polimorfismo en los cultivares de chile evaluados.  

Por la importancia que tiene el  chile en el 

sureste de la república mexicana, los objetivos de 

la investigación consistieron en evaluar la 
diversidad genética de poblaciones de C. annuum 

L. y C. frutescens L. mediante marcadores 

microsatélites (SSRs), estimar el polimorfismo, la 
estructura genética y la eficiencia de estos 

marcadores en chiles silvestres y criollos 

colectados en los estados de Tabasco y Chiapas.  

 

MATERIALES Y MÉTODOS 
 

Material vegetal. Se colectó 21 poblaciones de C. 

annuum L. y C. frutescens L., el nombre con el 
que los lugareños identifican a cada población y el 

sitio de colecta del material evaluado se muestran 

en el Cuadro 1. Cada una de las poblaciones 
germinó en charolas de poliestireno de 200 

cavidades, previamente desinfectadas con cloro al 

5 %. Se empleó turba como sustrato para la 
germinación y se depositó una semilla por 

cavidad. Después de la siembra, las charolas o 

bandejas se colocaron en el invernadero que se 

encuentra en la División Académica de Ciencias 
Biológicas, de la Universidad Juárez Autónoma de 

Tabasco, en Villahermosa, Tabasco, México.  

Extracción de ADN y amplificación de 
microsatélites o secuencias simples repetidas. A 

los 40 días de edad de  las plantas, se 

seleccionaron 10 plántulas de cada población, y se 
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les cortaron dos hojas jóvenes por planta, las 20 

hojas se mezclaron y de ellas se tomó tres 

repeticiones de 0,5 g de tejido. Cada muestra se 

trituró con nitrógeno líquido en un mortero con 

pistilo de porcelana. Para la extracción del ADN 

se utilizó el kit comercial Wizard Genomic DNA 

Purification (Promega), y el método de Dellaporta 

et al. (1983).   

  
Cuadro 1. Nombre común, origen y acrónimo de las poblaciones de Capsicum spp. colectadas en los 

estados de Tabasco y Chiapas, México 
Nombre local Lugar de colecta Especie Acrónimo 

Amashito Vicente Guerrero, Teapa, Tabasco C.a.  var. glabriusculum AVG 

Amashito Ejido Cerro Blanco, Tacotalpa, Tabasco C.a.  var. glabriusculum ACB 

Pico de Paloma Ejido Cerro Blanco, Tacotalpa, Tabasco C. frutescens  PPCB 

Ojo de Sapo Ejido Cerro Blanco, Tacotalpa, Tabasco C.a. OSCB 

Amashito Redondo Miahuatlán, Cárdenas, Tabasco C.a.  var. glabriusculum ARMI 

Amashito Miahuatlán, Cárdenas, Tabasco  C.a.  var. glabriusculum AMI 

Pico de Paloma Miahuatlán, Cárdenas, Tabasco C. frutescens PPMI 

Amashito  Blanco Miahuatlán, Cárdenas, Tabasco C.a.  var. glabriusculum ABMI 
Amashito El Macayo, Reforma, Chiapas C.a.  var. glabriusculum AMA 

Garbanzo-Pico de Paloma El Macayo, Reforma, Chiapas C.a. x C. frutescens GPMA 

Amashito Gordo El Macayo, Reforma, Chiapas C.a.  var. glabriusculum AGMA 

Pico de Paloma  El Macayo, Reforma, Chiapas C. frutescens PPMA 

Amashito  Reforma, Chiapas C.a.  var. glabriusculum ARE 

Pico de Paloma Blanco Ejido Corralillo, Macuspana, Tabasco C. frutescens PPBCR 

Pico de Paloma Ejido Corralillo, Macuspana, Tabasco C. frutescens PPCR 

Colmillo de Lagarto Ejido Corralillo, Macuspana, Tabasco C.a. CLCR 

Amashito El Porvenir, Macuspana, Tabasco C.a.  var. glabriusculum APV 

Corazón de Pollo Ranchería El Porvenir, Macuspana, Tabasco C.a. CPRPV 

Colmillo de Lagarto El Porvenir, Macuspana, Tabasco C.a. CLPV 

Corazón de Pollo El Porvenir, Macuspana, Tabasco C.a. CPPV 
Pico de Paloma El Porvenir, Macuspana, Tabasco C. frutescens PPPV 

C.a.: Capsicum annuum 

 
Los cuatro marcadores microsatélites o 

secuencias simples repetidas (SSRs) usados en 

esta investigación fueron seleccionados de entre 

los probados por Contreras et al. (2011). Los 

oligonucleótidos se marcaron con las etiquetas 6-
FAM y HEX (Applied Biosystems) en el extremo 

5’ (Cuadro 2) para su detección en un 

secuenciador de fragmentos por electroforesis 
capilar. La amplificación en PCR (reacción en 

cadena de la polimerasa) múltiple se realizó en 

mezclas de reacción de 25 μL que contenía 16,375 
μL de H2O libre de Nucleasas, 0,5 μL iniciador 

sentido, 0,5 μL iniciador antisentido, dNTP´s 0,5 

μL, búfer, PCR nucleótidos 0,5 μL, 5 XGreen 5 

μL, 0,125 μL Taq polimerasa  y 2 μL de ADN. La 
amplificación se realizó con una desnaturalización 

inicial de 4 min a 94 °C, 35 ciclos de 1 min a 94 

°C, 1 min a 65 °C, 2 min a 72 °C y una extensión 
final de 12 min a 72 °C. La cantidad y calidad del 

ADN obtenido se evaluó en geles de agarosa al 

1,2 %, para ello se utilizó una solución  
amortiguadora de ácido bórico de sodio 1X o 

solución SB como medio conductor para 
electroforesis de ADN (Brody y Kern, 2004). 

Los productos de PCR se corrieron en gel de 

agarosa al 1,2 % y 160 voltios con intensidad de 
50 miliamperes (mA) durante 100 min. Cada gel 

fue teñido  con bromuro de etidio (Sambrook et 

al., 1989). Los geles se visualizaron en un 
transiluminador con luz UV. El peso molecular de 

los fragmentos de ADN obtenidos se visualizó con 

la ayuda de un marcador de 100-1000 pares de 
bases ADN Ladder (Promega). La cuantificación 

de las bandas se realizó con la escala binaria de 

presencia (1) y ausencia (0). 
Análisis  estadístico. Las distancias genéticas 

entre poblaciones se estimaron en base a una 

matriz de presencia (1) y ausencia (0) de un alelo 

en un locus. La similitud genética de las 
poblaciones evaluadas se determinó con el 

coeficiente de Dice (Nei y Li, 1979), y con ella se 

generó un dendrograma con el método de 
agrupamiento de pares no ponderados con medias 

aritméticas (UPGMA), la altura de corte para 
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formar los clusters o grupos se determinó 

mediante la pseudo estadística T cuadrada (PS

 

T
2
) y la pseudo F (Johnson, 2000); el análisis 

cluster se realizó con el paquete estadístico SAS 

versión 9.2 (Cary, NC, USA). 

Con el propósito de determinar la estructura 

genética de las poblaciones evaluadas, se realizó 

un análisis molecular de varianza (AMOVA) y 

para ello se usó el  programa GenAlEx 6,5 
(Peakall y Smouse, 2012). 

 
Cuadro 2.  Descripción de los cuatro locus usados, motivo que se repite, iniciador  y tamaño de cada 

marcador con los que se realizó la caracterización molecular de las poblaciones de Capsicum 

spp. de los estados de Tabasco y Chiapas, México 

Locus Unidad repetitiva Iniciador Tamaño (Pb) TA 

(
o
C ) 

HpmsCaSIG19 (CT)6(AT)8 (GTAT)5 D-HEXcatgaatttcgtcttgaaggtccc 

R-aagggtgtatcgtacgcagcctta 

216-223 54 

Hpms1-106 (AAAAAT)4 D-HEXtccaaactacaagcctgcctaacc 
R-ttttgcattattgagtcccacagc 

158-164 53 

Hpms1-143 (AG)12 D-6FAMaatgctgagctggcaaggaaag 

R-tgaaggcagtaggtggggagtg 

220-232 53 

Hpms1-274 (GTT)7 D-HEX-tcccagacccctcgtgatag 

R-tcctgctccttccacaactg 

162-180 56 

D= Delante, R= Reversa, TA (oC )= Temperatura de alineamiento 

 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN  
  

Los oligonucleótidos HpmsCaSIG19, Hpms1-
106, Hpms1-143 y Hpms1-274, usados en el 

presente estudio detectaron en total 229 bandas, 

con un promedio de 57,25 bandas por 
oligonucleótido. El promedio de alelos observados 

en cada población por marcador fue de 2,7. El 

oligonucleótido HpmsCaSIG19 amplificó 73 

bandas, y el marcador que amplificó el menor 
número de bandas (45) fue Hpms1-274. El 

número de alelos detectados en las poblaciones de 

chile evaluadas en la presente investigación 
representa un resultado similar al reportado por 

Dhaliwal et al. (2014), Sharmin et al. (2018) y 

Guzmán et al. (2020). Pero es menor al promedio 

de alelos encontrados por Nicolaï et al. (2013), 
quienes con 28 oligonucleótidos microsatélites  

detectaron 6,64 alelos promedio para los 

cultivares de C. frutescens y 8,8 alelos para las 
variedades de C. annuum evaluadas en su 

investigación. Inferior número de alelos del 

presente trabajo también es al promedio de 3,0 
alelos por locus que reportan Rivera et al. (2016), 

a los  4,03 alelos por locus referidos por González 

et al. (2014), y a los 3,5 alelos por locus que 

encontraron en su trabajo Hanáček et al. (2009). 
La posible explicación a esta diferencia pudiera 

deberse a los marcadores usados en cada 

investigación, y al material evaluado, ya que en el 

presente trabajo de las 21 poblaciones evaluadas, 

19 de ellas son silvestres y dos criollas, mientras 
que en las investigaciones referidas se probaron 

variedades e híbridos.  

Los marcadores Hpms1-106, Hpms1-143 y 

Hpms1-274 probados en el presente estudio 
también fueron evaluados por Kwon et al. (2005); 

Contreras et al. (2011),  Toledo et al. (2016) y 

Stavêlíková et al. (2010). Con el oligonucleótido 
Hpms1-274, Kwon et al. (2005), Hanáček et al. 

(2009) y Contreras et al. (2011), encontraron un 

menor número de alelos,  mientras que Toledo et 
al. (2016); y Stavêlíková et al. (2010) con ese 

mismo marcador, reportaron más alelos en 

comparación a los hallados en el presente trabajo. 

Guzmán et al. (2020) usó el marcador 
HpmsCaSIG19 y encontró que éste detectó 12 

alelos en las 42 variedades de chile evaluadas en 

su estudio. La discrepancia en la cantidad de 
alelos detectados en los diferentes trabajos de 

investigación mencionados; no obstante, que se 

usaron los mismos marcadores, pudiera deberse a 

que en la presente investigación se caracterizaron 
poblaciones silvestres y criollas de chile, mientras 

que en los trabajos de Kwon et al. (2005), 

Contreras et al. (2011) y Toledo et al. (2016) se 
evaluaron variedades mejoradas e híbridos de 

chile.  

Del total de las 229 bandas amplificadas por 
los cuatro marcadores, 70 de ellas fueron 
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polimórficas (Cuadro 3), Hpms1-106 fue el 

iniciador que aportó el mayor porcentaje de 

polimorfismo debido a que amplificó  el 38,88 % 

de bandas polimórficas y HpmsCaSIG19 sólo 
mostró el 20,55 % de polimorfismo del total de 

bandas polimórficas. Con respecto al 

polimorfismo observado, los cuatro marcadores 
evaluados en la presente investigación detectaron 

resultados similares a lo reportado por Ulhoa et al. 

(2014),  aunque  estos  investigadores  evaluaron 

63 iniciadores en líneas S4 de chile Jalapeño 

amarillo  y  sólo  el  23,8  %  (15  iniciadores) 
fueron polimórficos. Del mismo modo, Dhaliwal 

et  al.  (2014)  de  los  50  marcadores  evaluados 

en su investigación, 27 de ellos detectaron 
polimorfismo.  

 
Cuadro 3. Porcentaje de polimorfismo presentado por las poblaciones silvestres y criollas de Capsicum 

spp. de los estados de Tabasco y Chiapas, México 

 Bandas  

Locus Amplificadas Polimórficas Polimorfismo (%) 

HpmsCaSIG19 73 15 20,55 

Hpms1-106 54 21 38,88 

Hpms1-143 57 18 31,58 

Hpms1-274 45 16 35,56 

Total 229 70 30,57 

 
Por otra parte, Patel et al. (2011) indican que 

tres de los seis marcadores microsatélites o SSRs 

que usaron en su trabajo identificaron 

polimorfismo. Huan-huan et al. (2011) reportaron 

60,48 % de polimorfismo detectado por los 

marcadores que se evaluaron en su investigación. 

Por lo anterior se puede establecer que el 

polimorfismo que se logre encontrar en Capsicum 

dependerá en gran medida de los iniciadores 

usados y los tipos de poblaciones (silvestres, 

variedades mejoradas, variedades criollas, líneas 

endocriadas o híbridos) con las que se haya 

trabajado.  

Lo antes señalado se sustenta al comparar los 

resultados de la presente investigación con lo 

reportado por Hernández et al. (2006), quien en su 

trabajo con poblaciones silvestres de chile 

encontró poco polimorfismo (25 bandas 

polimórficas de 126 bandas totales detectadas) con 

RAPDs e Isoenzimas, lo anterior porque en el 

presente trabajo se encontró 70 bandas 

polimórficas de 229 bandas observadas. Islam et 

al. (2016) con tres marcadores TE-AFLP que 

probaron en 177 accesiones de chile criollo en el 

noreste de India  encontraron 61 % de bandas 

polimórficas. Bobadilla et al. (2017) con tres 

RAPDs encontró 30 bandas y de éstas solo nueve 

fueron polimórficas en variedades de chile. 

Colney et al. (2018), usando marcadores 

microsatélites concluyeron que éstos (SSRs) 

fueron eficientes para detectar alto porcentaje de 

polimorfismo en los diferentes cultivares de chile 

evaluados en su trabajo, lo que coincide con los 

resultados encontrados en la presente 

investigación.  

Los resultados del AMOVA se muestran en el 

Cuadro 4  y se observa  que  la  varianza  entre  

poblaciones fue de  13,0 %,  lo que representa un 

valor bajo si se compara con los valores de  15,75 

y  50,0 % reportados por Pacheco et al. (2012) y 

Hernández et al. (2006) en poblaciones silvestres, 

criollas, domesticadas e híbridos  de chile del 

noroeste de México. Y menor también al 92,0 % 

reportado  por  López  et  al.  (2019)  en  chiles  de 

la Península de Yucatán. La posible explicación a 

estas discrepancias, podría ser el origen tan 

diverso  de  las  poblaciones,  y  al  manejo  y  uso 

que se le da al germoplasma de chile en cada 

región. 

El valor de la varianza dentro de individuos fue 

de 87,0 %, que supera al 54,0 % reportado por 

Islam et al. (2016), al 74,18 % encontrado por 

Pacheco et al. (2012), y similar al 86,87 % de 

Shiferaw et al. (2018). La varianza estimada entre 

individuos dentro de las poblaciones (VarEst) 

mostró un valor de -0,361 que se considera como 

0, por ello el %VarEst también será 0 (Cuadro 4).   

De los tres estadísticos con los que se 

determinó la estructura genética de las 

poblaciones evaluadas en esta investigación 
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(Cuadro 4), el FST (diferenciación genética entre 

poblaciones)  estimado  presentó  un  valor  de 

0,176 (P≤0,001), mientras que el FIS (coeficiente 

de coancestría)  y  el  FIT  (coeficiente  de 

endogamia) dieron valores de  -0,448 (P=1,000)  y  

-0,193 (P= 0,999), respectivamente. 

 
Cuadro 4. Análisis molecular de varianza de las poblaciones de C. annuum y C. frutescens colectadas en 

los estados de Tabasco y Chiapas, México, y evaluadas con cuatro marcadores moleculares 

microsatélites o secuencias simples repetidas (SSRs) 

FV    GL     SC       CM    VarEst % VarEst 

Entre poblaciones 20 29,540 1,477 0,172 13 

Entre individuos dentro de las poblaciones 42 18,667 0,444 0,000 0 

Dentro de los individuos 63 73,500 1,167 1,167 87 

Total 125 121,706  1,339 100 

FV =Fuente de variación, Gl= Grados de libertad, SC=Suma de cuadrados, CM=Cuadrados medios, VarEst= Varianza 

estimada, %VarEst= Porciento de varianza estimada,  FST=0,176*, FIS= -0,448 NS, FIT= -0,193 NS 

 
El valor de diferenciación genética entre 

poblaciones (FST) encontrado en esta investigación 
de 0,176 se debe considerar como alto e 

interpretarse de que las poblaciones evaluadas 

mostraron mayor diferenciación en función de las 
frecuencias génicas de cada una de ellas. Se han 

reportado valores de FST iguales a 0,131 (Shiferaw 

et al., 2018), 0,108 (Contreras et al., 2011), 0,079 

(Toledo et al., 2016) y 0,036 (Hernández et al., 
2001), los cuales corresponden a moderada y baja 

magnitud de diferenciación de las poblaciones. La 

diferencia en la proporción de cada valor de FST 
puede deberse a la naturaleza de las poblaciones de 

ambos trabajos, en la presente investigación fueron 

probadas  poblaciones de chile silvestre y criollo, 
en tanto que en los trabajos de los investigadores 

mencionados se usaron cultivares mejorados. 

Pacheco et al. (2012) reportó un valor de FST de 

0,297 para poblaciones silvestres de chile del 
Noreste de México, el cual es un valor que se debe 

considerar como alto con respecto al 0,176 

encontrado en esta investigación.  El valor de FIS = 
-0,448, hace referencia a que las poblaciones 

evaluadas poseen alto número de heterocigotos 

dentro de cada una de ellas, mientras que el valor 

del FIT = -0,193, de que hay poca diferenciación 
(menor endogamia) en las poblaciones evaluadas, 

similares resultados a los de esta investigación los 

reportó Toledo et al. (2016).  

El dendrograma (Figura 1) que muestra las 

relaciones genéticas entre las poblaciones 

evaluadas en esta investigación está determinado 

por seis clusters y se determinó con los siguientes 

parámetros: distancia de 0,95  la pseudoestadística 

T cuadrada (PST
2
)  fue 3,6 y la pseudo F (PSF) de 

3.1. El cluster I (CI)  se formó con 13 

poblaciones, entre ellas cinco son Amashitos 

(AVG Amashito Vicente Guerrero, AGMA 

Amashito Gordo El Macayo, ACB Amashito 

Cerro Blanco, AMA Amashito El Macayo y 

Amashito El Porvenir), Cuatro Pico de Paloma 

(PPMA Pico de Paloma El Macayo, PPPV Pico de 

Paloma El Porvenir, PPBCR Pico de Paloma 

Blanco Corralillo y PPCR Pico de Paloma 

Corralillo), los dos Colmillo de Lagarto (CLPV 

Colmillo de Lagarto El Porvenir y CLCR 

Colmillo de Lagarto Corralillo), las otras dos 

poblaciones agrupadas en este cluster fueron 

GPMA (Garbanzo-Pico de Paloma El Macayo) y 

CPPV (Corazón de Pollo el Porvenir).  
Los cluster II, IV y V se formaron de dos 

poblaciones cada uno y los cluster III y VI de una 
población cada uno. La agrupación que se dio en 

las  poblaciones  evaluadas  en  este  estudio 

difiere de lo reportado por  González et al. (2011) 

con poblaciones de Chilpetín quienes encontraron 
en su trabajo que las poblaciones silvestres se 

separaron de  las  criollas,  lo  que resulta diferente  

al  de  la  presente  investigación,  lo cual  pudiera  
deberse a que en algunas localidades las 

poblaciones se encontraron creciendo y 

desarrollándose relativamente cerca unas de la 

otra, por lo que pudo haber ocurrido algún 
cruzamiento entre las plantas de cada población ya 

que, aunque Capsicum es considerada como una 

planta autógama, se ha reportado que puede 
ocurrir hasta un 30 % de alogamia. De esta forma, 

alguna población colectada,  es  decir  la  que  fue 

objeto del estudio de ADN,  pudo  realmente  
corresponder  a  la población F1.  
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Figura 1. Dendrograma de 21 poblaciones de Capsicum spp. realizado con la distancia de Dice y el 

método de agrupamiento de pares no ponderados con medias aritméticas (UPGMA). 

 

CONCLUSIONES 
 

 Los cuatro marcadores moleculares evaluados 
detectaron un porcentaje de alelos polimórficos 

aceptable en las poblaciones evaluadas y fueron 

eficientes para identificar su diversidad genética. 
De la variabilidad estimada por el análisis 

molecular de varianza el 13,0 % correspondió a 

entre poblaciones y 87 % dentro de individuos. 

Los estadísticos de Wright (FST, FIS y FIT) 
presentaron valores de 0,176, -0,448 y -0,193, y 

en base a ello se concluye que las poblaciones 

evaluadas presentan efecto grande de 
apareamiento no aleatorio de los individuos de 

cada una de ellas, cuyas posibles causas fueron 

discutidas con anterioridad. El cluster I, que 

agrupa a 13 poblaciones, muestra que Amashito 
Cerro Blanco y Colmillo de Lagarto El Porvenir 

presentan la menor distancia genética y, por lo 

tanto, son las poblaciones más parecidas 
genéticamente. En el cluster VI la población 

PPMI (Pico de Paloma Miahuatlán) fue la más 

diferente de todas las poblaciones evaluadas en 
este estudio. 
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