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RESUMEN

El estado de Nuevo Ledn en México es centro de origen de Per-
sea americana Mill. spp. drymifolia, como lo evidencian los vestigios
de frutos encontrados en cuevas de la Sierra Madre Oriental. En
este estado atlin es posible encontrar plantas creciendo en habitat
silvestre y con caracteristicas contrastantes a las de las variedades
nativas que se cultivan en huertas familiares y de traspatio. Esta
diversidad representa una fuente valiosa de genes y combinaciones
genéticas que puede utilizarse en programas de mejoramiento de
Persea. Debido a que esta diversidad genética no se ha caracteriza-
do, se plante6 su estimacion en 42 arboles de aguacate nativo con
base en caracteristicas de peso, longitud y diametro de fruto, peso,
longitud y diametro de semilla y, longitud y diametro de la cavidad
de la semilla, ademas de las relaciones longitud/diametro de fruto y
peso de semilla/peso de fruto. De éstas, sélo los pesos de semilla y
fruto, y las longitudes de cavidad de semilla y de fruto fueron clasi-
ficatorios para la especie. Los resultados hicieron evidente que la
clasificacién de la diversidad con estos caracteres morfologicos de
frutos no quedé bien representada. Para evaluar de forma directa la
diversidad genética, se generaron AFLP que permitieron diferenciar
cinco variedades en el analisis de agrupamiento; el no agrupamiento
de variedades denominadas con el mismo nombre local permitié de-
tectar diferencias genéticas dentro de variedades de la raza mexica-
na. Cuando los datos moleculares se analizaron en forma conjunta
con los datos morfolégicos, se logré diferenciar once variedades, y se
repitié el esquema de no agrupamiento de variedades con el mismo
nombre local. La utilidad de los AFLP en el analisis de diversidad
genética entre variedades de P. americana de la raza mexicana que-
do evidenciada con estos resultados.

Palabras clave: Persea americana spp. drymifolia, diversidad gené-
tica, marcadores moleculares, AFLP.

SUMMARY

The State of Nuevo Ledn in México is the center of origin of Per-
sea americana Mill. spp. drymifolia, as evidenced by the remains of
fruits found in caves of Nuevo Leon’s Sierra Madre Oriental moun-
tains. Within the state, native avocado plants have been found in the
wild with different characteristics to the current varieties cultivated
in family orchards. This diversity represents a valuable source of
genes and genetic combinations that can be used in Persea breeding

Recibido: 15 de Octubre del 2007.
Aceptado: 19 de Noviembre del 2008.

programs. Because this genetic diversity has not been studied, an
analysis of 42 native avocado samples on the basis of the fruit traits:
weight, length and diameter of fruit; weight, length and diameter of
seed and length and diameter of the seed cavity; and relations be-
tween length/diameter of fruit and weight seed/weight fruit was car-
ried out. Only seed weight, fruit weight, length of seed cavity and
fruit length were useful for classification of the species. The results
made clear that the classification based on morphological fruits
traits did not represent the variability. Characterization by molecu-
lar markers offers the possibility to evaluate directly the genetic di-
versity. AFLP analysis allowed to distinguish five different varieties
and the separation of varieties with the same local name, thus dem-
onstrating genetic differences within varieties of the Mexican race.

When the molecular data were analyzed together with the mor-
phological data, eleven varieties were differentiated and the separa-
tion of varieties with the same local name was possible again. The
utility of AFLP in the analysis of genetic diversity between varieties
of avocados of the Mexican race has been demonstrated with these
results.

Index words: Persea americana spp. drymifolia, genetic diversity,
molecular markers, AFLP.

INTRODUCCION

México es considerado centro de origen de Persea
americana Mill. En el caso de la raza mexicana o subes-
pecie drymifolia los hallazgos de aguacates primitivos en
areas de la Sierra Madre Oriental del Estado de Nuevo
Ledn evidencian que el Estado es centro de origen de la
misma (Sanchez-Pérez, 1999). En Nuevo Ledn adn es po-
sible encontrar plantas silvestres de P. americana que
forman parte de la vegetacion, cuyas caracteristicas son
contrastantes a las variedades mejoradas que se cultivan
en diferentes sistemas agricolas y de forma intensiva, tan-
to en huertas familiares como de traspatio. Estas formas
de produccién son importantes centros de experimenta-
cién, introduccién de plantas y mejoramiento empirico,
asi como refugios de diversidad genética tnica que
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albergan genes que ain no han sido estudiados. Estos ge-
nes son de uso potencial en programas de mejoramiento
genético de Persea. Las variedades “mejoradas” consisten
de selecciones locales que se han cultivado por varios
afios y que los productores han seleccionando con base en
su produccién y calidad.

La raza mexicana de P. americana se caracteriza por
su resistencia al frio, alto contenido de aceite y olor a anis
de sus hojas en casi todos sus individuos; por lo general
crece en altitudes mayores a 2000 m. Sus hojas son de
color verde oscuro pero los brotes jévenes son verdes cla-
ros o rojizos; el fruto es de cascara delgada, lisa y suave,
la semilla puede estar adherida o suelta y sus cotiledones
son lisos o ligeramente rugosos; es comin que presenten
fibra en la pulpa, aunque ésta no se encuentra en la mayo-
ria de especies cultivadas (Barrientos-Priego y Lodpez-
Lépez, 2002). Un problema importante de este género en
Nuevo Ledn, es la pérdida de esta diversidad debido a la
practica denominada “reposiciéon de copas” mediante la
cual las variedades menos aceptadas comercialmente, a
juicio de los productores, son sustituidas por variedades
“mejoradas” de mayor rendimiento y calidad (sabor, peso
y tamafio de fruto).

El principal problema para identificar la variabilidad
genética del aguacate nativo en Nuevo Leon es la diversi-
dad de nombres locales con que se denominan a las varie-
dades. La identificacion tradicional de las plantas se hace
por caracterizacion fenotipica, procedimiento lento y limi-
tado porque la expresion de los caracteres cuantitativos
estd sujeta a fuerte influencia ambiental. Los marcadores
moleculares permiten identificar, clasificar y aprovechar
la diversidad genética existente en los genomas de las
plantas, ya que las diferencias o similitudes a nivel del
ADN entre individuos se observan en forma directa.

La generacion de marcadores moleculares en aguacate
ha sido lenta con respecto a otras especies. Varios estu-
dios se han enfocado a desarrollar marcadores en este cul-
tivo: isoenzimas (Torres y Bergh, 1998), RFLP (Davis et
al., 1998), SSR (Ashworth y Clegg, 2003; Ashworth et
al., 2004), VNTR (Mhameed et al., 1996) y RAPD
(Fiedler et al., 1998; Sharon et al., 1998; Kobayashi et
al., 2000); algunos se han enfocado a caracterizar la di-
versidad genética (Davis er al., 1998; Fiedler et al.,
1998; Gallo-Llobet, 1999; Ashworth y Clegg, 2003;
Schnell ez al., 2003).

Los AFLP (Amplified Fragment Length Polymorp-
hism) o polimorfismos en la longitud de los fragmentos
amplificados, son marcadores moleculares de alta eficien-
cia desarrollados por Vos et al. (1995) como una técnica
para generar huellas genéticas. Se han utilizado amplia-
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mente en estudios de diversidad genética e identificacion
de variedades de diversos frutales: Mangifera indica L.
(Lavi et al., 1998), Vitis vinifera (Riaz et al., 2007), Py-
rus spp. (Monte-Corvo et al., 2000; Yamamoto et al.,
2002) y Carica papaya (Mishra et al., 2007), por citar
algunos. En aguacate los AFLP se han utilizado para es-
tudiar la diversidad genética de bancos o colecciones de
germoplasma (Gallo-Llobet, 1999). Virk et al. (1998) es-
timaron la diversidad genética de 18 accesiones, mientras
que Rodriguez et al. (2003) identificaron 17 genotipos de
la coleccién de germoplasma del IIFT en Cuba. Chao et
al. (2003) estudiaron las relaciones genéticas entre acce-
siones de California y México, mientras que Barrientos-
Priego y colaboradores (Com. personal)' utilizaron AFLP
para el andlisis genético de aguacate mexicano.

La clasificacién y conservacién del germoplasma ve-
getal debe verse como una actividad que permite preser-
var este patrimonio nacional de biodiversidad, lo cual re-
quiere de un esfuerzo importante para conservar los geno-
tipos de plantas cultivadas y silvestres que actualmente
son amenazadas al ser sustituidas por variedades mejora-
das. El objetivo de este trabajo fue estimar la diversidad
genética de P. americana Mill. spp. drymifolia en los
municipios de Aramberri y Zaragoza del Estado de Nuevo
Ledn, mediante caracteres morfoldgicos de fruto y mar-
cadores moleculares tipo AFLP.

MATERIALES Y METODOS

Se colectaron cinco frutos maduros y cinco hojas jo-
venes ubicadas en de las puntas de las ramas de 42 arbo-
les de aguacate en los municipios de Aramberri y Zarago-
za, N. L., de huertas familiares, traspatio, y en su hébitat
silvestre; cada arbol correspondi6 a una muestra de las
diferentes variedades. La identificacién de los arboles se
hizo de acuerdo con el nombre local proporcionado por
los productores o habitantes de la regién; a las muestras
de las que se desconocia el nombre local se denominaron
‘Criollos’; las muestras colectadas en habitat silvestre se
denominaron ‘Silvestres’; se denomind muestras mejora-
das a las injertadas sobre algin patrén de aguacate nativo;
las muestras nativas corresponden a las propagadas por
semillas provenientes de la regién (Cuadro 1).

En los frutos maduros (listos para consumo) se evalua-
ron los siguientes caracteres morfologicos, de acuerdo
con los descriptores morfoldgicos para fruto de aguacate
del International Plant Genetic Resources Institute (IP-
GRI, 1995): peso (gramos), longitud y didmetro (centime-
tros), peso de semilla (gramos), longitud y didmetro de
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semilla (centimetros), longitud y didmetro de la cavidad
de la semilla (centimetros), relacion longitud/didmetro de
fruto, y relacion peso de semilla/peso de fruto. Debido a
que no existen estudios previos sobre el tema, para de-
terminar las variables de mayor peso en la caracterizacion
y para estimar y describir el comportamiento de las varie-
dades con respecto a cada caracteristica, se estim6 la me-
dia, desviacién estdndar y el coeficiente de variacién de
cada una.

La extracciéon del ADN foliar se hizo por el método
del ruptor celular con el kit FastDNA® (Qbiogene, Inc.,
CA). La cuantificacién del ADN se hizo mediante fluori-
metria; la calidad del ADN se determin6 en gel de agaro-
sa 1 %. La generacién de AFLP se llevo a cabo con el
estuche comercial IRDye™ Fluorescent AFLP Kit for
Large Plant Genome Analysis de LI-COR® Biosciencies
(Lincoln, NE, EE. UU.). Las etapas de digestiéon del
ADN vy ligacién de adaptadores se hicieron de acuerdo
con el protocolo incluido en el estuche comercial. La eta-
pa de preamplificacion se modificé al ajustar el volumen
de reaccion a 27 pL; la mezcla consistido de ADN digerido
y ligado (2.5 pL), mezcla de preamplificacion AFLP (20
pL), solucién amortiguadora 10X (0.9 X), MgCL (1.5
mM) y Taqg ADN polimerasa (2.5 U). El programa térmi-
co de incubacién fue 20 ciclos a 94 °C por 30 s, 1 min a
56 °C y 1 min a 72 °C. El producto de preamplificacién
se diluy6 a una concentracion de 1:40.

Para seleccionar los iniciadores se probaron las 64
combinaciones propuestas en el estuche comercial, y se
seleccionaron las 15 que proporcionaron mayor definicién
de bandas. En la amplificacién selectiva se manejaron re-
acciones diiplex para los iniciadores EcoR1-700 IRDye™
y EcoR1-800 IRDye™ conforme al protocolo del estuche
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comercial. El programa térmico fue el propuesto en el
mismo protocolo. La separacién de los productos de am-
plificacion se hizo por electroforesis en gel de poliacrila-
mida 6.5 % en un secuenciador LI-COR® 4200 (Lincoln,
NE, EE. UU.). Los pardmetros de colecta fueron de 16
“bits”, 1500 V, 40 W, 40 mA y 45 °C; la velocidad del
escaner fue de 4. El anilisis de identificacion, presencias
y ausencias de bandas se hizo con el programa SAGAM*
(LI-COR, Lincoln, NE, EE. UU.). En el anilisis molecu-
lar se supuso que las bandas con el mismo peso molecular
en muestras diferentes son idénticas; y a cada muestra se
asignd el nimero 1 a la banda presente y el niimero O a la
ausencia de banda, para formar la matriz de datos binarios
requerida para determinar los indices de similitud con el
coeficiente de Gower (1-S) (Franco e Hidalgo, 2003).

El anilisis de datos morfoldgicos de los frutos fue me-
diante componentes principales y con base en éste se apli-
c6 el analisis de agrupamiento con el método UPGMA
(Unweighted Pair Groups Method with Arithmetic Avera-
ges) con distancia Gower (1-S). Los andlisis estadisticos
se llevaron a cabo con el programa InfoStat/P versién
2006p.3 (InfoStat, 2006). El analisis de agrupamiento de
los datos moleculares fue con variables estandarizadas.
Con los datos morfoldgicos de frutos y los datos binarios
se construy una matriz de datos mixtos que sirvié para
hacer el andlisis de agrupamiento comparativo entre los
grupos formados con el método de UPGMA con distancia
Gower (1-S). El programa estadistico utilizado en el ani-
lisis de los datos moleculares y de datos mixtos fue Info-
Gen/P version 2006p.1 (Balzarini y Di Rienzo, 2003). En
todos los casos se calculd el coeficiente de correlacion
cofenética.

Cuadro 1. Identificacion de muestras de aguacate nativo en el Estado de Nuevo Leén, con base en sus nombres locales.

Nombre local ID Estado de la muestra Fuente de colecta
‘Huevo de paloma’ P1 Mejorada HF
‘Campeén’ P2, P6 Mejorada HF
‘Pagua’ P3, P24 Mejorada HF
‘Platano grueso’ P4, P26 Mejorada HF
‘Criollo’ P5, P16, P18, P44 Nativa HF
‘Platano delgado’ P7, P11, P12, P13, P14, P15, P21 Mejorada HF
‘Verde’ P9 Mejorada HF
‘Maria Elena’ P19, P33 Mejorada HF
‘Platano’ P20, P27, P28, P29, P30, P38 Mejorada HF
‘Calabo’ P23 Mejorada HF
‘Leonor’ P25 Mejorada HF
‘Chino’ P32 Mejorada HF
‘Criollito’ P39 Nativa HF
‘Silvestre’ P45, P46, P47, P48, P49, P50, P53, P56, P57 Silvestre HS
‘Criollo’ P59, P60 Mejorada HT

HF = Huerta familiar; HS = Habitat silvestre; HT = Huerta de traspatio.
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RESULTADOS Y DISCUSION

De los 42 arboles colectados se identificaron 11 nom-
bres locales diferentes a los denominados ‘Criollos’,
‘Criollitos” y ‘Silvestres’ (Cuadro 1). En el caso de las
muestras identificadas como variedad ‘Platano’ (P20,
P27, P28, P29, P30 y P38) no se pudo definir si pertene-
cen a la variedad ‘Platano delgado’ o ‘Platano grueso’.

Las variables con coeficientes de variacién mayores a
20 % se consideraron clasificatorias para la especie y fue-
ron: peso de semilla (39.42 %), peso de fruto (38.42 %),
longitud de la cavidad de semilla (24.82 %) y longitud de
fruto (20.34 %). Valores mayores a 50 % sugieren que
las variables tienen alta variabilidad dentro de una especie
determinada y los valores menores a 20 % indican poca
variabilidad de la especie (Franco e Hidalgo, 2003). En
peso de semilla y peso de fruto las medias més altas fue-
ron de 69.76 g y 251.40 g, respectivamente, correspon-
dientes a P26 (‘Platano grueso’); los valores mas bajos
para estas variables fueron de 7.08 y 10.53 g, respecti-
vamente, para P57 (‘Silvestre’). En la longitud de la cavi-
dad de semilla, la media mas alta correspondi6 a P21
(‘Platano delgado’) con 11.46 cm, y la mas baja corres-
pondi6 a P57 con 2.60 cm. Para longitud de fruto el valor
més alto fue 12.76 cm y correspondi6 a P4 (‘Platano
grueso’) mientras que el valor més bajo fue de 2.88 cm
para P57. Como se observa, los valores mas bajos para
las variables clasificatorias correspondieron a P57, mues-
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tra que fue colectada en héabitat silvestre y present6 carac-
teristicas de fruto muy contrastantes al resto de las mues-
tras colectadas (Figura 1). De igual modo, en las varia-
bles no clasificatorias las medias mas bajas correspondie-
ron a P57.

El anlisis de componentes principales (CP) permitié
determinar la relacion entre las variables y la semejanza
de las muestras. La Figura 2 muestra que los CP1 y CP2
representaron 75.8 % de la varianza absoluta; valores
mayores al rango de 60-70 % explican un porcentaje ra-
zonable de la variabilidad total de las muestras (Balzarini
et al., 2006). En el CP1 (59.7 % de la varianza), las va-
riables con mayor influencia en la caracterizacion de las
muestras fueron: peso de fruto, peso de semilla y longitud
de fruto; en el CP2 (16.1 % de la varianza), las variables
didmetro de semilla y longitud de la cavidad de semilla
fueron las de mayor influencia. Esto concuerda con los
resultados del andlisis de los coeficientes de variacién. La
correlacién cofenética del anilisis de componentes princi-
pales fue de 0.984. En el analisis de CP se formaron seis
grupos, en donde P57 fue la més distante. Las muestras
P45 y P48 que corresponden a criollos colectados en habi-
tat silvestre formaron un grupo, mientras que P53 (‘Sil-
vestre’), P56 (‘Silvestre’) y P11 (‘Platano delgado’) for-
man otro grupo. P25 identificada como ‘Leonor’ quedd
separada del resto de las muestras, al igual que P21 iden-
tificada como ‘Platano delgado’. El resto de las varieda-
des se agruparon.

Figura 1. Comparacién de tamaiio y formas de frutos de Persea americana Mill. provenientes de Aramberri y Zaragoza en el Estado de Nuevo

Leén, México. La identificacion de las muestras es la indicada en el Cuadro 1.
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Figura 2. Ordenamiento producido por las variables: peso de semilla, peso de fruto, longitud de la cavidad de la semilla y longitud de fruto en 42
arboles de Persea americana Mill. provenientes de los municipios de Aramberri y Zaragoza en el Estado de Nuevo Leén, México.

El anilisis de agrupamiento se efectué con las varia-
bles peso de semilla, peso de fruto, longitud de la cavidad
de semilla y longitud de fruto, porque mostraron la mayor
influencia en la clasificacion de las muestras; se incluye-
ron, ademas, la relaciéon longitud/didmetro de fruto y la
relacion peso de semilla/peso de fruto, porque incremen-
taron el valor de la correlacién cofenética (0.888). En el
dendograma (Figura 3) se muestra que a una distancia de
corte de 0.23 se forman cuatro grupos, de los cuales dos
coinciden con los formados por el anilisis de componen-
tes principales: Grupo I (P57) y Grupo II (P21, ‘Platano
delgado’). En el grupo IV quedaron agrupadas cinco
muestras identificadas como ‘Silvestres’ (P45, P47, P48,
P53 y P56), un ‘Criollo’ (P16) y las muestras ‘Huevo de
paloma’ (P1), ‘Leonor’ (P25) y ‘Chino’ (P32). El resto de
las muestras formaron el Grupo III, en que todas las
muestras identificadas como ‘Platanos’, ‘Platano grueso’
y ‘Platano delgado’, quedaron incluidas, con excepcién de
la muestra P21.

Aun cuando las diferencias fenotipicas entre frutos de
diferentes variedades fueron claras (Figura 1), sélo fue
posible la identificacion de P57. Las distancias de eslabo-
namiento dentro del dendograma reflejan las diferencias e
inconsistencia entre las variedades presumiblemente igua-
les. Se esperaba que las muestras identificadas como de la
misma variedad se agruparan, lo que no fue evidente; esto
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concuerda con Gama-Campillo y Gémez-Pompa (1992),
quienes aseguran que el tamafio del fruto es una caracte-
ristica que no ayuda a diferenciar entre formas silvestres y
cultivadas de plantas de aguacate, ya que los arboles pro-
ducen frutos de diferentes tamafios. Rodriguez et al.
(2003), en su estudio sobre anilisis de grupos ecoldgicos
de aguacate, aseguran que éstos no quedan bien represen-
tados cuando la clasificacion se hace con caracteres mor-
fologicos de fruto. Por ser el aguacate una especie de po-
linizacién abierta, la diversidad genética es amplia y al
utilizar frutos en vez de partes vegetativas existe la pro-
babilidad de que se evalie la combinacién genética de dos
plantas diferentes que pueden o no ser de la misma varie-
dad; por tanto, es necesario evaluar otros caracteres que
reflejen en forma directa la informacion genética de las
plantas, como patrén de floracioén, longitud, ancho, for-
ma, y borde de hojas.

Para el anélisis de datos moleculares se seleccionaron
683 marcadores AFLP producidos por 15 combinaciones
de iniciadores: M-CAA _E-AAG, M-CAA E-ACT, M-
CAC_E-AGC, M-CAG E-ACG, M-CTA_E-AGC, M-
CTA_E-AGG, M-CTC E-AAG, M-CTC E-ACA, M-
CTC_E-ACT, M-CTC _E-AGC, M-CTG_E-AGC; M-
CTT _E-AAC, M-CTT _E-ACA, M-CTT_E-ACT y M-
CTT_E-AGC. Los productos de amplificacién selecciona-
dos estuvieron en el rango de 50 a 400 pb; ninguna banda
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fue monomoérfica. En la Figura 4 se muestran los marca-
dores AFLP de la combinacién de iniciadores M-CTC_E-
ACT. El andlisis de agrupamiento de los datos molecula-
res (Figura 5) defini6 (distancia de 0.14) dos grupos y
ocho muestras sin agrupar: P9 (‘Verde’), P44 (‘Criollo’),
P38 (‘Platano’), P4 (‘Platano grueso’), P3 (‘Pagua’), P29
(‘Platano’), P39 (‘Criollito’) y P23 (‘Calabo’). En este
caso, el no agrupamiento o separaciéon de P9, P44, P3,
P39 y P23 (‘Verde’, ‘Criollo’, ‘Pagua’, ‘Criollito’ y ‘Ca-
labo’, respectivamente) demuestra que las variedades son
diferentes; sin embargo, el no agrupamiento de P38, P4 y
P29 (‘Platanos’, ‘Platano grueso’ y ‘Platano’, respectiva-
mente) deja a discusién si las muestras se identificaron
errébneamente por parte de los productores, o si existe di-
versidad genética dentro de variedades, y en este ultimo
caso sera necesario usar otro tipo de marcadores molecu-
lares como SSR (Ashworth et al., 2007).

P57
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El Grupo I estd formado por P48, P46 y P45, identifi-
cadas como muestras ‘Silvestres’. El Grupo II quedd con-
formado por 32 muestras colectadas en las tres fuentes
definidas en el Cuadro 1 (huertas familiares, huertas tras-
patio y habitat silvestre); al disminuir la distancia de corte
(0.09), las muestras identificadas como ‘Platano’ (P30,
P15, P13, P12) y ‘Platano delgado’ (P11), se agruparon;
mientras que P56 (‘Silvestre’), P50 (‘Silvestre’) y P32
(‘Chino’) se separaron. El agrupamiento a distancias muy
cortas (0.015) se dio entre P6 (‘Campeén’), P7 (‘Platano
delgado’) y P1 (‘Huevo de paloma’) y entre P53 (‘Silves-
tre’) y P33 (‘Maria Elena’) lo que demuestra que estan
estrechamente relacionadas. Los agrupamientos entre
‘Platanos’ y otras variedades ocurrieron a distancias ma-
yores y generaron ambigiiedad acerca de la conformacién
genética de las variedades de las huertas familiares, prin-
cipalmente de las variedades “mejoradas” o injertadas.
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Figura 3. Dendograma de datos morfolégicos de frutos de 42 arboles de Persea americana Mill. provenientes del Estado de Nuevo Leon, obtenido
por UPGMA y distancia Gower (1-S) con coeficiente de correlacion cofenética de 0.888.
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Figura 4. Marcadores AFLP producidos por los iniciadores M-CTC_E-ACT, en Persea americana Mill. provenientes de los municipios de Arambe-

rri y Zaragoza en el Estado de Nuevo Leén, México.

En la Figura 6 se muestra el dendograma que corres-
ponde al anilisis conjunto de los datos moleculares y fe-
notipicos, o datos mixtos; a una distancia de corte de 0.13
se definié el Grupo I formado por 31 muestras, mientras
que 11 permanecieron sin agrupar: P48 (‘Silvestre’), P57
(‘Silvestre’), P45 (‘Silvestre’), P9 (‘Verde’), P44 (‘Crio-
llo’), P4 (‘Platano grueso’), P3 (‘Pagua’), P56 (‘Silves-
tre’), P50 (‘Silvestre’), P38 (‘Platano’) y P29 (‘Platano’).
La separacién de P9, P44, P4 y P3 coincidi6 con lo obte-
nido en el andlisis de datos moleculares; sin embargo se
repite el esquema de separacion de las muestras P4 y P38
y P29 identificadas como ‘Platanos’; esto evidenci6 la di-
versidad genética dentro de esta variedad. La separacién
de P48, P57, P45, P56 y P50 identificadas como ‘Silves-
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tres’, es una diferencia del analisis de datos mixtos con
respecto al analisis de los datos moleculares.

Al aumentar la distancia de corte del grafico a 0.21,
P57 y P45 (‘Silvestres’) se agruparon; estas muestras se
caracterizan por presentar los menores valores de longitud
de fruto y longitud de semilla. Otro agrupamiento fue el
formado por P56 y P50 (‘Silvestres’). Al ir aumentando la
distancia de corte fue evidente la influencia de las varia-
bles fenotipicas en la conformacién de los grupos; asi, el
grupo formado por P48, P57 y P45 se caracteriz6 por po-
seer los valores mas bajos de peso de semilla. Dentro del
Grupo I se encontraron variedades nativas, de habitat sil-
vestre y “mejoradas”. Al analizar en forma detallada el
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esquema de agrupamiento, se observd que P26 y P27 se
agruparon a menor distancia; una caracteristica importan-
te de estas muestras es que fueron las que presentaron el
mayor peso de fruto y estin identificadas como ‘Platano
grueso’ y ‘Platano’ respectivamente, por lo que se puede
concluir que P27 pertenece a la variedad ‘Platano grueso’.

Hasta ahora la utilizacion de AFLP en estudios de di-
versidad genética de aguacate es reciente, y en todos los
casos se ha logrado diferenciar accesiones de bancos de
germoplasma de acuerdo con sus tres grupos o razas de
origen, pero no existen estudios sobre la diversidad gené-
tica dentro de razas. Los resultados demuestran que la uti-
lizaciébn de AFLP permite estimar la diversidad genética
intervarietal de la raza mexicana de P. americana cuando
los datos moleculares se combinan con los datos morfolo-
gicos. Cuando solamente se utilizan datos moleculares ge-
nerados por los AFLP, la diferenciacién entre variedades
fue ambigua, por lo que es necesario utilizar marcadores

P9
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moleculares mas especificos como los SSR. Chao et al.
(2003) demostraron la eficacia y la facilidad de los mar-
cadores AFLP para caracterizar accesiones y estudiar
germoplasma en aguacate con base en las razas de origen;
sin embargo, no se ha documentado su utilidad en la dife-
renciacion intravarietal.

La utilidad de los AFLP en la estimacién de la diver-
sidad de aguacates mexicanos consistira en la deteccién de
una banda o bandas unicas representativas de cada varie-
dad; una oportunidad para su utilizacién se abre con la
identificacion de bandas relacionadas con caracteres muy
especificos de los mismos. Este es el primero de una serie
de trabajos que se estin realizando en Persea en el Estado
de Nuevo Leon, para destacar la importancia del recurso
genético del aguacate nativo, que en un futuro servira pa-
ra generar acciones de conservaciéon y de mejoramiento
genético del género Persea.
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Figura 5. Dendograma de datos moleculares de AFLP de 42 arboles de Persea americana Mill. provenientes del Estado de Nuevo Ledn obtenido por
UPGMA Yy distancia Gower (1-S) con coeficiente de correlacién cofenética de 0.990.
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Figura 6. Dendograma de datos moleculares y fenotipicos de 42 arboles Persea americana Mill. provenientes del Estado de Nuevo Leon obtenido por
UPGMA Yy distancia Gower (1-S) con coeficiente de correlacion cofenética de 0.97.

CONCLUSIONES

La incorporacién de las relaciones: longitud de fru-
to/diametro de fruto, y peso de semilla/peso de fruto en el
analisis de agrupamiento, incrementaron la informacién
de similitud entre las muestras, ya que evaluaron con ma-
yor exactitud la influencia del fruto y de la semilla en la
formacién de los grupos. El patrén de agrupamiento pro-
ducido por la caracterizacion molecular de las muestras es
diferente al patrén de caracterizaciéon morfoldgica de fru-
to. La separacién mediante marcadores moleculares de las
variedades: ‘Verde’ (P9), ‘Criollo’ (P44), ‘Pagua’ (P3),
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‘Criollito’ (P39) y ‘Calabo’ (P23) corrobora la existencia
de diversidad genética entre variedades. Contrario a lo
esperado, el analisis de agrupamiento de los datos mole-
culares permiti6 definir solamente un grupo coincidente
con el analisis de datos morfoldgicos. El anilisis de agru-
pamiento conjunto de datos morfoldgicos y moleculares
permitié separar 11 muestras y definir grupos. La separa-
cion de las mismas variedades identificadas con el mismo
nombre local en los anilisis de datos moleculares, y de
datos conjuntos morfolégicos y moleculares, permitid
evidenciar divisiones genéticas dentro de variedades de
aguacate de la raza mexicana.
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