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RESUMEN

La guandbana (Annona muricata L.) es un cultivo de importancia econémica para Nayarit, México. Los frutos han tenido una
excelente aceptacién en el mercado regional, dificultando su comercializacién a lugares lejanos porque la produccién es altamente
perecedera, aunado a que los arboles de los huertos de guandbana son en su mayorfa ecotipos o fenotipos sin ningtn plan de
mejoramiento genético. Debido a la falta de variedades comerciales y de un banco de germoplasma, es importante conocer la
diversidad genética para identificar y seleccionar genotipos; una de las herramientas para este propésito es el uso de marcadores
moleculares. El objetivo de esta investigacién fue analizar la diversidad genética de guanadbana de las principales zonas productoras
de Nayarit. Se extrajo ADN genémico de hojas de guandbana, las cuales fueron recolectadas de 11 huertos (poblaciones) de
las siguientes zonas: Compostela (cinco poblaciones), Tepic (tres poblaciones) y San Blas (tres poblaciones). Posteriormente, se
realizé un andlisis mediante marcadores moleculares SSR y SRAP. Los resultados indicaron que los SSR no mostraron polimorfismo
entre las poblaciones. Por otro lado, en los marcadores SRAP se obtuvieron 116 loci polimérficos con un promedio de porcentaje de
loci polimérfico (P) entre las zonas productoras de 29,55 %. Asimismo, se realizé un AMOVA, el cual mostré que el mayor porcentaje
de varianza se encuentra dentro de las poblaciones. Ademas, los andlisis de agrupamiento demostraron la formacién de tres grupos
independientes. Por tanto, se obtuvo una alta homocigocidad y baja diversidad genética de guandbana entre las zonas y poblaciones
estudiadas.

Palabras Clave: distancia genética, microsatélites, poblaciones, polimorfismo.
ABSTRACT

Soursop (Annona muricata L.) is a crop of economic importance for Nayarit, Mexico. Soursop fruits have had an excellent acceptance
in the regional market, making it difficult its commercialization to distant places because the production is highly perishable, in
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Diversidad poblacional de guandbana (Annona muricata)

addition to the fact that the trees in the soursop orchards are mostly ecotypes or phenotypes without any genetic improvement plan.
Due to the lack of commercial varieties and a germplasm bank, it is important to know the genetic diversity to identify and select
genotypes; one of the tools for this purpose is the use of molecular markers. The objective of this research was to analyze the genetic
diversity of soursop in the main producing areas of Nayarit. Genomic DNA was extracted from soursop leaves from 11 orchards
(populations) in the following areas: Compostela (five populations), Tepic (three populations) and San Blas (three populations).
Subsequently, we performed molecular analysis using SSR and SRAP molecular markers. The results indicated that the SSRs showed
no polymorphism between the populations. On the other hand, we found 116 polymorphic loci in the SRAP markers with an average
percentage of polymorphic loci (P) among the producing areas of 29.55 %. Likewise, an AMOVA was performed, showing that the
highest percentage of variance is found within the populations. Furthermore, cluster analyzes demonstrated the formation of three
independent groups. Therefore, a high homozygosity and low genetic diversity of soursop were obtained between the areas and

populations studied.

Keywords: genetic distance, microsatellites, populations, polymorphism.

INTRODUCCION

La guandbana (Annona muricata L.) pertenece a la familia
de las anondceas (Linnaeus, 1753), cuyo centro de origen
algunos autores lo presentan en América tropical (Nugraha
et al., 2021). Agustin y Segura Ledesma (2014) realizaron
un andlisis sobre la conservacién de anondceas en México,
reportando que la conservacién de guandbana es in situ
(huertas de traspatio) y ex situ (bancos de germoplasma)
mediante la conservacién de semillas.

Escobedo-Lépez (2019) realizé un estudio de las
principales zonas productoras de annonas en México,
reportando que el germoplasma del género Annona estd
distribuido en dreas tropicales y subtropicales. En este
sentido, Nayarit es el principal productor a nivel nacional
con el 73 % de la produccidn total, concentrdndose en los
municipios de Compostela, Tepic y San Blas (SIAP, 2019).
Sin embargo, existe escasa informacién respecto a la
variabilidad genética de la guandbana debido principalmente
al poco conocimiento de su genoma (Berumen-Varela et al.,
2019). Por tanto, se necesita establecer un programa de
mejoramiento genético para analizar la diversidad genética
de guandbana mediante el uso marcadores moleculares,
ya que permiten evaluar variaciones y polimorfismos en las
secuencias del ADN.

Los marcadores moleculares se basan en el andlisis de las
diferencias en pequefias secuencias de ADN entre individuos,
siendo diversos, y de cardcter dominante, favoreciendo la
generacién de datos multiloci o codominante que permite
la identificacién de homocigotos y heterocigotos (Canales-
Delgadillo et al., 2015). Uno de los principales marcadores
moleculares son los microsatélites (SSR), los cuales son de
caracter codominante y permiten determinar las variaciones
entre poblaciones e incluso entre especies (Vdzquez et al.,
2014). Presentan ventajas sobre otros marcadores debido
a su elevado grado de polimorfismo, el tipo de segregacién
cardcter codominante y una interpretacién rapida
(Carneiro et al., 2016). Otra de las ventajas que muestran
los microsatélites, es que son marcadores homdlogos para
diferentes especies e incluso géneros, lo que permite hacer
estudios comparativos entre éstos (Lassois et al., 2016).

Asimismo, los marcadores conocidos como polimorfismo
amplificado relacionado a la secuencia (SRAP) se basan en
dos amplificaciones especificas que nos permiten obtener
datos de caracter dominante (Li y Quiroz, 2001).

En una investigacién sobre el andlisis de la diversidad
genética de algunas especies de Annonas, se analizaron
11 genotipos de saramuyo (Annona squamosa L.) mediante
marcadores RAPD (Bharad et al., 2009), donde se
encontré que cinco oligonucleétidos produjeron bandas
reproducibles; ademds, se generaron un total de 26
marcadores, de los cuales 19 fueron polimérficos. El andlisis
de RAPD demostré que tres genotipos fueron difererentes
y el resto fueron similares, agrupdndose en tres grupos
diferentes. Asimismo, Guimardes et al. (2013) analizaron
64 accesiones de Annona squamosa L. provenientes del norte
de Minas Gerais, Brasil utilizando marcadores RAPD. Los
autores reportaron 167 fragmentos, de los cuales 48 fueron
polimérficos (28,7 %) encontrdndose bajo porcentaje
de polimorfismo, lo que indica un bajo nivel de variacién
genética entre las accesiones evaluadas.

Por otro lado, se han realizado estudios de diversidad
genética de guandbana en diferentes pafses, como Indonesia,
Venezuela, Brasil y la India, encontrando baja variabilidad
genética entre cada una de las accesiones del mismo pais
(Brown et al., 2003; Suratman et al., 2015; Anuragi et al.,
2016; Hasan et al., 2017; Berumen-Varela et al., 2019).
En México, Jiménez-Zurita et al. (2016) realizaron una
caracterizacién morfolégica de tres selecciones de frutos
de guandbana en Tepic, Nayarit. Los resultados de esta
investigacién, mostraron variabilidad entre las selecciones
evaluadas, agrupandose en cuatro grupos a partir de los
datos de la masa de la cdscara, pulpa y semilla, didmetro
longitudinal y ecuatorial, luminosidad y cromaticidad, entre
otras. Por otro lado, Talamantes et al. (2019) evaluaron
la diversidad genética de 88 genotipos de guanabana de
huertos comerciales de Compostela, Nayarit usando SRAP,
concluyendo que existen niveles bajos a moderados de
diversidad genética en guandbana, indicando vulnerabilidad
a factores ambientales.

Como puede observarse, existen escasos estudios a nivel
genético de los arboles de guandbana en México. Debido
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a la importancia econémica que posee el fruto de éste en
Nayarit, es importante generar el estudio y conocimiento de
la diversidad genética para identificar ecotipos o fenotipos
y asi poder establecer un programa de mejoramiento
genético para obtener variedades con caracteristicas
deseables para su comercializacién. Por tanto, el objetivo de
la presente investigacion fue analizar la diversidad genética
de guanabana de las principales zonas productoras de
Nayarit, México.

MATERIALES Y METODOS
Material vegetal

Se recolecté tejido foliar de 219 arboles de guandbana
durante la temporada otofio-invierno 2016 y 2017 a partir
de huertos ubicados en Compostela (Tonino, Las Varas
uno, Las Varas dos, Chacala uno y Chacala dos), San Blas
(El Cocodrilario, La Palma y Tecuitata) y Tepic (Trapichillo,
V. Carranza y El Limén) sin dafios fisicos, libre de plagas y
enfermedades.

Los arboles de guandbana de los huertos de Compostela,
fueron propagados por semilla, y durante el estudio éstos
tenfan una edad entre los diezy 12 afios (poblaciones de Las
Varasy Chacala) y de 31 afios para El Tonino. Por otro lado,
se desconoce la edad de los arboles de guanabana de San
Blas y Tepic, ya que éstos se encuentran a campo abierto
o de traspatio, considerandolos como plantas silvestres;
con excepcién de los drboles establecidos en el ejido de
Venustiano Carranza (Tepic), que fueron propagados por
semilla, y tienen una edad de 20 afios.

En seguida, el tejido foliar fue almacenado a -80 °C
durante 48 h en un ultracongelador (Thermo Scientific
Revco Value Series ULT1386-3-a41, USA) y después fue
liofilizado (Free Zone 2.5, LABCONCO, Houston, Texas,
USA), a 420 mBar, -46 °C, durante 48 h. Porteriormente,
el tejido fue pulverizado por medio de un molino (KRUPS
GX4100, Israel) y finalmente almacenado a temperatura
ambiente hasta su uso.

Extraccion de ADN

El ADN gendémico de guandbana se extrajo a partir de 50
mg de tejido foliar de acuerdo a la metodologia reportada
por Lira-Ortiz et al. (2020). La concentracién y calidad del
ADN se determiné mediante un nanoespectrofotémetro
Nanodrop 2000® (Thermo Scientific, 17 Waltham, MA,
USA), a longitudes de onda de A260/280 nm y A260/230
nm asi como por electroforesis en gel de agarosa al 1,0 %.

Marcadores microsatélites (SSR)

Se seleccionaron 22 marcadores microsatélites para el
género Annona (Annona crassiflora 'y Annona cherimola Mill.) a
partir de trabajos previamente reportados (Pereira , 2007;
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Escribano et al., 2008; Zonneveld et al., 2012) los cuales
se muestran en el Anexo 1. La reaccién de PCR consistié
en 4 pL de 0.8x REDTaq ready Mix™ PCR Reaction Mix
R2523 (Sigma Aldrich Spruce Street, St. Louis, USA), 0.5
pL de cada marcador (0.5 mM), 2 uL de ADN (12.5 ng/
pL) y 3 pL de agua libre de ADNasa para un volumen final
de 10 pL. Las condiciones de PCR fueron las siguientes: a
94 °C por 5 min, seguido de 35 ciclos de 94 °C por 40 seg
(desnaturalizacién), 55 °C por 40 seg y 72 °C por 1 min
(extensién) con una extensién final de 72 °C por 10 min en
un equipo Termociclador Prime Thermal Cycle (SPRIME/02,
Cole-Parmer, Stone, Staffordshire, OSA, UK).

Marcadores SRAP

Se seleccionaron tres marcadores SRAP a partir de lo
previamente reportado (Liy Quiroz, 2001; Ferriol et al., 2003;
Alghamdi et al., 2012; Aneja et al., 2013) como se observa
en el Cuadro 1. La reaccién de PCR consistié en 2 uL de 0.8x
REDTaq ready Mix™ PCR Reaction Mix R2523 (Sigma Aldrich
Spruce Street, St. Louis, USA), 0,25 pL de cada marcador (0,5
mM), 1 uL de ADN (12,5 ng/ulL) y 1,5 pL de agua libre de
ADNasa para un volumen final de 5 pL. Las condiciones de
la PCR fueron las siguientes: 94 °C por 5 min, seguido por
cinco ciclos a 94 °C por 1 min, 35 °C 1 miny 72 °C durante
1 min, para desnaturalizacién, alineamiento y extensidn,
respectivamente. Posteriormente, se utilizaron 35 ciclos de 94
°C por 1 min para desnaturalizacién, 50 °C por 1 min para
alineamiento y 72 °C por 1 min para extension. La extensién
final se llevé a cabo a 72 °C durante 10 min.

Figura 1. Polimorfismo de las poblaciones de guandbana mediante
algunos marcadores SSR
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Geles de poliacrilamida por tincion de plata

Elproductoamplificado por PCR mediantelos marcadores
SSR y SRAP fue analizado en geles de poliacrilamida al 8 %
a 250 V por 2 h. El revelado de los geles se llevé a cabo
por tincién de plata mediante el método reportado por
Sanguinetti et al. (1994).

Andlisis de resultados

Los resultados obtenidos fueron evaluados mediante la
elaboracién de una matriz de datos binarios de ausencia
(cero) y presencia (uno) de bandas. Se determinaron los
pardmetros de diversidad genética: Indice de Shannon
(I) (PLA, 2006), Porcentaje de loci polimérfico (P), y
Heterocigocidad esperada (He) (Nei, 1978), y andélisis
de componentes principales (PCA) mediante programa
GenAlEx 6.5. La estructura genética fue evaluada
mediante: andlisis grafico de agrupamiento por medio
de la Agrupacién promedio con media aritmética no
ponderada (UPGMA), Distancias genéticas de Nei (D)
(Nei y Feldman, 1972), Prueba de exactitud (Raymod
et al., 1995), mediante el software TFPGA version 1.3
desarrollado por Miller (1997). El indice de diferenciacién
F.. (Wright, 1965) se realizé mediante el software Arlequin
version 3.5 (Excoffier y Lischer, 2010). Las férmulas de los
paramétros de diversidad genética asi como los valores de
identidad/distancia genética se encuentran en el Anexo 3
y 4, respectivamente. Ademds, se llevé a cabo un andlisis
bayesiano de asignacién de individuos mediante el software
STRUCTURE version 2.3.4 (Evanno et al., 2005).

RESULTADOS
SSR

Con el fin de analizar la diversidad genética de guandbana
en el estado de Nayarit, se utilizaron diferentes tipos de
marcadores moleculares. Los marcadores SSR no mostraron
polimorfismo en ninguna de las regiones analizadas (Fig. 1).

SRAP

En los marcadores SRAP se visualizé un patrén de
bandas de 116 loci polimérficos en un rango de diez a
500 pb. Ademas, se realizé una matriz de datos binomial,
mediante cero (ausencia) y uno (presencia) de acuerdo a la
presencia de bandas en el gel para obtener los pardmetros de
diversidad genética. En ese sentido, se obtuvo un promedio
de porcentaje de loci polimérfico (P) de las tres zonas
analizadas de 29,55 % Compostela presenté el promedio de
P més alto (43,5 %), seguido de San Blas (20,7 %) y Tepic
(15,2 %) (Cuadro 2).

El indice de Shannon (/), refleja la heterogeneidad de
una poblacién sobre dos factores: el ndmero de especies
presentes y su abundancia relativa. De las tres zonas

Tabla 1. Marcadores SRAP utilizados para la identificacién de
polimorfismos en guandbana

No. Tipo de marcador Secuencia del Primer
Marcador
Forward (57-3") me3 TGAGTCCAAACCGGAAT
SRAP 1
Reverse (57-37) em12 GACTGCGTACGAATTGTC
Forward (57-3") me3 TGAGTCCAAACCGGAAT
SRAP 2
Reverse (57-3") em13 GACTGCGTACGAATTGGT
s 3 Forward (57-3") me4 TGAGTCCAAACCGGACC
RAP
Reverse (57-37) em15 GACTGCGTACGAATTCTG
67% V. Carranza
I_E El Limén Tepic
Trapichillo
43.3% Cocodrilario
La Palma San Blas
Tecuitata
43.6% 23.7% Tonino
62.2% Chacala 1
Las Varas 1
100% Compostela
-_— Chaca|a 2
Las Varas 2
0.040 0.020 0.000

Figura. 2. Dendograma de distancias genéticas de poblaciones de
guandbana analizadas.

evaluadas, Compostela presenté los valores mas altos de
indice de Shannon (/), con un valor promedio de 0,127.
Este valor es considerado bajo dentro de las poblaciones.
Asimismo, San Blas y Tepic también presentaron bajos
valores de / de 0,061 y 0,043, respectivamente. Por tanto,
los resultados obtenidos en este estudio sugieren que la
poblacién es poco abundante en especies.

El coeficiente de heterocigocidad esperada (He) oscila entre
valores de -1 a 1, valores negativos muestran heterocigocidad
y positivos homocigocidad (Eguiarte, 2007). El promedio
de He de las tres zonas evaluadas fue de 0,050, Compostela
obtuvo un valor de He promedio de 0,074, seguido de San
Blas con un valor de 0,036 y Tepic con un valor de 0,024.
Por consiguiente, estos resultados indican que la guandbana
de las tres zonas evaluadas son materiales clonados y por lo
tanto, la variabilidad tiende a ser cero.

Como puede apreciarse, se obtuvieron bajos indices de
diversidad genética (P, I, y He) en todas las zonas analizadas
(Tabla 2). Compostela presenté los valores mas altos
en todos los indices analizados. Por otro lado, en esta
investigacién se realizé un andlisis de varianza molecular
AMOVA (Anexo 2) en el cual se observa que el mayor
porcentaje de varianza se ubica dentro de las poblaciones al
presentar un valor del 100 %. Esto indica que dentro de las
poblaciones existe una alta diferencia genética. Asimismo,
no se encontraron diferencias entre las zonas, asi como
entre poblaciones dentro de las zonas.
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Se realizé una prueba de exactitud con una significancia
dep < 0,05. El valor q de la prueba de exactitud para Nayarit
fuede 0,0710+0,0175, valor bajo a nivel zonay poblacional.
Un valor andlogo a q es el valor estadistico de F_ de Wright,
el cual fue calculado, obteniendo un valor de 0,00.

Por otro lado, se realiz6 un dendograma por el método de
agrupacién UPGMA (Fig. 2) a partir de la matriz de datos de
Identidad/Distancia (Anexo 2) mediante el método de Neiy
Feldman (1972). Los resultados mostraron la formacién de
dos grupos principales, el primero conformado solamente
por la poblacién de Las Varas dos y el segundo con las diez
poblaciones restantes (Chacal dos, Las Varas uno, Chacala
uno, V. Carranza, El Limén, Trapichillo, El Cocodrilario,
La Palma y Tecuitata). Sin embargo, la distancia genética
entre las poblaciones fue bajo (menores a 0,050), lo que
demuestra una escasa diferenciacién genética. La distancia
genética entre los subgrupos formados (grupo dos) fue
de 0,0080.

Tabla 2. indices de diversidad genética de guanabana

Zona Poblacién P 1 He
Tonino 31.9 0.78 0.043
Las Varasuno 52.59 0.152 0.088
Compostela Las Varas dos  45.69 0.125  0.072
Chacalauno  53.45 0.125 0.091
Chacala dos 33.62 0.157  0.076
43.45+4.57% 0127 0.074

El Cocodrilario  12.93 0.05 0.031

San Blas La Palma 31.03 0.074  0.04
Tecuitata 18.1 0.06 0.036
20.68 + 5.38 0.061 0.036
Trapichillo 16.38 0.045 0.025
Tepic V. Carranza 12.93 0.041 0.024
El Limén 16.38 0.043  0.024
15.23+1.15% 0.043 0.024

P: Porcentaje de loci polimérfico, He: Heterocigocidad esperada, /: in-
dice de Shannon

Ademas, se realizé un grafico de PCA basado en los
datos obtenidos (Fig. 3a). Se identificaron tres grupos,
el primer y segundo grupo (segundo y tercer cuadrante)
formados por las poblaciones que pertenecen a la zona
de Compostela y el tercer grupo, formado por las zonas
de Tepic, San Blas y algunos huertos de las poblaciones de
Compostela (cuarto cuadrante). El primer y segundo grupo
se encontré mds alejado en comparacién con el tercer
grupo. Esto coincide con lo obtenido por el dendograma de
distancias genéticas, donde se observé que la poblacién de
Las Varas dos (Compostela) formé un grupo independiente.
Estos resultados indican que algunos huertos de la zona
de Compostela poseen minimas diferencias genéticas en
comparacién con los de Tepic y San Blas.
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Por otro lado, el tercer grupo formado por PCA coincide
con lo observado por el dendograma de distancias genéticas,
en el cual se observé que la mayoria de las poblaciones de
Tepic, Compostela y San Blas se encuentran agrupadas.
Sin embargo, se observé una baja dispersién de todas las
poblaciones analizadas en los cuatro cuadrantes. Estos
resultados sugieren que las poblaciones de guandbana se
agruparon de acuerdo a la zona geogréfica analizada.

Por dltimo, se realizé un analisis de estructura genética
mediante un analisis bayesiano utilizando el programa
STRUCTURE version 2.3.4 (Fig. 3b) con las siguientes
condiciones: 250 000 cadenas de Markov Monte Carlo
(MCMC), 50 000 réplicas y diez repeticiones para cada K
(Evanno et al., 2005). Los resultados del andlisis bayesiano
mostraron poblaciones puras, lo que significa que todos los
individuos presentan las mismas caracteristicas y pertenecen
a una misma poblacién filogenética (Fig. 3b). Esto soporta
lo encontrado con los demads andlisis.

DISCUSION
SSR

Los marcadores microsatélites se caracterizan por ser
altamente polimérficos; el alto grado de polimorfismo es
debido a una elevada tasa de mutacién, que se atribuye a
eventos de insercién y delecién durante la replicacién del
ADN (Carneiro et al., 2016). En anondceas se han utilizado
los marcadores microsatelitales para analizar la diversidad
genética, obteniéndose un alto grado de polimorfismo
entre las poblaciones analizadas, siendo una herramienta
poderosa para la caracterizacién genética (Pereira,
2007; Gwinner et al., 2016). En una investigacién con 23
accesiones de chirimoya, provenientes de diferentes dreas
geogriéficas (Bolivia, Colombia, Ecuador, México, Perd,
Portugal y Espafia), se reportaron 52 nuevos marcadores
SSR, concluyendo que la mayoria son transferibles para
otras especies de anonas (Escribano et al., 2008). Por
otro lado, Anuragi et al. (2016), analizaron la diversidad
genética mediante el uso de SSR y RAPDs en 20 genotipos
de annonas provenientes de cinco especies de annonas (A.
cherimola, A. reticulata, A. muricata, A. atemoya, A.squamosa)
de distintos lugares de India, encontrando un alto
polimorfismo (93 %) entre los genotipos de las especies de
annonas analizadas. Sin embargo, como puede observarse,
estos resultados difieren con lo obtenido en este estudio
debido a que no se observé polimorfismo (Fig. 1), esto
posiblemente puede ser atribuido a la temperatura y
humedad relativa que predomina en cada regién respecto al
pais de estudio. De acuerdo con lo reportado por Escribano
et al. (2007) sus investigaciones en México se llevaron a
cabo en regiones de clima templado subhtiimedo (Coatepec
harinas y Michoacdn) con temperaturas promedio de
21° Cy 38 % de humedad relativa. Azcén-Bieto et al.
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Figura. 3. a). Andlisis de PCA de las zonas productoras de
guandbana. Amarillo: Tepic; Azul: San Blas; Compostela: Verde.
Linea Punteada Roja: Agrupamiento. b) Representacién grafica de la
estructura genética de 11 poblaciones de guandbana donde los grupos
genéticos (K) estan indicados por colores sobre el eje X.

(2008) reporté que la polinizacién se ve afectada por las
caracteristicas ambientales, sobre todo por la temperatura
y la humedad relativa; el efecto de la temperatura puede ser
indirecto, al alterar la actividad de las abejas (principales
polinizadoras de los arboles frutales); las cuales permiten
la libre polinizacién mediante el transporte del polen a una
temperatura media de 20-22 °C. Para el caso de la regién
productora de guanabana en Nayarit, la temperatura oscila
entre los 28 a 34 °C (en algunos meses la temperatura es
hasta 37 °C) y una humedad relativa en la escala de 85 al
92 %; lo que dificulta la libre polinizacién, que para fines
comerciales se realiza manualmente, por lo que se puede
dar la autogamia debido a la polinizacién directa y con ello,
la consanguinidad.

SRAP

Los SRAP se utilizaron para detectar variaciones entre
poblaciones ya que es un sistema de marcadores basado
en PCR, capaz de detectar polimorfismos en secuencias de
codificacién, a partir de la identificacién de las bandas mas
informativas (Luan et al., 2015).

Salazar et al. (2010), analizaron la diversidad genética
en 14 poblaciones de A. squamosa de diferentes zonas
socioeconémicas de Yucatdn y Quintana Roo, reportando
que los marcadores enzimaticos fueron polimérficos con
tresy cuatro alelos. Ademds, encontraron valores de varianza
del 85 % entre los genotipos dentro de las poblaciones, 12 %

dentro de una misma zona socioeconémicay 2 % entre zonas
socioeconémicas, demostrando que la estructura genética
no estd relacionada con la distancia entre huertos en las
entidades geograficas (Salazar et al., 2010). Talamantes et
al. (2019) analizaron cinco poblaciones de guandbana del
municipio de Compostela, Nayarit, mediante marcadores
SRAP, encontrando una variacién del 88 % dentro de
las poblaciones. Los resultados de las investigaciones
mencionadas coinciden con los obtenidos en este estudio,
donde se observé un alto porcentaje de varianza dentro de
las poblaciones analizadas.

Por otro lado, se encontraron valores minimos (cero) en
la prueba de exactitud para el valor de q y la prueba F_ de
Wright, lo que indica que las frecuencias alélicas son iguales
en todas las poblaciones y posee un tipo de reproduccién
endogdmica. Estos resultados son significativamente
menores a los encontrados en otros huertos de A. muricata,
ya que Brown et al. (2003), reportaron valores de 0,5038 en
arboles de guanabana de Venezuela utilizando marcadores
RAPDs, lo que refleja mayores distancias genéticas entre sus
poblaciones.

Salazar et al. (2010) reportaron que la edad de los
arboles puede ser un factor que influya en la homogeneidad
genética. Asimismo, Parraguirre Lezama et al. (2002)
reportan que la diferenciacién genética de las poblaciones
establecidas en la regién puede estar asociada al tamafio
de ésta.

Otro factor importante que pudiera estar involucrado
en la baja diversidad genética es el polen. En A. squamosa
la dispersién de polen es a corta distancia y los principales
polinizadores son coleépteros por lo que sugiere que el
flujo de polen es limitado (Endres et al., 2007; Salazar et
al., 2010). En ese sentido, para poder obtener una gran
cantidad de frutos, los agricultores realizan como actividad
principal la dispersién del polen entre los huertos, lo que
conlleva a una baja diferenciacién entre poblaciones. Sin
embargo, se han reportado resultados que difieren con los
obtenidos en este estudio. Brisibe et al. (2014) analizaron
la diversidad genética de 42 accesiones de guandbana de
diferentes zonas de Nigeria mediante marcadores RAPD; los
resultados de esa investigacién mostraron altos niveles de
diversidad genética y grados de divergencia, agrupandose
las poblaciones en mds de tres grupos.

Asimismo, Sanchez et al. (2018) analizaron la diversidad
genética con base a la produccién de 71 genotipos de
guandbana durante los ciclos de produccién del 2000
al 2016 en Colombia. En ese estudio encontraron que
los genotipos formaron cinco grupos de acuerdo a su
rendimiento. Ademds, demostraron que algunos genotipos
tienen el potencial para generar una poblacién con un alto
rendimiento y variabilidad genética.

Con base a los resultados obtenidos en esta investigacién,
la baja diversidad genética de guanabana puede estar
asociada a factores bidticos, abidticos y/o epigenéticos. Sin
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embargo, la falta de datos genémicos en plantas no-modelo
ha dificultado conocer la asociacién genética entre el
genotipo, fenotipo y los factores previamente mencionados
(Richards et al., 2017).

Otra posible explicacién a los resultados encontrados
puede estar asociada a que la mayoria de los drboles
provienen de la propagacién por semilla, lo que conlleva a
un ancestro en comun. Guimardes et al. (2013) encontraron
baja variabilidad genética entre accesiones provenientes
del norte de Minas Gerais, Brasil. Los autores atribuyen
este resultado a que los arboles de los huertos pudieron
estar establecidos a partir de semillas de frutos del
mercado central de la ciudad de Monte Claros, por lo que
probablemente los 4rboles provinieran de un ancestro en
comun, lo que explicaria la baja diversidad genética entre las
accesiones. Por lo tanto, la diversidad genética puede variar
como resultado de multiples factores como la dispersién del
polen, condiciones ambientales y tipo de propagacién.

CONCLUSIONES

Existe baja diversidad genética dentro y entre las
poblaciones de guandbana proveniente de las zonas de
Compostela, Tepic y San Blas. Por tanto, es importante
que se implemente un banco de germoplasma que permita
salvaguardar el acervo genético existente.
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