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RESUMEN 

En Nicaragua el cultivo de maíz es considerado uno de los cereales de mayor importancia, por 

su alto contenido de carbohidratos y demás elementos nutritivos, es por eso que se siembra 

extensivamente en todas las regiones del país para ser utilizado tanto para consumo humano 

como a nivel industrial. El propósito del presente estudio es contribuir al mejoramiento 

genético del cultivo de maíz, haciendo uso de 20 marcadores del tipo microsatélites para la 

caracterización molecular de 8 líneas endogámicas de maíz. El estudio se realizó en el Centro 

Nacional de Investigación Agropecuaria (CNIA) del Instituto Nicaragüense Tecnología 

agropecuario (INTA), perteneciente al Instituto Nicaragüense de Tecnología Agropecuaria 

(INTA), ubicado en el Valle San Cristóbal, km 14.1 Carretera norte, 2.5 km al sur, Managua 

en el año 2019. Los datos moleculares se analizaron empleando los programas estadísticos 

InfoGen y Gen AlEx 6.5. El rango de número de alelos por locus varió entre 2 a 6, resultando 

que los loci con mayor polimorfismo fueron el BNLG 197 con 6 alelos seguido de PHI 026, 

BNLG 1600, UMC 1845 y el BNLG 1272 con 5 alelos. Las mayores frecuencias alélicas se 

registraron en las líneas CML 269, CML 247 y CML 596 y la que presentó menor frecuencia 

alélica fue CML 573. El mayor valor de PIC se obtuvo en las líneas BNLG 197, PHI 026 y 

BNLG 1600 con 0,754, 0,746 y 0,746 respectivamente. Los menores valores PIC lo 

presentaron BNLG 609 y PHI 057 con 0,375 y 0,468, respectivamente. Las líneas que 

presentaron mayor distancia genética fueron CML 247 y CML 269 con valor de 0.83 y la 

menor distancia genética se registró entre las líneas CML 247 con la R1 con valor de 0.51. Las 

distancias genéticas de acuerdo al coeficiente de Jaccard conformaron un dendrograma de tres 

grupos partiendo de un valor fijo de 0.43. 

 

 

Palabras clave: Zea mays L., líneas puras, endogamia, marcadores microsatélites.  
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ABSTRACT 

 

In Nicaragua, the cultivation of maize is considered one of the most important cereals, due to 

its high content of carbohydrates and other nutritional elements, that is why it is widely 

planted in all regions of the country to be used both for human consumption and at the level 

industrial. The purpose of this study is to contribute to the genetic improvement of the maize 

crop, making use of 20 microsatellite markers for the molecular characterization of 8 inbred 

maize lines. The study was carried out at the National Center for Agricultural Research 

(CNIA) of INTA, belonging to the Nicaraguan Institute of Agricultural Technology (INTA), 

located in the San Cristóbal Valley, Km 14.1 North highway, 2.5 km south, Managua in the 

year 2019. The molecular data were analyzed using the statistical programs InfoGen and Gen 

AlEx 6.5. The range of number of alleles per locus ranged from 2 to 6, resulting in the loci 

with the highest polymorphism being BNLG 197 with 6 alleles followed by PHI 026, BNLG 

1600, UMC 1845 and BNLG 1272 with 5 alleles. The highest allelic frequencies were 

recorded in the lines CML 269, CML 247 and CML 596 and the one with the lowest allelic 

frequency was CML 573. The highest PIC value was obtained in the lines BNLG 197, PHI 

026 and BNLG 1600 with 0.754, 0.746 and 0.746 respectively. The lowest PIC values were 

presented by BNLG 609 and PHI 057 with 0.375 and 0.468, respectively. The lines that 

presented the greatest genetic distance were CML 247 and CML 269 with a value of 0.83 and 

the least genetic distance was recorded between the CML 247 lines with R1 with a value of 

0.51. The genetic distances according to the Jaccard coefficient formed a dendrogram of three 

groups starting from a fixed value of 0.43. 

 

Keywords: Zea mays L., pure lines, inbreeding, microsatellite markers. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



I. INTRODUCCIÓN 

El maíz (Zea mays L.) es uno de los cultivos de mayor importancia en Nicaragua, siendo este 

cultivo un componente básico para la seguridad alimentaria, como parte de la dieta diaria, por 

su uso en diversos platos alimenticios y nutricionales de la población rural. Este rubro es 

cultivado principalmente por agricultores a pequeña escala en zonas favorables y 

desfavorables (IICA, 2007). 

El maíz es el cultivo más generalizado en la mayoría de países de la región centroamericana, 

ocupando una superficie total de 2 133 547.14 hectáreas (IICA-Red SICTA, 2013). En 

Nicaragua el período 2019-2020, se cosecharon 301 725.20 hectáreas, con una producción de 

440 mil toneladas, 1.2% superior a la producción del ciclo anterior y se exportaron 4 785 

toneladas (Plan de producción ciclo 2020-2021).  

Los rendimientos en Nicaragua son sumamente bajos 1 358.5 kg ha-1, según MAGFOR (2012-

2013), esto se debe a que del 100% del área total cultivada, el 66% se usa semilla de genotipos 

criollos y/o acriolladas, un 30% es cultivado con semilla de variedades mejoradas y el 4% con 

semilla híbridas.  

De acuerdo con la FAO (2014), los bajos rendimientos en Nicaragua se deben al mal manejo 

del cultivo, a la irregularidad de las precipitaciones, al uso de grano como semilla, al uso de 

variedades de bajo potencial productivo (criollas), cultura y costumbre social y a las 

afectaciones por efecto del cambio climático que alteran la normalidad de factores bióticos y 

abióticos.  

Cada vez es más apremiante la necesidad de obtener variedades de maíz a corto plazo, mejor 

adaptadas a las condiciones ambientales del sistema de temporal regular a bueno con una 

entrada mínima de insumos e incrementar el potencial productivo de los agro-ecosistemas. 

Actualmente el proceso de liberación de variedades mejoradas para condiciones de temporal 

es muy lento debido a la poca eficiencia de la selección por efecto del medio ambiente 

(Gutiérrez et al., 2016). 

A mediados de la década de los 60´s los marcadores utilizados en estudios de genética y 

mejoramiento eran aquellos controlados por genes asociados a caracteres morfológicos, en 
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general fenotipos de fácil identificación visual como enanismo, deficiencia clorofílica, color 

de pétalos o morfología foliar. Sin embargo, el pequeño número de marcadores morfológicos 

distintos en un mismo linaje reducía la probabilidad de encontrar asociaciones significativas 

entre estos marcadores y caracteres de importancia económica a través del estudio de 

poblaciones segregantes (Ferreira y Grattapaglia, 1998). 

Se consideran marcadores morfológicos a los caracteres de un individuo que se expresan en un 

ambiente específico y que el hombre identifica con un objetivo determinado. Este tipo de 

marcadores son muy utilizados para estimar la variación morfológica existente en una 

población (Solís y Andrade, 2005). 

El uso de marcadores de ADN apoya la selección de plantas, pues permite detectar lugares 

específicos de las secuencias de genes que difieren entre cultivares o líneas mejoradas (Suslow 

et al., 2005). Las tecnologías basadas en el empleo de marcadores moleculares son de utilidad 

no sólo en la caracterización de genotipos, sino también en estudios de similitud o distancia 

genética, que permiten obtener una clasificación de los mismos en diferentes grupos 

(Bonamico et al., 2004). 

Los marcadores moleculares microsatélites o SSR (Simple Sequence Repeats, por sus siglas 

en inglés) son secuencias de ADN en las que un fragmento, de tamaño entre uno y seis 

nucleótidos, se repite de manera consecutiva a lo largo de todo el genoma. De esta manera se 

pueden estimar las distancias genéticas entre poblaciones o entre individuos (Matsuoka et al., 

2002). Los marcadores moleculares utilizados en el presente estudio fueron los SSR ya que 

permiten la obtención de datos poblacionales y el cálculo de frecuencias alélicas. 

En Nicaragua el empleo de marcadores moleculares en la agricultura lo realizan un reducido 

número de laboratorios ubicados en universidades y centros de investigación, que deben ser 

utilizados para potenciar las ventajas que los marcadores pueden proporcionar a especialistas 

como los mejoradores genéticos de plantas para facilitarles la selección de individuos dentro 

de las poblaciones con mayor efectividad y reducción significativa tanto en el tiempo de 

selección como en recursos económicos. En el presente estudio se persigue evaluar la 

divergencia genética existente entre 8 líneas promisorias de maíz haciendo uso de 20 

marcadores de tipo microsatélite. 
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II. OBJETIVOS 

2.1 Objetivo general 

Caracterización molecular de ocho líneas endogámicas de maíz (Zea mays L.), mediante el 

empleo de marcadores moleculares de Secuencias Simples Repetitivas (SSR).  

2.2 Objetivos específicos 

 Identificar el polimorfismo de 20 marcadores SSR en ocho líneas endogámicas de 

maíz.  

 Determinar la variabilidad genética presente entre las ocho líneas endogámicas de 

maíz con el empleo de 20 marcadores microsatélites. 

  Estimar la diversidad genética en ocho líneas endogámicas de maíz con el empleo de 

20 marcadores microsatélites.  
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III. MARCO DE REFERENCIA 

El maíz es uno de los granos alimenticios más antiguos que se conocen. Pertenece a la familia 

de las Poáceas (Gramíneas), tribu Maídeas, y es la única especie cultivada de este género. 

Otras especies del género Zea, comúnmente llamadas teocintle y las del género Tripsacum, 

conocidas como arrocillo o maicillo, son formas salvajes parientes de Zea mays (Acosta, 

2009). Botánicamente, el maíz es una planta alógama, monoica y con polinización típicamente 

influenciada por el viento (Ortiz et al., 2010). 

Corcuera (2012), afirma que el maíz se considera que es un alotetraploide con 2n=4x=20 (con 

número básico: x=5) derivado a partir de ancestros con 2n=10 y se reporta la siguiente 

clasificación botánica: 

Familia: Poáceas  

 Subfamilía.: Panicoideas  

Tribu: Maídeas  

 Género: Zea  

Especie: mays L.  

Subespecie: varias  

Nombres comunes: maíz, mahí, acecintle, cincocopi, teosinte, teosintle. 

 

El maíz es un cultivo de cereal importante, que puede suministrar alimentos, piensos, forrajes, 

combustible para uso doméstico y también materias primas para uso industrial. Entre los 

cultivos de cereales alimentarios, a nivel mundial el maíz ocupa la tercera posición en 

términos de almacenamiento y producción. Como cultivo versátil, crece con éxito en todo el 

mundo cubriendo tierras bajas, tropicales, subtropicales y condición climática templada (Elías, 

1995 citados por Ivy et al., 2007). 

La antigüedad de la evidencia arqueológica en su conjunto y la presencia de los parientes 

silvestres más cercanos al maíz (los teocintles del género Zea y el mayor número de especies 

del género Tripsacum) en territorio mexicano, han convencido a la comunidad científica 

interesada en el tema que México es el centro de origen de este cereal (Kato et al., 2009). 
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El maíz surgió aproximadamente entre los años 8 000 y 6 000 AC en Mesoamérica (México y 

Guatemala), probablemente a lo largo del acantilado occidental de México Central o del Sur, a 

500 km de la Ciudad de México (Acosta, 2009). 

Mesoamérica es considerado uno de los sitios de domesticación de plantas de mayor 

relevancia, sobre todo por el maíz, alrededor del cual crecieron las diferentes sociedades que 

han ocupado esta zona a lo largo de la historia (Carrillo, 2009). 

Las tres teorías principales que se sostienen ampliamente sobre el origen del maíz son 

proviene de: 1. Una forma silvestre de maíz 2. Teocintle silvestre 3. Ancestro desconocido 

(Acosta, 2009). 

El origen del maíz no ha sido sencillo de rastrear. La mazorca es única entre los cereales y de 

ahí que la dilucidación de su origen haya sido un gran desafío científico (Serratos, 2009). Otra 

de las características del maíz es la formación de híbridos de mayor vigor al cruzarse las 

distintas variedades, el intercambio de un sitio a otro se volvió común y su cruza dio origen a 

nuevas razas (Carrillo, 2009). 

Chapman y Peat (1995) citados por González (2009) señalan que, de todos los cereales, el 

maíz es el que con mayor razón puede considerarse como un artefacto creado por el hombre. 

Para Galinat (1992) es resultado del proceso más importante y espectacular de mejoramiento 

de plantas de la historia humana. 

El maíz es una de las pocas especies diploides de cultivos alimenticios y tiene un juego básico 

de diez cromosomas. Otras especies del género Zea también son diploides con 2n=20 Paliwal 

et al., (2001). Una de las principales características del maíz es su enorme variabilidad y a 

diferencia de otros cereales cultivados, no se autopoliniza, sino que las flores de una planta 

polinizan las de otras. La polinización libre proporciona al maíz una gran diversidad genética, 

por tanto, una riqueza de caracteres que resultan interesantes para este cultivo en ciertas 

condiciones (Carrillo, 2009). 

Cardona (2010) define la diversidad genética como la multiplicidad de frecuencias alélicas 

presentes en un grupo de individuos, que junto con el ambiente provee la naturaleza del 

fenotipo y es base fundamental en programas de mejoramiento.  
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Mohammadi y Prasanna (2003) definen el estudio de la diversidad genética como el proceso 

por el cual la variación entre individuos, grupos de individuos o poblaciones es analizada por 

un método específico o por una combinación de métodos. Mientras que Furnier (1997) destaca 

que una gran cantidad de la variación genética reside dentro de especies, entre y dentro de 

poblaciones. Los procesos evolutivos que moldean la variación dentro de especies son los 

mismos que crean la diversidad entre especies.  

De acuerdo con Franco e Hidalgo (2003) citados por Hernández (2013), toda la variabilidad es 

almacenada en el genoma de los miembros de la población y puede expresarse en 

características visibles o fenotípicas y en características no visibles llamadas genotípicas. 

El maíz es una especie que se caracteriza por su gran potencial de uso, gracias a su amplia 

diversidad genética. La variabilidad de sus alelos, es el reflejo de un largo proceso de 

domesticación en diferentes condiciones ambientales y culturales en Mesoamérica (Kato et al., 

2009). 

González et al., (2009) citan a Xia et al., (2004) y a Hernández (2007) quienes atribuyen al 

conocimiento de la diversidad genética entre el germoplasma de mucha importancia para el 

cultivo de maíz híbrido, al momento de planear cruces entre germoplasma elite, al desarrollar 

nuevas líneas endocriadas y al asignar genotipos a determinados grupos heteróticos. 

Carrillo (2009) menciona entre la variabilidad que distingue al maíz entre otras: hay 

variedades cuya altura no pasa de un metro y medio, mientras otras llegan hasta cinco; la 

longitud de las mazorcas va de siete a treinta y dos centímetros, aunque la mayoría mide entre 

quince y veinte centímetros. Su forma puede ser cónica, cilíndrica, casi redonda, elipsoide, 

alargada, corta, delgada, ancha, así como una combinación de estas características, con un 

raquis delgado o ancho.  

A partir de los años 60 se comenzó a producir semilla híbrida en gran escala; ello se debió a 

los excelentes cruzamientos entre líneas puras americanas que aportaban rendimiento con las 

europeas, que a su vez aportaron la precocidad y tolerancia al frío (Hallauer y Miranda., 

1988).  
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Betrán et al., (2003) y Nestares et al., (1999), destacan que, en los programas destinados a 

obtener híbridos de maíz, el conocimiento de las relaciones genéticas entre las líneas es de 

gran utilidad para la planificación de los cruzamientos que darán origen a los híbridos.  

Boto (2017) reporta que desde los tiempos de Aristóteles se han venido utilizando diferentes 

caracteres morfológicos (forma, tamaño, color) para tratar de agrupar y clasificar a los 

organismos vivos. Estos caracteres fenotípicos han venido siendo la base de la taxonomía 

biológica durante dos siglos, desde que Linneo propusiera su sistema binomial para la 

clasificación de los seres vivos en el siglo XVIII.  

Moreno-González (1997), menciona que la posibilidad de usar marcadores morfológicos como 

una ayuda en la selección de caracteres cualitativos y cuantitativos en plantas fue sugerida por 

Sax en 1923. El objetivo principal de la caracterización morfológica es medir la variabilidad 

genética de una colección mediante el uso de descriptores definidos (Hernández, 2013). 

Tradicionalmente la caracterización se basó en la observación de caracteres morfológicos de la 

semilla, de la inflorescencia o de la planta, careciendo muchas veces de objetividad y 

definición por la acentuada influencia ambiental (Bonamico et al., 2004). 

La caracterización y evaluación no debe realizarse sólo a través de variables morfológicas que 

pueden depender de las condiciones ambientales; además, la mayoría de los caracteres de 

importancia económica sólo puede identificarse una vez que la planta haya comenzado su 

producción (Espósito et al., 2011). 

Gale (1994) citado por Pérez de la Vega (2013), define al marcador genético como cualquier 

medio para identificar cualquier locus específico en un cromosoma. De acuerdo con Arús et 

al., (2001), los marcadores son polimorfismos genéticos de cualquier tipo que tienen una 

herencia mendeliana simple. Se usan como señales genéticas que nos permiten detectar la 

presencia de un gen, de un cromosoma, o de un gameto en un individuo o en una población.  

Los primeros marcadores genéticos descritos fueron los marcadores morfológicos, que se 

basan en diferencias fenotípicas debidas a genes con efectos mayores y que presentan herencia 

simple y expresión estable en diferentes ambientes (Nuez y Carrillo, 2000).  
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La caracterización morfológica es el primer paso en el mejoramiento de los cultivos y 

programas de conservación. Las características morfológicas se han venido utilizando para 

estudiar la diversidad genética, identificar plantas cultivadas y conservar los recursos 

genéticos (Onamu et al., 2012). En maíz, ha resultado ser eficaz para generar información 

acerca de la relación filogenética entre las variedades locales, híbridos y sus parientes 

silvestres (Luo et al., 2011). 

Silva et al., (2009), reportan que Galovic et al., (2006) puntualizan que las líneas progenitoras 

de los híbridos liberados comercialmente deben ser caracterizadas y descritas por el mejorador 

de plantas, puesto que la acertada elección de los progenitores representa el éxito del producto 

final. 

La evaluación de líneas de maíz per se debe adoptarse en el proceso de mejoramiento 

genético, con el objeto de tener su caracterización, incluyendo los datos sobre su potencialidad 

como hembra o macho en la formación de híbridos. A medida que en los programas se 

adquiere más experiencia, se hace necesario identificar cuáles líneas serán utilizadas como 

hembras y cuales como polinizadores (San Vicente, 2007). 

La caracterización de cultivares de maíz tiene una aplicación práctica importante en el 

mejoramiento vegetal, tanto para la identificación de genotipos comerciales como para la 

estimación de relaciones genéticas (Bonamico et al., 2004). En la práctica, la caracterización 

de los híbridos y sus líneas parentales es el resultado de llevar a cabo una serie de 

experimentos bajo diferentes ambientes de evaluación y prácticas de manejo (Silva et al., 

2009). 

Algunos de los problemas principales asociados al uso de marcadores morfológicos son: la 

necesidad de esperar a que la planta sea adulta para ver el fenotipo del carácter morfológico, 

su número limitado y los efectos deletéreos y fenotipos indeseables asociados a algunos de 

estos marcadores. Además, suelen ser de expresión dominante, frecuentemente enmascarados 

por efectos epistáticos e influencias ambientales (Arús et al., 2001). 

El gran desarrollo de la biología molecular a mediados del siglo XX, con el hito del 

descubrimiento del ADN como molécula portadora de la información genética y de los 
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mecanismos que permiten trasladar esta información a las proteínas, que en definitiva 

sustentan las morfologías de los organismos, condujo pronto a plantearse la utilización directa 

de moléculas como marcadores complementarios a los rasgos morfológicos para establecer 

relaciones entre los diferentes grupos biológicos y a diferentes niveles (Boto, 2017). 

Los marcadores genéticos se han empleado en diferentes fases de la mejora de las plantas: el 

pre-mejoramiento (conservación y uso de los recursos genéticos, conocimiento y uso del 

sistema reproductivo, caracterización y pureza de cultivares para emplearlos como 

progenitores); el mejoramiento (selección de progenitores y monitoreo en los híbridos, 

selección asistida para caracteres cualitativos y cuantitativos, introgresión de genes desde 

especies silvestres y el post mejoramiento entre otros (Alvarez, 2011). 

Doebley et al., (1985) citados por Bracco (2012) analizaron las razas de México mediante la 

técnica isoenzimática encontraron altos niveles de variación tanto entre como dentro de las 

razas analizadas, siendo estos valores comparables a los descritos para los teosintes. 

Asimismo, se vio que el grado de diferenciación bioquímica entre los maíces Córneos del 

norte y los Dentados del sur de los EE. UU, respaldaba la división taxonómica previamente 

propuesta en base a características morfológicas. 

La revolución de los marcadores moleculares en la forma de conducir los estudios sobre 

diversidad genética, incluyen aquellos basados en la PCR (reacción en cadena de la 

polimerasa, por sus siglas en inglés) que son rápidos, objetivos, simples y abundantes, no 

afectados por el ambiente y pueden analizarse en cualquier etapa de desarrollo del cultivo 

(Onamu et al., 2012). 

Los marcadores moleculares son una herramienta muy útil para el mejorador de plantas puesto 

que le pueden proporcionar datos de ayuda para determinar su origen y estatus de las 

poblaciones y permite identificar y estudiar regiones específicas del genoma que han sido 

favorecidas por la selección intensiva. Para ello se utiliza un grupo de marcadores de manera 

aleatoria pero que sean representativos de todo el genoma, incluyendo los loci que codifican la 

secuencia del carácter en selección (Kahler et al., 2010; Heredia-Díaz et al., 1996). 
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Existe una serie de técnicas moleculares empleadas en la caracterización de los maíces y 

diferentes gramíneas, como los RFLP (restriction fragment length polymorphism), AFLP 

(amplified fragment length polymorphism), SSR (simple sequence repeat), RAPD (random 

amplified polimorphic DNA), SNPs (single nucleotide polymorphisms) y los ISSR 

(Intersimple sequence repeat) o intermicrosatélites (Mbuya et al., 2012, citados por 

Hernández-Ramos et al., 2017). 

La ventaja que tienen los marcadores moleculares de ser fenotípicamente neutros, es que 

presentan codominancia y muchos polimorfismos, pueden ser evaluados en cualquier estado 

de desarrollo de la planta y en cualquier época del año sin que haya interferencia de efectos 

epistáticos o epigenéticos (Gutiérrez et al., 2016). Para Arús et al., (2001) reportan entre las 

ventajas de los marcadores moleculares la rapidez y simplicidad en la detección y el bajo 

costo. 

Los marcadores para ser considerados polimórficos tienen que reunir una serie de 

características que son: alto grado de polimorfismo, herencia mendeliana codominante, 

simplicidad en la identificación y análisis, posibilidad de detección en las primeras fases de 

desarrollo de la planta, aparición frecuente a lo largo del genoma, que no se vea influenciado 

por el ambiente, fácil acceso (disponibilidad) y alta reproducibilidad (Pérez, 2013). 

Zane et al., (2002), citados por Ferreira (2011), afirman que el origen del polimorfismo puede 

deberse a un deslizamiento en la replicación del ADN en el cual una cadena, ya sea la nueva o 

la cadena patrón, se desliza sobre la otra en al menos una unidad de repetición. Otras posibles 

causas de generación de polimorfismos se deben a otros tipos de mutaciones, como son las 

deleciones e inserciones, que también alterarán el tamaño del microsatélite. 

El éxito de los marcadores moleculares, entre otros factores, depende de la heredabilidad del 

carácter. Así, por ejemplo, la herencia poligénica, dominancia parcial o completa, la influencia 

del ambiente y el tiempo necesario para la evaluación fenotípica en cultivos perennes, son 

factores que frecuentemente limitan la eficacia de este análisis (Dalla et al., 2003). 

Las tecnologías basadas en el empleo de marcadores moleculares son de utilidad no sólo en la 

caracterización de genotipos, sino también en estudios de similitud o distancia genética, que 
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permiten obtener una clasificación de los mismos en diferentes grupos (Bonamico, et al., 

2004). 

El estudio de la variación de los marcadores moleculares sobre las distintas poblaciones, tras 

su proceso de selección, nos permite clasificar las poblaciones y aporta información sobre los 

cambios heredados durante su programa de mejora (Labate et al., 2000). En este sentido, el 

uso de marcadores como los microsatélites se ha generalizado en estudios de diversidad 

genética y de estructura genética de poblaciones por su herencia mendeliana, alta 

confiabilidad, repetitividad y automatización, y pueden detectar homocigosis y heterocigosis 

en organismos diploides como el maíz (Matsuoka et al., 2002).  

Los microsatélites son regiones de secuencias pequeñas (2-10 bases) repetidas arregladas en 

serie, que se asume están distribuidas por todo el ADN. Son altamente variables y mutables, 

frecuentemente presentan gran variación y esto permite usarlas para medir el polimorfismo 

entre especies y variedades relacionadas (Bonamico, et al., 2004 y Azofeifa, 2006, reportados 

por Gutiérrez et al., 2016). 

Dentro de las técnicas de biología molecular para caracterizar y evaluar la diversidad genética 

de líneas y poblaciones se encuentra el uso de los microsatélites, también llamados SSR, que 

se caracterizan por ser altamente polimórficos, se encuentran distribuidos al azar a lo largo del 

genoma, son loci específicos y multialélicos, se heredan de manera mendeliana, son 

somáticamente estables y codominantes (Junjian et al., 2002, reportados por González et al., 

2009). 

Las líneas de maíz derivadas de poblaciones tropicales y subtropicales del CIMMYT han sido 

mejoradas para estabilidad de su comportamiento en cruces a través de pruebas internacionales 

en un amplio rango de ambientes (Vasal et al., 1999).  

La liberación de una línea de maíz del CIMMYT no garantiza una alta capacidad de 

combinación o un rendimiento en todos los entornos, pero indica que la línea es prometedora o 

útil como componente híbrido o progenitor para el mejoramiento del pedigrí en uno o más 

mega entornos objetivos (CIMMYT, 2013).  
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Las variedades de polinización libre ocupan el 81 % del área sembrada con maíz en los países 

en desarrollo, y solamente el 19% les corresponde a los materiales híbridos (CIMMYT, 1994). 

Esto indica que aún existen barreras significativas que limitan la adopción de híbridos. Sin 

embargo, cuando se ha usado apropiadamente la tecnología para el desarrollo de híbridos, se 

han logrado mejores rendimientos en muchos países tropicales, particularmente en aquellos 

donde existen compañías semilleros privadas (Paterniani, 1990). 

El objetivo principal de cualquier programa de mejoramiento genético para la obtención de 

híbridos es producir híbridos de cruzas simples involucrando líneas homocigóticas (líneas 

puras) como progenitores, con el objeto de explotar al máximo la heterosis y obtener híbridos 

superiores en producción y otras características agronómicas Srinivasan et al., (1993) y 

Hallauer y Carena (2009) reportados por Caicedo et al., (2017). 

Una variedad híbrida es la producida por el cruzamiento entre dos o más parentales elegidos 

de tal forma que se garanticen la máxima producción y la máxima homogeneidad fenotípica en 

la explotación comercial. A mano o por medios naturales, en la formación del híbrido se 

siguen una serie de pasos comunes con independencia del sistema de reproducción (Cubero, 

2013). 

Hallauer et al., (2010) define la ACG como el comportamiento medio de una línea en 

combinaciones híbridas y la ACE se refiere al efecto en donde ciertas combinaciones se 

expresan mejor o peor de lo esperado, con base en el comportamiento promedio de las líneas 

involucradas. Con respecto al tipo de acción génica que determina la aptitud combinatoria 

(AC) de las líneas, la ACG está predominantemente asociada a la aditividad, en tanto que la 

ACE incluye a los efectos de dominancia y epistasis. 

CIMMYT Maize Lines (CMLs) son líneas liberadas endogámicas cuidadosamente 

seleccionadas con buena capacidad de combinación general y con tolerancia a la sequía, 

eficientes en el uso de nitrógeno, tolerancia al suelo ácido, resistencia a enfermedades, 

insectos y malezas parásitas, están adaptadas a ambientes tropicales y subtropicales. Los 

híbridos resultantes pueden ser utilizados ya sea en cruzas simples o como progenitores 

femeninos de híbridos triples o de cruza doble (CIMMYT, 2013).  
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IV. MATERIALES Y MÉTODOS 

4.1 Ubicación del estudio 

El estudio se realizó en el laboratorio de Biotecnología del Centro Nacional de Investigaciones 

Agropecuarias (CNIA), perteneciente al Instituto Nicaragüense de Tecnología Agropecuaria 

(INTA), ubicado en el Valle San Cristóbal, km 14.1 Carretera norte, 2. 5 km al sur, Managua, 

coordenadas geográficas son: 12°05´ latitud norte y 86°09´ longitud oeste con una elevación 

promedio de 56 msnm.  

4.2  Material genético 

El material genético de maíz empleado para nuestro estudio fueron líneas endogámicas 

desarrolladas en el Programa Global de Maíz conjuntamente con el CIMMYT. Estas líneas se 

destacan por las siguientes características: i. Se adaptan a ambientes tropicales y subtropicales, 

ii. Poseen buena aptitud o capacidad combinatoria con otras líneas del mismo grupo 

heterótico, iii. Los híbridos resultantes pueden ser utilizados ya sea en cruzas simples o como 

progenitores femeninos de híbridos triples o de cruza doble (CIMMYT, 2013). 

El banco de germoplasma de maíz del CIMMYT facilitó una cantidad limitada de semilla de 

siete líneas de maíz cuyo registro de código, número de línea CMLs, y su cruce de origen o 

pedigrí se detalla en el Cuadro 1.  

Cuadro 1. Líneas CML y R1 de maíz blanco utilizadas para el estudio de caracterización con 

20 cebadores en marcadores moleculares tipo SSR 

 

 

Código de línea CML Pedigrí 

CLP2404 CML 247 (G24-F119/G24-F54)-6-4-1-1-B 

CL02119 CML 254 TUXPSEQ-149-2-B*3-#-#-1-B 

CLRCW96 CML 596 (CL04325/CML401)-B-31-1-1-B*6 

CLRCW85 CML 573 (CML495/CML401)-B-44-1-B*4-2-B-B 

CLWN247 CML 576 (CLFAWW11/CML494)-B-24-2-2-B-B-1-B-8-B-B 

CL02129 CML264 P21-C5-F219-3-1-B-#-#-8-1-3-B 

CL02504 CML269 P25STE-C1-FS13-6-1-1-B 

Desconocido R1 Sin registro 
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En el Cuadro 2 se presentan sus características morfológicas y de calidad, mientras en el 

Cuadro 3 se presenta el comportamiento genético de las ocho líneas en cuanto a tolerancia a 

estrés y resistencia a microrganismos hongos, bacterias y virus específicos. En el caso de la 

línea R1 ha sido utilizada por varios años como uno de los progenitores en la obtención de 

nuevos híbridos simples. 

Cuadro 2. Características morfológicas y de calidad de 8 Líneas CML y la línea R1 de maíz 

blanco  

 

Nota: Líneas CML son líneas endogámicas de maíz de alta calidad de proteína (QPM) de grano blanco 

provenientes del Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo (CIMMYT). 

 

 

 

Código de 

línea 

Número 

de línea 

CML 

Altura 

(cm) 

Longitud 

de mazorca 

(cm) 

Adaptación Textura 

del grano 

Madurez 

del grano 

CLP2404 CML 247 168 17.43 Baja latitud 
Semi-

dentado 
Tardía 

CL02119 CML 254 193 17.66 Baja latitud 
Semi-

dentado 
Intermedia 

CL02129 CML 264 162 19.25 Baja latitud Cristalino Intermedia 

CL02504 CML 269 180 13.00 
Mediana 

latitud 
Cristalino Intermedia 

CLRCW85 CML 573 181 16.79 

Latitudes 

tropicales de 

América 

Latina 

Semi-

cristalino 
Tardía 

CLWN247 CML 576 157 16.79 

Bajas 

latitudes 

tropicales de 

América 

Latina 

Dentado Mediana 

CLRCW96 CML 596 170 13.73-19.84 

Bajas 

latitudes del 

tópico de 

América 

Latina  

Cristalino Mediana 

R1  171 

 

12.5 

Latitudes 

tropicales 

Semi-

cristalino 

Intermedia 
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Cuadro 3. Características capacidad o aptitud combinatoria y de tolerancia al estrés y 

resistencia de 8 Líneas CML y la línea R1 de maíz blanco 

 

En el Cuadro 4 se presentan las secuencias (5” a 3”) Forward y la Secuencia (3” a 5”) Reverse 

de los 20 marcadores microsatelitales distribuidos en los 10 cromosomas que tiene el cultivo 

de maíz. 

 

 

 

 

 

 

Número de 

línea CML 
Combina bien con 

Tolerancia al estrés y Resistencia 

CML 247 POP22, 23, 25, 29, 32, 43 Espiroplasma del achaparramiento del 

maíz (Spiroplasma kunkelii) y fitoplasma 

del achaparramiento espeso del maíz 

(MeS) en la infección mixta 

CML 254 POP25, 32, 43; POOL23, 24 Tizón de la hoja  

CML 264 POP25, 32, 43; POOL23, 24 

 

Resistencia al virus del mosaico 

enanizante del maíz (MDMV) 

CML 269 CML312, CML442, CKDHL0221 Tolerante a la sequía, resistente al virus 

del rayado del maíz (MSV), Mancha gris 

de la hoja (GLS) y Tizón norteño de la 

hoja del maíz, causado por Exserohilum 

turcicum pero. susceptible a necrosis letal 

del maíz (MLN) 

CML 573 CML494, CML576 Tolera bajo nivel de N, resistencia a la 

pudrición de la mazorca 

CML 576 CML549, CML552, CML573 Sequía y bajo nivel de N, excelente 

resistencia a mancha de asfalto, causada 

por Phyllachora maydis, resistencia a 

tizón sureño de la hoja del maíz y tizón 

norteño de la hoja del maíz, causado por 

Exserohilum turcicum 

CML 596 CML494, CML576 Tolerante a temperaturas altas, tolera 

mejor las enfermedades de las hojas y 

pudrición de la mazorca 

R1 CML 247, CML 254 Espiroplasma del achaparramiento del 

maíz (Spiroplasma kunkelii ) 
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Cuadro 4. Secuencias de los 20 marcadores microsatélites SSR utilizados en la caracterización 

de 8 líneas de maíz 

 

Nota: Los marcadores descritos en este cuadro No 4, fueron desarrollados en los laboratorios 

siguientes: Brookhaven National Laboratory of Genetic (BNLG), North Carolina (NC), Pioneer high 

bred (PHI) y University of Missouri-Columbia (UMC).  

 

4.2.1  Siembra y preparación de tejidos 

Como sustrato se utilizó arena colada que previamente se agregó dentro de una olla de presión 

y se cubrió con agua corriente. La olla de presión se expuso directamente al fuego durante dos 

horas para lograr su esterilización completa. Una vez que la arena alcanzó la temperatura 

ambiente, se tomaron 20 semillas de cada línea de maíz y se sembraron en bandejas sin 

agujeros para germinación.  

Locus 
Cromosoma 

de 
localización 

Secuencia (5” a 3”) Forward Secuencia (3” a 5”) Reverse 
Rango 
(pb) 

BNLG 1272 9 ACCGAAGATGACGTGTGACA TCAGTGCAAGGGCATTTAG 83-123 

PHI 96100 2 AGGAGGACCCCAACTCCTG TTGCACGAGCCATCGTAT 86-121 
PHI 112 7 TGCCCTGCAGGTTCACATTGAGT AGGAGTACGCTTGGATGCTCTTC 180-221 

PHI 063 10 GGCGGCGGTGCTGGTAC CAGCTAGCCGCTAGATATACGCT 
55-78              

171-200 
P-UMC 1304 8 CATGCAGCTCTCCAAATTAAATCC GCCAACTAGAACTACTGCTGCTCC 158-176 

BNLG 127 9 CATCATACGAGAAGCACCCTAT ATCGTAACTCAGCGGTTTGTG 
96-112                     

264-291 

BNLG 1176 8 ACTCCTCAAAACCTAGGTGACA CACCGATGATGGTGAGTACG 
49-84           

198-243 

BNLG 197 3 GCGAGAAGAAAGCGAGCAGA CGCCAAGAAGAAACACATCACA 119-196 
BNLG 609 5 GCTCCAGGTCGGAGATGTGA CACAACACATCCAGTGACCAGAGT 105-118 
PHI 057 7 GCTCCAGGTCGGAGATGTGA CACAACACATCCAGTGACCAGAGT 134-164 
BNLG 400 1 AGCTGTGACTGTGAAGGGAAAA CGTCACACCGCTGTTTCTTG 126-160 

UMC 1645 10 CATCGTCATCAGTTCTTCCATGAG GTGATTCACAGAGGCCATCAGAA 
91-100                   

173-198 

UMC 1845 2 TGGTTGAACTGTTAAATGTCCTGA TGGTAACCAGATTCCCACACAGATG 150-196 

PHI 026 4 GCTCCAGGTCGGAGATGTGA CACAACACATCCAGTGACCAGAGT 158-206 

UMC 1792 5 CATGGGACAGCAAGAGACACAG ACCTTCATCACCTGCAACTACGAC 
109-110             
154-194 

NC 013 6 GCTCCAGGTCGGAGATGTGA CACAACACATCCAGTGACCAGAGT 
33-64                      

100-127 

BNLG 1600 6 CGATCAGTGCGTGGAGAGTA TAGGCATGCATTGTCCATTG 185-225 

UMC 1073 1 CACCAACGCCAATAGCATCC GTGGGCGTGTTCTCCTACTACTCA 150-179 

BNLG 1169 2 GCTCCAGGTCGGAGATGTGA CACAACACATCCAGTGACCAGAGT 251-295 
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Después de 8 días de sembradas las semillas con ayuda de una tijera, las plántulas se cortaron 

hojas jóvenes. Se procedió a la desinfección de los tejidos con alcohol al 70% y luego se 

esperó que se secaran a temperatura ambiente. Posteriormente, los tejidos se colocaron dentro 

de bolsas de plástico que se sellaron y se codificaron por cada línea de maíz para proceder a 

almacenarlas a temperatura de -20°C.  

4.2.2 Procedimiento extracción del ADN 

La extracción de ADN geonómico se realizó de acuerdo al protocolo propuesto por Jiménez 

(2009). Por cada muestra se pesaron 15 mg de tejido foliar y se colocó en un tubo Eppendorf 

(1.5 ml) y se le agregó 200 ml de buffer de extracción y se procedió a macerar cada muestra 

utilizando pistilos plásticos hasta homogenizarlas, una vez finalizado el proceso de maceración 

de los tejidos, se le suministró a cada una 26 µl de sulfato dodecil sódico (SDS) al 10% y se 

mezcló. Una vez finalizado el procedimiento las muestras se colocaron en baño maría a 65oC 

por 10 minutos (Anexo 1). 

Posteriormente a cada muestra se le agregaron 120 µL de acetato de potasio (3M) y se 

incubaron en hielo durante 20 minutos a continuación las muestras se centrifugaron a una 

máxima velocidad 18 000 rpm a 5oC por 15 minutos. Concluida la primera centrifugación se 

procedió a extraer el sobrenadante de cada muestra en cantidad de 200 μl que se transfirió a un 

tubo Eppendorf limpio y se le agregó 0.6 volúmenes de 2-propanol (120 μl), conservando las 

muestras a -24oC por 20 minutos. 

Se realizó una segunda centrifugación a una velocidad máxima de 18 000 rpm a 5oC por 15 

minutos. Luego, el 2-propanol se extrajo del tubo y el pellet fue lavado en 100 µl de etanol 

(70%) y centrifugado tres veces consecutivas a velocidad máxima de18 000 rpm a 5oC por 5 

minutos. Finalmente, los pellets fueron secados colocando los tubos boca abajo sobre papel 

absorbente. El ADN se disolvió en 100 µL de buffer TE (conteniendo 10 mM Tris-HCl pH 8.0 

y 1 mM EDTA) y las muestras se conservaron a -24oC para su posterior utilización. 

4.2.3 Amplificación del ADN  

Para el proceso de amplificación del ADN se empleó un termociclador marca Eppendorf 

Mastercycler con gradiente termociclador. La amplificación de las muestras en PCR fue 
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llevada a cabo en reacciones de 20 µL mezclando los siguientes componentes de acuerdo con 

la especificidad de cada marcador: Para los marcadores BNLG 1272 y PHI 96100 se realizó 

una mezcla de 12 µL de Mastermix, 3 µL agua libre de nucleasas, 2 µL de cada primer 

(forward y reverse) y finalmente 1 µL de ADN, para obtener 20 µL de producto PCR (Anexo 

2a). 

Para los marcadores PHI 112, PHI 063, P-UMC 1304, BNLG 127, BNLG 1176, BNLG 197, 

BNLG 609, PHI 057, BNLG 400, UMC 1645, UMC 1845, PHI 026, UMC 1792, NC 013, 

BNLG 1600, UMC 1073, BNLG 1169, ´PHI 119, se realizó una mezcla diferente a los 

marcadores BNLG 1272 y PHI 96100 y fue de 10 µL de Mastermix, 5 µL agua libre de 

nucleasas, 2 µL de cada primer (forward y reverse) y finalmente 1 µL de ADN, para obtener 

de 20 µL de producto PCR (Anexo 2b).  

4.2.4 Electroforesis y visualización de los productos de PCR 

Las reacciones de amplificación se realizaron en un termociclador marca Eppendorf 

Mastercycler. Para la amplificación de las muestras en PCR se utilizó el siguiente programa: 

Para los marcadores BNLG 1272 y PHI 96100 fue llevado a cabo la desnaturalización del 

ADN a 94°C durante 5 minutos, seguido de 45 ciclos de desnaturalización a 94°C durante 1 

minuto; la hibridación a 55°C durante 1 minuto, y alargamiento a 72°C durante 1 minuto, con 

una elongación final a 72°C durante 10 minutos, finalizando a una temperatura de 4°C 

(Sequeira et al., 2009). 

El programa de amplificación para los 18 marcadores descritos anteriormente, también varió 

con respecto a los marcadores BNLG 1272 y PHI 96100 en cuanto a la temperatura y los 

ciclos de desnaturalización: la desnaturalización del ADN a 94°C durante 5 minutos seguido 

de 35 ciclos de desnaturalización a 94°C durante 1 minuto, hibridación entre 55°C - 59°C 

durante 1 minuto, y alargamiento a 72°C durante 1 minuto, con una elongación final a 72°C 

durante 10 minutos, finalizando a una temperatura de 4°C (Anexo 3). 

De la muestra de ADN de cada uno de los materiales genéticos, se tomaron 20 µL. Esta 

muestra de ADN mezclada con el buffer de carga (4 µL de 6x) se depositó en cada uno de los 

pocillos del gel delimitados con una peineta de 20 dientes. En cada uno de los extremos de los 
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pocillos del gel se depositó 4 µL de regla de ADN (ladder) con más de 100 pares de base (pb). 

Se corrieron las muestras a 90 volt, 330 mAh, y 90 minutos. 

El ADN tiene cargas negativas y cuando se aplica una corriente, los fragmentos con cargas 

negativas son atraídos hacia la carga positiva en el otro extremo del gel. Los pequeños 

fragmentos se mueven rápidamente entre las moléculas del gel, mientras que los fragmentos 

más grandes trabajan más difícilmente para conseguir moverse a través del gel. En el primer 

pozo se agregaron 4 μl de ladder y en resto de pozos 16 μl de ADN producto PCR de cada una 

de las muestras. Se programó la electroforesis a 90 minutos, 330 amperios y 90 voltios.  

Para la visualización de los fragmentos de ADN, se elaboró gel de metaphor agarosa al 2%, la 

cual se preparó diluyendo 1 g L-1 de metaphor agarosa en 100 ml de TE 0.5x y 4 µl de 

bromuro de etidio. La visualización y cuantificación de los fragmentos fue realizada a través 

de un sistema transluminador ultravioleta utilizando como referencia una escalera molecular 

con fragmentos de 100-1000 pares de bases. Todos los fragmentos de ADN productos PCR, se 

visualizaron y cuantificaron, al obtener la fotografía de los geles de metaphor agarosa al 2% 

(Anexo 4). 

Transcurrido el tiempo en la electroforesis se llevó el gel al UPV trasluminador Launch Doc-

ITL, con cámara Canon de 12.5 mega pixeles, para tomar fotografías las cuales fueron 

visualizadas con el programa lonch Doc-ITLS software de análisis de imagen, donde se 

identificaron las bandas de ADN, las que se midieron utilizando el programa Paint a un 

aumento de 300% mediante cuadriculas y regla con unidad de medidas en pixeles observando 

la regla de ADN Ladder utilizado en los geles. 

4.2.5 Análisis de la diversidad 

Para evaluar la diversidad genética se estimaron los parámetros siguientes: número de alelos 

por locus, (Na), heterocigosidad esperada (Hesp), heterocigosidad observada (Hobs) y la 

frecuencia alélica (Pi). Estos cálculos fueron obtenidos haciendo uso del programa GenAlex 

versión 6 (Peakall & Smouse, 2006). 
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a. Número de alelos por locus (Na) 

Constituye todas las formas alternativas que puede presentar un gen en un locus. Se determina 

por conteo directo de alelos diferentes para cada locus en cada grupo. Este parámetro se 

determinó con el software de GenAlex versión 6 (Peakall & Smouse, 2006). 

b. Heterocigosidad observada (Hobs) 

Equivale a la proporción de individuos que presenta un par de alelos diferentes, es decir, que 

son heterocigotos, mediante conteo directo, para cada locus en un grupo (Casalla, 2003). 

c. Heterocigosidad esperada (Hesp) 

Es llamada también índice de diversidad de Weir y estima la proporción de individuos que se 

espera sean heterocigotos para cada locus en un grupo (Casalla, 2003). 

d. Índice de Shannon (I) 

Para el análisis de diversidad se utilizó el Indice de Shannon el cual consiste en determinar la 

diversidad de especies o individuos a través de comparaciones. El índice de Shannon se 

calculó para cada locus usando versión del software GenAlex versión 6 (Peakall & Smouse, 

2006). 

e. Contenido de información polimórfica (CIP) 

Para calcular el contenido de información polimórfica (CIP), se usó la siguiente fórmula 

CIP=1-∑ (P2
i)j, Donde Pi: Frecuencia alélica del i-ésimo alelo, j el locus. propuesta por 

(Anderson et al., 1993) citado por Arguello, 2012, que se calculó para cada locus usando 

versión del software GenAlex versión 6 (Peakall & Smouse, 2006). 

f. Frecuencia alélica  

Es el número de veces que se observa un alelo, dentro del total de alelos para un locus. Es 

usada para describir toda la información genética presente en un locus (Casalla, 2003).  

g. Distancia genética entre poblaciones 

Se analizó la distancia genética entre dos poblaciones propuestas por Nei (1973) mediante el 

programa InfoGen/L versión actualizada el 29-09-2020. Los resultados se presentaron en una 

matriz de distancia conformada por las 8 líneas.  
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h. Análisis de conglomerado 

A partir de la matriz binaria, se conformó un dendrograma con el empleo del algoritmo 

UPGMA (Unweighted Pair Group Method Average) y el coeficiente de Jaccard del programa 

InfoGen. 

4.2.6 Análisis de varianza molecular (AMOVA) 

Para cuantificar la diversidad genética se utilizó el análisis molecular de varianza, es un marco 

de referencia para la estimación de estructura genética a partir de la información contenida en 

la frecuencia alélica, y el estimador de F-estadística (FST) y a partir de ella se obtienen los 

componentes de covarianza asociados con posibles niveles de estructura genética, según lo 

descrito por (Weir & Cockerham, 1984), utilizando el software GenAlex versión 6 (Peakall y 

Smouse, 2006). 

Se realizó el análisis AMOVA aplicando el software GenALEX antes descrito. Se 

conformaron dos sub-poblaciones de acuerdo a la textura de grano de las líneas, como se 

detalla en el Cuadro 5. 

 

Cuadro 5. Ocho líneas clasificadas en dos sub-poblaciones de acuerdo a la textura del grano 

del maíz 

 

 

 

 

 

Número de 

Sub-población 

Código de línea CML Textura del grano 

1 CML 247 Semi-dentado 

1 CML 254 Semi-dentado 

1 CML 576 Dentado 

2 CML 264 Cristalino 

2 CML 269 Cristalino 

2 CML 573 Semi-cristalino 

2 CML 596 Cristalino 

2 R1 Semi-cristalino 
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V. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

5.1 Diversidad genética por locus de las 8 líneas de maíz 

5.1.1 Número de alelos 

De los 20 marcadores microsatélites empleados en el presente estudio tenían secuencia de 

nucleótidos localizadas en al menos uno de los diez cromosomas que tiene el maíz como es el 

caso del marcador BNLG 197 localizado en el cromosoma número 3. Seis marcadores 

moleculares tenían secuencias de nucleótidos localizadas tres en el cromosoma número 2 y 

tres en el cromosoma 8.  

En el análisis de variabilidad de los 20 locus microsatélites analizados detectaron 80 alelos en 

las 8 líneas de maíz blanco con un tamaño variable de 80 a 300 bp. El marcador BNLG 1272 

identificó los fragmentos con menores rangos comprendidos entre 80-120 pb y el BNLG 1600 

identificó el de mayor rango entre 190-300 pb, este marcador fue el único que el rango de pb 

190-300 resultó superior a los pb que caracteriza al diseño 185-225 (Cuadro 6). 

Los loci expresaron polimorfismos con una media de 4 alelos por locus (rango: 2-6). Los loci 

que registraron mayor polimorfismo fueron el BNLG 197 con 6 alelos seguido de PHI 026, 

BNLG 1600, UMC 1845 y el BNLG 1272 con 5 alelos, mientras que el locus que presentó 

menor número de alelos fue el BNLG 609 con 2 alelos, estas diferencias en el número de 

alelos pueden ser resultado de las secuencias específicas que tiene cada marcador molecular. 

Al respecto, Tiessen (2012), considera que un marcador es altamente polimórfico cuando 

identifica más de dos alelos por locus para que genere una información útil. En el cuadro 5 se 

presentan patrones de bandas para estos loci. 

Morales et al., (2010) empleando 21 marcadores SSR polimórficos para estimar la diversidad 

genética de la población de 25 líneas de maíz argentino cristalino colorado detectaron 108 

alelos. El número de alelos por loci varió de 2 a 14 con una media de 5.14; los 108 alelos 

fueron suficientes para discriminar completamente las 25 líneas.  
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5.1.2 Heterocigosidad observada y esperada  

El mayor nivel de heterocigosidad observada fue expresada por los locus PHI 96100, BNLG 

609, BNLG 127, BNLG 1169 y PHI 119 con valor de 1.000. El mayor nivel de 

heterocigosidad esperada fue expresado por los loci más polimórficos BNLG 197, PHI 026 y 

BNLG 1600 que tuvieron un valor similar de 0.833, mientras que el menor valor de 

heterocigosidad esperada lo expresaron los marcadores BNLG 609 y PHI 057 con valores 

respectivos de 0.533 y 0.567. 

La diversidad genética (Hesp) obtenidos para cada locus varió de 0.533 a 0.833 con media de 

0.673 que resultó similar a los valores de la media de Hesp de 0.68 logradas por Morales et al., 

(2010), aunque los valores para cada locus variaron de 0.36 a 0.90. El valor alto de la media de 

heterocigosidad esperada 0.673 indica la presencia de alta variación alélica (diversidad) en los 

loci marcadores y revela la presencia de alto nivel de polimorfismo en los materiales 

estudiados. Esto se observa con el locus BNLG 197, que tuvo un valor de heterocigosidad 

esperada de 0.833 y valor PIC de 0.754 (Cuadro 6). 

Bantte y Prasanna (2003), caracterizaron 23 líneas tropicales con 36 SSR, determinaron una 

media de 3.25 alelos por locus, media que es inferior a la obtenida en nuestro estudio. Abebe 

et al., (2020) para el estudio de 36 líneas de maíz de Etiopía utilizaron 29 marcadores 

microsatelitales de los cuales 28 resultaron polimórficos identificando un total de 104 alelos, 

además encontraron que en 20 de ellos se alcanzó el máximo de expresión homocigota. Estos 

mismos autores reportan una media en número de alelos de 3.71 que resultó inferior a la media 

de 4 alelos obtenidos en el presente estudio. 

Estas variaciones se deben a que cada microsatélite codifica una región específica del ADN de 

cada genotipo y a la variación en tamaño de cada microsatélite. La heterocigosidad esperada 

en el presente estudio se cataloga como alta porque se obtuvieron valores mayores a 0.5, es 

decir que existe alta diversidad genética cuando se acerca a 1 y baja diversidad cuando el valor 

se acerca a 0 como lo valora Zaldivar (2006). 

Pardo et al., (2017) utilizando 12 marcadores microsatélites en 30 accesiones de maíz criollo 

reportan una heterocigosidad observada con un rango entre 0.172 y 0.466 correspondientes a 

los marcadores BNLG1520 y PHI 056 y con un promedio de 0.280.  
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5.1.3 Contenido de Información Polimórfica (CIP) 

Estimación de la diversidad que permite clasificar los marcadores genéticos según su nivel de 

polimorfismo y mide la capacidad discriminatoria de los loci, en dependencia del número de 

alelos y la frecuencia de cada alelo en el locus marcador (Murillo, 2010), citado por Arguello, 

2012. Mathias et al., (2007) destacan que el CIP calculado para un marcador puede variar 

entre 0 y 1, indicando mayor nivel de polimorfismo o variación cuando el valor es más 

cercano a 1.  

El valor del PIC de las muestras analizadas osciló en un rango de 0.375 y 0.754, con un 

promedio de 0.615. (Cuadro 6). El 90% de los marcadores resultaron muy informativos 

presentando valores de PIC superiores 0.50 y por lo tanto pueden ser considerados útiles para 

detectar variabilidad genética. Los loci que presentaron un mayor polimorfismo fueron los 

comprendidos en el rango de valores PIC entre 0.605 y 0.754 (BNLG 197, BNLG 1600, PHI 

026 y BNLG 1272, PHI 112, PHI 063, BNLG 127, BNLG 1176, BNLG 400, UMC 1645, 

UMC 1845, UMC 1792, NC 13 y UMC 1073). Los marcadores que presentaron los niveles 

más bajos de polimorfismo fueron el BNLG 609 y PHI 057 con valores respectivos de 0.375 y 

0.468 (Cuadro 6). 

Los datos obtenidos del valor de PIC muestran que los microsatélites utilizados en este estudio 

superaron al promedio de 0.57 reportado por González (2012) que empleó 30 marcadores SSR 

en 196 poblaciones de maíz tropical mexicano. También superó a los valores de PIC obtenidos 

por González, et al., (2009), quienes caracterizaron de 35 líneas de maíz blanco empleando 12 

marcadores SSR, reportando un valor inferior en el contenido de información polimórfica 

(PIC), que varió entre 0.03 y 0.57 con un valor promedio de 0.41. 

El alto promedio del valor PIC obtenido en el presente estudio puede ser resultado de otro 

factor como es que todos los marcadores moleculares se diseñaron para el cultivo de maíz 

como lo reportan diferentes actores. 

Morales (2002) para la caracterización de 32 líneas de maíz (EEA INTA-Pergamino) junto 

con dos poblaciones sintéticas, utilizó 21 marcadores microsatélites. Obtuvo una media de 6 

alelos por locus, variando los contenidos de información polimórfica de las líneas entre 0 y 
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0.90, con una media de 0.65. En el presente estudio se probaron 9 de esos 21 marcadores de 

microsatélites. 

De acuerdo al número de alelos por locus se observó que al resultar mayor su número, se 

incrementaron los valores de Hesp y el valor PIC, como resultó con el locus BNLG 197 que 

presentó 6 alelos y los valores obtenidos de Hesp y PIC fueron los mayores (0.833 y 0.754 

respectivamente).  

5.1.4 Diversidad Índice de Shannon 

El índice de diversidad de Shannon (I), es típicamente usado para medir el número de especies 

en una comunidad (la riqueza) y la relativa frecuencia de estas especies. El índice contempla la 

cantidad de especies presentes en el área de estudio, riqueza de especies y la cantidad relativa 

de individuos de cada una de esas especies abundantes (Di Betetti, 2000). Griffon, (2008) 

reporta que el índice de Shannon tiene un valor alto cuando es mayor a 3 que indica mayor 

diversidad y que los individuos son muy diferentes.  

El índice de diversidad de Shannon presentó una media de 2.00 y el 65% de los 20 marcadores 

presentaron un índice entre 2.00 y 2.07. Los menores valores de (I) se obtuvieron con los 

marcadores PHI 112 y BNLG1176 con índices respectivos de 1.88 y 1.89, mientras que los 

marcadores que lograron mayor índice fueron PHI 119 y PHI 063 ambos con índice de 2.07. 

Los marcadores P-UMC 1304, BNLG 197 y BNLG 609 el índice fue de 2.06 y con un índice 

similar de 2.05 presentaron los marcadores PHI 96100 y NC 13. Los resultados se observan en 

el Cuadro 6. 

Estos resultados expresan que es alta diversidad genética de las 8 líneas estudiadas, incluso 

superando a los reportados por Lacayo y Ponce (2018) quienes realizaron una caracterización 

molecular utilizando 15 marcadores microsatelitales tipo SSR en tres generaciones, G0, G2, G3, 

de maíz criollo pujagua rojo obteniendo un índice de diversidad de Shannon con media de 

1.25, con un índice menor con media de 0.08 e índice mayor con media de 1.92. 

El mayor porcentaje de frecuencia alélica se presentó en el marcador BNLG 609 con el 50%, 

pero se obtuvieron los valores más bajos en número de alelos, heterocigosidad esperada, valor 

PIC. En el caso del índice de Shannon el marcador BNLG 609 fue superior al 75% de los 
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marcadores estudiados, por tanto, es un marcador que detectó diversidad genética en las líneas 

evaluadas. Los marcadores BNLG 197 y PHI 026 presentaron una frecuencia alélica del 17% 

y los resultados fueron opuestos a los valores e índices que se obtuvieron con el marcador 

BNLG 609 (Cuadro 6). 

Cuadro 6. Parámetros de diversidad genética en 20 marcadores microsatelitales, usados en la 

evaluación molecular de 8 líneas de maíz 

Locus Rangos (pb) Na Hobs Hesp PIC 

Frecuencia

Alélica  

(%) 

I 

PHI 96100 90-120 3 1.000 0.633 0.511 20 2.05 

BNLG 1272 80-120 5 0.875 0.800 0.712 20 2.01 

PHI 112 180-220 4 0.500 0.767 0.667 20 1.88 

PHI 063 170-200 4 0.875 0.767 0.667 25 2.07 

P-UMC 1304 160-180 3 0.625 0.633 0.511 25 2.06 

BNLG 127 260-290 4 1.000 0.767 0.677 20 1.98 

BNLG1176 200-240 4 0.125 0.700 0.605 20 1.89 

BNLG 197 120-200 6 0.875 0.833 0.754 17 2.06 

BNLG 609 110-120 2 1.000 0.533 0.375 50 2.06 

PHI 057 130-160 3 0.625 0.567 0.468 33 1.99 

BNLG 400 130-160 4 0.125 0.733 0.630 25 1.91 

UMC 1645 170-200 4 0.875 0.700 0.605 25 2.02 

UMC 1845 150-200 5 0.875 0.733 0.653 20 2.03 

PHI 026 160-210 5 0.750 0.833 0.746 17 2.03 

UMC 1792 150-190 4 0.625 0.700 0.605 31 2.00 

NC 13 100-130 4 0.875 0.767 0.667 25 2.05 

BNLG 1600 190-300 6 0.625 0.833 0.746 20 1.94 

UMC 1073 150-180 4 0.625 0.700 0.605 20 2.01 

BNLG 1169 250-290 4 1.000 0.600 0.524 20 1.94 

PHI 119 180-200 3 1.000 0.700 0.582 33 2.07 

Promedio 157-196 4.05 0.744 0.715 0.616 24.300 2.003 

Rangos de pares de bases (pb) de los marcadores microsatélites, número de alelos encontrados (Na), 

heterocigosidad observada (Hobs), heterocigosidad esperada (Hesp), contenido de información 

polimórfica (PIC) e índice de Shannon por locus (I). 

 

5.2 Diversidad genética por línea 

5.2.1  Número de alelos 

Los índices de diversidad genética de los marcadores estudiados en las 8 líneas, teniendo 

como resultado que las líneas CML 247, CML 596 y CML 269 presentaron un número de 9 
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alelos; mientras que la línea CML 573 presentó el menor número de alelos con 7 (Cuadro 7). 

5.2.2 Heterocigosidad observada y esperada 

La heterocigosidad observada con valor medio de 1.00, esta no reflejó variación entre las 

líneas, es decir que la heterocigosidad se mantiene debido a la heterosis que es un fenómeno 

común en el maíz al ser una planta de polinización cruzada (Zaldivar, 2006), que pueden ser 

confirmados con los resultados reportados por Londoño (2011), cuando estudió la 

diversidad genética de 202 genotipos de frijol (Phaseolus vulgaris L.) por medio de SSR 

fluorescentes, obteniendo una heterocigosidad observada de 0.11 la cual es considerada por 

Kwak y Gepts (2009) como muy baja y es característico de especies autógamas. 

La heterocigosidad esperada obtuvo una variación de 0.754 a 0.798, con media de 0.776, 

resultando que el mayor índice de heterocigosidad esperada lo expresó la línea CML 247 

con valor de 0.798, seguido por la línea CML 576 con valor de 0.785; mientras que la línea 

CML 573 obtuvo menor heterocigosidad esperada con valor de 0.754, como se observa en 

el cuadro 7. La heterocigosidad esperada se considera alta cuando expresa valores mayores 

a 0.5 y baja cuando se acerca a 0; por tanto, los resultados obtenidos en el presente estudio 

se encuentran entre valores que indican que existe una diversidad genética alta.  

El mayor valor de PIC se registró en la línea CML 247 con valor de 0.750 y el menor valor se 

presentó la línea CML 573 con PIC de 0.699; resultando una media del PIC en las 8 líneas de 

0.724 (Cuadro 7). 

5.2.3 Índice de Shannon 

Las 8 líneas presentaron una media del índice de diversidad de Shannon de 1.86, el menor 

valor lo obtuvieron las líneas R1, CML 269, CML 596 con un índice de 1.85 y el mayor 

índice lo presentó la línea CML 254 con valor de 1.87. Griffon, (2008) cataloga el índice de 

Shannon como alto, cuando los valores son mayores a 3 que indican una mayor diversidad 

y con individuos muy diferentes. Sí consideramos este índice, en el presente estudio los 

resultados denotan que entre las 8 líneas de maíz la diversidad es media y son 

genéticamente muy parecidas (Cuadro 7). 
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Cuadro 7. Parámetros de diversidad genética por líneas utilizando marcadores 

microsatélites 

LINEAS Na Hobs Hesp PIC I 

CML 247 9 1.000 0.798 0.750 1.86 

CML 254 8 1.000 0.780 0.729 1.87 

R1 8 1.000 0.773 0.720 1.85 

CML 573 7 1.000 0.754 0.699 1.86 

CML 596 9 1.000 0.765 0.711 1.85 

CML 576 8 1.000 0.785 0.733 1.86 

CML 264 8 1.000 0.781 0.728 1.86 

CML 269 9 1.000 0.774 0.720 1.85 

PROMEDIO 8.250 1.000 0.776 0.724 1.86 

Número de alelos encontrados (Na), heterocigosidad observada (Hobs), heterocigosidad esperada (Hesp), 

contenido de información polimórfica (PIC) e índice de Shannon por locus (I). 

 

5.2.4 Frecuencia alélica de los marcadores 

La identificación del individuo queda descrita por el conjunto total de alelos obtenidos por 

cada uno de ellos, lo que se conoce como patrón alélico. De acuerdo con Pejic et al., (1998), la 

comparación de patrones alélicos, mediante coeficientes de similitud, permite establecer 

grupos de individuos con características génicas similares.  

Las frecuencias alélicas oscilaron entre los valores de 0.735 y 0.779. En las líneas que se 

identificaron mayores frecuencias alélica fueron CML 247, CML 576, CML 264 y CML 254 y 

la línea que presentó menor frecuencia alélica fue CML 573.  

Sánchez – Vanesa et al., (2014) con 9 marcadores moleculares microsatélites caracterizaron 

86 accesiones de maíz encontrando que las frecuencias alélicas oscilaron entre los valores de 

0.0022 y 0.8531observando la mayor frecuencia con el locus PHI 50. Estos autores citando a 

Galindo y Milagro (2011), quienes señalan que, si la frecuencia de un alelo es alta, existe poca 

heterocigosidad.  

5.3 Frecuencias alélicas por marcador microsatélite 

5.3.1 Frecuencia alélica de locus PHI 96100 

De acuerdo con De Vicente et al., (2004) la frecuencia alélica se define como una medida 

de la presencia continua o asidua de un alelo en una población, o de la proporción que 

representa de todos los alelos de un gen. 
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El locus PHI 96100 presentó 3 alelos, encontrándose el alelo 110 en las líneas CML 254, 

CML 573, CML 576 y CML 269 representando el 50% del total de las líneas evaluadas y 

con un valor de frecuencia alélica de 0.500; en el alelo 120 se presentó en las líneas R1, 

CML 596 y CML 264 que representan el 37.50% del total de líneas evaluadas. El alelo 90 

únicamente se presentó la línea CML 247 que corresponde a la evaluación del 12.5% del 

material genético y logrando un valor de frecuencia alélica de 0.125. (Figura 1). 

5.3.2 Frecuencia alélica locus BNLG 1272 

En el locus BNLG 1272 se presentaron 5 alelos de los cuales el alelo 90 se encontró en las 

líneas CML 596, CML 576 y CML 264 (37.50%) con frecuencia alélica respectiva de 0.375; 

el alelo 110 se presentó en las líneas CML 247 y R1 que representan el 25% de las líneas 

evaluadas correspondiéndoles una frecuencia alélica de 0.250 y los alelos 80, 100 y 120 

detectados respectivamente en las líneas CML 269, CML 573 y CML 254 representando 

37.50% de las líneas analizadas y cada alelo con valor de frecuencia de 0.125. (Figura 1). 

5.3.3 Frecuencia alélica locus PHI 112 

En el locus PHI 112 se encontraron 4 alelos, entre ellos el alelo 200 que se presentó con valor 

de frecuencia alélica de 0.375 que resultó ser el más alto. Este alelo se localizó en las líneas 

CML 254, R1 y la CML573 representando el 37.5% de las líneas evaluadas; el alelo 210 con 

valor de frecuencia alélica de 0.250 encontrado en las líneas CML 596 y CML 264, mientras 

que el alelo 220 con frecuencia alélica de 0.250 se detectó en las líneas CML 576 y CML 269. 

En la línea CML 247 el alelo 180 presentó el menor valor de frecuencia alélica con 0.125. 

(Figura 1). 

5.3.4 Frecuencia alélica locus PHI 063  

El locus PHI 063 presentó 4 alelos, resultando el alelo 190 con el mayor valor de frecuencia 

alélica de 0.375 encontrándose en las líneas CML 573, CML 264 y la CML 269 (37,50% de 

todas las líneas); el locus 180 se presentó en las líneas CML 254 y R1 (25%) con frecuencias 

alélicas respectivas de 0.25. En el locus 200 la frecuencia fue de 0.25 y se encontró en las 

líneas CML 596 y CML 576 (25%). El locus 170 se encontró únicamente en la línea CML 247 

(12.5%) registrándose el menor valor de frecuencia alélica con 0.125. (Figura 1).  
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5.3.5 Frecuencia alélica locus P-UMC 1304  

Se observó que en locus P-UMC 1304 se encontraron 3 alelos, resultando el alelo 160 el que 

presentó mayor frecuencia alélica con valor de 0.50 en las líneas CML 247, CML 573, CML 

264 y la CML 269 que representan el 50% del total de líneas evaluadas; mientras que el alelo 

170 con valor de frecuencia de 0.375 se encontró en las líneas R1, CML 596 y CML 576 

(37.50% del total de líneas). En el alelo 180 únicamente se encontró en la línea CML 254 

(12.50%) con valor de frecuencia alélica de 0.125 (Figura 1). 

De los 5 locus evaluados únicamente en los locus PHI 96100 y P-UMC 1304 la frecuencia 

alélica obtuvo un valor de 0.50 en el 50% de las líneas evaluadas. El menor valor de 

frecuencia alélica de 0.125 se presentó en al menos una línea de los cinco locus evaluados y 

entre estas la línea CML 247 se encontró en los locus PHI96100, PHI 112, BNLG 1272 y PHI 

063. 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Frecuencia alélica de los marcadores microsatélites PHI 96100, BNLG 1272, PHI 

112, PHI 063 y P-UMC 1304 analizados en 8 líneas de maíz.  

 

5.3.6 Frecuencia alélica locus BNLG 127  

Se encontraron 4 alelos en el locus BNLG 127 entre ellos el alelo 280 presentó el mayor valor 

de frecuencia alélica con 0.375 encontrándose en las líneas CML 573, CML 596 y CML 264 

correspondiente al 37.50% del total de líneas evaluadas; el alelo 260 se expresó en las líneas 

CML 247 y CML 269 que representan el 25% del total de líneas cada uno con una frecuencia 

alélica de 0.250 y el alelo 290 presente en las líneas CML 254 y R1 que también representan el 



31 
 

25% del total de líneas evaluadas; en ambos alelos el valor de la frecuencia alélica fue de 0.25. 

El alelo 270 únicamente se encontró en la línea CML 576 (12.50%) que presentó la menor 

frecuencia alélica con valor de 0.125 (Figura 2). 

5.3.7 Frecuencia alélica locus BNLG 1176 

En el locus BNLG 1176 se encontraron 4 alelos, entre ellos se destaca el alelo 230 que se 

encontró en el 50% de las líneas evaluadas (CML 247, CML 254, R1 y CML 573) resultando 

una frecuencia alélica con valor de 0.50. En las líneas CML 596 y CML 264 (25%) se 

encontró el alelo 210 con frecuencia de 0.250; mientras que las líneas CML 269 (12.50%) y 

CML 576 (12.50%) se presentaron los alelos 200 y 240 ambos con valor de frecuencia alélica 

de 0.125 (Figura 2). 

5.3.8 Frecuencia alélica locus BNLG 197 

Se encontraron 6 alelos en el locus BNLG 197, presentándose el alelo 190 con una frecuencia 

alélica de 0.375 en las líneas CML 247, R1 y CML 573 que representan el 37.50% del total de 

líneas evaluadas; mientras que los alelos 120, 160, 170, 180 y 200 se detectaron 

respectivamente en las líneas CML 269, CML 264, CML 576, CML 596 y CML 254 cada una 

de ellas representan el 12.50% y la frecuencia alélica obtuvo un valor de 0.125 (Figura 2). 

5.3.9 Frecuencia alélica locus BNLG 609  

El locus BNLG 609 se encontraron 2 alelos que presentaron igual valor de frecuencia alélica 

de 0.50, el alelo 110 se encontró en las líneas CML 247, CML 254, R1 y CML 269 que 

representan el 50% del total de líneas analizadas, mientras que el alelo 120 se presentó en las 

líneas CML 573, CML 596, CML 576 y CML 264 que representan el otro 50% de las líneas 

(Figura 2). 

5.3.10 Frecuencia alélica locus PHI 057 

En el locus PHI 057 se detectaron 3 alelos, resultando que el alelo 160 se detectó en el 62.50% 

del total de las líneas evaluadas, las líneas que expresaron dicho alelo fueron las siguientes: 

CML 247, CML 254, R1, CML 573 y CML 596. El alelo 150 se expresó en las líneas CML 

576 y CML 264 (representaban el 25% de las líneas) con valor de frecuencia alélica de 0.250. 
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En el alelo 130 se encontró en la línea CML 269 (12.50%) con valor de frecuencia alélica de 

0.125 (Figura 2). 

De los 5 locus anteriormente evaluados, en la línea CML 269 se expresó la menor frecuencia 

alélica con valor de 0.125 en los locus BNLG 1176, BNLG 197 y PHI 057, también en la línea 

CML 576 el menor valor de la frecuencia alélica de 0.125 se presentó en los locus BNLG 127, 

BNLG 117 y 6BNLG 197.  

 

 

 

 

 

Figura 2. Frecuencia alélica de los marcadores microsatélites, BNLG 127, BNLG 1176, 

BNLG 197, BNLG 609 y PHI 057 analizados en 8 líneas de maíz. 

5.3.11 Frecuencia alélica locus BNLG 400 

En el locus BNLG 400 se presentaron 4 alelos, en el alelo 130 con frecuencia alélica de 0.375 

se detectó en las líneas CML 247, R1 y CML 573 que representan el 37.50% del total de las 

líneas; en el alelo 140 con valor de frecuencia de 0.375 se encontró en las líneas CML 254, 

CML 596 y CML 576 correspondiente al 37.50% del total de líneas estudiadas. En los alelos 

150 y 160 en cada uno con frecuencia alélica de 0.125 se expresó en el 25% de las líneas 

(CML 264 y la CML 269) (Figura 3). 

5.3.12 Frecuencia alélica locus UCM 1645 

Los alelos 170, 180, 190 y 200 se encontraron en el locus UCM 1645, entre ellos el alelo 190 

con un valor de frecuencia de 0.50 se presentó en las líneas CML 247, CML 254, CML 596 y 

CML 576 que representa el 50% de las líneas estudiadas. El alelo 200 con valor de frecuencia 

alélica 0.250 se encontró en las líneas R1 y CML 573. Los alelos 170 y 180 se presentaron con 

valor de frecuencia de 0.125 en las líneas CML 269 y CML 264 (Figura 3). 
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5.3.13 Frecuencia alélica locus UCM 1845  

En el locus UCM 1845 se localizaron los alelos 150, 160, 180, 190 y 200, entre ellos el alelo 

180 fue en el que se encontró en el 50% de las líneas (CML 573, CML 576, CML 264 y CML 

269) presentando el alelo un valor de frecuencia de 0.500. Los alelos 150, 160, 190 y 200 se 

presentaron respectivamente en las líneas CML 247, RI, CML 596 y CML 254 cada uno con 

una frecuencia alélica de 0.125 (Figura 3). 

5.3.14 Frecuencia alélica locus PHI 026  

En el locus PHI 026 se expresaron 5 alelos, entre ellos los alelos 160, 180 y 200 que se 

encontraron en 6 líneas de las 8 evaluadas representando el 75%, cada uno de los alelos con un 

valor de frecuencia de 0.250. El alelo 160 se presentó en las líneas CLM 246 y R1; mientras 

que el alelo 180 se detectó en las líneas CML 254 y CML 269 y el alelo 200 se presentó en las 

líneas CML 573 y CML 596 en los tres alelos el valor de frecuencia fue de 0.250. Los alelos 

170 y 210 fueron los que presentaron menor valor de frecuencia alélicas con 0.125 y se 

encontraron en las líneas CML 576 y CML 264 respectivamente (Figura 3). 

5.3.15 Frecuencia alélica locus UCM 1792  

Los alelos 150, 170, 180 y 190 se expresaron en el locus UCM 1792, encontrándose el alelo 

150 en la línea CML 269 que representa el 12.50% de las líneas analizadas correspondiéndole 

un valor de frecuencia alélica de 0.125; el alelo 170 se detectó en las líneas CML 247 y CML 

264 que representan el 25% cada alelo con una frecuencia de 0.250; el alelo 180 fue detectado 

en la línea CML 254 (12.50%) con una frecuencia alélica de 0.125 y el alelo 190 presente en 

las líneas R1, CML 573, CML 596 y la CML 576 que representan el 50% de las líneas 

analizadas y la frecuencia de cada alelo fue de 0.50 (Figura 3). 

El 50% de las líneas tuvieron expresión alélica con calor de 0.50 en los locus UCM 1645, 

UCM 1845 y UCM 1792. Solamente la línea CML 576 se expresó en los tres locus con el 

mayor valor de frecuencia alélica. Las líneas CML 264 y 269 se presentaron en tres de los 

cinco locus evaluados con el menor valor de frecuencia alélica de 0.125. 
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Figura 3. Frecuencia alélica de los marcadores microsatélites, BNLG 400, UCM 1645, UCM 

1845, PHI 026 y UCM 1792 analizados en 8 líneas de maíz. 

 

5.3.16 Frecuencia alélica locus NC 13 

En el locus NC 13 se expresaron 4 alelos, el alelo 120 se encontró en las líneas CML 247, R1, 

CML 573 que representan el 37.50% de las líneas analizadas, cada uno de los alelos con valor 

de frecuencia alélica de 0.375; el alelo 100 se detectó en las líneas CML 264 y CML 264 

ambas constituyen el 25% del total de líneas y el alelo 110 se presentó en las líneas CML 596 

y CML 276 que representan el 25% de las líneas. En el caso de las líneas que expresaron los 

alelos 100 y 110 la frecuencia de cada alelo fue de 0.250. El alelo 130 únicamente se encontró 

en la línea CML 254 que constituye el 12.50% del total de las líneas analizadas y la frecuencia 

por alelo fue de 0.125 (Figura 4). 

5.3.17 Frecuencia alélica locus BNLG 1600  

En el locus BNLG 1600 se detectaron 6 los alelos entre ellos los alelos 200, 210, 230, 300  se 

expresaron respectivamente en las líneas CML 576, CML 573, CML 254 y CML 596 cada una 

de ellas representa el 12.50% del total de las líneas y cada alelo presentó un valor de 

frecuencia alélica de 0.125; el alelo 190 se encontró en las líneas CML 264 y CML 269 que 

representan el 25% de las líneas y con frecuencia alélica de 0.250 cada una de ellas y el alelo 

220 se expresó en las líneas CML 247 y R1 (25%) en cada una con valor de frecuencia alélica 

de 0.250 (Figura 4). 
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5.3.18 Frecuencia alélica locus UMC 1073 

El locus UMC 1073 se encontraron 4 alelos de los cuales el alelo 180 se presentó en las líneas 

CML 573, CML 296, CML 264 y CML 269 que representan el 50% de todas las líneas, 

expresándose dicho alelo con un valor de frecuencia alélica de 0.50 en cada línea. El alelo 170 

se encontró en las líneas R1 y CML 576 (25% de las líneas analizadas), presentándose con una 

frecuencia de 0.250 por línea. En este locus se observó que los alelos 150 y 160 se expresaron 

respectivamente en las líneas CML 247 y CML 254 en ambos casos con valor de frecuencia de 

0.125 (Figura 4). 

5.3.19 Frecuencia alélica locus BNLG 1169  

Se presentaron de 4 alelos en el locus BNLG 1169, resultando que el alelo 290 se encontró en 

las líneas CML 573, CML 596, CML 576, CML 264 y CML 269 que representan el 62.50% 

del total de líneas analizadas y presentándose en cada una de ellas un valor de frecuencia 

alélica de 0.625. Las líneas CML 247, CML 254 y la R1 representando el 37.50% del total de 

líneas y se encontraron los alelos 250, 260 y 270 respectivamente cada uno de ellos con un 

valor de frecuencia de 0.125 (Figura 4).  

5.3.20 Frecuencia alélica locus PHI 119 

En la figura 20 se observan las frecuencias alélicas del locus PHI 119, encontrándose 3 alelos 

entre ellos los alelos 180 y 190 que se detectaron en el 75% del total de líneas evaluadas. El 

alelo 180 se presentó en las líneas CML 247, CML 264 y CML 269; mientras que el alelo 190 

se detectó en las líneas CML 254, CML 596 y CML 576. La frecuencia alélica en los dos 

alelos fue de 0.375. El alelo 200 se presentó en las líneas la R1 y la CML 573 que representan 

el 25% de las líneas evaluadas y presentaron una frecuencia alélica de 0.250 (Figura 4). 

En alelo 180 del locus UMC 1073 se presentó en el 50% de las líneas con valor de frecuencia 

de 0.50, pero solo en la línea CML 254 se presentó en tres de los cinco locus evaluados (NC 

13, BNLG 1600 y UMC 1073) con el menor valor de frecuencia alélica de 0.125.  
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Figura 4. Frecuencia alélica de los marcadores microsatélites, N 13, BNLG 1600, UCM 1073, 

BNLG1169 y PHI 119 analizados en 8 líneas de maíz. 

 

5.4 Análisis molecular de varianza (AMOVA) 

5.4.1 Variación genética dentro y entre las poblaciones de maíz a través del análisis 

molecular de varianza (AMOVA) 

El análisis de las relaciones entre poblaciones de una especie de interés, como es el maíz, es 

un componente importante en los programas de mejoramiento ya que proporciona información 

acerca de la diversidad genética de las poblaciones (Mohammadi & Prasanna, 2003). 

El análisis de AMOVA reflejó que el 67% de la variabilidad molecular total encontrada se 

presentó dentro las líneas y un 33 % entre líneas, lo que nos permite concluir que cada una de 

las 8 líneas de maíz analizadas se obtuvieron a partir de progenitores genéticamente diferentes 

como es el caso de la línea R1 que ha estado en producción desde la década de los años 80 del 

siglo pasado. El método de multiplicación en condiciones de aislamiento de las plantas de 

cada línea fue efectivo porque garantiza un aceptable grado de pureza genética, por tanto, se 

controló eficientemente la contaminación con polen proveniente de líneas con estructura 

genética diferente. Los resultados del AMOVA se presentan en el Cuadro 8.  
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Cuadro 8. Análisis molecular de varianza entre y dentro en 8 líneas de maíz 

Grados de libertad (GL), suma de cuadrados (SC), cuadrado medio (CM), Variación estándar (Var. 

Est.), porcentaje de variación (% de Variación). 

 

Los resultados de varianza molecular obtenidos en nuestro estudio fueron diferentes a los 

encontrados por Rojas (2015), que evaluó la diversidad genética de maíz criollo e indígena en 

Colombia, encontrando gran parte de la diferencia genética dentro de las generaciones con un 

88% y solo el 12% se encontró entre ellas. Además, es característico que los loci de 

microsatélites revelen una alta heterocigosis dentro de la población, lo que produce una baja 

diferenciación entre ellos, como lo destacan Loveless y Hamrick (1984) quienes señalan que la 

dispersión de polen y semillas determina los patrones de dispersión de genes dentro y entre 

poblaciones. Destacando que las plantas alógamas tienen una alta variación genética dentro de 

las poblaciones y una baja entre ellas.  

5.5 Distancia genética  

 

Las líneas CML 247 y CML 269 presentaron mayor distancia genética con índice de 0.83, otra 

pareja de líneas que presentaron alto índice de distancia genética fueron CML 247 con CML 

264; CML 269 con CML 254 y con R1 las dos parejas con índice de 0.78. La línea CML 247 

con la R1 presentaron la menor identidad genética con índice de 0.51. Los resultados muestran 

que entre las líneas facilitadas por el Banco de germoplasma del CIMMYT existen 

progenitores con estructura genética muy similar, pero también hay líneas que su procedencia 

genética está más distante (Cuadro 9). 

 

 

F.V. SC gl CM Var. Est 

Porcentaje 

de Variación 

Entre Subpoblación 11.488 1 11.488 0.000 0% 

Entre líneas 69.700 6 11.617 2.871 33% 

Dentro de líneas 47.000 8 5.875 5.875 67% 

Total 128.188   8.746 100% 
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Cuadro 9. Distancias genéticas entre pares de líneas de maíz, con valores de las distancias 

genéticas de acuerdo a Nei (1973) 

 

5.6 Análisis de conglomerado para características moleculares 

El empleo de marcadores moleculares microsatélites en los programas de mejoramiento a 

corto plazo se utilizan para la identificación y discriminación de individuos, información 

sumamente necesaria en los estudios de identificación de los parentales de algunas 

poblaciones, control de cruzamientos, estudios de diversidad y distancia genética, así como 

para la identificación y protección de variedades patentadas (Yáñez, 2002). 

Una población estructurada genéticamente es aquella en la que coexisten subgrupos o 

conglomerados de individuos que difieren sistemáticamente en sus frecuencias alélicas para 

los diferentes loci (Peña et al., 2010). 

La variabilidad fenotípica es uno de los obstáculos más grandes para el mejoramiento genético 

convencional. En los ensayos de campo siempre hay mucha variabilidad. La influencia 

predominante del ambiente representa un problema, ya que genotipos iguales en ambientes 

diferentes pueden tener fenotipos muy diferentes, mientras que genotipos diferentes en un 

mismo ambiente pueden tener fenotipos muy parecidos. Es decir, el factor del ambiente puede 

enmascarar a los factores genéticos (Gutiérrez et al., 2016). 

La figura 5 muestra el análisis de agrupamiento (dendrograma) de acuerdo a las distancias 

genéticas existente entre las 8 líneas, apreciándose la formación de tres grupos a partir de un 

valor fijo de 0.43. El análisis identificó tres grupos principales con el grado de similitud, 

resultando el menor coeficiente de distancia entre las líneas R1 y CML 254 de 0.33 y el mayor 

LÍNEAS 
CML  

247 

CML  

254 

R1 CML 

 573 

CML  

596 

CML  

576 

CML  

264 

CML 

 269 

CML 247 ****        

CML 254 0.53 ****       

R1 0.51 0.55 ****      

CML 573 0.61 0.63 0.52 ****     

CML 596 0.69 0.65 0.66 0.55 ****    

CML 576 0.68 0.68 0.61 0.54 0.54 ****   

CML 264 0.78 0.73 0.72 0.59 0.52 0.53 ****  

CML 269 0.83 0.78 0.78 0.68 0.62 0.54 0.52 **** 
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coeficiente de distancia en el que se agruparon varias líneas con 0.83, evidenciando alta 

diversidad genética y obteniendo un coeficiente de correlación confenética fue de 0.76 %. 

En el primer grupo conformado por las líneas la CML 596 y la CML 576, mostrando 

similitudes genéticas y resultando correlacionadas a una distancia intermedia en el coeficiente 

de similitud de 0.58. En el segundo grupo las líneas la CML 269 y la CML 264 resultaron con 

similitud genética, pero no idénticas, estando correlacionada a una distancia del coeficiente de 

similitud de 0.44. El tercer grupo conformado por las líneas CML 573, R1, CML 254 y CML 

247 a una distancia del coeficiente de similitud de 0.49.  

González et al., (2012), en la caracterización molecular de líneas tropicales de maíz y su 

relación con los patrones heterocigóticos en encontró coeficientes de distancia en el rango 

comprendido entre 0.54 a 0.89 que resultaron muy similares a los encontrados en nuestro 

estudio; pero superaron a los rangos de coeficientes de distancia reportados por Hernández, et 

al., (2010) en la caracterización de líneas parentales de híbridos de maíz en tres ambientes de 

Venezuela que fueron de 0.18 a 0.57 entre las líneas evaluadas. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 5. Dendrograma obtenido mediante el algoritmo de UPGMA de los coeficientes de 

distancia de Jaccard con datos obtenidos con 20 marcadores moleculares SSR en 8 líneas de 

maíz de datos marcadores.  
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VI. CONCLUSIONES 

Los 20 locus microsatélites analizados detectaron un total de 80 alelos en las 8 líneas de maíz 

blanco y los loci que registraron mayor polimorfismo fueron el BNLG 197 con 6 alelos 

seguido de PHI 026, BNLG 1600, UMC 1845 y el BNLG 1272 con 5 alelos. 

En las líneas que se identificaron mayores frecuencias alélicas fueron el CML 269, CML 247 

y CML 596, y la línea que presentó menor frecuencia alélica fue CML 573. 

Los marcadores con mayor valor de PIC fueron el BNLG 197, PHI 026 y BNLG 1600 con 

(0.754, 0.746 y 0.746 respectivamente). Por otro lado, los que menor PIC presentaron fueron 

BNLG 609 y PHI 057 (0.375 y 0.468, respectivamente); resultando una media del PIC en los 

20 marcadores empleados en este estudio en 0.615. 

Las líneas CML 247 y CML 269 que presentaron mayor distancia genética con valor de 0.83, 

mientras que la menor distancia genética se registró entre las líneas CML 247 con la R1 con 

valor de 0.51. 

El análisis de agrupamiento (dendrograma) de acuerdo a las distancias genéticas generó tres 

grupos de acuerdo a los coeficientes de distancia de Jaccard al a partir de un valor fijo de 0.43.  
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VII. RECOMENDACIONES  

De acuerdo a información de la estructura genética de las ocho líneas, es posible formar 

híbridos simples entre ellas y entre estas con otras líneas no incluidas en el presente estudio 

para potenciar la heterosis y así obtener nuevos híbridos adaptados a las condiciones edafo-

climáticas del país, así como de algunas enfermedades que afectan al cultivo de maíz. 

Para iniciar la obtención de híbridos simples en base a la respuesta en su capacidad 

combinatoria específica (CCE) se pueden conformar los cruces entre líneas con textura de 

grano igual o parecida como se especifica a continuación: la línea CML 576 con textura del 

grano dentada cruzarlas con las líneas CML 247 y CML 254 que tienen textura de grano semi- 

dentada.  

Otros cruces posibles entre líneas con textura de grano cristalina línea CML 596 con línea 

CML 264 y con la línea CML 269. La línea 596 con la línea R1 que tiene textura del grano 

semi-cristalina. 
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IX.  ANEXOS 

Anexo 1. Preparación de soluciones que se usaron en la extracción de ADN 

a. Buffer de extracción de ADN 

Reactivos Cantidad 

1M, Tris-HCL 

3M, NACL 

0.5M, EDTA 

3 M, KAC 

SDS 

100% B-mecoptoethanol 

0.1ml 

0.5ml 

0.05ml 

5.88 g 

10 ml 

0.02m 

Todos los reactivos se disuelven con agua destilada hasta completar un volumen de 100 ml. El 

volumen que se preparo fue de 100 ml. Luego se coloca en autoclave. 

b. Tris 1 Molar 

Reactivos Cantidad 

Hidroxymethyl Aminomethenl Hydrocloride 

H2O 

157.60 g 

20 ml 

Se agregó HCL para fijar el PH a 8. El volumen que se preparo fue de 100 ml.  

Cloruro de Sodio 3 Mol 

Reactivos Cantidad 

NACL 

H2O destilada 

175.32 g 

20 ml 

La solución se debe completar con agua destilada hasta alcanzar el volumen de 100 ml. Luego 

se coloca en autoclave. 

 

c. Buffer EDTA 0.5 Mol. 

Reactivos Cantidad 

Ethylenediamineltetracetic Ácido Dissodium Saltdiol  

H2O destilada 

146.12 g 

20 ml 

La solución se debe completar con agua destilada hasta alcanzar el volumen de 1 litro. Luego 

se coloca en autoclave. 

 

d. Acetato de potasio 3 Mol. 

Reactivos Cantidad 

KAC 

H2O destilada 

294.42 g 

20 ml 

La solución se completó con agua destilada hasta alcanzar el volumen de 100 ml. Llevar a 

autoclave. Agregar de forma variable HCL hasta llegar al PH deseado de 5.2. 
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e. Dodecilsulfato de sodio 0.5 Mol. 

Reactivos Cantidad 

SDS  

H2O destilada 

1 g 

10 ml 

La solución se debe rellenar con agua destilada hasta alcanzar el volumen de 100 ml. 

 

f. Solución madre TBE 10X 

Reactivos Cantidad 

EDTA 

Ácido Bórico 

Tris Base 

9.3 g 

55 g 

108 g 

Diluir en 1000 ml de agua esterilizada. Para llevar la solución al 1X, del Stock original 

mezclar 100 ml con 900 ml de agua esterilizada. 

 

g.  Buffer TE 

Reactivos Cantidad 

Tris HCL 

EDTA 

RNASC 

10 m 

0.1 m 

4 μl 

 

h. Stock de Marcadores Moleculares. 

Reactivos Cantidad 

100 pico M Marcador Forward 

100 pico M Marcador Reverse 

1X TE 

20 μl 

20 μl 

380 μl 

 

Preparación: En un tubo eppendorf de 1.5 ml se colocó 20 μl, del marcador Forward (F) más 

380 de TE al 1X, para obtener una 400 μl, y para el marcador Reverse (R), se realiza el mismo 

procedimiento, donde se obtuvo dos tubos de stock de cada uno de los marcadores F Y R, en 

concentraciones de 5 pico mol. 

Anexo 2. Protocolos amplificación de ADN, para correr muestras de maíz en PCR 

a. Marcadores: BNLG 1272 y PHI 96100 

Solución Stock  

Programa 20 μl x 11 muestras 

Productos Cant. (μl) Total (μl) Electroforesis 

Master Mix 12 122 Gel Agarosa Metaphor 1% 

Forward 2 22 120 minutos 

Reverse 2 22 90 voltios 

Agua libre 3 33 330 amperios 

ADN/muestra 1  Teñir 6x (4μl x muestra)  
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b. Marcadores: BNLG 127, BNLG 1176, PHI 112, PHI 119, BNLG 1169, BNLG 197, 

BNLG 609, UMC1073, BNLG 1600, UMC 1645, PHI 026, UMC 1792, PHI 057, 

BNLG 400, P-UMC 1304, PHI 063, UMC 1845 y NC 013. 

Solución Stock  

Programa 20 μl x 11 muestras 

Productos Cant. (μl) Total (μl) Electroforesis 

Master Mix 10 110 Gel Agarosa Metaphor 1% 

Forward 2 22 120 minutos 

Reverse 2 22 90 voltios 

Agua libre 5 55 330 amperios 

ADN/muestra 1  Teñir 6x (4μl x muestra)  

Ladder 100-1000 pb 4μl 

 

Anexo 3. Protocolos de 20 marcadores, optimizados para PCR en las 8 líneas de maíz 2018. 

 

Marcadores BNLG 1272, PHI 96100 

 

Programa PCR  

Solución Stock  

Programa 20 μl x 11 muestras 

Gradiente 50.2 – 59.5 °C 
Productos Cant. 

(μl) 

Total 

(μl) 
Electroforesis 

94°c ----- 5 minutos Master Mix 12 122 Gel Agarosa Metaphor 1% 

94°c ----- 1 minuto 

54°c -----1 minuto 

72°c----- 1 minuto 

Forward 2 22 120 minutos 

Reverse 2 22 90 voltios 

Agua libre 3 33 330 amperios 

72°c----10 minutos ADN/muestra 1  Teñir 6x (4μl x muestra)  

-4° c ----- Conservación Ladder 100-1000 pb 4μl 

 

Marcador BNLG 127, BNLG 1176, PHI 112, PHI 119, BNLG 1169, BNLG 197, BNLG 

609, UMC1073, BNLG 1600, UMC 1645, PHI 026, UMC 1792, PHI 057 

 

Programa  PCR  

Solución Stock  

Programa 20 μl x 11 muestras 

Gradiente 50.2-59.5°C 
Productos Cant. 

(μl) 

Total 

(μl) 
Electroforesis 

94°c ----- 5 minutos Master Mix 10 110 Gel Agarosa Metaphor 1% 

94°c ----- 1 minuto 

50°c -----1 minuto 

72°c----- 1 minuto 

Forward 2 22 120 minutos 

Reverse 2 22 90 voltios 

Agua libre 5 55 330 amperios 

72°c----10 minutos ADN/muestra 1  Teñir 6x (4μl x muestra)  

-4° c ----- Conservación Ladder 100-1000 pb 4μl 

 

 

 

 

 

 

45 ciclos 

32 ciclos 



53 
 

Marcadores BNLG 400, P-UMC 1304, PHI 063, UMC 1845, NC 013 

 

Programa  PCR  

Solución Stock  

Programa 20 μl x 11 muestras 

Gradiente 55.2-64.6°C 
Productos Cant. 

(μl) 

Total 

(μl) 
Electroforesis 

94°c ----- 5 minutos Master Mix 10 110 Gel Agarosa Metaphor 1% 

94°c ----- 1 minuto 

59°c -----1 minuto 

72°c----- 1 minuto 

Forward 2 22 120 minutos 

Reverse 2 22 90 voltios 

Agua libre 5 55 330 amperios 

72°c----10 minutos ADN/muestra 1  Teñir 6x (4μl x muestra)  

-4° c ----- Conservación Ladder 100-1000 pb 4μl 

 

Anexo 4. Procedimiento y dosis para preparar Gel de Agarosa metaphor PCR 1% 

Reactivos Cantidad 

Agarosa Metaphor 

TBE 0.5X 

Bromuro de Etidio 

1 g 

l00 ml 

4 μl 

 

Preparación: En un beaker depositar 100 μl de TBE 0.5X y agregar 1 gramos de Agarosa 

Metaphor, dejar calentar por un periodo aproximado de 2 – 2.5 minutos en horno de 

microondas hasta lograr un color transparente de la mezcla sin presencia de grumos, dejar 

enfriar hasta lograr una temperatura aproximada de 38°C para aplicar 4 μl de bromuro de 

etidio se agita para homogeneizar la mezcla y se vierte en carcasas con capacitad de 100 ml, 

introducir una peineta de 20 espaciadores de 1 mm, dejar solidificar la mezcla durante 20 

minutos. Este gel fue usado para correr ADN producto PCR. 

 

 

 

 

 

 

 

32 ciclos 
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Anexo 5. Fotografías en la realización del estudio. 

  

 

 

 


