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EL BANCO DE GERMOPLASMA DE CHILE 
EN EL CAMPO EXPERIMENTAL 

ZACATECAS
 

 
Luis Roberto Reveles-Torres1  

Rodolfo Velásquez-Valle 1 

 

INTRODUCCIÓN 

Los recursos fitogenéticos son la base para el desarrollo de 

cultivos agrícolas y silvícolas necesarios para la producción de 

alimentos y otros satisfactores. Son además, fuente de nuevas 

opciones alimentarias, productivas y de resistencia a factores 

adversos. Los recursos fitogenéticos contribuyen a mantener el 

equilibrio del agro-ecosistema, ya que son elementos 

indispensables para la sostenibilidad de los sistemas de 

producción y son un legado de seguridad para la alimentación y 

bienestar de las generaciones futuras. Estos recursos son un 

material constituido por ADN a través se semillas, varetas, 

propágulos etc., con un alto valor ecológico, económico y social. 

Estos recursos son importantes por su uso actual y potencial, y 

además de ser considerados como una reserva de la 

biodiversidad, conforman un patrimonio para la humanidad.   

                                                           
1 Investigadores de los programas de Recursos Genéticos y Sanidad Forestal 
y Vegetal del Campo Experimental Zacatecas. 
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En México se han diseñado estrategias relacionadas con la 

conservación de los recursos fitogenéticos, las cuales incluyen:  

 Fortalecimiento de la formación y actualización del tipo 

de investigadores requeridos para la conservación 

integral de los recursos fitogenéticos. 

 Fortalecimiento del trabajo institucional en regiones y 

temáticas poco atendidas.  

 Fomento de la investigación interdisciplinaria sobre 

conservación in situ. 

 Creación y difusión de la base de datos nacional sobre 

los recursos fitogenéticos para la alimentación y la 

agricultura. 

 Conservación de las especies emparentadas y 

silvestres involucradas en la evolución de los recursos 

fitogenéticos en México. 

 Apoyo al mejoramiento participativo de los recursos 

fitogenéticos considerados prioritarios en cada región.  

La conservación ex situ consiste en generar y aplicar modelos 

que permitan aprovechar sustentablemente las plantas nativas 

y cultivadas, presentes en el agroecosistemas, utilizadas estas 

en la alimentación y la agricultura, conformando con ello bancos 

de germoplasma.  
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Considerando a México como uno de los centros mundiales de 

origen y diversidad genética, y al INIFAP como la institución 

Nacional con el mayor acervo de los recursos fitogenéticos 

conservados ex situ, se convergen las acciones que garantizan 

la conservación, estudio y utilización de la biodiversidad del 

germoplasma de los cultivos con importancia económica actual 

y potencial para beneficio de los agricultores Mexicanos y del 

mundo en general. 

Así, el cultivo de chile (Capsicum annuum L.) es un recurso 

fitogenético importante para el estado de Zacatecas, ya que este 

es el principal Estado productor de chile para secado del país. 

 

CARACTERIZACION DE GERMOPLASMA 

La importancia y el valor de un banco de germoplasma recae en 

la caracterización morfológica de los materiales fitogenéticos, 

esto es una actividad que permite la selección de los materiales 

más promisorios para su posterior utilización en programas de 

mejoramiento. De acuerdo al Consejo Internacional de Recursos 

Fitogenéticos (IBPGR, 1980), la caracterización consiste en 

registrar todas aquellas rasgos distintivos que son altamente 

heredables, que pueden verse fácilmente y que son expresadas 

en todos los ambientes. Según Engels (1979), las descripciones 
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morfológicas, agronómicas, fisiológicas, etc. de una 

caracterización deberían ser acompañadas de información 

relacionada con prácticas culturales, condiciones ambientales, 

etc. y además, las colecciones que se describen deben crecer 

bajo condiciones uniformes para asegurar de esta manera que 

las diferencias registradas sean típicas de los materiales bajo 

esas circunstancias. Muestra de ello, es la descripción de 

colectas de chile bajo un mismo lote (Figura 1). 

 

Figura 1. Descripción de colecciones de chile en campo de 

evaluación de descriptores.  
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En documentación genética, cada término descriptivo se llama 

“descriptor”, tal puede ser el "número de introducción", "color del 

fruto", “forma de la hoja”, “tipo de crecimiento”, etc. El valor o 

grado de un descriptor se llama estado del descriptor. Si el 

descriptor se refiere a una caracterización cuantitativa, como la 

longitud del fruto o rendimiento, el estado del descriptor se 

expresa en la unidad de medida usada (cm, mm, g), o la medida 

puede codificarse para facilitar el almacenamiento de datos. 

Cuando el descriptor se refiere a una caracterización cualitativa, 

como color o forma, los estados del descriptor se pueden basar 

en una tabla de colores o definiciones geométricas, 

respectivamente. Estos términos pueden codificarse si fuera 

conveniente. El estado del descriptor de una característica 

particular se registra con “0” cuando está ausente o no puede 

medirse; por otra parte, se expresa como "+", cuando se 

encuentra presente pero no se le da grado (Programa de 

Recursos Fitogenéticos INIFAP 1987). 

Muchos estudios de la diversidad genética en el género 

Capsicum están basados en el conocimiento de la variación de 

caracteres morfológicos con el uso de métodos descriptivos y 

técnicas moleculares. Por medio de la descripción morfológica 

se ha encontrado por ejemplo variaciónes en caracteres 

relacionados con la arquitectura de la planta (Pardey et al., 2006) 
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y con la variación en fruto de chile manzano (C. pubescens) 

(Chávez y Castillo, 1999). 

Trabajos efectuados apoyan la importancia del género 

Capsicum en el mundo y han proporcionado aportes 

significativos en el conocimiento del género. Así, se ha 

determinado que las características de color y forma del fruto 

son de poco valor taxonómico debido a la variación que existe 

dentro de la misma especie (Smith y Heiser, 1951). Sin embargo 

dentro de este aspecto, según Rodríguez y colaboradores 

(2005) el color de las manchas en la corola de las flores, es una 

característica que ayuda a separar la especie Capsicum 

baccatum de las demás especies. 

Según Pickersgill (1968) la posición del fruto es una 

característica distintiva entre materiales silvestres y 

domesticados, ya que las poblaciones silvestres presentan la 

posición del fruto erecto, mientras que en los materiales 

cultivados con mayor grado de domesticación la posición del 

fruto es colgante. 

El color de la corola de las flores, es una característica, que 

usada con otras características descriminantes, se emplea para 

delimitar especies. Así, en estado fresco la flor de la especie C. 

annuum tiene una coloración blanca lechosa, la flor de la especie 
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C. frutescens es de color blanco-verde y la flor de la especie C. 

chinense blanco-verde o blanco-mate. Las manchas en la corola 

es una característica propia de la especie C. baccatum y pueden 

ser amarillas, café o pardas. La especie C. pubescens tiene la 

corola de color morada. Además esta especie presenta frutos 

con semillas negras y rugosas (IBPGR, 1983; Smith y Heiser, 

1951). 

La producción de chiles secos en México; el chile guajillo (C. 

annuum), es uno de ellos, y se usa principalmente para la 

elaboración de pastas para moles que se incorporan en 

diferentes platillos regionales. Los estados donde más se cultiva 

este tipo de chile son Zacatecas y Durango y, en menor escala, 

San Luis Potosí, Chihuahua, Aguascalientes y Jalisco (Bravo et 

al., 2006). 

A pesar de la importancia que tiene los chiles secos, en 

particular los tipos guajillos, como recursos genéticos y como 

principal fuente de ingreso de los productores de la región 

Centro–Norte de México, los estudios relacionados con su 

diversidad son escasos. En consecuencia, se conoce poco de la 

variación de los caracteres de interés agronómico, la que al 

parecer es alta y de gran utilidad para su mejoramiento, de 

manera que en la literatura sólo existe referencia de algunos 

aspectos generales del cultivo (Laborde y Pozo, 1984; Bravo et 
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al.,2006), de algunas variedades (Ramiro, 2001) y de estudios 

del color y contenido de pigmentos (Moreno et al.,2006). 

El tener bajo resguardo esta diversidad genética implica una 

gran responsabilidad ya que se tienen que realizar acciones que 

garanticen la conservación de las muestras en óptimas 

condiciones, para lo cual es necesario realizar trabajos en 

diferentes líneas de investigación entre las que destacan los 

bancos de germoplasma para la conservación ex situ (Figura 2). 

 

Figura 2. Cámara de conservación de germoplasma de chile. 
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Un banco de germoplasma es el sitio donde almacenan 

colecciones de material genético en forma de semillas, tejidos o 

células reproductivas de plantas para su conservación e 

intercambio. Estos Bancos surgieron por la actual o inminente 

pérdida del material en el campo y la indigencia de disponer una 

fuente constante y confiable de germoplasma para las 

necesidades de investigación (Figura 3).  

 

Figura 3. Banco de germoplasma del Campo Experimental 

Zacatecas. 
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La mayoría de ellos se componen de muestras obtenidas a 

través de colecciones de exploración de plantas o de 

donaciones hechas por otros institutos.  

Los bancos de germoplasma resguardan la fuente de 

variabilidad requerida por los mejoradores de plantas para el 

desarrollo de cultivares, pues le permiten al agricultor superar 

las limitaciones naturales a fin de obtener mayores beneficios de 

su actividad, así como asegurar la fuente contra la erosión 

genética (Beeching et al., 1994). Los estudios de la diversidad 

genética dentro de estos bancos de genes son una de las 

herramientas que ayudan a tener un control más efectivo sobre 

la erosión genética. 

Permiten definir los patrones de variación que determinan la 

incorporación de individuos a programas de mejoramiento 

genético, ya sea por sus características promisorias o por 

susceptibilidad a condiciones bióticas o abióticas, facilitando la 

incorporación de genes y el establecimiento de la mejor 

estrategia reproductiva. Es así como, la cuantificación de la 

variación en general y especialmente dentro de los bancos de 

germoplasma debe definirse como un complejo que está 

asociado a un conjunto de caracteres de diferente naturaleza, 

escalas de medición y resolución. 
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VARIACIÓN GENÉTICA DEL GERMOPLASMA 

La fuente de variación de las plantas se encuentra en el conjunto 

de genes que ellas poseen y el espectro de esta variabilidad 

dentro de las especies cultivadas y sus silvestres, es 

comúnmente mantenido en estos bancos de germoplasma. La 

importancia del mantenimiento de estos recursos radica en la 

medición y caracterización de dicha diversidad (Cordeiro et al., 

2003), y la efectividad en la exploración varía con el tipo de 

carácter evaluado, así como por rasgos de naturaleza 

biométrica, los cuales están codificados por un gran número de 

genes distribuidos en el genoma, permitiendo explorar mejor la 

variabilidad que en aquellos de herencia mendeliana.  Sin 

embargo es complejo, tedioso e impreciso el reconocimiento y 

enumeración de los diversos genotipos en cada uno de los loci 

que definen este tipo de caracteres, debido a que la variación se 

manifiesta como diferencias imperceptibles, y a la presencia de 

los efectos pleiotrópicos y epistáticos, e inclusive al mismo 

control poligénico (Bretting y Widrelechner, 1995). 

Los bancos de germoplasma tienen como objetivo preservar la 

diversidad de los recursos fitogenéticos de las especies 

cultivadas y sus especies relacionadas y corregir la uniformidad 

derivada de las prácticas de mejoramiento genético que han 

reducido la base genética de los cultivos y que causan la 
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indefensión de la poblaciones ante el ataque de patógenos para 

el que no existe resistencia (Martín, 2002). 

El término germoplasma se refiere al material que se conserva 

como semillas, cultivo de tejido o plantas establecidas en 

colecciones de campo que reúne la variabilidad genética intra-

específica de los materiales genéticos que pueden perpetuar 

una especie o una población de un organismo (Graur y Wen-

Hsiung, 2000). Además de las funciones de conservación y 

mantenimiento, los bancos de germoplasma tienen un papel 

importante en la gerencia de los recursos fitogenéticos ya que 

su propósito no solo se limita a la conservación de especies sino 

que también incluye funciones tales como la documentación, 

caracterización, evaluación de la variabilidad genética, estudios 

filogenéticos y lo más importante como es el mejoramiento de 

caracteres deseables y la multiplicación y distribución del 

germoplasma (Graur y Wen-Hsiung, 2000). La obtención de 

caracteres deseables y su mejoramiento demanda un 

conocimiento apropiado de la diversidad genética del 

germoplasma. 

La diversidad genética se puede definir como el grado en el cual 

el material hereditario diferencia internamente a una colección 

de plantas. El material hereditario de una planta abarca su ADN 

genómico y citoplasmático. El material hereditario puede 



13 

 

diferenciarse en el nivel de las secuencias del ADN (alelos) y en 

el nivel de las combinaciones de alelos (genotipos) (Avise, 

2004). La diversidad genética tiene una estructura 

multidimensional compleja y se basa en la semejanza entre 

pares de individuos valorada a través de caracteres que son 

compartidos (similitud genética). Como resultado de la 

asociación considerable entre los caracteres en colecciones de 

plantas, es posible describir la estructura de la diversidad 

genética a un cierto grado describiendo estas colecciones y sus 

relaciones. 

El estudio de la diversidad genética entre el germoplasma de 

una especie tiene importantes aplicaciones tales como: 

identificación de líneas o poblaciones que deben ser mantenidas 

para preservar el máximo de la diversidad genética en el banco 

de genes; relación genética entre líneas o poblaciones -de gran 

utilidad en la toma de decisiones sobre qué individuos usar para 

hacer nuevas combinaciones genéticas, contribuyendo por ende 

a maximizar la respuesta heterótica (Beeching et al., 1994 y 

Chavarriaga-Aguirre et al., 1999); el estudio completo de la 

fuente de genes de los cultivos (Smartt, 1981; Porter et al., 

2005); y la diversidad específica de la fuente de genes (Prakash 

et al., 2005). Los grupos que resultan de las descripciones 

basadas en los diferentes marcadores permiten el estudio de la 
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asociación entre los caracteres o la estructura multi-locus de los 

grupos (Porter et al., 2005). 

Como ha sido mencionado, el estudio de la diversidad genética 

se basa en el grado de similitud entre individuos lo que permite 

la formación de grupos homogéneos que comparten un patrón o 

una estructura de diversidad particular. En este sentido, para 

medir la diversidad genética, se han empleado dos enfoques 

básicos el agrupamiento basado en los datos del pedigrí y el 

basado en marcadores genéticos (Avise, 2004). 

Para el agrupamiento basado en marcadores genéticos se han 

empleado diferentes tipos de marcadores. La descripción 

morfológica de órganos vegetativos y reproductivos y rasgos 

agronómicos clásicos (descripción fenotípica) los cuales han 

sido de gran utilidad para la caracterización y evaluación de 

recursos genéticos. Adicionalmente se consideran datos sobre 

susceptibilidad a factores de estrés, patógenos y enfermedades. 

Estos marcadores agromorfológicos pueden ser definidos como 

atributos de las plantas fácilmente cuantificables e identificables, 

los cuales pueden o no ser altamente heredables y estar 

controlados por uno o pocos genes, lo que permite una 

discriminación rápida de fenotipos (Lowe et al., 1996). No 

obstante, presentan limitaciones que dificultan su medición y 

restringen la información genética recuperable, como son los 
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efectos pleiotrópicos, desconocimiento de su base genética, tipo 

de herencia y su alta susceptibilidad a la influencia del medio 

ambiente como es el caso de los caracteres de interés 

agronómico (Pan et al., 2004). Este último aspecto conocido 

como la variación adaptativa es cuantificada a través de ensayos 

regionales donde se evalúa la respuesta de distintos genotipos 

creciendo en las mismas condiciones, con lo que se minimiza la 

influencia ambiental; a la vez, el ensayo se repite en diferentes 

localidades para determinar la variación de un mismo genotipo 

en distintos ambientes (interacción genotipo-ambiente). Estos 

ensayos se establecen para recoger información sobre 

parámetros genéticos como la heredabilidad o los coeficientes 

de variación genética aditiva; sin embargo, su aplicabilidad es 

solo en cultivos de importancia económica por lo cual conseguir 

información para otras especies no comerciales es poco 

probable (Primack y Kang, 1989). 

Otro tipo de marcadores son los asociados a características de 

la estructura y morfología de los cromosomas (marcadores 

citogenéticos), estos marcadores son de poco uso dada la 

complejidad y dificultad de medición (Islam-Faridi et al., 2002). 

En los últimos años, el empleo de marcadores producto de la 

utilización de técnicas bioquímicas y moleculares, ha permitido 

complementar la información obtenida utilizando caracteres 

agromorfológicos. Dentro de esas técnicas se encuentran los 
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metabolitos secundarios, proteínas, marcadores de ADN y 

secuencias de ADN. A través del uso de los marcadores 

moleculares es posible estimar la diversidad genética neutral. 

Su evaluación es más compleja que los caracteres morfológicos 

pero la influencia ambiental es menor y permiten hacer 

comparaciones entre individuos de una misma especie, entre 

especies, establecer relaciones de paternidad y parentesco, 

relaciones filogenéticas y analizar procesos de migración y 

deriva genética en la poblaciones. Los marcadores moleculares 

pueden ser clasificados según el tipo de molécula utilizada y la 

técnica en: los basados en el análisis de proteínas-análisis 

isoenzimático, polimorfismo posicional de péptidos, y los 

basados en el análisis del ADN. De estos los más popularizados 

son los marcadores de ADN ya que permiten la recolección de 

gran cantidad de información genética porque al tener su origen 

en variaciones individuales en la secuencia común del ADN, 

cubren todo el genoma, posibilitan su evaluación en estadios 

muy tempranos a partir de muestras mínimas que no destruyen 

el individuo, no presentan interacciones intergénicas, tienen 

mayor reproducibilidad y mayor control genético porque son de 

herencia simple (Avise, 2004). 

Los marcadores de ADN se dividen en dos grandes grupos: los 

revelados mediante hibridación con sondas marcadas y los 
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obtenidos mediante amplificación por PCR (Polymerase Chain 

Reaction). Los diferentes tipos de marcadores se distinguen por 

su capacidad de detectar polimorfismos en loci únicos o 

múltiples y son de tipo dominante o co-dominante (Avise, 2004; 

Garoia et al., 2007). Entre los más usados para caracterizar y 

evaluar la variabilidad genética existente en los bancos de 

germoplasma se encuentran los RFLP “Restriction Fragment 

Length Polymorphism” (Polimorfismos de longitud de 

fragmentos de restricción)(Lu et al., 1994a, b; Besse et al., 

1997); RAPD “Randomly Amplified Polymorphic DNA” (ADN 

polimórfico amplificado aleatoriamente) (Harvey y Botha, 1996; 

Burner et al., 1997; Vijayan et al., 1999); AFLP “Amplified 

Fragment Length Polymorphism” (Fragmentos amplificados de 

polimorfismos de longitud) (Besse et al., 1998; Xu et al., 1999); 

SSR “Simple Sequence Repeat” (Repetición de secuencias 

simples) (Cordeiro et al., 2000, 2003; Da Silva, 2001); SNP 

“Single Nucleotide Polymorphism” (Polimorfismo de secuencias 

simples) (Grivet et al., 2001; Cordeiro et al., 2006); TRAP “Target 

Region Amplification Polymorphism” (Polimorfismos 

amplificados de regiones blanco) (Alwala et al., 2006).  

A diferencia de los marcadores de ADN, la utilización de 

marcadores proteicos está limitada por su reducido número que 

no cubre toda la extensión del genoma, por sus interacciones o 

modificaciones postranscripcionales, y por su diferente 
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expresión en distintos tejidos (Avise, 2004). En el caso de las 

secuencias de ADN aunque su sigue siendo restringido ya que 

son muy pocas las especies a las que se les ha descrito el 

genoma (Hunter et al., 2004). 

La aplicación de los marcadores de ADN a la evaluación de 

germoplasma ha facilitado la identificación de duplicados en los 

bancos, la clasificación de los materiales, el cálculo de la 

distancia genética entre entradas, la identificación de su origen 

geográfico y la determinación de puntos de máxima variabilidad. 

Esta información facilita el manejo de las colecciones de 

germoplasma ya que permite tanto elegir parentales donde 

buscar nuevos alelos para ampliar la base genética de sus 

materiales y como una explotación más adecuada de la 

heterosis (Lee, 1995; Avise, 2004). 

El análisis de la diversidad genética dependerá del tipo de datos 

usados, podrán generarse clasificaciones entre otras; usando 

información basada en datos de pedigrí (si es conocido), 

marcadores agromorfológicos utilizando caracteres cualitativos 

o cuantitativos y marcadores moleculares. En cualquier caso, es 

posible esperar clasificaciones disimiles porque cada tipo de 

descriptor reflejará aspectos diferentes de la diversidad genética 

asociados al tipo de medición y a la resolución del marcador. Las 

divergencias entre los análisis basados en datos 
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agromorfológicos y los basados en datos moleculares se 

sustentan en que los cambios agronómicos y/o morfológicos no 

siempre están asociados a variaciones moleculares ya que 

responden a reglas y presiones evolutivas diferentes, estas 

incongruencias han originado polémicas respecto a qué tipo de 

datos pueden proveer de información adecuada para el análisis 

de la diversidad genética.  

El principal argumento en favor de la utilización de caracteres 

moleculares es que son universales, abundantemente 

informativos y trabajan directamente con la base genética de la 

variación. Los estudios que incluyen caracteres morfológicos, en 

cambio, no permiten establecer diferencias en fases tempranas, 

son poco informativos ya que la lista de descriptores utilizados 

en los análisis raramente excede los 100 caracteres y 

adicionalmente son arbitrarios porque su codificación no sigue 

ningún criterio, sino que más bien está influenciada por la 

habilidad o experticia del responsable de la clasificación. Por 

otro lado, los caracteres agromorfológicos son la base de 

muchas características varietales que tienen un valor económico 

directo indudable. Por tanto, en general, estudios que incorporen 

descriptores morfológicos y marcadores moleculares proveerán 

una mejor descripción e interpretación de la diversidad genética 

de los individuos (Wilson et al., 1974, 1977; Hillis y Wiens, 2000; 

Demey et al., 2003). 
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Independientemente del marcador utilizado, la estructura de 

diversidad se puede representar adecuadamente en un modelo 

jerárquico, y si la información sobre los individuos es suficiente, 

será posible representarla usando técnicas de agrupamiento y/o 

clasificación (van Hintum, 1995). La literatura muestra que las 

técnicas más utilizadas para la caracterización agromorfológica, 

basada en variables cuantitativas, son el análisis de 

componentes principales y los dendrogramas, sobre matrices de 

distancias euclídeas.  

Para la caracterización usando marcadores moleculares tanto 

dominantes como codominantes, la técnica de clasificación 

mayormente utilizada es el árbol generado por el algoritmo 

UPGMA “Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean” 

calculado sobre matrices de similaridad empleando los 

coeficientes de Jaccard o Dice. En los trabajos donde se 

estudian las relaciones entre diferentes marcadores, la amplia 

mayoría realizan repetidamente correlaciones entre matrices de 

distancias y/o similaridades para cuantificar la concordancia 

entre caracterizaciones (ISI Web of Knowledge 2008). 

Prácticamente ninguno de los métodos revisados incluye 

información sobre las variables responsables de la clasificación 

(Hillis y Moritz, 1990; Powell et al., 1996; Graur y Wen-Hsiung, 

2000; Infante et al., 2006). 
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ESTUDIO MOLECULAR DEL GERMOPLASMA 

Las bases fundamentales de la genética poblacional han sido 

bien establecidas hace ya bastante tiempo, sin embargo poco se 

ha hecho en cuanto a la caracterización de las colecciones de 

germoplasma si lo comparamos con los extraordinarios avances 

alcanzados por la biología molecular de las últimas décadas. La 

información cualitativa y cuantitativa sobre la diversidad, es un 

aspecto esencial de muchos campos en Biología, tanto 

fundamental como aplicada y en especial en el mejoramiento 

genético y en la conservación de los recursos fitogenéticos 

(Cornides, et al; 2003). 

El objetivo de la conservación de los recursos genéticos de las 

plantas, es conservar tanto como sea posible la amplia base 

genética de las especies de plantas, con la expectativa de que 

se maximicen los cambios en el uso potencial de los genes 

(Bamberg y Del Rio, et al., 2003).  

Los marcadores moleculares evitan muchas de estas 

complicaciones pues permiten distinguir los materiales 

genéticos a nivel del ADN. Estos representan por lo tanto, un 

método eficiente y rápido para caracterizar la diversidad de las 

colecciones “in situ” y “ex situ” (Ford-Lloyd, 2001).  
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Dentro de éstas, la técnica de AFLP representa una de las 

metodologías más importantes para este estudio. En primer 

lugar, porque se pueden detectar decenas de marcadores 

polimórficos, lo que hace posible la construcción de un mapa 

genético con 200 – 300 marcadores con sólo 6 o 7 geles de alta 

resolución; en segundo lugar porque no requiere conocimiento 

previo del genoma en estudio, lo cual hace a la técnica muy 

adecuada para estudios de evaluación de germoplasma, de 

biodiversidad y estudios de relaciones genéticas y en tercer 

lugar por su alta repetibilidad comparada con otras técnicas 

como los RAPD’s y RFLP’s (Vos, et al, 1995). 

 

ESTIMACIÓN DE LA VARIABILIDAD GENÉTICA  

Históricamente los cultivares de importancia agronómica han 

sido discriminados e identificados a través del uso de varias 

características morfológicas como son: tipo de hoja, color de la 

flor, apariencia del brote, tipo de crecimiento y el 

comportamiento ante enfermedades; sin embargo, muchos de 

estos caracteres pueden variar drásticamente con las 

condiciones ambientales, por lo que en muchos casos el efecto 

del medio ambiente enmascara el efecto producido por los 

genes, de manera que el fenotipo no representa el potencial 
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genético real de la planta (Tanksley, et al. 1989, Sosinki y 

Douches, 1996).  

Esta variación puede ser medida a través de caracteres 

morfoagronómicos y técnicas bioquímicas, los primeros están 

limitados por la imposibilidad de igualar los genotipos con los 

fenotipos, mientras que los segundos permiten efectuar una 

caracterización molecular de la cantidad y tipo de variabilidad 

genética entre especies estrechamente relacionadas (Suh et al. 

1997, Franco e Hidalgo, 2003, Ross, 2007). 

Con esto, el motivo de la creación del Banco de Germoplasma 

de chile se estableció para cumplir los siguientes objetivos: 1) 

identificar los tipos de chile cultivados y silvestres mediante 

colectas en la República Mexicana, 2) determinar la variación 

entre los tipos de colectados mediante análisis genéticos y 

bioquímicos, 3) creación de un banco de germoplasma que sirva 

como fuente de genes para fitomejoradores interesados en el 

desarrollo de variedades de chile con alto potencial de 

rendimiento y características específicas de importancia 

económica. 
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IMPORTANCIA DEL RECURSO CHILE 

Gran parte de México se encuentra situado en la región 

denominada Mesoamérica, zona que además de estar 

considerada como centro de origen o variabilidad de cerca de 50 

especies cultivadas (Whyte, 1963; León, 1968; Harlan, 1975), es 

también una zona de domesticación y origen de la agricultura 

(Mac Neish, 1966; Flannery, 1985).  

Dentro de esta región, la República Mexicana se ha señalado 

como centro de origen y diversidad de especies de gran 

importancia a nivel mundial, como son: maíz, frijol, calabaza, 

jitomate, algodón, cacao, vainilla, una gama de especies 

forrajeras y forestales y sobre todo, la especie que nos atañe 

como estudio: el chile (Capsicum spp). 

El chile es considerado una de las primeras plantas cultivadas 

de Mesoamérica y la continuidad de su uso se confirma desde 

7000 y 5000 años A.C. La palabra chile tiene su origen en el 

náhuatl “chilli” usada por los mexicanos en la época de la 

conquista; no hay evidencia de su existencia en otros 

continentes antes del descubrimiento de América (Solís, 1998). 

El género Capsicum es un género muy homogéneo, pero aún 

los botánicos no han llegado a un consenso con la división de 

las especies.  
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El chile del género Capsicum, de la familia Solanacea, es uno 

de los cultivos originarios de Mesoamérica (Greenleaf, 1986; 

Pickergills et al., 1989), El número de especies silvestres que 

comprende el género Capsicum es de 20 a 23 (Eshbaugh, 1983; 

Morán et al., 2004; Milla, 2006). Otros señalan que son alrededor 

de 27 ó 30 (Loaiza et al., 1983; Hernández et al., 1999), y de 

ellas son solo cuatro o cinco las especies domesticadas de chile 

que se cultivan en el mundo. 

México, como centro de domesticación, cuenta con las cinco 

especies cultivadas: C. annuum L. C. chinense Jackuin, C. 

pubescens Ruiz y Paven, C. baccatum Willdenow, var 

pendulum, y la semidomesticada C. frutescens L, y la silvestre 

C. annuum var. glabriusculum  (Loaiza et al., 1983; Morán et al., 

2004; Milla, 2006). De éstas especies, la primera es más 

ampliamente conocida y de mayor importancia por su amplia 

distribución mundial (Pickersgill, 1997) siendo México el 

principal centro de diversidad genética de C. annuum. 

En la República Mexicana, es posible encontrar poblaciones 

silvestres de C. annuum y C. frutescens, que presentan gran 

variabilidad morfológica y genética (Hernández et al., 1999), y 

las especies C. ciliatum y C. lan-ceolatum. Capsicum ciliatum se 

encuentra en todo el país, con excepción del Noroeste, mientras 
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que C. lanceolatum ha sido reportada únicamente en los estados 

de Chiapas y Veracruz (Hernández et al., 1998). 

A pesar de su importancia, en el cultivo de chile (así como otras 

especies nativas de México) se han realizado muy pocos 

estudios por parte de investigadores, evolucionistas y agencias 

gubernamentales sobre la diversidad genética de los diferentes 

tipos de Capsicum en México (Pozo et al., 1991), además, hay 

muy poca información sobre la diversidad dentro de cada 

especie (Chávez, 1994). 

El chile es el saborizante más utilizado en México y a nivel 

mundial. Debido a la gran cantidad de tipos encontrados a lo 

largo de la República Mexicana y no presentes en otros lugares 

del mundo, es considerado centro de origen del género. Las 

especies dentro del género Capsicum reportadas en México 

son: C. pubescens, C. chinense y C. frutescens, misma que se 

creé, han sido introducidas de sus centros de origen por 

inmigrantes o conquistadores que llegaron a Mesoamérica hace 

cientos de años. Desde entonces, se han generado un sin 

número de cultivares dentro de cada especie, debido a la 

selección genética llevada a cabo por mismos agricultores, 

aunque no de forma metódica pero si con la buena intención de 

mejorar su “semilla”, lo que ha creado una variabilidad genética 

importante dentro de este género.   
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Con este antecedente, se ha creado la necesidad de mantener 

la debida variación genética ya sea in situ o en bancos de 

germoplasma para que sirvan como fuente de genes de 

importancia económica para el chile y como acervo genético de 

conservación y preservación.  
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