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Este proyecto incluye la primera de dos fases de investigacion con las que se pretende reunir evidencias
para determinar los centros de origen y diversidad genética de la papaya (Carica papaya). Asi mismo,
el proyecto se propone complementar informacion que se requiere para generar adecuadas estrategias
de manejo y conservacion a largo plazo de la especie. Para ello se revisara la informacion existente
sobre las relaciones filogenéticas, identificando grupos cercanos y modelando la distribucién potencial
de su nicho ecoldgico con base en datos de distribucion registrados en ejemplares de herbario. La
distribucién del nicho ecoldgico de (Carica papaya) se validara en campo y se sistematizara la
informacion sobre la diversidad de la especie cultivada en México. Finalmente, se analizara las posibles
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Resumen

La conservacion de las poblaciones silvestres de especies domesticadas resulta necesaria e
importante ya que representan el reservorio genético de dichas especies. La papaya (Carica
papaya) es una especie de origen mesoamericano de gran importancia econdmica y cultural
para México. En la actualidad, se pueden encontrar poblaciones silvestres de papaya en las
zonas tropicales y subtropicales del pais. A pesar de su importancia, poco se sabe sobre su
distribucion, historia evolutiva y el estado de su diversidad genética. Durante el presente
proyecto se investigaron estos temas sobre la papaya silvestre en México. En particular, se
revisé y amplio la base de datos de la especie C. papaya del Sistema Nacional de Informacién
sobre Biodiversidad (SNIB), mediante visitas a herbarios nacionales e internacionales. En
total se validaron 69 ejemplares como silvestres y se introdujeron 406 nuevos registros a la
base de datos. Ademas, con los datos de ubicacion geografica de los ejemplares silvestres
validados, asi como de colectas previas, se realizd un mapa de distribucion potencial del
nicho ecoldgico de Carica papaya silvestre. Se validd la distribucién potencial del Occidente
de México de donde no se tenian registros ni colectas, realizando salidas al campo y se
colecto tejido vegetal de cinco nuevas poblaciones silvestres y cuatro cultivos, asi como
muestras silvestres para depositar en el Herbario XAL del INECOL, A. C. Con las nuevas
validaciones de la distribucién se generd el mapa de la distribucion puntual de la especie en
su forma silvestre, siendo México la principal region de la distribucién de la especie.
Finalmente, se extrajo el ADN del tejido vegetal colectado y se amplificaron marcadores
nucleares (microsatélites de ADN) y de ADN de cloroplasto. Con los datos de microsatélites
se encontraron niveles de diversidad genética de moderados a altos para las poblaciones
silvestres, mientras que se encontrd casi nula variacién genética para los cultivos de papaya
Maradol. También se encontrd estructura genética, agrupando a las poblaciones en tres
grandes grupos genéticos. Por otro lado, se encontrd evidencia de flujo génico de los cultivos
hacia las poblaciones silvestres, pero no en el sentido contrario, asi como, tasas de migracién
con distancias de hasta 400 km. Con los datos de ADN de cloroplasto, también se encontrd
alta diversidad genética para las poblaciones silvestres y muy baja para los cultivos. Con este
marcador se encontré poca evidencia de estructuracion ancestral, sugiriendo que

antiguamente el habitat de la especie se encontraba continuo permitiendo contacto



genético entre poblaciones. Sin embargo, en la actualidad las actividades humanas
amenazan la conservacion del habitat natural de le especie. Conservar los recursos genéticos
de especies de importancia cultural y econdmica es vital para el potencial evolutivo y
mejoramiento genético de las especies. La informacion derivada de este proyecto resulta de

gran importancia para el conocimiento, conservacion y manejo de la papaya en México.



Introduccion general

La papaya (Carica papaya) es una planta tropical originaria del continente americano. Es
probable que su centro de origen se localice en Mesoamérica (Vavilov 1926, Harlan 1971,
Storey 1976). Es una especie de la familia Caricaceae y Unico representante del género Carica
(Badillo 2000). Se ha propuesto que su distribucion natural abarca desde Costa Rica hasta el
limite tropical nortefio de México (Carvalho y Renner, 2012; Aradhya et al. 1999). No
obstante, existe poca informacién sobre la distribucién actual y diversidad genética de

poblaciones silvestres de papaya (Silva-Rosales y Gonzalez de Ledn 2005).

Relaciones filogenéticas de Carica papaya

Por mucho tiempo, se considerd que la familia Caricaceae consistia de cinco géneros y 34
especies (Badillo 1993). La familia presentaba 21 especies del género Carica L, incluyendo a
la papaya, siete especies del género Jacaratia A. DC., tres especies del género Jarilla Rusby,
dos especies del género Cylicomorpha Urban y una especie del género Horovitizia Badillo.
Bajo esta clasificacion, se consideraba que el género Carica se distribuia en su mayoria en
América del Sur junto con el género Jacaratia, mientras que Horovitzia y Jarilla en América
Central y Cylicomorpha en Africa ecuatorial. (Badillo 1971, 1993). Posteriormente, Badillo
(1993) dividié el género Carica en dos secciones: Carica y Vasconcella (Saint-Hil.) Hooker,
basado en el niumero de l6culos en el ovario. La seccién Carica se caracterizd por presentar
un ovario unilocular, y sélo representé a una especie, Carica papaya. Por otro lado, la
seccion Vasconcellea se caracterizd por presentar un ovario pentalocular, y comprendié el
resto de las especies. Unos afios después, Badillo (2000) restablecio a Vasconcellea como
un género distinto a Carica. La decision fue soportada por un estudio molecular que
encontré que Vasconcellea y Jacaratia formaban un clado hermano de C. papaya (Van
Droogenbroeck et al. 2002).

Recientemente, Carvalho y Renner (2012) estudiaron la evolucién de la familia
Caricaceae utilizando secuencias de ADN (4711 nucledtidos de ADN de cloroplasto y
nuclear) de las 35 especies integrantes de la familia. Segin su estudio, la familia Caricaceae

tiene su origen en el continente africano y posteriormente se dispersé a Centroamérica



hace unos 35 millones de afios (MA) durante el Eoceno tardio, probablemente por medio
de una isla flotante por corrientes marinas. La especie C. papaya y sus especies hermanas
Jarilla chocola y Horovitzia cnidoscoloides divergieron del resto de los géneros
sudamericanos, relativamente temprano en la historia de la familia durante el Oligoceno
(hace ca. 27 MA) coincidiendo con la formacién del Istmo de Panam, y evolucionaron
probablemente en alguna regién del sur de México o Centroamérica (Aradhya et al. 1999,
Carvalho y Renner 2012), mientras que C. papaya divergio de sus parientes mas cercanos
hace aproximadamente 25 MA (Carvalho y Renner 2012). El género Vasconcellea
actualmente contiene 21 especies y es el género mas grande de la familia, seguido por
Jacaratia con 7 especies. La diversificacién del género Vasconcellea se ha relacionado con
el levantamiento de la parte norte la cordillera de Los Andes, mientras que la diversificacion
del género Jacaratia parece relacionarse con la expansion de la vegetacion adaptada a la
sequia durante el Mioceno tardio (Carvalho y Renner 2012).

Actualmente se considera que la familia estd integrada por seis génerosy 35 especies,
siendo C. papaya el Unico representante del género Carica. La mayoria de las especies de la
familia Caricaceae son arboles o arbustos. El género Cylicomorpha se distribuye en Africa.
Los géneros Vasconcellea y Jacaratia se distribuyen principalmente en Sudamérica, mientras
qgue los géneros Carica, Jarilla y Horovitzia estan distribuidos en México y Centroamérica
(Carvalho y Renner 2012). Carica papaya es la especie con mayor importancia econémica de

la familia Caricaceae.

Origen y domesticacion de Carica papaya

La importancia de conocer los centros de origen de especies cultivadas radica en que poseen
el capital de la diversidad genética necesaria para presentes y futuros planes de
mejoramiento de los cultivos, emergentes de problemas del cultivo actual o con nuevas
aspiraciones. Asi mismo, el conocimiento de tales acervos genéticos es crucial para la
conservacion de la especie silvestre y variedades domesticadas. Mesoamérica ha sido
considerado como uno de los principales centros de origen de especies en el mundo (Vavilov
1987) y el probable centro de origen de la papaya (Harlan 1971, Storey 1976). Existe

evidencia que soporta la hipdtesis de Mesoamérica como centro de origen de la papaya,



aunque no la regién precisa. La presencia de poblaciones silvestres sin domesticar en muchas
regiones tropicales y subtropicales de México y Centroamérica, asi como su cultivo en
México y Belice antes de la conquista espafiola, soportan la hipdtesis mesoamericana
(Colunga-Garcia Marin Y Zizumbo-Villareal 2004). Ademas, la filogenia de la familia
Caricaceae (Carvalho y Renner 2012) establece que el género Carica estd mas cercanamente
relacionado con los géneros Horovitzia, endémico de México, y Jarilla, endémico de México

y Guatemala, que con los géneros sudamericanos.

Mas evidencia deriva del origen del cromosoma Y" en individuos hermafroditas de
cultivos de papaya. En la especie C. papaya, sélo las poblaciones silvestres son estrictamente
dioicas, mientras que las domesticadas muestran individuos hermafroditas, ademas de
masculinos y femeninos. Recientemente, Van Buren et al. (2015), secuenciaron la regién
especifica masculina del cromosoma Y y la compararon con la secuencia especifica
hermafrodita del cromosoma Y" (Wang et al. 2012). Sus resultados muestran que el
cromosoma Y" tiene una diversidad genética menor que el cromosoma Y, consistente con un
cuello de botella genético ocasionado por el proceso de domesticacion. Estos resultados
sugieren robustamente que el dioicismo es el estado ancestral en la especie C. papaya y ya
gue las poblaciones dioicas sdlo se distribuyen en México y Centroamérica, esto es una

evidencia mas del posible centro de origen en dicha region.

En cuanto a su domesticacion, se estima que la papaya empezo6 a ser consumida por
los habitantes antiguos de Mesoamérica alrededor del afio 2000 A. C. (Miller 1989). En
especifico, existe evidencia de que los mayas pudieron utilizar a la papaya en sus sistemas de
agricultura y comercio. Se sugiere que, en el momento de la conquista espafiola, la papaya
se cultivaba por los nativos desde Chiapas hasta Panama, y se le conocia con el nombre
olocoton (Storey et al. 1986). Posteriormente, la papaya fue distribuida de México y
Centroamérica hacia América de Sur y otras partes del mundo por los espafioles durante el

siglo XVI (Fuentes y Santamaria 2013).

En el siglo XVI, lo exploradores espafioles probablemente iniciaron la dispersiéon de
la especie fuera de su distribucion mesoamericana. La papaya fue introducida a la isla
Espafiola (hoy conocida como Haiti y Santo Domingo) en 1521. Ahi tomo el nombre Indo-

caribefio de ababai, que después se corrompid a papaia, papia, papeya y finalmente



papaya. De esta zona rapidamente se distribuyd a otras islas como Jamaica donde se le
conociod como pawpaw y Cuba (fruta bomba), a partes de Sudamérica como Venezuela
(lechosa), Brasil (mamao) y Argentina (mamdn) (Storey et al. 1986). Posteriormente, en el
afio de 1525 la papaya fue llevada a Indonesia donde comenzo su importancia comercial
por Asia tropical y Africa, donde se han producido numerosas razas locales (Manshardt

2013).

Con el tiempo, las papayas cultivadas se han modificado morfoldgica y
fisiolégicamente en comparacién a su contraparte silvestre. Las principales diferencias
entre las plantas silvestres y domesticadas, son que estas ultimas sufrieron gigantismo del
fruto, incrementando la cantidad de pulpa; reduccion en la produccién de frutos (Fuentes y
Santamaria 2013); mantenimiento de individuos hermafroditas (Janick 2007); y cambios en
la morfologia y fisiologia de las semillas, donde las domesticadas son de mayor tamafio y

con menos requerimiento para germinar (Paz y Vazquez-Yanes 1998).

Algunos estudios han evaluado la diversidad genética en papaya domesticada (Stiles
et al. 1993, Kim et al. 2002) y en general muestran valores bajos. Afios de seleccidn artificial
por el tamafio, forma y sabor del fruto, combinado con endogamia y autocruzamientos,
probablemente explican la baja diversidad en los cultivos dada por el cuello de botella del

proceso de domesticacidn (Brown et al. 2012).

Importancia econdmica de Carica papaya

La papaya es una especie econdmicamente importante que actualmente se cultiva
ampliamente en todas las regiones tropicales y sub-tropicales del mundo. Es la tercera fruta
tropical mas producida, siendo Brasil el principal pais productor y México el principal pais
exportador (Silva-Rosales y Gonzélez de Ledn 2005). El cultivo de papaya es importante
principalmente por sus frutos comestibles y por la extraccion de la enzima papaina, que tiene

diversos usos en la industria farmacéutica y alimenticia.

La papaya es considerada como una de las frutas mads nutritivas basadas en la
recomendacion diaria de vitaminas de Estados Unidos por su alto contenido de vitaminas A

y C, potasio, folato, naicina, tiamina, riboflavina, hierro, calcio y fibra (Ming et al. 2012).



En México la papaya es la séptima especie domesticada en Mesoamérica de mayor
importancia econdmica en el pais (Molina y Cérdova 2006). La principal variedad de C.
papaya que se cultiva en México es la variedad de papaya Maradol. En México se cultivaba
principalmente la papaya amarilla (o mexicana), sin embargo, tras la introduccion de la
variedad Maradol, su produccién bajé de drasticamente (SAGARPA 2009). La papaya
Maradol se origind en Cuba por el fitomejorador Adolfo Rodriguez Rivera y su esposa Maria
Luisa Nodals Ochoa, durante el periodo 1938-1956 (Rodriguez Rivera et al., 1966). Esta
variedad es una planta de facil cultivo, crecimiento acelerado vy fructificacion temprana. En
términos econdmicos, la tasa interna de retorno es alta, lo que se traduce en que en un corto
periodo de tiempo se recupera la inversion; ademas, tiende a adaptase a una gran diversidad
de climas, mientras exista humedad, con excepcion de los que presentan heladas. En México,
la variedad de papaya Maradol tiende a presentar una demanda creciente y altos precios, lo
que se ha traducido en un importante dinamismo exportador, asi como un atractivo margen
de rentabilidad. Las perspectivas de mediano plazo en cuanto a produccién de la papaya en
México son promisorias, dado que el producto muestra una gran aceptacién en Estados
Unidos, el mayor mercado del mundo (Silva-Rosales y Gonzalez de Ledn 2005, Rodriguez

Rivera et al., 1966).

Papaya silvestre

En su forma silvestre (Fig. 1), C. papaya muestra frutos con un tamafio comparativamente
menor a las plantas cultivadas, conteniendo casi sélo semillas y un mesocarpo muy delgado
(Manshardty Zee 1994). En cuanto a la morfologia floral, las poblaciones naturales de papaya
son estrictamente dioicas, mientras que en papayas cultivadas se pueden encontrar
individuos femeninos, masculinos y hermafroditas (Carvalho y Renner 2012, Chavez-
Pesqueira et al. 2014). En estado natural, C. papaya es un arbol raro, de corta vida y rapido
crecimiento, asociado a claros o sitios con algin grado de disturbio en selvas tropicales y sub-
tropicales (Paz y Vazquez-Yanes 1998). Sus flores son polinizadas principalmente por
esfingidos (Sphingidae: Lepidoptera) (OGTR 2008). La floracién vy fructificacion ocurren a lo
largo de todo el afio (Chavez-Pesqueira y Nufiez-Farfan obs. pers.) y las plantas pueden

reproducirse ocho meses después de su establecimiento (Martinez-Ramos 1985). Los frutos



son consumidos y dispersados por aves y pequefios mamiferos (Chavez-Pesqueira y Nufiez-
Farfan obs. pers.). Las semillas germinan entre dos y tres semanas después de caer al suelo
con un porcentaje de aproximadamente 30% de éxito para el dia 40 (Paz y Vazquez-Yanes
1998). Ya que las semillas pueden permanecer viables por hasta tres afios, constituyen un

reservorio genético en el banco de semillas de su habitat natural.

La papaya silvestre es considerada una especie pionera, lo que significa que persiste
por la continua dispersion y colonizacidon de claros o zonas de disturbio recientes (Martinez-
Ramos 1985, Nufiez-Farfan y Dirzo 1988), representando un papel importante en la
regeneracion natural de selvas tropicales y sub-tropicales donde habita. Se ha considerado a

C. papaya como una especie con potencial para reforestacidon en zonas degradadas de selva

(OGTR 2003).

Figura 1. Caracteres morfoldgicos distintivos de Carica papaya silvestre. (a) Planta femenina
con frutos. (b) Inflorescencia masculina. (c) Flor femenina. (d) Frutos pequefios y redondos.
(e) Fruto abierto con mesocarpo delgado y semillas abundantes, ocupando la mayor parte
del interior.

Finalmente, las poblaciones silvestres de papaya, representan el reservorio genético
y potencial evolutivo de la especie y pueden ser de mucha utilidad para el mejoramiento

genético de variedades cultivadas. A pesar de todo esto, poco se sabia de la distribucién y



diversidad genética de las poblaciones silvestres de C. papaya. La mayoria de los estudios
bioldogicos de la especie se han realizado con plantas domesticadas; sin embargo trabajos
como los de Paz y Vazquez-Yanes (1998), Niklas y Marler (2007), Vega-Frutis y Guevara
(2009), Brown et al. (2011), Chavez-Pesqueira et al. (2014) y Chavez-Pesqueira y Nufez-
Farfan (2016), han aportado datos importantes sobre la biologia de poblaciones silvestres de

esta especie y servido como base para la presente investigacion.

Amenazas a la diversidad genética de Carica papaya

La conservacién de la diversidad genética de la papaya silvestre en México se encuentra
amenazada por diversos procesos. Por un lado, el habitat natural de la especie, las selvas
tropicales y sub-tropicales del pais, ha sido altamente fragmentado desde hace
aproximadamente sesenta afios, principalmente por actividades ganaderas (Challenger
1998, Chavez-Pesqueira et al. 2014). Los disturbios a su habitat natural pueden provocar
cambios en el ambiente que alteran los procesos biolégicos que originan y mantienen la
biodiversidad y la dindmica del ecosistema, y reducen la diversidad y abundancia de especies
(Saunders et al. 1991, Didham et al. 1996). Ademas, al reducir la conectividad entre las
poblaciones, éstas pueden pierder diversidad genética por deriva génica y endogamia

(Trakhtenbrot et al. 2005, Aguilar et al. 2008).

Por otro lado, el posible flujo génico y transgénico entre papayas domesticadas y sus
parientes silvestres puede tener diversas consecuencias a mediano y largo plazo. El proceso
de domesticacion de las especies generalmente involucra el manejo de poblaciones con
menor diversidad genética debido a la seleccion de caracteristicas de interés agrondémico,
tales como mayor tamafio de los frutos, germinacién sincrénica, reduccién de la latencia,
etcétera. En consecuencia, el flujo génico entre poblaciones cultivadas y silvestres podria
modificar la funcionalidad ecoldgica y bioldgica de las plantas silvestres en el ecosistema
(Ellstrand 2003). Desde 1999 se han liberado papayas genéticamente modificadas (PGM)
para la resistencia virus de la mancha anular en Hawai (Silva-Rosales et al. 2010); sin
embargo, su produccion decayd después de esta liberacién debido a su baja aceptacion por
los consumidores. En el caso de México, desde 1995 se han realizado experimentos

transformando genéticamente a la papaya. Tres atributos nuevos se han introducido



experimentalmente a la planta de papaya: el primero fue resistencia a herbicidas (Cabrera-
Ponce et al. 1995), el segundo fue la sobreexpresion en la raices de citrato-sintetasa de la
bacteria Pseudomonas aeruginosa, como medio para desarrollar el sistema modelo para el
estudio de la tolerancia al aluminio (de la Fuente et al. 1997), y el tercero fue la resistencia
al virus de la mancha anular (papaya ringspot virus PRSV) utilizando el gen CP de plantas
enfermas de Veracruz (datos no publicados). Estos experimentos se llevaron a cabo en el
Cinvestav-Unidad lrapuato. Sin embargo, para 1999 el interés decayd, y no se continud la
investigacion. Mas recientemente, la Fundacion Produce Colima, impulsé un proyecto piloto
de 2 afios para el desarrollo de papaya Maradol transgénica, dirigido por el INIFAP, cuyo
principal interés fue el establecimiento de protocolos de transformacién (Guzman-Gonzalez
et al. 2006); el proyecto no paso a segunda fase, por intereses negativos de los productores
locales (Silva-Rosales et al. 2010). Actualmente, existe una colaboracién entre la Universidad
de Colima y el Cinvestav-Unidad Irapuato (Silva-Rosales, et al. 2010). En el caso de que se
aceptara el cultivo de plantas transgénica de papaya en su posible centro de origen y
domesticacién, se podria provocar pérdida de diversidad genética de las poblaciones

silvestres si existe flujo génico con plantas transgénicas (Gepts y Papa 2003).

Justificacion del presente estudio

Por todo lo anterior, resulta relevante conocer y conservar la distribucion puntual de la
especie en México, su posible centro de origen, asi como, el estado de las poblaciones
silvestres como reservorios de variacion genética. La creacién y validacién del mapa de
distribucion potencial de C. papaya silvestre es fundamental para conocer su distribucion
real y ayudara al estudio de la diversidad genética de poblaciones silvestres y variedades
cultivadas, asi como para obtener evidencias moleculares sobre su origen y proceso de
domesticacidon. Finalmente, entender los efectos de la posible introducciéon de papaya
transgénica en México es de vital importancia para asegurar la conservacioén a largo plazo de

la diversidad genética de esta importante especie.

Por todo esto, el objetivo de este proyecto fue recabar evidencias y analizar la
informacién existente para la determinacion de los centros de origen y diversidad genética

de la especie Carica papaya, asi como validar la distribucion potencial de poblaciones



silvestres de papaya, obtener estimaciones de diversidad genética de su distribucion natural
con marcadores nucleares y de ADN de cloroplasto. Asimismo, se compararon los niveles de

diversidad genética entre la variedad silvestre y la variedad Maradol.



Resultados

Visitas a herbarios

Se revisaron todos los ejemplares herborizados de C. papaya en las colecciones de siete
herbarios nacionales en los estados de Yucatdn, Veracruz y en el Distrito Federal, y dos
herbarios internacionales (New York Botanical Garden y Herbario de la Universidad de Puerto
Rico) (Tabla 1). En dichos herbarios se fotografiaron todos los ejemplares de la especie,
teniendo un acervo total de 818 ejemplares de papaya fotografiados (documento

suplementario 1).

Validacion de individuos silvestres en la base del SNIB

Se revisaron los ejemplares registrados en la base del Sistema Nacional de Informacién sobre
Biodiversidad (SNIB) para validar a los individuos silvestres. Para ésto, se buscé el nimero de
catadlogo proporcionado en la base en los ejemplares fotografiados en los herbarios visitados.
Cabe aclarar que muchos ejemplares de herbario no muestran nimero de catdlogo o
informacion suficiente, por lo que fue imposible determinar a qué registro corresponden en
la base del SNIB. Ademas, muchos registros que se encuentran en la base del SNIB no

corresponden a ejemplares fotografiados.

Para la validacion se descartaron los ejemplares clasificados como cultivados o que
no tuvieran la informacion suficiente para validarse como silvestre, de manera que sélo se
validaron aquellos ejemplares que mostraran las caracteristicas especificas de plantas
silvestres. Cabe sefialar que sdlo los individuos femeninos que mostraran frutos pequefios y
con poca pulpa pudieron determinarse como silvestres, ya que las plantas masculinas son

similares entre las formas silvestres y cultivadas, por lo que no se pueden diferenciar.

En la base proporcionada del SNIB se agregaron 3 columnas al final donde se validé o
no que los ejemplares fueran silvestres, se da la razén de dicha validacion y se especifica si

los individuos eran de sexo femenino o masculino (documento suplementario 2). En muchos



casos existieron mas ejemplares de papaya en los herbarios que los registrados en la base

del SNIB.

De los nueve herbarios visitados (nacionales e internacionales) sélo 69 ejemplares
fotografiados (65 de herbarios nacionales y cuatro de herbarios internacionales) pudieron
ser validados como silvestres, y de éstos, sélo 37 (36 de herbarios nacionales y uno de
herbario internacional) pudieron usarse como referencias del mapa de distribucién, ya que

contaban con ubicaciones geograficas precisas.

De los individuos que se validaron como silvestres (documento suplementario 3), se
observé que la mayoria se distribuyen en México, mientras que solo el 7.4% se encuentran

en otros paises (Belice, Nicaragua, Honduras).

Incorporacion de registros a la base del SNIB

De los 682 ejemplares de papaya observados y fotografiados en los herbarios nacionales,
sélo 276 contaron con registro en la base del SNIB, mientras que 406 no concordaron con
ningun numero de catalogo o caracteristica de la base (Tabla 1), por lo que fueron integrados
a dicha base (documento suplementario 2). Cabe mencionar que sélo se introdujeron los
ejemplares de herbarios nacionales, ya que los internacionales no fueron comprometidos.
Todo el registro fotografico se proporciona en el documento suplementario 1y esta dividido
en carpetas por herbario, y dentro de cada herbario en ejemplares con y sin registro en el

SNIB.

De los 406 nuevos registros incorporados a la base del SNIB, 301 pertenecen al
herbario MEXU, 18 al herbario XAL, 10 al herbario de la UADY, 4 al herbario de la estacion
bioldgica de Los Tuxtlas, 56 a la ENCB del Politécnico Nacional y 8 al INIFAP Coyoacan (Tabla
1). Los nuevos registros fueron marcados con fondo verde en el documento suplementario

2 para su facil ubicacion.



Tabla 1. Numero de ejemplares fotografiados de los herbarios visitados con y sin registro
en el SNIB y numero de ejemplares validados como silvestres por herbario.

Herbario Ejemplares Con Sin Ejemplares Ejemplares
fotografiados registroen  registro  validados como silvestres con
el SNIB en el SNIB silvestres coordenadas

Herbarios Nacional 335 34 301 35 18

(MEXU) 1B

Herbarios XAL, 132 114 18 13 10

Instituto de Ecologia

A. C.

Herbario Centro de 66 66 0 6 5

Investigacién

Cientifica de

Yucatdn, A, C. (CICY)

Herbario 21 2 19 0 0
Universidad

Auténoma de

Yucatan (UADY)

Herbario Estacidn 13 9 4 3 0
Bioldgica de Los

Tuxtlas

Herbario Escuela 76 20 56 8 3

Nacional de Ciencias
Bioldgicas (ENCB),

[PN

INIFAP Coyoacan 39 31 8 1 0
New York Botanical 110 - - 4 1
Garden Herbarium

Herbario 26 - - 0 0
Universidad de

Puerto Rlco

Total 816 276 406 69 37

Mapa de distribucion potencial

Para la elaboracion de un mapa de distribucion potencial que nos permitiera ubicar las zonas
sin colectas o ejemplares de papaya silvestre en México, se utilizod la ubicacion geografica de

los ejemplares de herbario validados como silvestres que tuvieran una referencia geografica



precisa. Si la informacién referente a su ubicacién geografica no era clara o precisa, dichos
ejemplares no fueron tomados en cuenta para el mapa de distribucién potencial, a pesar de
ser validados como individuos silvestres. Ademads, se utilizaron los datos de ubicacién
geografica de las colectas previas de papaya silvestre en México (Chavez-Pesqueira et al.

2014, Chavez-Pesqueira y Nufiez-Farfan 2016).

Para la elaboracién del mapa, se emplearon 19 variables bioclimaticas (Bioclim) de
WorldClim (Hijmans et al., 2005) para realizar la modelacion del nicho ecolégico de C. papaya
con el programa MaxEnt (Phillips et al. 2006). Se realizaron 500 réplicas del algoritmo
con bootstrap. Para cada réplica se calibré el modelo con 80% de los datos ocurrencia,
dejando 20% para evaluacién. Los archivos de salida en formato logistico se visualizaron en

el programa ArcMap 9.3.

De acuerdo a la distribucion potencial obtenida (AUC = 0.978 + 0.003), la mayoria de
los datos con los que se realizé el modelo de nicho ecoldgico se encuentran dentro de los
estados del este y sur de México para los cuales la distribucién de la especie era conocida,
sin embargo, reveld zonas de moderada vy alta probabilidad de presencia de C. papaya
silvestre en la parte occidental de México. Dicha zona nunca habia sido descrita como parte
de la distribucién natural de la papaya, y durante la validacién de los ejemplares de herbario,

no se observd ningun ejemplar de papaya que habitara en dicha zona.

Validacion en campo de la distribucion potencial y colectas

Se realizaron cuatro salidas de trabajo de campo a lo largo del proyecto para validar la
distribucion potencial obtenida para papaya silvestre y colectar tejido foliar y ejemplares de

herbario:

e La primera salida se realizd a los estados de Sinaloa, Nayarit, Jalisco, Colima,
Michoacan y Guerrero. En dicha salida se colectdé tejido foliar y ejemplares de
herbario para cinco poblaciones de papaya silvestre y tejido foliar para tres cultivos
de papaya Maradol (Fig. 2) con un total de 138 individuos colectados. En la Tabla 2

se muestran las ubicaciones y el numero de individuos colectados por poblacién. No



se encontraron poblaciones silvestres en las zonas visitadas de los estados de Colima
y Jalisco.

e En la segunda salida, se visitaron los estados de Sinaloa y Sonora, para validar la
presencia de papaya silvestre en esa region. Se recorrieron varias zonas del norte de
Sinaloa y sur de Sonora sefialadas en el mapa de distribucion potencial como zonas
de probabilidad moderada para la presencia de papaya silvestre, sin embargo, no se
logré encontrar ningun individuo silvestre de C. papaya en dicha zona.

e En la tercera salida al campo se visité el sur de Baja California Sur para validar una
zona de probabilidad moderada en el mapa de distribucién potencial, sin embargo,
tampoco se encontraron plantas silvestres de papaya en dicha region, lo que sugiere
que la especie no se distribuye de manera natural en la peninsula de Baja California
y que el limite mds nortefio en la parte occidental de México para esta especie es el
sur del estado de Sinaloa (poblacion Copala).

e Enla cuarta salida se visitaron los estados de Tabasco y Guerrero con la finalidad de
validar la distribucion potencial de C. papaya. Se registraron observaciones de
poblaciones e individuos silvestres en los municipios de Teapa, Tacotalpa,
Comalcalco, Cunduacan y en la Ciudad de Villa Hermosa, ubicados en el estado de
Tabasco, en donde se observaron un total de 43 individuos silvestres. En el estado de
Guerrero se visité el municipio de La Unidén de Isidoro Montes de Oca en la
comunidad de Troncones, en donde se registraron un total de 24 individuos
silvestres. En la Tabla 3 se muestran las ubicaciones y el nimero de individuos
observados por poblacién. Cabe mencionar que, en el estado de Tabasco, los
individuos observados se encontraron principalmente a los costados de carreteras o
caminos, zonas de claros y areas perturbadas en donde la especie puede recibir
mayor cantidad de luz y a una altura que oscila entre los 0 a 200 msnm. Aunado a
esto es importante destacar que la variedad silvestre es utilizada por los pobladores
de Tabasco como alimento, y en los mercados se vende con el nombre dulce de oreja

de mico (Figura 3).

Todas las poblaciones colectadas y observadas durante el proyecto fueron

referenciadas geograficamente con un receptor de posicionamiento global (GPS).



Poblacion:
Copala
2. Tepic
3. Bucerias
4. Costa Michoacan
5. Tecpan
6. Marquelia
7. \Ventanilla
8. Santiago Astata
9. Matias Romero
10. Acayucan
11. Villa Guadalupe
12. Tuxtlas
13. El Cielo
14. Huasteca
15. Tamazunchale
16. Poza Rica
Go{fo.de -~ 17. Palenque
Meéxico 3 18. Mamantel
! @ 19. Caobas
20. Oxtankah
21. Chichén ltza
: ; et 22. Dzibichaltun
Pacifico 3 : ] ;1 23. Rio Lagartos
\ Mlls £ ‘ 24. Cancln
25. Cultivo Jalisco
26. Cultivo Colima
27. Cultivo Guerrero |
28. Cultivo Guerrero Il

Figura 2. Poblaciones silvestres de Carica papaya colectadas en México. En blanco vy rojo se
sefialan las poblaciones silvestres (cinco) y cultivadas (cuatro) respectivamente, colectadas
durante este proyecto. En negro se sefialan las poblaciones colectadas previamente (Chavez-
Pesqueira y Nufiez-Farfan 2016).

En cuanto a las caracteristicas de las regiones donde se encontraron poblaciones
silvestres de papaya, se puede generalizar que la especie habita de manera natural en zonas
tropicales bajas (entre 0 y 700 msnm) con los siguientes tipos de vegetacion: zonas de selva
alta perennifolia o selva mediana subperennifolia. En general se presentan en zonas de
claros, perturbaciones u orillas de caminos, o bien en cafiadas, donde reciben mayor
cantidad de luz. También se encontré que frecuentemente C. papaya en estado silvestre
comparte zonas de distribucion con la especie de arbol tropical Cecropia obtusifolia

(Urticaceae).

Se integrd a las colectas de tejido foliar una poblacién mas de papaya cultivada del
estado de Guerrero colectada anteriormente (colectada por M. Chavez-Pesqueira, 2012)
(Figura 2). Dicha poblacién consiste de 20 individuos de papaya Maradol y su ubicacién

geografica es: 16° 26' 58.38" N, -98° 24' 40.78" O.



Tabla 2. Poblaciones con colecta de tejido durante el proyecto, se indica el nimero de
individuos colectados y ubicacion geografica.

Poblacién Ubicacién geografica Nudmero de individuos
colectados

Copala, Sinaloa 23°21'49.32" N, -105° 56' 46.29" O 14
Tepic, Nayarit 21°34'55.73" N, -104° 59' 47.06" O 11
Bucerias, Nayarit 20°46'14.92" N, -105° 22' 34.02" O 26
Costa de Michoacan, 18°13'20.6" N, -103°9'45.01" O 21
Michoacan

Tecpan de Galeana, 17°14'06.7" N, -100° 38' 21.23" O 20
Guerreo

Cultivo 1, Jalisco 19°21'42.48" N, -104° 55'45.32" O 13
Cultivo 2, Colima 18°56'03.11" N, -103° 59' 50.25" O 13
Cultivo 3, Guerrero 17°12'41.07" N, -100° 46' 54.75" O 20

Tabla 3. Poblaciones colectadas durante la cuarta salida a campo con el nimero de individuos
observados y ubicacion geografica.

Poblacion Ubicacion geografica Ndmero de individuos
observados

Comalcalco, Tabasco 18°12'0.980"N, 93°12'0.71"0 3
18°10'0.350"N, 93°12"'.71"0 4

18°17'03.5"N, 93°12'39.1"0 2

Cunduacan, Tabasco 18°06'0.337"N, 93°10'0.287"0 2
18°06'0.337"N, 93°10'0.287"0 2

Villa Hermosa, Tabasco 18°03'51.2"N, 92°53'15.6"0 4
Tacotalpa, Tabasco 17°26'19.2"N, 92°44'56.1"0 6
17°26'41.9"N, 92°44'35.5"0 4

Teapa, Tabasco 17°31'34.3"N, 92°55'38.4"0 3
18°0'0.08"N, 092°55'46.5"0 3

Macuspana, Tabasco 17°36'54"N, 92°28'7.3"0 6
17°37'12.2"N, 92°20'13.5"0 4

Troncones, Guerrero 17°46'56.6"N, 101°43'26.5"0 6




17°47'01.9"N, 101°43'34.4"0 9
17°47'03.1"N, 101°43'23.0"0 4
17°46'56.28"N, 101°43'25.3"0 2
17°47'01.8" N, 101° 43' 24.4"0 3

Figura 3. Dulce tradicional de papaya silvestre conocido como dulce de oreja de mico en el
estado de Tabasco, México. Foto por Santiago Rosas.

Adicionalmente, en cada una de las cinco nuevas poblaciones silvestres donde se
colectd tejido vegetal para los andlisis genéticos, también se colectaron ejemplares para
herbario. De cada ejemplar se registraron los datos pertinentes para su descripcion (fecha,
localidad, tipo de habitat, descripcion del individuo, colectores y determinadores). En total,
se colectaron 22 ejemplares de papaya silvestre durante este proyecto incluyendo las cinco
nuevas poblaciones y poblaciones colectadas anteriormente (durante las salidas de trabajo

de campo y de visita a herbarios). Los ejemplares fueron depositados en el Herbario XAL del
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INECOL (se anexa la carta de agradecimiento como documento suplementario 4). Cabe
sefialar que todos los ejemplares para herbario colectados durante este proyecto distinguen
en la descripcion de los ejemplares que el individuo era silvestre. Ademas, en cada ficha de
los ejemplares se especificd que la colecta forma parte del presente proyecto [Colecta del
proyecto “Anadlisis para la determinacién de los centros de origen y diversidad genética de

Carica papaya (Caricaceae)”. CONABIO-IE, UNAM].

En el documento suplementario 1 se encuentran fotografias de los individuos
observados en campo durante las salidas al campo del proyecto, asi como, la guia sobre su
descripcion. Asimismo, se adjunta como documento suplementario 5 la base de datos de los
registros colectados y observados comprometidos en el proyecto siguiendo la estructura

sefialada en el Anexo 3 del convenio.

Mapa de distribucion puntual

Con base en los registros de ubicacion geogréfica de colectas previas (Chavez-Pesqueira et
al. 2014, Chavez-Pesqueira y Nuiez-Farfan en prensa), las cinco nuevas poblaciones
colectadas en este proyecto y los ejemplares determinados como silvestres de los herbarios
visitados, se realizé el mapa de distribucion puntual para la especie Carica papaya siguiendo
los lineamientos establecidos por la CONABIO y que se describieron anteriormente.
Finalmente se contd con 81 registros de papaya silvestre para obtener el mapa de
distribucion puntual de la especie en su forma silvestre (Fig. 9). En el documento
suplementario 3 se muestra una tabla con las ubicaciones y las referencias geograficas de los

individuos que se utilizaron para obtener el mapa de distribucién potencial.

De acuerdo a la distribucién puntual obtenida (Fig. 4), la mayoria de los datos con los
gue se realizé el modelo de nicho ecoldgico se encuentran dentro de las areas que presentan
las probabilidades mas altas de presencia de poblaciones silvestres de C. papaya (las zonas
en naranja y rojo, o bien de 85 a 100% de probabilidad), mientras que el resto se encuentra
dentro de areas que muestran probabilidades entre 60-85% y que presentan las condiciones

ambientales tipicas para el crecimiento de la papaya silvestre (zonas verdes y amarillas).
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Figura 4. Mapa de distribucion puntual de la especie Carica papaya en su forma silvestre
basada en 81 registros (puntos rojos) de individuos silvestres. El color rojo muestra las
zonas de mayor probabilidad para encontrar a la especie, mientras que el azul oscuro las
zonas de nula probabilidad.

La distribucion natural de C. papaya abarca zonas bajas de vegetacion tropical y
subtropical desde el norte de México (sur de Sinaloa para la parte Occidental y la regién del

Cielo en Tamaulipas en la parte Oriental) hasta el sur de Nicaragua en Centroamérica.

En el documento suplementario 6 se incluye la informacién cartografica referente a

la distribucion potencial y puntual.

Diversidad y estructura genética

Se extrajo ADN del tejido foliar colectado durante las salidas al campo. Se utilizd el método
de extraccion de Doyle y Doyle (1987) con algunas modificaciones para C. papaya. En total
se extrajo ADN de 92 muestras de plantas silvestres y 46 de plantas cultivadas (138 muestras
en total). Se utilizaron dos tipos de marcadores moleculares para los analisis genéticos:
microsatélites de ADN nuclear y regiones de ADN de cloroplasto. En particular, se

amplificaron seis marcadores de microsatélites previamente reportados para la especie
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(Ocampo et al. 2006) y 2 marcadores universales de ADN de cloroplasto (trnH- psbA'y rps12-
rpl20).

e Microsatélites de ADN

Para los microsatélites, se utilizaron reacciones multiplex (10 ul) con el siguiente contenido:
20 ng de ADN (2 ul), 0.2 uM de primers “forward” con etiquetas fluorescentes, 0.2 uM de
primers “reverse”, agua libre de ARN Y ADN y la reaccién Mix (1x) que contiene la polimerasa.
Las reacciones de amplificacién se llevaron a cabo en un termociclador Veriti. La reaccién en
cadena de la polimerasa (PCR) se llevd a cabo por medio de reacciones “touchdown”,
comenzando con una temperatura inicial de activacion de 95° C por 10 minutos, seguido de
31 ciclos de desnaturalizacion a 94° C por un minuto, temperaturas de alineacién por 1
minuto, y 1 minuto de extension a 72° C. Las temperaturas de alineacién comenzaron a 57°
C bajando un grado cada ciclo hasta los 51° C. Esta temperatura se mantuvo por 6 ciclos,
seguido de 2 etapas de 12 ciclos cada una a 55°cy 54° C, respectivamente. Los productos de
PCR se mandaron a analizar al Laboratorio de Secuenciaciéon Gendmica de la Biodiversidad y

de la Salud del Instituto de Biologia de la UNAM.

El genotipado individual (lectura de los tamafios de alelos) de los seis loci de
microsatélites de ADN se llevd a cabo utilizando el programa GeneMarker v2.4.0
(SoftGenetics, LLC). En total, se obtuvieron los genotipos de 156 individuos para los seis loci
(dos individuos de la poblacion Tepic no se lograron amplificar). Estos datos se sumaron con
los datos existentes de 355 individuos de colectas previas de C. papaya silvestres (Chavez-
Pesqueira y Nufiez-Farfan 2016) para un total de 511 individuos de 24 poblaciones silvestres

de papaya y cuatro poblaciones de papaya cultivada (variedad Maradol) en México.

Para cada poblacién se obtuvieron los siguientes estimadores de diversidad genética
utilizando GeneAlex 6.5 (Peakall y Smouse 2012): porcentaje de loci polimérficos (% LP),
numero de alelos (Na), nimero de alelos efectivos (Ne), heterocigosis observada (Ho),
heterocigosis esperada (He) e indice de fijacién (F) (Tabla 4). Se utilizd Microchecker 2.2.3

(van Qosterhout et al. 2004) para descartar las presencia de alelos nulos.

La estructura genética de las poblaciones se infirid utilizando Structure (Pritchard et

al. 2000) y Geneland (versién 4.0; Guillot et al. 2008). Para Structure se corrieron 30
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iteraciones bajo un modelo de admixture asumiendo frecuencias no correlacionadas con un
rango de valores de Kde 1 a 28. Cada corrida tuvo un periodo de burn in de 5,000,000 seguido
por 2,500,000 réplicas de cadenas de Marcov (MCMC). La K final se determind segun lo
propuesto por Evanno et al. (2005). Geneland es similar a Structure pero utiliza un
procedimiento bayesiano y considera la proximidad espacial de las poblaciones al asignar a
los individuos a los grupos genéticos. Se corrieron 10 corridas independientes utilizando
1,000,000 de iteraciones MCMC con un valor de thinning de 100. Se utilizaron las opciones
de frecuencias sin correlacién y de modelo de alelos nulos. Se dio una incertidumbre de 400
km a las localidades (se baso en los resultados de tasas de migracion obtenidas con Bayesass,

ver adelante). Se utilizd la probabilidad posterior promedio para escoger la mejor corrida.

Se encontrd que la diversidad genética promedio de las poblaciones silvestres es
relativamente alta con una heterocigosis observada promedio (Ho) de 0.643, mientras que
para las poblaciones de cultivos es muy baja (Ho =0.017) (Tabla 4). Las poblaciones silvestres
con menor diversidad genética (valores menores de 0.5 de Ho) fueron: Costa de Michoacan

(Ho =0.381), Tecpan (Ho = 0.360) y Santiago Astata (Ho = 0.409).

Con el programa Structure se obtuvo un valor de K = 4, indicando que todos los
individuos analizados (511) se agrupan en 4 grupos genéticos. Se observa que las poblaciones
silvestres se agrupan en 3 grupos genéticos, agrupando las poblaciones de la regién del
Pacifico en un grupo, las poblaciones de la region sur, region del Istmo de Tehuantepec y
region del Golfo en otro grupo genético y finalmente las poblaciones de la Peninsula de
Yucatan en otro grupo. Las cuatro poblaciones de papayas cultivadas fueron agrupadas en
un grupo (Fig. 5). En la Fig. 5A, cada linea o columna corresponde a un individuo. Los
individuos se encuentran agrupados por las poblaciones de colecta. Las columnas que tienen
mas de un color indican individuos con informacion genética de dos (dos colores) o mas (mas
de dos colores) grupos genéticos indicando flujo génico entre poblaciones y grupos
genéticos. En particular, se puede observar evidencia de flujo génico entre poblaciones
silvestres, asi como, de poblaciones de cultivos (color rojo) hacia las poblaciones silvestres.
Sin embargo, no se observa flujo génico de poblaciones silvestres hacia los cultivos (sélo en
un individuo del cultivo Guerrero |, poblacién 27). Este resultado es de suma importancia si

se considera la posible introduccidon de organismos transgénicos de la especie en México.
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Tabla 4. Estimadores de diversidad genética para 24 poblaciones silvestres y 4 cultivos de
papaya en México. N = numero de individuos por poblacion, %LP = porcentaje de loci
polimérfico, Na = nimero de alelos, Ne = nimero de alelos efectivo, Ho = heterocigosis
observada, He = heterocigosis esperada, F = indice de fijacion. Entre paréntesis se indica el
valor de desviacion estandar.

Poblacién N % LP Na Ne Ho He F
Copala 14 100 3.833 2.628 0.548 0.524 -0.025
(0.601) (0.603) (0.113) (0.092) (0.050)
Tepic 11 100 4.833 3.502 0.652 0.673 0.028
(0.601) (0.571) (0.076) (0.055) (0.091)
Bucerias 100 6 3.223 0.558 0.636 0.119
26 (0.775) (0.516) (0.084) (0.070) (0.082)
Costa 21 100 4.333 1.847 0.381 0.415 0.056
Michoacan (0.667) (0.226) (0.071) (0.074) (0.081)
Tecpan 20 83.3 3.667 1.668 0.360 0.355 -0.037
(0.803) (0.185) (0.085) (0.084) (0.084)
Marquelia 19 100 45 3.054 0.693 0.656 -0.064
(0.428) (0.298) (0.066) (0.036) (0.093)
Ventanilla 18 100 6.167 3.327 0.630 0.688 0.083
(0.401) (0.278) (0.031) (0.028) (0.030)
Santiago 11 100 4.167 2.998 0.409 0.654 0.387
Astata (0.307) (0.258) (0.080) (0.029) (0.110)
Matias 19 100 7.667 4.090 0.711 0.740 0.034
Romero (0.989) (0.439 (0.033) (0.030) (0.050)
Acayucan 20 100 7.167 3.814 0.742 0.726 -0.025
(0.601) (0.349) (0.024) (0.026) (0.037)
Villa 18 100 7.167 4.606 0.750 0.762 0.035
Guadalupe (0.792) (0.541) (0.087) (0.036) (0.083)
Tuxtlas 20 100 6.167 3.078 0.600 0.671 0.100
(0.477) (0.153) (0.058) (0.018) (0.090)
El Cielo 21 100 6.167 3.431 0.667 0.655 -0.017
(0.946) (0.537 (0.082) (0.076) (0.039)
Huasteca 16 100 6.167 3.839 0.698 0.710 0.006
(0.703) (0.523) (0.030) (0.450) (0.044)
Tamazunchale 15 100 5.500 4.052 0.744 0.720 -0.041
(0.617) (0.609) (0.036) (0.047) (0.028)
Poza Rica 17 100 7.667 5.199 0.735 0.806 0.089
(0.760) (0.211) (0.062) (0.009) (0.073)
Palenque 18 100 6.667 3.859 0.667 0.705 0.059
(0.333) (0.625) (0.059) (0.046) (0.042)
Mamantel 20 100 8.000 5.009 0.783 0.788 0.013
(1.095) (0.597) (0.069) (0.021) (0.070)
Caoba 20 100 7.833 4.309 0.758 0.748 -0.019
(0.792) (0.585) (0.033) (0.030) (0.050)
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Oxtankah 20 100 0.667 3.412 0.733 0.669  -0.100
(0.715)  (0.602) (0.063)  (0.046)  (0.070)

Chichén Itza 23 100 6.617 3.582 0.692 0.690 -0.005
(0.477)  (0.605) (0.046)  (0.039)  (0.041)
Dzibilchaltun 20 100 5.500 2.942 0.692 0.655 -0.054
(0.563) (0.164) (0.054) (0.018) (0.074)
Rio Lagartos 20 100 5.667 3.229 0.658 0.652 -0.004
(0.615) (0.482) (0.082) (0.052) (0.100)
Cancun 20 100 5.167 3.187 0.583 0.634 0.075
(0.601) (0.448) (0.076) (0.077) (0.055)
Cultivo Jalisco 12 16.2 1.167 1.014 0.014 0.013 -0.043
(0.167) (0.014) (0.014) (0.013) (0.014)
Cultivo Colima 13 0 1(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0)
Cultivo 21 66.7 1.667 1.050 0.048 0.045 -0.038
Guerrero | (0.211) (0.023) (0.021) (0.020) (0.011)
Cultivo 18 16.7 1.167 1.010 0.009 0.009 0.029
Guerrero I (0.167) (0.010) (0.009) (0.009) (0.009)
Total 511 88.7 5.280 3.141 0.554 0.571 0.027
(0.191) (0.116) (0.022) (0.021) (0.014)
Total (sin 447 5.951 3.495 0.643 0.664 0.029
cultivos) (0.165) (0.111) (0.016) (0.013) (0.015)

Con el programa Geneland se encontrd algo similar, sin embargo, los individuos
fueron agrupados en cinco grupos genéticos, siendo iguales a los de Structure, pero
dividiendo el grupo azul en dos grupos, separando a las poblaciones de El Cielo, Huasteca,

Tamazunchale y Poza Rica como un nuevo grupo genético.

Se evalud la diferenciacién genética de las poblaciones asumiendo un modelo
mutacional de paso por paso con el estadistico RST (Slatkin, 1995). El valor obtenido de RST
entre poblaciones fue de 0.151 indicando una diferenciacién moderada entre poblaciones,
mientras que entre los grupos genéticos de Structure fue de 0.079, indicando menor
diferenciacion entre grupos. El partimiento de la variacién genética dentro y entre
poblaciones se probd con un andlisis molecular de la varianza (AMOVA; Excoffier et al. 1992)
entre los grupos genéticos derivados de Structure usando GeneAlex 6.5 (Peakall Y Smouse
2012). EI AMOVA indicé que la mayoria de la variaciéon se encuentra entre individuos
(67.29%) y entre grupos (19.27%), mientras que en menor cantidad entre poblaciones dentro

de los grupos (9.87%) y entre individuos dentro de las poblaciones (3.58%).
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Figura 5. A. Grafico de STRUCTURE mostrando los cuatro grupos genéticos (K = 4) para
poblaciones silvestres (1-24) y cultivadas (25-28) de Carica papaya en México. B. Mapa
mostrando las 28 poblaciones de C. papaya en México. El color de cada poblacion
corresponde al grupo genético mas representado.

Utilizando Barrier 2.2 (Manni et al. 2004) se evalud la presencia de discontinuidades
genéticas entre poblaciones de papaya silvestre. Usando una matriz de distancias geograficas
y 100 matrices de distancias genéticas (FST) pareadas entre poblaciones se obtuvieron las
barreras con mayor probabilidad entre las poblaciones muestreadas. Las 100 réplicas de las
matrices de FST pareadas se obtuvieron por boostrap con el programa MSA 4.05 (Dieringer
y Sclotterer 2003). Se encontré que las barreras coinciden, en general, con regiones
montafiosas de México, tales como las Sierras Madres Occidental y Oriental, asi como la
Sierra de del Sur, la Sierra de Judrez y la franja mas oriental del Eje Neovolcanico Transversal
(Fig. 6). En los casos donde no se asocia la barrera genética a una barrera fisica, la

degradacién y fragmentacion de los habitats podrian ser las principales causas.

27



Golfo de
Meéxico

Oceano
Pacifico

Figura 6. Barreras genéticas (lineas azules) para Carica papaya silvestre en México.

Para conocer las posibles distancias de movimiento de polen entre poblaciones de
Carica papaya, se obtuvieron las tasas de migracion reciente utilizando el programa Bayesass
edicion 3 (Wilson y Rannala 2003). Se utilizaron 5 corridas con 10 millones de generaciones,
un millén de generaciones de burn in y se muestred la cadena cada 2000 generaciones. Con
este analisis se encontrd que en general las tasas de migracion entre las poblaciones
estudiadas son moderadas (con un rango de 0 a 0.15). Los resultados indican evidencia de
migrantes entre poblaciones cercanas, y en su mayoria de acuerdo con los grupos genéticos
detectados con Structure y Geneland. Las poblaciones Cielo, Tuxtlas, Bucerias, Rio Lagartos
y Marquelia tienen mayor tasa de migracion hacia otras poblaciones, por lo que representan
importantes fuentes de variacién genética (Tabla 5). Sin embargo, los resultados también
sugieren eventos de migracion a grandes distancias, con distancias de hasta 420 km entre las

poblaciones de Los Tuxtlas (Veracruz) y Mamantel (Campeche).
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Tabla 5. Tasas de migracién reciente (+ d. e.) y distancias (km) entre poblaciones recipientes

y poblaciones de origen de Carica papaya. Sélo se reportan tasas mayores a 0.05.

Poblacion Poblacion de Tasa de migracién (DE) Distancia
recipiente origen (km)
Dzibichaltdn Cancun 0.1231(0.0220) 225
Huasteca Cielo 0.1197(0.0248) 124
Tamazunchale Cielo 0.1219(0.0247) 202
Poza Rica Cielo 0.0669(0.0246) 318
Acayucan Los Tuxtlas 0.1325(0.0232) 121
Mamantel Los Tuxtlas 0.0540(0.0260) 420
Matias Romero Los Tuxtlas 0.1245(0.0255) 188
Palenque Los Tuxtlas 0.1044(0.0216) 345
Villa Guadalupe Los Tuxtlas 0.1265(0.0247) 205
Costa de Bucerias 363
Michoacan 0.1487(0.0229)
Copala Bucerias 0.1210(0.0259) 290
Tepic Bucerias 0.0884(0.0237) 9>
Caoba Rio Lagartos 0.1338(0.0248) 3>8
Chichén Itza Rio Lagartos 0.1478(0.0232) 102
Oxtankah Rio Lagartos 0.1397(0.0221) 344
Santiago Astata Marquelia 0.0530(0.0325) 337
Ventanilla Marquelia 0.1013(0.0301) 256

e ADN de cloroplasto

Las reacciones de amplificacién para los marcadores de ADN de cloroplasto se llevaron a
cabo en reacciones de 15 pl, las cuales contenian 1 pl de ADN, 2 ul de buffer, 1.25 ul de
MgCl2 (1.25 mM), 2 pl de dNTP y 1 ul de cada primer (forward y reverse). La condicién de
amplificacién para trnH- psbA fue: 94° C por cinco minutos, 35 ciclos de 94° C por un minuto,
56° C por un minutoy 72° C por 2 minutos, seguidos de una extension final de 72° C por ocho
minutos. Para rps12-rp/20 se utilizd la misma condicién, solo que la temperatura de
alineacion fue de 53° C. Los productos de PCR se visualizaron en geles de agarosa al 1%.

Todas las hebras forward y reverse fueron mandadas a secuenciar al Laboratorio de
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Secuenciacién Gendmica de la Biodiversidad y de la Salud del Instituto de Biologia de la

UNAM.

Se realizé la lectura de las secuencias de ADN de las regiones de cloroplasto psbA-
trnHy rpl20-rps12 obtenidas para los individuos de las nueve poblaciones colectadas durante
este proyecto (5 silvestres y 4 cultivos) con el programa Geneious
(http://www.geneious.com/) y posteriormente fueron alineadas con el programa MAFFT v7
(Katoh y Standley 2013). En total se obtuvieron lecturas para 119 individuos (77 silvestres y
42 cultivados) de la region psbA-trnH y para 151 individuos (86 silvestres y 65 cultivados) de
la region rpl20-rps12. Desgraciadamente algunos individuos no amplificaron de manera
efectiva y no pudieron ser leidos. Las lecturas fueron incorporadas con los datos de 19
poblaciones previas (Chavez-Pesqueira y Nufiez-Farfan 2016), teniendo en total una base de

410 individuos para la region psbA-trnH y 326 individuos para la region rpl20-rps12.

Utilizando el programa Arlequin 3.5 (Excoffier y Lischer 2010) se obtuvieron: el
numero de sitios polimodrficos y haplotipos, los estimadores de diversidad genética
(diversidad haplotipica y nucelotidica) y las pruebas de neutralidad con los estadisticos D de
Tajima (Tajima 1989) y F de Fu (Fu 1997) para evaluar expansiones demograficas ancestrales,

para todas las poblaciones y para ambos marcadores.

Dado que la regidon rpl20-rps12 mostrd poca variacion entre individuos, e incluso
hubo varias poblaciones sin variacion, sélo se reportan los resultados para psbA-trnH (Tabla
6). En general las poblaciones silvestres muestran una alta diversidad genética con una media
de 0.7304 de diversidad haplotipica, mientras que los cultivos poseen muy baja diversidad
con una media de 0.0909 (Tabla 6). En particular, dentro de las poblaciones silvestres, las
poblaciones de Costa de Michoacan (Michoacdn), Huasteca (San Luis Potosi) y Ventanilla
(Oaxaca) mostraron los valores mas altos de diversidad con valores arriba de 0.9, mientras
qgue El Cielo (Tamaulipas), Cancun (Quintana Roo) y Dzibichaltin (Yucatan) mostraron los
valores mas bajos con valores menores a 0.5 (Tabla 6). Las nuevas poblaciones colectadas
durante este proyecto mostraron altos valores de diversidad haplotipica, un promedio de 10
haplotipos y 5 sitios polimorficos por poblacion. Ademas, tres de las cinco poblaciones
nuevas mostraron un valor significativo de F de Fu, sugiriendo eventos de expansion

demografica en dichas poblaciones.
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Tabla 6. Tamafio poblacional (n), numero de haplotipos, sitios polimdrficos, diversidad
haplotipica (h) + SD, diversidad nucleotidica (rt) + SD, D de Tajimay F de Fu para el marcador
trnH-psbA marker en 24 poblaciones silvestres de Carica papaya en México. Para los valores
de Dy F, * significa P < 0.05.

Poblacién n No. de Sitios H n D F
haplotipos  polimdrficos

1.Copala 13 6 4 0.8718 0.0034 0.0249 -2.0461
+0.609 +0.0024

2. Tepic 11 4 3 0.6909 0.0031 -0.2633 -0.8569
+0.1276 +0.0023

3. Bucerias 25 9 6 0.8500 0.0046 £ 1.205 -2.7052*
+0.0470 0.0030

4. Costa 18 12 10 0.9477 0.0066 0.3097 -6.3526*

Michoacan +0.0333 +0.0041

5. Tecpan 10 5 3 0.8444 0.0030 0.7750 -1.6285
+0.0796 +0.0023

6. Marquelia 20 5 17 0.7526 0.0091 -0.2945 2.8275
+0.0615  +0.0053

7. Ventanilla 15 9 18 0.9048 0.0192 1.2149 0.3064
+0.0544  +0.0106

8. Santiago 10 3 2 0.5111 0.0013 -1.1117 -0.5938

Astata +0.1643 +0.0013

9. Matias 12 4 16 0.7121 0.0128 -0.2247 3.9722

Romero £0.1053 +0.0075

10. Acayucan 17 8 21 0.8382 0.0211 0.6628 2.1509
+0.0675 +0.0115

11. Villa 14 6 7 0.7912 0.0061 0.9683 -0.2864

Guadalupe +0.0894  +0.0039

12. Tuxtlas 11 6 7 0.8364 0.0052 -1.0291 -1.2888
+0.0887  +0.0035

13.Cielo 18 3 13 0.3072 0.0062 -1.1157 4.0306
+0.1316  +0.0038

14 .Huasteca 14 9 13 0.9341 0.0152 2.2854 -0.6617
+0.0448  +0.0086

15.Tamazunchale 15 4 14 0.7333 0.0159 2.1334 5.9607
+0.0669  +0.0089

16. Poza Rica 13 4 13 0.7692 0.0164 2.3307 5.3750
+0.0724  +0.0092

17. Palenque 19 8 18 0.8304 0.0113 -0.5600 0.4672
+0.0657 +0.0064

18. Mamantel 19 4 5 0.5556 0.0047 0.3456 1.7388
+0.1030  +0.0031

19. Caobas 15 5 6 0.8095 0.0050 -0.0290 0.3408
+0.0589  +0.0033

20. Oxtankah 18 5 6 0.7190 0.0068 1.5282 1.5639
+0.0910 +0.0042
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21. Chichén Itza 10 4 5 0.6444 0.0031 -0.8222 -0.3120
+0.1518  +0.0023
22.Dzibilchaltun 16 3 2 0.4250 0.0012 -0.3301 -0.2898
+0.1326 +0.0012
23. Rio Lagartos 16 6 6 0.8417 0.0071 2.0978 0.4179
+0.0534  +0.0043
24.Cancun 19 2 1 0.4094 0.0009 0.7937 1.0079
+0.1002 +0.0010
Media 5.6 9 0.7304 0.0078 0.4539 1.0089
+0.1083  +0.0047 £1.0953 £2.2259
Total 368 69 37
25. Cultivo 1 11 2 1 0.1818 0.0004 -1.1285 -0.4098
+0.1436 +0.0006
26. Cultivo 2 11 2 1 0.1818 0.0004 -1.1285 -0.4098
+0.1436 +0.0006
27. Cultivo 3 15 1 0 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
+0.0000 +0.0000
28. Cultivo 4 5 1 0 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
+0.0000 +0.0000
Media 1.5 0.5 0.0909 0.0002 -0.5642  -0.2049
+0.0718  +0.0003 +0.6515 +0.2365
Total 4?2 2 2

Las relaciones genealdgicas entre haplotipos se obtuvieron usando parsimonia
estadistica con el programa TCS 1.2.1. (Clement et al. 2000). Los “gaps” en las secuencias
generados por inserciones y deleciones se contaron como un quinto estado. La red de
haplotipos generada muestra la distribucidon y frecuencia de los 69 haplotipos para las 28
poblaciones (incluyendo a los cultivos) (Fig. 7). Se observa que los haplotipos mas frecuentes
(H1,H2 y H3) se encuentran en 18, 14y 11 poblaciones respectivamente, y estan distribuidos
por toda la distribucién de la especie. Este resultado sugiere que el movimiento entre
poblaciones por semilla fue importante para la concetividad genética de la especie en
tiempos ancestrales. Sin embargo, también se observa cierta estructuracién, donde las
poblaciones de las diferentes regiones (Pacifico, Sur, Golfo y Peninsula de Yucatan) muestran
ciertos haplotipos que no son compartidos en otras zonas. Ademas se encontraron 29
haplotipos privados, siendo las poblaciones de Costa de Michoacan, Huasteca y Los Tuxtlas
las que presentan el mayor nimero. En cuanto a los cultivos, se observa que presentan casi
en su totalidad el haplotipo H1, sin embargo 2 cultivos muestran ademas el haplotipo H21

(Cultivo 2) y H46 (Cultivo 1). Este resultado va acorde con la casi nula variacién genética
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encontrada para los cultivos y vemos que aunque los cultivos se colectaron en diferentes

estados de México (Colima, Jalisco y Guerrero), muestran el mismo haplotipo.

Evaluando el andlisis de estructura genética espacial con el programa SAMOVA
(Dupanloup et al. 2002) y probando todas las K (niUmero de grupos) posibles, se encontré
gue no hay evidencia de estructura filogeografica ya que en todas las agrupaciones siempre
hubo algln grupo con una sola poblacion. Para corroborar la falta de estructura se corrié el
programa PERMUT (Pons y Petit 1996) que permite estimar diferencias entre el nimero de
de pasos mutacionales entre haplotipos (Ns7) y la frecuencia de haplotipos (Gsr). Utilizando
1000 permutaciones encontramos que el valor de Nst (0.452, e.e. 0.067) fue
significativamente mayor a Gs7(0.226, e.e. 0.033) lo que indica que haplotipos relacionados
se observan con mayor frecuencia en un area geografica que lo que se esperaria por azar.
Este resultado indica que si existe evidencia de cierta estructuracién en las poblaciones. Cabe
sefialar que en el estudio de Chavez-Pesqueira et al. (2016) utilizando solo 19 poblaciones
silvestres de papaya, no se encontré este resultado, por lo que se sugiere que las nuevas
poblaciones colectadas y afiadidas en este proyecto, muestran mayor estructuracion que las
poblaciones del resto de México, y esto podria estar dado por su alejada posicién geografica.
Esto va de acorde con la evidencia de expansion demografica de algunas de las poblaciones

nuevas.
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Figura 7. (A) Red de haplotipos para la regiéon de cloroplasto psbA-trnH de Carica papaya en
su distribucién en México. El tamafio de los circulos es proporcional a la frecuencia de cada
haplotipo. Los puntos negros representan haplotipos no muestreados. (B) Distribucion
geografica de 69 haplotipos para 24 poblaciones silvestres y 4 cultivos de C. papaya en
México. Los cultivos se muestran con un asterisco. Los diagramas de pastel representan los
haplotipos presentes en cada localidad. El drea del grafico representa el tamafio de la
poblacién y el tamafio de las secciones es proporcional a la frecuencia del haplotipo.
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Discusion general

Carica papaya es una especie de gran importancia ecoldgica, econdmica y cultural para
México. A pesar de esto, existia muy poca informacion sobre el estado de las poblaciones
silvestres de la especie en nuestro pais. La informacidn recabada en este proyecto resulta de
gran importancia para conocer la distribucidn puntual de la especie en su forma silvestre, asi
como el estado de su diversidad genética e historia evolutiva. Se espera que dicha

informacion resulte de ayuda para la adecuada conservacion de la especie a largo plazo.

Durante las visitas a herbarios nacionales e internacionales se encontrd que existe un
gran nimero de ejemplares de la especie Carica papaya. De los individuos validados como
silvestres se encontrd que la mayoria se encuentran distribuidos en México y solamente un
pequefio porcentaje en América Central y el Caribe. Resulta relevante que en los registros
revisados no se encontraron ejemplares de los estados de Sinaloa, Nayarit o Michoacan, por
lo que los individuos localizados y colectados en este proyecto en el occidente de México
resultan de gran importancia para validar esa zona como parte de la distribucion natural de
C. papaya. Durante las validaciones en campo, se encontrd que el limite nortefio en la parte
occidental de México se encuentra en el sur del estado de Sinaloa, ya que no se lograron
identificar poblaciones naturales mas al norte, ni en la peninsula de Baja California. El mapa
de distribucién generado en este proyecto es el primero para la especie contemplando sélo
a la variedad silvestre, y permite tener un conocimiento sélido respecto a la distribucion
puntual de la especie en su forma silvestre. Con los datos recabados durante este proyecto,
se observa que la papaya silvestre se distribuye en su mayoria dentro del territorio mexicano,
sugiriendo al pais como centro de diversidad de los parientes silvestres, asi como
posiblemente un origen filogenético y de domesticacién dentro de México para la especie

(Acevedo et al. 2016).

Integrando los datos colectados durante este proyecto y colectas previas en México
(Chavez-Pesqueira y Nufiez-Farfan 2016) se obtuvo un total de 447 individuos de Carica
papaya de 24 poblaciones que cubren la distribucidén natural en México de la especie en su

forma silvestre segun el mapa de distribucion puntual obtenido. Aunado a esto, se
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obtuvieron colectas de 4 cultivos de papaya Maradol de diferentes regiones del Pacifico Sur
de México, con un total de 64 individuos. Ademas, de las poblaciones silvestres, se colectd
un total de 22 ejemplares de individuos que fueron donados al Herbario XAL en Veracruz
para su resguardo y coleccion. Estos ejemplares resultan de gran importancia ya que por
primera vez se tienen ejemplares de papaya silvestre de la zona occidental de México.
Ademas, todos los individuos que se donaron al herbario fueron etiquetados como silvestres,

lo que ayudara en la distincion entre plantas silvestres y cultivadas.

Los analisis genéticos utilizando microsatélites de ADN muestran niveles de variacion
genética en las poblaciones silvestres de C. papaya relativamente altos y en general bajos
valores de endogamia. En contraste, los cultivos de papaya Maradol muestran niveles de
variacion genética cercanos a cero, lo que indica un cuello de botella derivado del proceso
de domesticacién, asi como poca capacidad de estas plantas para adaptarse a posibles

cambios en su entorno (por ejemplo, plagas o cambios climaticos).

Se detectdé que las zonas con mayor diversidad genética de las poblaciones silvestres se
encuentran en la zona del Istmo de Tehuantepec (poblaciones: Acayucan, Matias Romero y
Villa Guadalupe), en la zona de la Huasteca baja (poblaciones: Tamazunchale y Poza Rica) y
en la zona sur de la Peninsula de Yucatan (poblaciones: Mamantel, Caobas y Oxtankah) (Tabla
4). Las poblaciones silvestres con menor diversidad genética son Costa de Michoacan, Tepic
y Santiago Astata. Las dos Ultimas son las poblaciones con menor nimero de individuos lo
gue podria sugerir cruzas entre parientes cercanos y baja diversidad. Para la poblacion
Santiago Astata se registrd un valor alto de endogamia (Tabla 4). Para el caso de la poblacién
Costa de Michoacan, quiza el aislamiento y distanciamiento de otras poblaciones silvestres
pueden ser la razén de su baja diversidad, ya que no se observaron otras poblaciones

silvestres por muchos kilémetros en dicha zona.

En cuanto a la estructura genética, se encontré que las poblaciones pueden
agruparse en 4 grupos genéticos, donde las cuatro poblaciones cultivadas pertenecen a un
mismo grupo. También se encontrd que, aunque no se detectd flujo de genes de poblaciones
silvestres hacia los cultivos, si se sugiere movimiento de genes de los cultivos hacia las
poblaciones silvestres, lo cual resulta preocupante ya que esto puede reducir la diversidad

genética de las poblaciones silvestres a largo plazo. Por otro lado, las altas tasas de migracién
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encontradas, sugieren que el polen puede trasladarse a distancias tan grandes como 400
kilbmetros. Se encontrd que las zonas montafiosas de México son las principales barreras al
flujo génico para esta especie y que el movimiento de genes se da principalmente por zonas
bajas, ya sea por zonas costeras o por las partes bajas de las sierras. Este resultado es
relevante para la conservacion de la diversidad en escenarios donde se pretenda liberar al
ambiente organismos genéticamente modificados de la especie, asi como continuar
sembrado grandes extensiones de papaya domesticada, ambos con tan alta probabilidad de
flujo génico a larga distancia pueden reducir la adecuacién de la especie en escenarios
adversos, modificar las interacciones en el ecosistema, ademas de disminuir el valor

potencial de la agrobiodiversidad.

Finalmente, los datos obtenidos con los marcadores de ADN de cloroplasto, los
cuales nos permiten evaluar la estructura genética de tiempos mds antiguos (ya que
presentan una menor tasa de mutacién y son heredados solo via semilla), nos permitieron
dilucidar sobre la historia evolutiva de la especie. Se encontrd que en general las poblaciones
mostraron alta diversidad genética, como la observada en tiempos mas recientes con los
marcadores de microsatélites, y que probablemente el flujo de genes via semilla era
importante para mantener la conectividad genética de las poblaciones de papaya silvestre
antiguamente. Sin embargo, se encuentran algunas diferencias a nivel poblacional. Por
ejemplo, la poblacién de Costa de Michoacan mostré muy baja diversidad con los
microsatélites, pero muy alta con el marcador de cloroplasto. Esto podria sugerir que
antiguamente la poblacidn tenia bastante conectividad genética con otras poblaciones de |a
region, pero que en tiempo mas recientes la conectividad se ha perdido por lo que la
poblacidon muestra una variacion reducida. Para el caso de los cultivos de papaya Maradol,
se encontré casi nula variacion, acorde con los marcadores nucleares, sugiriendo efectos de
un cuello de botella por la domesticaciéon de la especie o efectos del mejoramiento. Esto abre
nuevas interrogantes sobre el estado de diversidad genética de otros cultivos de la variedad
Maradol alrededor del pais, asi como de las demds variedades cultivadas en México, lo cual
deberia investigarse para conocer los centros de diversidad genética de los cultivos (Acevedo

et al. 2016)
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En cuanto a la estructura genética, se encontré cierta evidencia de estructuracion,
pero soélo al integrar las poblaciones colectadas durante este proyecto, sugiriendo que
probablemente estas poblaciones del occidente de México tenian menor contacto con
poblaciones fuera de la regidn. Sin embargo, la red de haplotipos a nivel nacional muestra
gue los haplotipos mas frecuentes se encuentran presentes en casi toda la distribucion de la
especie. Esto nos sugiere nuevamente que el movimiento de genes por semilla era
importante manteniendo la conectividad, y que seguramente el habitat natural de la especie

(las selvas tropicales) se encontraba continuo facilitando dicho flujo.

Juntando los resultados de ambos marcadores moleculares, vemos que en general
existe una alta diversidad genética a lo largo de su distribucién en México, sugiriendo un
posible centro de origen filogenético y de diversidad de parientes silvestres en nuestro pais.
También encontramos sefiales de poca estructuracion genética en tiempos antiguos, pero
gue recientemente esta estructuracién ha ido en aumento. Esto seguramente se debe al
efecto de las actividades humanas en el habitat natural de la especie, principalmente a la
destruccién y fragmentacion de las selvas tropicales en México. La amenaza de una mayor
presion sobre los recursos y habitats naturales del pais en el futuro, representan un escenario
preocupante para el mantenimiento de los variedades nativas y parientes silvestres de
especies con importancia cultural y econémica. Para el caso de C. papaya, la informacion

derivada de este proyecto es importante la conservacion de la especie en su estado silvestre.

Perspectivas

Con los resultados obtenidos de este proyecto, surgen nuevas preocupaciones e intereses
para continuar realizando estudios con poblaciones silvestres, variedades nativas vy
mejoradas de papaya. En particular, consideramos que aun falta recabar datos para la
determinacion de los centros de origen, diversidad y domesticacién de la papaya. Asimismo,

creemos que hay muchas mas preguntas que resolver en cuanto a su manejo y conservacion.
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Determinacion de centro de origen y diversidad

Para lograr una determinacion mas precisa sobre el centro de origen filogenético y de
diversidad genética de los parientes silvestres de Carica papaya, se necesitara colectar
muestras de papaya silvestre que abarquen toda la distribucién descrita de la especie
obtenida en este proyecto. Particularmente, faltarian las muestras de Centroamérica y
algunas zonas de México que no se tienen muestreadas como el sur de Chiapas y la frontera
entre Puebla y Veracruz. Asimismo, falta informacion interdisciplinaria que ayude a conocer
los posibles centros de domesticacion y diversidad de las diferentes variedades nativas de

nuestro pais, tanto en el pasado como en el presente.
Manejo y conservacion

Partiendo del interés por ingresar una variedad de papaya transgénica para combatir los
efectos de virus de la mancha anular en cultivos de papaya, y contando con colectas de ADN
de las poblaciones naturales de papaya de todo México, se podra monitorear la presencia de
marcadores transgénicos de papaya en nuestro pais, y sus posibles consecuencias ecolégicas

y evolutivas.

Por otro lado, surge el interés de desarrollar marcadores con mayor cobertura del
genoma (polimorfismos de nucledtido simple: SNPs). Estos marcadores nos permitiran
localizar zonas del genoma asociadas a caracteres adaptativos tanto en plantas silvestres
como cultivadas para poder entender el proceso evolutivo de domesticacidn en esta especie.
También se podran realizar analisis mas finos de flujo génico y las posibles consecuencias de
éste ente plantas silvestres y cultivadas. Ademas, resulta de mucha importancia conocer a
los interactuantes bidticos de la especie (polinizadores, dispersores, plagas, etc.) para
entender los patrones de flujo génico, tanto entre poblaciones silvestres, como entre plantas
silvestres y domesticadas, y entender como se transmiten las enfermedades en la especie y
si afectan de igual manera a las poblaciones silvestres, variedades nativas y mejoradas. Por
otro lado, caracterizar morfoldgica y morfométricamente a estos grupos, nos permitird

conocer mas sobre los procesos y sindromes de domesticacidon encontrados en la especie.

Finalmente, surge la necesidad de hacer los analisis para incluir el estado de

conservacion de la especie a la lista roja de especies amenazadas de la Unidn Internacional
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para la Conservacién de la Naturaleza (UICN), asi como, la manifestaciéon ecoldgica del riesgo

para la Norma Oficial Mexicana NOM 059.

Conclusiones

Los resultados obtenidos en este proyecto permiten tener un mejor conocimiento de la

distribucion, ecologia, y diversidad genética de la papaya silvestre, asi como, datos sdlidos

para el manejoy conservacion de esta especie de gran importancia econémicay cultural para

México.

Distribucion de Carica papaya silvestre

Se localizaron y colectaron nuevas poblaciones de papaya silvestre en la region
occidental de México donde no se tenian registros previos de la especie.

Se realizd un mapa de distribucion puntual utilizando datos de colectas previas y del
presente proyecto, asi como de las revisiones de herbarios. La papaya silvestre se
distribuye en zonas tropicales y subtropicales desde el sur de Sinaloa en la parte
occidental de México y la zona de la Reserva de la Bidsfera el Cielo en Tamaulipas, en
la zona oriental de México, y hasta el sur de Nicaragua en Centroamérica.

Con los resultados de este proyecto se observa que la mayoria de individuos de C.
papaya silvestre se encuentran distribuidos en México, lo cual sugiere a este pais

como el probable centro de origen y mayor zona de distribucion de la especie.

Diversidad genética

Utilizando dos tipos de marcadores moleculares, se encontrd que la diversidad
genética de las poblaciones de C. papaya silvestres es relativamente alta y no hay
evidencia de altos niveles de endogamia. Sin embargo, las poblaciones cultivadas
presentan una variacién genética considerablemente baja, presentando valores
cercanos a cero.

Con marcadores moleculares (microsatélites) se detectd que la variacién genética de

las poblaciones colectadas se puede agrupar en cuatro grupos genéticos que incluyen
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a poblaciones del Pacifico, de la region sur (Tehuantepec y Golfo de México), de la
Peninsula de Yucatdn y un el Ultimo grupo con las poblaciones cultivadas.

e Se encontroé evidencia de flujo génico de cultivos hacia poblaciones silvestres, pero
no de poblaciones silvestres a cultivos.

e Se detectaron barreras geograficas para el flujo de genes de la papaya silvestre que
coinciden en su mayoria con sierras montafiosas de México.

e Evaluando tasas de migracién recientes se sugieren eventos de dispersidon a grandes
distancias entre poblaciones de papaya silvestre (hasta 400 km).

e Con los marcadores de cloroplasto, se encontrd poca evidencia de estructuracién
genética, sugiriendo que las poblaciones de papaya silvestre en tiempos antiguos
mantenian una mayor conectividad y que las actividades humanas han provocado
que en tiempos recientes las poblaciones muestren mayor estructura y menor

contacto genético.
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