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INTRODUCCIÓN 

Carica papaya L. es una planta frutal de gran importancia económica como cultivo. Es consi-

derada una planta tropical modelo para el estudio de la determinación sexual, debido a puede 

tener tres sexos: hembras, hermafroditas y machos. Las plantas de papaya hermafroditas pue-

den presentar diferentes grados de fusión entre sus estambres y el ovario, conocido como carpe-

lodia. Cuando cinco estambres antepétalos se encuentran completamente transformados en car-

pelos, las flores y frutos algunas veces se asemejan a flores y frutos femeninos  (1), pero nor-

malmente los diferentes grados de carpelodia producen morfologías aberrantes (2,3), produ-

ciéndose flores de tipo pentandria en una frecuencia muy baja (2). 

La regresión sexual puede permitir entender mejor el origen sexual evolutivo de la bisexualidad 

en flores angiospermas (2,4). No existe un consenso aceptado sobre el origen evolutivo de la 

bisexualidad. Hay algunos autores que teorizan que las flores unisexuales de papaya son deri-

vadas de un ancestro bisexual basados en el desarrollo microscópico de las estructuras florales 

(5), pero hay otros autores que argumentan en contra de esta teoría (3). 

Recientemente se identificó una nueva mutación en una planta hermafrodita de papaya que pro-

duce una mezcla de flores hermafroditas, femeninas e intermedias (datos sin publicar). Esta 

mutación se hereda a la progenie de la planta mutante original, y produce una amplia gama de 

fenotipos intermedios. En las poblaciones que segregan esta mutación su fenotipo cambia de 

producir flores hermafroditas a producir flores de aspecto femenino.  

Los paquetes R/qtl, LinkageMapView y Rtools permiten el análisis de bases de datos genómi-

cos para el desarrollo de mapas de ligamiento genético y mapeo de genes empleando RStudio a 

partir de bases de datos de QTLs (quantitative trait locus).  El objetivo de esta investigación es 

generar el mapa de ligamiento y mapeo de genes de una mutación sexual en papaya. Los resul-

tados, además de caracterizar esta nueva mutación, pueden ayudar a esclarecer el panorama de 

la evolución de la bisexualidad en la papaya y en los angiospermas.  

MATERIALES Y MÉTODOS 

Se analizaron 12 plantas mutadas y 12 plantas no mutadas de una F2. Para la extracción del 

ADN se recolectaron discos de tejido en tubos Eppendorf de 2 mL y se liofilizaron, a estos se 

les agregó un balín de acero inoxidable y se maceraron en un molino Retsch a 25 Hz por un mi-

nuto. La extracción de ADN se realizó con el kit de extracción de Qiagen Plant DNA mini kit 

(Hilden, Alemania) según las instrucciones del fabricante.  

Posterior las muestras se enviaron a secuenciar a Data2Bio (Ames, Iowa) por medio de tGBS. 

Los datos de los marcadores moleculares obtenidos se mapearon con el paquete R/qtl (versión 

1.46-2) de mapeo por intervalo (6). El valor LOD (del inglés Logarithm of the Odds, que es una 

razón de verosimilitud logarítmica) mínimo de significancia se calculó de acuerdo con el proto-

colo de determinación del umbral de significancia (6). Posteriormente se identificaron los mar-

cadores moleculares cuyo valor LOD superaba el valor LOD mínimo de significancia y su gru-

po de ligamiento.  

Los grupos de ligamiento identificados, que contenían marcadores moleculares cuyo valor 

LOD superaba el valor LOD mínimo de significancia, se ubicaron en el genoma de papaya y se 

depuraron (7). Una vez depurados los marcadores moleculares fueron mapeados y caracteriza-

dos con los paquetes LinkageMapView (versión 2.1.2), devtools (versión 2.3.0) y con qtlTools 

(versión 1.2.0). 
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Resultados 

La base de datos obtenidas (8) generó marcadores moleculares a lo largo del genoma de C. pa-

paya. El mapeo de QTLs generó un mapa de ligamiento de 120 cM (Fig.1 A) y un valor LOD 

límite, obtenido por un análisis de 1500 permutaciones, de 2.5, con un p = 0.05.  Se encontra-

ron en total 9 marcadores moleculares que se correlacionaron con el fenotipo mutado de forma 

significativa. Los marcadores que tuvieron valores LOD significativos (M1161, M1482, P142) 

permitieron diferenciar los genotipos B, H y A (Fig. 1 B-D). El marcador M11 (Fig. 1 E), tuvo 

un LOD por debajo del límite de significancia, el cual no diferencia con la misma resolución 

los genotipos B, H y A que con los marcadores significativos. 

Fig. 1. Representación de 

la distribución de marca-

dores moleculares a lo 

largo del mapa de liga-

miento obtenido de Cari-

ca papaya y de la expre-

sión diferencial de los ge-

notipos silvestre homoci-

gota (B), mutante hetero-

cigota (H) y mutante ho-

mocigota (A). A. Esque-

ma general de los marca-

dores moleculares. Plot 

diferencial de los marca-

dores M161 (B), M1482 

(C), P142 (D), M111 (E).   

DISCUSIÓN 

El marcador M1482 fue el marcador principal que clasifica a casi todos los individuos mutantes heterocigotas con el 

mismo valor de unidades relativas de fenotipo que los homocigotas mutantes (Figura 1 C). El locus del gen mutado 

probablemente se encuentra entre los 35.85 cM y los 42.81 cM.  

Así como otros autores  (9,10) encontraron QTLs que se correlacionaban con diferentes características del fruto de la 

papaya como dulzura, tamaño y peso que sirvieran como base en el mejoramiento genético dirigido de estas caracte-

rísticas para variedades específicas de papaya. Los marcadores moleculares encontrados en esta investigación permi-

ten sentar las bases para estudios posteriores que permitan poder diferenciar individuos que presenten la mutación de 

los que no y para encontrar el o los genes candidatos causantes del fenotipo mutado y quizá que causen la carpelodia 

en la papaya.  


