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RESUMEN

En el presente estudio, se ha reconstruido la secuencia completa del genoma plastidial del maiz morado peruano y se ha comparado con otros
genomas plastidiales de maices. El genoma plastidial tiene una longitud de 140,458 pb y muestra una estructura tipica del genoma del
cloroplasto: un par de regiones repetidas invertidas (IRa e IRb) de 22,594 pb, una regién Larga de Copia Unica (LSC) de 82,472 pb, y una
region Corta de Copia Unica (SSC) de 12,798 pb. Las relaciones filogenéticas fueron obtenidas a partir de alineamientos genémicos completos
con los genomas plastidiales de otros miembros del género Zea. Los resultados indicaron que el maiz morado peruano esta mas relacionado a
Z. mays subsp. huehuetenangensis. Es posible que eventos de hibridacion introgresiva a lo largo de la evolucién del maiz morado hayan jugado
un papel en la adquisicion del fenotipo morado en el clado Z. mays.

ABSTRACT

In this study, the complete sequence of the plastidial genome of Peruvian purple maize has been reconstructed and compared to other complete
maize plastidial genomes. The plastid genome is 140,458 bp in length and shows a typical architecture of the chloroplast genome, with a pair
of inverted repeated regions (IRa and IRb) of 22,594 bp, a Long Single Copy region (LSC) of 82,472 bp, and a Short Single Copy region (SSC)
of 12,798 bp. The phylogenetic relationships were obtained from whole genome alignments with plastidial genomes of other members of the
genus Zea. The results indicated that Peruvian purple maize is more related to Z. mays subsp. huehuetenangensis. It is possible that introgressive
hybridization events throughout the evolution of purple maize have played a role in the acquisition of the purple phenotype in the Z. mays
clade.

INTRODUCCION

El maiz morado (Zea mays L. var. subnigroviolaceo) es una variedad nativa de América cuyo color particular se
debe a la alta concentracién de antocianina, un pigmento que le otorga su color caracteristico y propiedades
antioxidantes (Bonilla et al. 2015). El maiz morado INIA 601 es una de las variedades mejoradas generadas por el
Instituto Nacional de Innovacidn Agraria del Per( - INIA, la cual se destaca por su alto rendimiento (hasta 5.2
toneladas por hectarea), amplia capacidad de adaptacion a diferentes climas y alta intensidad en el color morado
de la tusa y del grano (Abanto et al. 2003). Recientemente, el INIA 601 fue identificado como la variedad que
presenta el mayor contenido de antocianinas, con 6.34 % de antocianinas en coronta y 3.03 % en panca (INIA,
2019). Por lo expuesto, es importante tener un mejor conocimiento sobre el origen de esta variedad para elucidar
el origen evolutivo del fenotipo morado y del control transcripcional de genes de antocianinas para poder utilizarlos
eficientemente en programas de mejoramiento genético. Por ello, el presente trabajo tiene como objetivo emplear
el genoma del cloroplasto del maiz morado INIA 601 para reconstruir su historia evolutiva y su relacién
filogenética con otros maices de América.

MATERIALES Y METODOS

Se realizé el secuenciamiento del genoma completo (WGS) de un pool de 8 individuos de maiz morado INIA 601,
empleando la tecnologia llluminay el kit TruSeq DNA PCR Free. Se gener6 una biblioteca de lecturas emparejadas
(Paired-end) con un tamafio de inserto de 350 pb. EIl ensamblaje denovo guiado por referencia del genoma del
cloroplasto se realizé con el programa NOVOPIasty v3.3 (Dierckxsens et al. 2017) a partir de las bibliotecas
limpias. La anotacion del genoma del cloroplasto se realizé con GeSeq v1.74 (Tillich et al. 2017). El diagrama
circular del genoma se generé con OGDRAW v1.3.1 (Greiner et al. 2019). En el anélisis filogenético, se compard
el genoma plastidial INIA 601 recién ensamblado, con otros genomas plastidiales del género Zea. Estos fueron
alineados empleando MAFFT v7 (Katoh y Standley, 2013), y el anélisis de Maximum Likelihood (ML) se realiz
empleando los programas 1Q-TREE v1.6.12 (Nguyen et al. 2015), ModelFinder (Kalyaanamoorthy et al. 2017) y
RAXML-NG v0.6.0 (Kozlov et al. 2019). El &rbol filogenético fue editado en el programa FigTree v1.4.4 (Rambaut
2018).

RESULTADOS Y DISCUSION

El genoma plastidial ensamblado presenta la arquitectura cuatripartita caracteristica de los genomas plastidiales
de plantas terrestres, con dos regiones invertidas repetidas IRa e IRb (22,594 pb) separadas por la regién Larga de
Copia Simple LSC (82,472 pb) y la regién Corta de Copia Simple SSC (12,798 pb). El contenido de GC del
genoma fue de 38.43%. El genoma ensamblado contiene 127 genes de los cuales 84 son genes codificantes de
proteinas, 35 son genes de tRNA y 8 son genes de rRNA. El analisis filogenético mostr6 que el maiz morado forma



un grupo monofilético con Z. mays subsp. mays y Zea mays subsp. huehuetenangensis. Sin embargo, se observé
que el maiz morado presenta una mayor cercania a esta Ultima subespecie de Zea mays. Esto indicaria que el maiz
morado es resultado de eventos de introgresion de especies silvestres. Procesos similares de introgresion ya han
sido reportados en el género Zea (Hufford et al. 2012b). Debido a que el nimero de genomas plastidiales de
miembros de este género disponibles en las bases de datos es limitado, estos resultados pueden ser ampliados y
mejor definidos en futuros trabajos. No obstante, cabe resaltar que la topologia generada fue congruente con
estudios similares empleando el genoma plastidial completo de diferentes maices americanos (Orton et al. 2016;
Bosacchi et al. 2015), y con estudios realizados en base a SNP’s en el genoma nuclear (Hufford et al. 2012a).

CONCLUSION

Dada la cercania filogenética del maiz morado INIA 601 a Z. mays subsp. huehuetenangensis, es probable que el
maiz morado peruano pueda haber experimentado hibridacién introgresiva en algin punto de su historia evolutiva.

El genoma completo del cloroplasto del maiz morado INIA 601 es un recurso genético que, ademas de ser
empleado para inferir relaciones filogenéticas, también puede ser empleado como fuente de marcadores
moleculares (SSR y repeticiones en Tandem) en futuros programas de mejoramiento o en estudios filogeograficos
y de especiacion.
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