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ANÁLISIS DE LA DIVERSIDAD Y ESTRUCTURA GENÉTICA
EN GERMOPLASMA DE PIMIENTO (CapsiCum spp)
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Resumen
En el presente trabajo se ha estudiado parte de la colección de pimientos (Capsicum

spp) mantenida en el Banco de Germoplasma de Hortícolas de Zaragoza (BGHZ). El aná-
lisis con marcadores microsatélite ha revelado una elevada diversidad genética dentro de
la colección así como un agrupamiento de las accesiones en función de su especie o bien de
su origen geográfico para algunas entradas de Capsicum annuum.

INTRODUCCIÓN
El género Capsicum incluye veintisiete especies que han sido agrupadas en tres complejos

(Pickersgill 1997). El primero de ellos, denominado complejo C. annuum incluye a las especies
C. annuum, C. chinense, C. frutescens y C. galapagoense, mientras que el complejo C. baccatum
contiene a C. baccatum, C. praetermissum y C. tovarii. El tercer complejo denominado C. pu-
bescens engloba a las especies C. pubescens, C cardenasii y C. eximium. La especie silvestre C.
chacoense se considera que podría pertenecer al primero o al segundo de los complejos (Walsh
y Hoot 2001).

El Banco de Germoplasma de Hortícolas de Zaragoza (BGHZ) alberga entradas de pimiento
de todas las especies de género Capsicum utilizadas por el hombre y que proceden prácticamente
de todos los países en los que el cultivo tiene importancia, aunque la mayor cuantía corresponde
a España. La gestión y utilización eficiente de estas colecciones de germoplasma dependerá de
la comprensión de la diversidad genética existente y su distribución entre individuos, poblaciones
y especies. Por tanto, la evaluación con marcadores moleculares constituye un paso previo fun-
damental de cara a un uso óptimo de la colección.

MATERIAL Y MÉTODOS
Material vegetal. Se utilizaron un total de 102 entradas de pimiento (Capsicum spp.) del

BGHZ, que incluyen a las especies C. annuum, C. chinense, C. baccatum, C. frutescens, C. pu-
bescens, C. cardenasii, C. chacoense, C. eximium, C. galapagoense y C. tovarii.

Marcadores microsatélite y análisis de datos. La caracterización molecular se realizó utili-
zando 55 marcadores microsatélites (SSR) distribuidos a lo largo de los 12 cromosomas de pi-
miento. A partir de una matriz binaria se estimó la similitud genética utilizando el coeficiente de
Dice y se construyó un dendrograma según el método Neighbour-Joining. La posible estructura
en grupos de la colección se investigó mediante un análisis bayesiano implementado en el pro-
grama STRUCTURE v2.2.3.
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN
De los 55 marcadores microsátelite evaluados, 41 resultaron informativos. Varios marcadores

no amplificaron en determinados grupos de especies y fueron considerados alelos nulos. Asi-
mismo, el porcentaje de polimorfismo varió entre los distintos grupos, siendo C. frutescens y C.
pubescens las especies más y menos polimórficas, respectivamente. Los 39 marcadores poli-
mórficos detectaron un total de 381 alelos con una media de 9,77 alelos por locus. El mayor ín-
dice de diversidad de Nei (Nei 1978) se observó para C. eximium (0,65) dentro de las especies
no domesticadas y para C. frutescens (0,56) dentro del grupo de especies domesticadas, mientras
que los valores más pequeños se obtuvieron para C. annuum (0,49) y C. pubescens (0,46).

El análisis de clúster permitió distinguir siete grupos correspondientes a las principales es-
pecies abarcadas en este estudio. El análisis de la estructura genética para los 102 genotipos ana-
lizados produjo una máxima probabilidad para ÄK=2, que separó los genotipos C. annuum de
los genotipos “no-annuum”. Un análisis en detalle de los genotipos de C. annuum produjo una
probabilidad máxima para ÄK=2, observándose una clara separación de las accesiones en dos
grandes grupos correspondientes a las “annuum españolas” y las “annuum del mundo”.
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