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Resumen

El mango (Mangifera indica L.) es el quinto cultivo mas importante y consumido en el mundo. En
México se cultiva en varios Estados, mayormente en la costa del Pacifico, desde Chiapas hasta el sur de
Sinaloa. En México no existe programa de mejoramiento genético de la especie. Aunque se han realizado
estudios sobre la diversidad genética, morfologica y bioquimica, no se ha llevado a cabo la seleccion de
genotipos de interés comercial que propicien a futuro la seleccion asistida con miras a iniciar un programa
s6lido de mejoramiento genético. En este sentido, la presente revision tuvo como objetivo reunir y
discutir informacion sobre las herramientas genéticas que se han empleado en la historia del cultivo del
mango en el mundo y en México para evaluar el germoplasma. También se discuten los mapas genéticos
que se han construido y los avances genémicos que también se han logrado, con la finalidad de proponer
ideas objetivas en la toma de decisiones sobre los rumbos que deberia seguir la investigacion del
mejoramiento genético del germoplasma de mango en México.

Genetic tools used for mango germplasm evaluation

Abstract

Mango (Mangifera indica L.) is the fifth most important and consumed crop in the world. In Mexico it
is grown in several states, mostly on the Pacific coast, from Chiapas to southern Sinaloa. In Mexico there
is no genetic improvement program for the species. Although studies on genetic, morphological and
biochemical diversity have been carried out, the selection of genotypes of commercial interest that favor
assisted selection in the future with a view to starting a solid program of genetic improvement has not
been carried out. In this sense, the present review aimed to gather and discuss information on the genetic
tools that have been used in the history of mango cultivation in the world and in Mexico to evaluate
germplasm. The genetic maps that have been constructed and the genomic advances that have also been
achieved are also discussed to propose objective ideas in decision-making on the directions that research
on the genetic improvement of mango germplasm in Mexico should follow.
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1. Introduccién

El cultivo de mango (Mangifera indica L.) es parte
importante del modelo de desarrollo econdmico y social de
las regiones tropicales y subtropicales de México. El mango
se cultiva en México en 207, 085.77 ha y ocupa el cuarto
lugar en produccion mundial, con un valor anual de 2
156,039.86 ton (SIAP, 2021), generando divisas de 10.86 mil
millones de pesos (SIAP, 2021). Las variedades cultivadas
en México son: Ataulfo (35%), Tommy Atkins, Haden y
Keitt (25%), Manila (15%) y variedades criollas (25%)
(SIAP, 2021).

En México, los principales problemas que afectan al cultivo
de mango son, el tamafo del arbol, produccion irregular,
escaso amarre de frutos, sensibilidad al frio, incidencia de
plagas y enfermedades; mismos que repercuten en la
productividad, el rendimiento y la calidad del fruto (Gil et al.,
2013).

Para buscar atender estas situaciones, México cuenta
actualmente con dos bancos de germoplasma de mango: uno
en Cotaxtla, Veracruz y otro en Tapachula, Chiapas, ambos
en instalaciones del Instituto Nacional de Investigaciones
Forestales Agricolas y Pecuarias (INIFAP) (Géalvez-Lopez et
al., 2010b; Knudsen, 2000). Estos bancos albergan,
preferentemente, variedades extranjeras 'y  algunas
mexicanas, sin embargo, los genotipos criollos mexicanos
estan ausentes. Algunos estudios (Galvéz-Lopez et al., 2007;
Jaramillo y Baena, 2000) han mostrado caracteristicas
fenotipicas deseables en el germoplasma de mango criollo de
Meéxico: regularidad en la productividad, buen amarre de
fruto, caracteres de sabor y olor deseables en el fruto, entre
otras. Asi mismo, por su desarrollo adaptativo, es probable
que en dicho germoplasma pudieran existir genes de
tolerancia a factores climaticos adversos y de resistencia a
plagas y enfermedades, entre otros.

Para tener mayores herramientas que ayuden en la toma de
decisiones sobre la seleccion de individuos potenciales
portadores de genes y caracteristicas fenotipicas promisorias,
el objetivo de la presente revision fue analizar el estado del
arte de estudios de diversidad genética del mango, mapas
genéticos de variedades y recursos gendémicos disponibles,
con la finalidad de reunir informacién que ayude a proponer
ideas objetivas sobre los rumbos que deberia seguir la
investigacion del mejoramiento genético del germoplasma de
mango en México.

2. Herramientas genéticas empleadas para evaluar
germoplasma de mango

Se han reportado numerosos estudios sobre caracterizacion
molecular de germoplasma de mango, los cuales se enfocan
principalmente al analisis de diversidad genética (De Souza
y Da Costa Lima, 2004; Karihaloo et al., 2003; Luo et al.,
2011; Samal et al.,, 2012; Ravishankar et al., 2015;
Warschefsky y von Wettberg, 2019); sin embargo, pocos han
contribuido al mejoramiento genético de la especie. Los
estudios de diversidad genética empleando marcadores
moleculares, han contribuido principalmente en la
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evaluacion de la diversidad genética del germoplasma, en la
determinacion de qué individuos son los mas promisorios en
el aporte de caracteristicas de interés fruticola, al mismo
tiempo han permitido determinar cuéles individuos aportan
mayor heterocigosidad en el germoplasma (Galvez-Lopez et
al., 2010a).

Para otras especies los marcadores moleculares han sido de
ayuda en la identificacion de genes de interés
agroalimentario, incluso han permitido identificar regiones
cromosomicas asociadas a  caracteres fenotipicos
importantes, hasta llegar al mejoramiento genético asistido,
como es el caso de la manzana y el durazno (Cheng y Huang,
2009; Martinez-Garcia et al., 2013; Wang et al., 2020b). Los
marcadores moleculares tienen un amplio campo de
aplicacion con este y otros propdsitos. Algunos ofrecen mas
ventajas sobre otros y han ganado mas popularidad y otros,
aunque fueron utiles, hoy son poco utilizados.

Los microsatélites (SSR) son marcadores de ADN cuyos
fragmentos se repiten consecutivamente y estan distribuidos
en todo el genoma. Estos marcadores tienen la propiedad de
ser codominantes, esto significa que pueden revelar los alelos
aportados por ambos padres en las cruzas genéticas (Kumar
et al., 2016). En mango, se han reportado mas de 20 trabajos
recientes utilizando SSR para evaluar la diversidad genética
de germoplasma de colecciones, y para determinar relaciones
genéticas entre individuos de distintas poblaciones (Kumar et
al., 2016).

Por su parte, los marcadores moleculares RAPD’s consisten
en el uso de oligonucleotidos cortos para la iniciacién de las
reacciones de amplificaciéon al azar por PCR, discriminan
entre individuos diferentes, con la presencia o ausencia de
fragmentos amplificados (Salvador-Figueroa et al., 2008). Su
utilidad en mango fue en la determinacion de relaciones entre
individuos con o sin parentesco, y en la diversidad genética
en poblaciones o colecciones. A partir de su desarrollo,
fueron herramientas ampliamente utilizadas, hoy son
escasamente empleadas, pero hasta 2012 se reportan unos 18
trabajos en mango (Samal et al., 2012).

Por su parte, los AFLPs (polimorfismo en los fragmentos
amplificados), son marcadores multi-locus que analizan
regiones distribuidas en todo el genoma y que consisten en
digerir el ADN genémico, empleando enzimas de restriccion
y PCR selectiva de los fragmentos obtenidos, para detectar
polimorfismos en posibles mutaciones en la secuencia de
ADN, o cerca de los sitios de restriccion (Vos et al., 1995).
En mango se ha empleado para estimar relaciones genéticas
entre individuos, diversidad genética entre poblaciones
(Eiadthong et al., 1999; Galvez-Lopez et al., 2010a), y para
construir mapas genéticos (Kashkush et al., 2001).

Por otro lado, existen los marcadores moleculares SNPs
(polimorfismo de un solo nucledtido), los cuales se han
utilizado en mango para determinar diversidad genética,
relaciones de parentesco entre individuos genéticamente
cercanos, para establecer relaciones de origen, post-
domesticacion, para detectar variaciones gendmicas (Kuhn et
al., 2016).
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En México se han realizado pocos estudios del germoplasma
de mango empleando marcadores moleculares. Por ejemplo,
se analiz6 la variacion molecular entre individuos del huerto
padre de mango Ataulfo en Chiapas, empleando marcadores
moleculares RAPD, encontrando 93.7% de similitud entre
los ocho individuos (Salvador-Figueroa et al., 2008). En
otros estudios se caracterizaron genotipos de mango criollos
de Chiapas, México, empleando marcadores moleculares
ALFP; los autores encontraron diferencias genéticas entre
accesiones criollas y variedades cultivadas, respecto a las
variedades provenientes del banco de germoplasma de
Cotaxtla, Veracruz (Géalvez-Lopez et al., 2010a).

Asi también, se evaluo la diversidad y relacion genética entre
accesiones de mango distribuidas geograficamente en 16
estados de México, empleando marcadores AFLP y SSR,
respectivamente; ambos marcadores coincidieron en la
formacién de dos grupos de mango, una incluyé mangos de
la costa del Golfo de México y la otra, mangos de la costa del
Océano Pacifico; también encontraron que los estados que
presentaron mayor variabilidad genética poblacional fueron,
Oaxaca, Michoacéan y Tabasco (Galvez-Lopez et al., 2010a).
Aunque los estudios han sido generales (Figura 1) y muestran
caracteristicas genéticas importantes, ain no aterrizan del
todo en un programa de mejoramiento genético, por lo que
hay bastante trabajo por realizar, sobre todo en México. Por
ejemplo, existen métodos para determinar las relaciones del
genotipo con el fenotipo que atin no se aplican en mango
mexicano. Primeramente es necesario caracterizar el fenotipo
de cada individuo de interés, que incluye la productividad y
regularidades de frutos, las caracteristicas fisicoquimicas,
sensoriales, bioquimicas y fisioldgicas del fruto, entre otras
(Galvéz-Lopez et al, 2007). Posteriormente, Ia
caracterizacion del genotipo se realiza empleando las
herramientas moleculares mencionadas, ademas de
secuenciacion, mapeo genético, entre otros (Wang et al.,
2020a). Luego, a través de métodos de correlacion
estadistica, de analisis de caracteres cuantitativos (QTL’s) o
de andlisis de genes candidatos, se puede determinar la
asociacion de los caracteres fenotipicos con los moleculares,
como se ha logrado en otros frutales. Asi se podria
determinar qué genotipos son los potenciales portadores de
caracteristicas fenotipicas de interés (Kuhn et al., 2019). Con
esta informacion generada, se podrian proponer cruzas
dirigidas y obtener individuos potenciales en los programas
de mejoramiento genético del mango en el pais (Kumar et al.,
2016; Samal et al., 2012).

1997 2008 2010

RAPD
RAPD
N
AFLP & SSR

Figura 1. Linea de tiempo sobre estudios con marcadores
moleculares en México. 1 (Lopez-Valenzuela et al.,, 1997), 2
(Salvador-Figueroa et al., 2008), 3 (Galvez-Lopez et al., 2009), 4
(Galvez-Lopez et al., 2010a), 5 (De la Cruz-Marcial, et al., 2021).
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3. Avances genémicos en mango

En M. indica los estudios gendmicos han avanzado, ya que la
meta es mejorar los cultivos o variedades comerciales
existentes, y elegir apropiadamente los parentales con
caracteristicas favorables para futuras cruzas dirigidas (Kuhn
et al., 2016). Se han realizado varios transcriptomas de
diferentes tejidos de mango. Pandit et al (2010) aislaron 18
genes relacionados con la bioquimica y la fisiologia de la
fruta, mismos que fueron candidatos a la expresion en frutos
en desarrollo, maduracion, flores y hojas, mostrando que la
expresion del gen que codifica para la enzima mono-
sesquiterpeno-sintasa, disminuy6 durante la maduracion.
Azim et al. (2014) realizaron la caracterizacion del
transcriptoma y el analisis del genoma del cloroplasto de
mango, revelando 139 genes del genoma cloroplasto, de los
cuales, 91 codifican proteinas. El analisis de secuenciacion
revel6 el genoma de cloroplasto Citrus sinensis como vecino
mas cercano del mango.

Se han realizado diferentes transcriptomas del fruto
empleado tecnologia Illumina RNA-Seq con diferentes
variedades comerciales de mango Shelly y Zill, en los cuales
se han identificado genes clave, involucrados en los
mecanismos potencialmente asociados con la resistencia de
la fruta a los patdgenos, la mejora del color de la cascara y el
desarrollo de la decoloracion de las lenticelas (Luria et al.,
2014). También se ha proporcionado la secuencia completa
para una vista sistémica del transcriptoma durante el
desarrollo del fruto del mango (Wu et al., 2014). Dautt-
Castro et al. (2015) emplearon el analizador de Genoma
GAIIx II (Illumina) y realizaron un ensamble de novo, del
transcriptoma del mesocarpio del mango. Los transcritos se
validaron utilizando PCR de transcripciéon en tiempo real
(qQRT-PCR), obteniendo como resultado la identificacion de
unigenes que codifican productos génicos de vias como la
transduccion de sefiales de hormonas vegetales, el
metabolismo del almidén y la sacarosa, el metabolismo de la
galactosa, la biosintesis del esqueleto terpenoide y la
biosintesis de carotenoides, que dirigen cambios durante la
maduraciéon del fruto. Los avances en el estudio del
transcriptoma sobre los genes involucrados en procesos de
formacién y modificacion de la cuticula se han realizado en
varios frutos como tomate (Solanum lycopersicum) (Isaacson
et al., 2009). Los organos vegetativos de Arabidopsis
thaliana (Isaacson et al., 2009) se han tomado como modelo
para realizar el transcriptoma de Mangifera indica L.,
obteniendo como resultado la expresion de genes que
participan en la elongacion de 4cidos grasos y formacion de
compuestos  alifaticos AtWINI/SHNI, MiWINI/SHNI
(MINO047952), que codifican para una proteina con un 68%
de identidad con AtWINI/SHNI (Tafolla-Arellano et al.,
2017). Ademas de los estudios de transcriptoma de la cascara
del mango, se han ensamblado 107,744 unigenes con una
longitud de 184°977,733 pb, valores que han logrado
clasificar en diferentes grupos de unigenes de acuerdo a su
longitud (Tafolla-Arellano et al., 2017).
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Wang et al. (2020a) generaron el primer ensamblaje en el
genoma de referencia del mango en el que se proporciona
informacion crucial de manera publica. Se emplearon 20
pseudomoléculas con una capa gruesa etiquetada cada 5 Mb.
Estos marcadores genéticos mapeados en el cromosoma de
M. indica L. proporcionan informacion en varios sentidos:
muestran la densidad de repeticion, la densidad de genes, los
genes implicados a resistencia de enfermedades, genes
asociados con la produccion de metabolitos implicados en la
pigmentacion de cuticula del fruto y otros. Lo anterior facilita
la resecuenciacion del genoma completo del mango (Wang
et al., 2020a).

4. Mapas genéticos de mango (Mangifera indica L.)
Dentro de los germoplasmas de mango disponibles es
importante identificar caracteristicas horticolas deseables
para producir poblaciones mejoradas con bases genotipica y
fenotipica (Kuhn et al., 2017). Actualmente las herramientas
empleadas para el mapeo genético en mango, son los
marcadores moleculares, entre ellos SNP, que para su
descubrimiento, tienen a su disposicion tecnologias de alto
rendimiento (microarrays y NGS) mismas que estan mas
disponibles (Cutler et al., 2001; Davey et al., 2013; McCouch
et al., 2010). Por lo tanto, en términos de genotipificacion
paralela, las tecnologias disponibles inclinan la balanza a
favor del uso de SNP como marcadores en lugar de SSR u
otros, misma que permite la seleccion de progenitores
(Sherman et al., 2015).

Kashkush et al. (2001) crearon el primer mapa genético de
M. indica de una cruza de las variedades Keitt y Tommy-
Atkins con el empleo de 34 marcadores moleculares AFLP
en el que se estudiod la relacion genética de 16 cultivos, y 13
grupos de ligamiento. La construccion del mapa genético se
bas6 en la combinacion de fragmentos polimdrficos
amplificados con un peso promedio de 161.5 cM. Por lo
tanto, se han generado mapas genéticos que han ayudado en
la localizacion de regiones cromosdmicas que codifican para
caracteres de interés fruticola y productivo. Esta herramienta
es altamente prometedora, sin embargo, se requiere del uso
de individuos provenientes de cruzas controladas, los cuales
necesitan de al menos cuatro afios para evaluar las
caracteristicas de los descendientes (Kashkush et al. 2001).
En fecha reciente, un mapa de alta resolucion fue producido
por Luo et al. (2016), en el que desarrollaron el primer mapa
genético de alta densidad empleando marcadores de
secuenciacion de fragmentos amplificados de locus
especificos (SLAF-seq) que se basd en el estudio 173
individuos F1 de la cruza de especies de M. indica cv. Jin-
Hwang (parental masculino) y cv. Irwin (parental femenino).
Ambos parentales conservan caracteres de interés, por
ejemplo, resistencia antracnosis en el parental Jin-Hwang, y
frutos de color amarillo brillante y tamafio mediano para el
parental Irwin. Se mapearon 20 grupos de ligamiento,
saturado con 7394 marcadores SLAF.

El mapa genético desarrollado por Kuhn et al. (2017)
identific6 marcadores y regiones del genoma que se
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encuentran asociados a caracteres de interés agronémico, en
los que sobresalen, ramificaciones, color de la pulpa,
floracion y otros (Figura 2). El estudio se realizd en 911
individuos coleccionados de germoplasmas internacionales.
Para completar el mapa del mango se emplearon 1,054
marcadores SNP en siete poblaciones hibridas, con un
tamafio total de 2,890 cM y el tamafio promedio de 150 Kb.
Las pruebas de MapQTL se encontraron siete parametros
cualitativos de los 14 usados, el tipo de embrion fue la
caracteristica con mayor puntuacién del LOD para el
marcador MI 0173 (Kuhn et al., 2017).

5. Conclusién

La presente revision analizo el estado del arte de estudios de
diversidad genética del mango, mapas genéticos de
variedades y recursos gendmicos disponibles. Se encontrd
que en los programas internacionales existen avances
significativos sobre las herramientas genéticas que se
emplean para el mejoramiento genético del mango; sin
embargo, los programas de mejoramiento genético avanzan
lentamente. Por otra parte, en México no existen programas
de mejoramiento genético del mango, aunque hay estudios
que evaltian el germoplasma, aun faltan varios estudios de

mejoramiento genético empleando herramientas
moleculares.
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Figura 2. Mapa genético que muestra los 20 grupos de ligamiento del genoma de mango (M. indica) saturado con marcadores SNPs.

Tomado de Kuhn et al. (2017).
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