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Resumen
El maiz (Zea mays L.) es uno de los granos basicos de gran importancia mundial, y en

Guatemala constituye el pilar de la seguridad nutricional y alimentaria de sus habitantes
(Martinez, 2022). La produccién nacional no cubre la demanda interna, razon por la cual este
cereal debe ser importado. La sequia es un factor de gran importancia para esta problemaética,
principalmente en la zona geografica denominada “Corredor Seco”, la cual tiene impactos

econdmicos en Guatemala (Fuentes Lépez, 2002) (ICTA, 2019) (Morales, 2018).

El objetivo general de esta investigacion fue analizar la variabilidad genética molecular de
90 accesiones de maiz para tolerancia a sequia; estos materiales fueron colectados en la
region del Corredor Seco de Guatemala. Se realiz6 un ensayo de perfiles genéticos, con cinco
marcadores moleculares miARN, de donde se derivaron seis nodos y cuatro accesiones
individuales del dendrograma total. Lo anterior mostr6é variabilidad genética, en donde
destacaron 13 accesiones representativas de los nodos colapsados y las cuatro accesiones
independientes. Posteriormente, se prosiguio con el estudio individual de cada marcador
molecular miARN con las 13 accesiones preseleccionadas, lo cual permitié observar,
posibles, marcadores asociados con tolerancia a sequia. La asociacion de los datos resultantes
del estudio molecular y de la evaluacion de campo, mostraron similitud en la pre seleccion
de lineas asociadas, preliminarmente, con tolerancia a sequia. Particularmente, las lineas 7,
12,14, 28y 46.

Palabras clave

1. MicroARN. | 2. Sequia. 3. Tolerancia | 4. Accesiones. | 5. Variabilidad.
Genética.
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Abstract

Maize (Zea mays L.) is one of the staple grains of great global importance, and in Guatemala,
it constitutes the pillar of the nutritional and food security of its inhabitants (Martinez, 2022).
The national production does not cover the internal demand, which is why this cereal must
be imported. Drought is a significant factor in this issue, especially in the geographical area
known as the "Dry Corridor,"” which has economic impacts on Guatemala (Fuentes Lo6pez,
2002) (ICTA, 2019) (Morales, 2018).

The general objective of this research was to analyze the molecular genetic variability of 90
maize accessions for drought tolerance; these materials were collected in the Dry Corridor
region of Guatemala. A genetic profiling assay was conducted with five miRNA molecular
markers, from which six nodes and four individual accessions of the total dendrogram were
derived. This showed genetic variability, highlighting 13 representative accessions from the
collapsed nodes and the four independent accessions. Subsequently, the individual study of
each miRNA molecular marker with the 13 preselected accessions was carried out, which
allowed for the observation of possible markers associated with drought tolerance. The
association of the resulting data from the molecular study and the field evaluation showed
similarity in the preliminary selection of lines associated with drought tolerance, particularly
lines 7, 12, 14, 28, and 46.

Keywords: microRNA, Drought, Genetic Tolerance, Accessions.
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1. Introduccion

El maiz (Zea mays L.), es un cultivo de suma importancia, y constituyen el pilar principal de
la dieta de la mayor parte de la poblacion guatemalteca, la cual se estima en 16.35 millones
de habitantes (INE, 2020). A pesar de la importancia dentro de su alimentacion, se ha
reducido considerablemente el area de cultivo de maiz, esto debido a la expansion territorial
de las ciudades, cultivos extensivos como la cafia de azucar, banano y palma africana;
ademas, el surgimiento de nuevas plagas y enfermedades, el impacto de factores climaticos
gue causan sequias, por escasez de lluvias, causada por la ausencia de lluvia invernal 0 mas
conocido como el fenébmeno de El Nifio, siendo esta el primordial agente causal de las

condiciones de sequia en el pais (OXFAM América et al., 2015).

Debido a la problematica anterior, el Instituto de Ciencia y Tecnologia Agricolas (ICTA) y
PNUD, colectaron materiales nativos en el corredor seco del pais y otras regiones (ICTA,
2019). Para identificar tolerancia a sequia, es necesario conocer la variabilidad genética de
estos cultivares, lo que es posible mediante miARN, gracias a la evidencia generada por los
estudios efectuados por Aravind (2017), Miskevish (2019) y Razné (2021), quienes utilizaron
marcadores basados en miARN que tienen participacion en la respuesta al estrés hidrico, y
estos tienen capacidad acumulativa para la creacion de material genético con tolerancia
perdurable y, también, son heredables siguiendo los estandares de herencia (Leyes de
Mendel).

Los miARN son una sola clase de ARN enddgeno que no codifican, ademas de prevalecer
en los genomas de muchos organismos; debido a la alta conservacion que se tienen en las
secuencias de miARN y pre- miARN, dan la oportunidad del desarrollo de un tipo de

marcador molecular (Fu et al., 2013).

Por consiguiente, mediante el analisis de variabilidad genética molecular, es posible la
identificacion de materiales genéticos con rasgos deseables a la resistencia a condiciones de
sequia, los cuales podrian utilizarse dentro del area del “Corredor Seco”; ampliando la base

génica de lineas nativas y creando lineas especializadas para el pais.
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2. Contexto de la investigacion
2.1. Delimitacion en tiempo y espacio

2.1.1. Delimitacion en tiempo

El proyecto de investigacion se desarroll6 durante los 13 meses, comprendidos desde febrero
2024 a febrero 2025, un total de 13 meses, por la prorroga solicitada. Este proyecto consto

por tres fases: campo, laboratorio y gabinete.
2.1.2. Delimitacion espacial

Fase de campo: este proceso se realizé en la Estacion Experimental ICTA, San José La
Maquina, Suchitepéquez, Guatemala. Se realizé mediante un ensayo de bloques al azar donde
se dispuso 90 accesiones de maiz, procedentes de diversos puntos a lo largo de la extension
territorial denominada “Corredor Seco Guatemalteco”. En este ensayo se tomaron en cuenta
valores fenotipicos generales, preliminares, para el estudio de estas accesiones contra el
estrés hidrico. Ademas, dicho ensayo también cumplié como ensayo de incremento de
semilla, con la finalidad de obtener méas semillas y continuar con investigaciones

subyacentes.

Fase de laboratorio: los procesos moleculares se realizaron en dos instancias, una parte se
ejecutd en el Laboratorio de Genética Molecular y Cultivo de Células y Tejidos, 3er Nivel
UVIGER, Ciudad Universitaria, Zona 12, Guatemala; en estas instalaciones se realizaron
procesos preliminares a la ejecucion total de la metodologia, ademas de la implementacion
de dicho laboratorio; asi como el analisis de los resultados de laboratorio. Por otro lado, se
concluyeron los procesos moleculares en AGROBIOTECH, laboratorio de biotecnologia de
la Universidad Eslovaca de Agricultura en Nitra, Eslovaquia; en estas instalaciones se
realizaron los tres procesos cruciales dentro de la investigacion. Se realiz6 el aislamiento de
ADN mediante la extraccion por el método con dodecilsulfato soédico (SDS), para la
obtencién de material genético con un nivel alto de pureza y de integridad. Posteriormente,
se realiz6 la amplificacion de las muestras mediante el método “Touchdown”, utilizando un
termociclador PCR (Reaccion en Cadena de la Polimerasa), obteniendo muestras con los

cebadores miARN amplificados dentro de la cadena de ADN. Seguidamente, se realizo el

4
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proceso de electroforesis, mediante geles de agarosa, y la base cientifica del campo
magnético y la carga negativa que poseen los acidos nucleicos; los geles corridos fueron

analizados mediante softwares estadisticos especificos.

Fase de gabinete: esta Gltima fase de la investigacion se realizd en el Area Administrativa y
de Bioestadistica del Laboratorio de Genética Molecular y Cultivo de Células y Tejidos,

ubicado en el edificio UVIGER, 3er nivel, Ciudad Universitaria Z. 12, Guatemala.
2.2. Poblacion meta beneficiada

Esta investigacion beneficia, indirectamente, a la poblacién guatemalteca y a la humanidad
en general. Este estudio permite conocer méas afondo el valioso germoplasma nativo que
posee Guatemala y como este puede ser utilizado como herramienta fitogenética contra la
problematica mundial del cambio climatico y la constante exponencial del incremento de las
sequias y la escasez del agua; mediante el uso de biotecnologias de vanguardia, como lo son
los miARN como biomarcadores moleculares. De esta manera, y mediante la continuidad de
estas investigaciones, se puede llegar a beneficiar directamente, mediante el desarrollo de
una variedad, a la poblacion guatemalteca que habita el Corredor Seco del pais, donde

predomina la pobreza, la migracion y la desigualdad.
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3. Revision de literatura

3.1. Maiz (Zea mays L.)

El maiz (Zea mays L.) es una graminea originaria de la region Mesoamericana, la cual posee
una gran importancia a nivel mundial y regional (Yang et al., 2023). Este grano fue la base
en la que se establecieron dos de las civilizaciones mas importantes en América y el mundo,
los Mayas y los Aztecas; mismos que, mediante seleccidn genética, llevaron al Teocintle

(Zea perennis (Hict.) Reeves & Mangelsd.) hasta lo que hoy conocemos como maiz moderno

(CIMMYT, 2023). A continuacion, se presenta la taxonomia del maiz:

REINO
SUBDIVISION
ORDEN
FAMILIA
TRIBU
GENERO
ESPECIE

Plantae
Magnoliophyta
Poales

Poaceae
Andropogoneae
Zea

Zeamays L.

Nota. Adaptado de “Clasificacion taxonomica del cultivo de maiz”, por Awata et al., 2019, Understanding
tropical maize (Zea mays L.): The major monocot in modernization and sustainability of agriculture in sub-
Saharan Africa. International Journal of Advance Agricultural Reasearch.

3.1.1. Importancia econdmica

Guatemala ocupa el puesto 49 a nivel mundial, de produccion de maiz, con una cantidad de
1,870,000 toneladas, para el afio 2020 (McCormick, 2020). Para el afio de 2018 este grano
ocupaba la mayor superficie de area potencial agricola, se sembraron, aproximadamente
1,074,058 hectareas de maiz en el territorio nacional y se reporté un rendimiento de 33.96
quintales/mz (ICTA, 2019). Actualmente la produccién de maiz en el territorio no cubre la
demanda nacional, esto genera la necesidad de importar dicho grano de otros paises, para
cubrir la demanda interna; esto se debe a muchos factores, de los cuales se destaca la sequia,
donde la humedad del suelo se ve limitada e interrumpe el ciclo correcto del cultivo. Esto se
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observa en la zona geografica denominada “Corredor Seco”, la cual abarca los departamentos
de Zacapa, Quiché, Baja Verapaz, Chiquimula, EI Progreso, Jutiapa, Jalapa y Huehuetenango
(ICTA, 2019). La sequia provoca pérdidas en el cultivo que abarcan del 80% al 90% e
incluso, la totalidad del cultivo; para el afio 2018 se registraron pérdidas de mas de 80
millones de Quetzales, tan solo en el departamento de Chiquimula, a causa de la sequia
(ICTA, 2019) (Morales, 2018).

3.1.2. Importancia sociocultural

En la Republica de Guatemala, el maiz se considera un cultivo marginal y su produccion es
concretada, principalmente, por la importancia social que posee este grano, méas alla de la
importancia econdmica; actualmente el maiz se posiciona como el corazén de la cultura
moderna, donde la industrializacion del mismo, el capitalismo y la globalizacién ayudan a la
expansion de este cultivo (ICTA, 2019) (Mueller, 2011). Para las sociedades de los paises
mesoamericanos, el maiz se posiciona en el ladrillo fundamental de la sociedad, pues
mantiene un contexto social muy parecido al que poseia en la antigiiedad, ademas, este
contexto social esta siendo transportado a lugares diversos que no son su lugar de origen
(Mueller, 2011). El imaginario colectivo de Guatemala posee muy arraigado el consumo de
este grano, el cual se encuentra en las mesas de la mayoria de guatemaltecos, de distintas
maneras, las cuales suplen las necesidades de los mismos (ICTA, 2019)

3.1.3. Efecto de la sequia en la Republica de Guatemala

El fendmeno de la sequia en el territorio de Guatemala, posee consecuencias negativas en la
agricultura, especificamente en las regiones donde las precipitaciones son estacionales; es
inminente la disminucion gradual de las precipitaciones invernales y veraniegas en, toda,
Centro Ameérica, gracias a las influencias antropogénicas en el sistema climatico global
(Anchukaitis et al., 2015). Vargas et al. (2018) mediante un estudio de riesgo climatico,
determinaron que los efectos negativos de este fendmeno, se concentraron en la agricultura,
lo que genera un aumento del precio de los productos agropecuarios y, a su vez, un aumento
de las importaciones de productos alimenticios; lo que provoca un riesgo, altamente,

considerable a la seguridad alimentaria del pais.
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3.1.4. Distribucion geografica del Corredor Seco Guatemalteco

Se estima que, alrededor de ochenta y ocho municipios de doce departamentos de la
Republica, principalmente en el “Corredor Seco”, se vieron afectados por este fendmeno
climético, y en estos territorios la alimentacion de sus habitantes esta basada en maiz y frijol,
cultivos que se estima que tuvieron pérdidas del 75% del cultivo (SIINSAN, 2015). El
corredor seco es una zona geografica la cual posee una variabilidad climatica extrema; una
zona que se ve afectada por diversos eventos climaticos extremos e intensos, pero los que
mas dafio han causado es la alteracion de los niveles de precipitacion, pues esto ha generado
una modificacién de los periodos de los cultivos, y una variacion de temperatura dréastica,
que genera la proliferacion de enfermedades y plagas en los cultivares de la zona (Garcia
Marroquin, 2018). Este comprende cuarenta y seis municipios en ocho departamentos
(Jalapa, Jutiapa, Chiquimula, Zacapa, El Progreso, Guatemala, Baja Verapaz y Quiche)
(Garcia Marroquin, 2018).

3.1.5. Pre-mejoramiento y recursos genéticos

El pre-mejoramiento es una estrategia de mejora genética a base de la busqueda y seleccion
de recursos genéticos deseables en especies silvestres y variedades no mejoradas,
generalmente, conservadas en bancos de germoplasma (Pritsch, 2001). Este proceso es
fundamental para la seleccion adecuada de germoplasma para el uso en programas de mejora
genética; esto reduce la incidencia de enfermedades abidticas y bidticas y, a su vez, promover
la diversidad genética (Ali et al, 2022).

3.1.6. Base molecular y genética del maiz

El maiz posee un genoma con, alrededor de, 2.3 gigabases de ADN y, aproximadamente,
32,000 genes, de los cuales un 85% comprenden elementos transponibles y repetitivos
(McClintock, Yamakake & Blumenschein, 1981). ElI maiz es una graminea diploide, que
posee 20 cromosomas en su genoma; tiene cromosomas grandes y complejos, lo que permite
la creacion de mapas genéticos detallados para su estudio; estos se obtienen a base de analisis

sistematicos y aplicaciones densas de marcadores (Paliwal, Granados, Lafitte, Violic &
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Marathée, 2001). A nivel de estudio molecular, el maiz es considerado una especie ideal,
pues posee una reduccion en el desequilibrio de ligamiento rapida y tiene potencial grande

para la realizacion de estudios en el genoma (Liu et al., 2014).
3.1.7. Micro-ARN (miARN)

El miARN es parte de la familia del ARN que no codifica, se tiene la informacion que tiene
un papel importante dentro de la modulacion de las expresiones genéticas para el ajuste del
metabolismo de las plantas al momento de generar resistencia ante el estrés abiotico (Aravind
etal., 2017) (Wani etal., 2020). EI miARN posee un mecanismo de regulacién donde implica
el cambio en la autoconcentracion, dirigiéndose a la cantidad de ARNm, y realizando
modificaciones de la expresion del ARNm, por medio de complejos miARN-proteina; estos
cambian la expresion final de las proteinas después de la exposicion al estrés (Aravind et al.,
2017). En los organismos vegetales, los genes de Micro-ARN codifican las transcripciones
largas de miARN primario (pri-miARN) con estructuras secundarias de bucle imperfecto, las
cuales son transcritas por la ARN polimerasa Il (Aravind et al., 2017). La implicacion del
miARN dentro de diferentes formas de estrés abidtico fue demostrada en la especie
Arabidopsis spp, sin embargo, la participacion de los miARN totales, bajo condiciones de
sequia, y el andlisis de la expresion sistémica de los mecanismos relacionados, aun se
encuentra en proceso de investigacion y se necesita una exploracion mayor (Aravind et al.,
2017) (Wani et al., 2020).

3.1.8. Biomarcadores moleculares basados en miARN

Fu et al (2013) fueron los primeros en publicar los marcadores basados en miARN como un
nuevo sistema marcador, esto gracias a la conservacion genomica de las secuencias de
miARN y la regién de tallo-bucle de los precursores de miARN (pre-miARN). Desde ese
momento este sistema de marcadores ha sido utilizado en aplicaciones de genotipado de
diversas especies de gramineas, el estudio y andlisis de las estructuras de los genes miARN
reveld que estas secuencias repetitivas son parte de ellos, lo que llevé a la creacion de
marcadores microsatélites basados en miARN enfocados a Medicago truncatula y Oriza

sativa; y gracias al origen de estas secuencias de estos marcadores se pueden considerar
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funcionales a nivel de ADN (Razna et al., 2019). Estos poseen una alta reproductibilidad y
polimorfismo, supuesta funcionalidad y transferibilidad entre especies; el nivel de

polimorfismo se puede comparar con el de marcadores SSR (Razna et al., 2019).
3.1.9. Resistencia genética del maiz a los efectos de la sequia

Liu et al. (2019) identificaron, en dos lineas puras de maiz con tolerancia a la sequia, un total
de 52 y 53 miARN con sensibilidad a la sequia, ubicados en raices y hojas; particularmente,
en diversos modulos diana de miARN-ARNmM. Por otro lado, un estudio demostré que el gen
MIARN ZmLRT actda como regulador en el numero de raices laterales y, a su vez, la
tolerancia a la sequia, por lo que este gen es un objetivo para el mejoramiento del maiz en
funcion de la resistencia a la sequia (Zhang et al., 2022). Esto nos indica que existen diversos
genes que pueden estar involucrados en la resistencia a la sequia, y la heredabilidad de la
misma, dando la posibilidad de una acumulacion de los mismos mediante seleccion

recurrente.
3.1.10. Familias de miARN de interés fitogenético

Existen diversas familias de microARN que poseen mecanismos fisioldgicos involucrados
en la tolerancia genética a estrés hidrico en las plantas; dentro de la investigacion realizada
se analizaron cinco familias, donde cada una posee cualidades beneficiosas al

fitomejoramiento. A continuacion, se ejemplifica cada una de ellas.

La familia miR827 actlia de manera diferenciada al resto de miARN antiguos, esta se dirige
a dos tipos de genes relacionados con el Transportador de Fosfato 5 (PHT5) y el Adaptador
de Limitacion de Nitrogeno (NLA), sin embargo, la preferencia del objetivo es desconocida;
el desplazamiento preferente al sistema transportador de fosfato, en el caso de la mayoria de
angiospermas (Lin et al., 2017). Con un papel similar, la familia miR399 son conservadores,
poseen mecanismos de sefializacién de la deficiencia de Fésforo y estan involucrados en la
regulacion de genes asociados al trasporte de fosfatos (Pant et al., 2007). El Fdsforo (P) es
un elemento esencial en el desarrollo de las plantas, posee injerencia clave en el metabolismo

energético, mediante el adenosin trifosfato (ATP), y en el desarrollo del sistema radicular;
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las plantas poseen el mecanismo de Respuesta de la Inanicion de Fosfato (PSR), gestionando
la deficiencia de este durante el periodo de sequia (Kandhol et al., 2024).

La familia miR156 es una de las familias con méas conservacion y que se encuentra altamente
involucrada en diversos procesos fenoldgicos de las plantas; esta posee metodologias de
regulacion de la trascripcién del gen SPL (Squamosa promoter biding-like) donde involucra
roles en la fase reproductiva, regulando el tiempo de floracion y promoviendo la maduracion

de los frutos; ademas, tiene injerencia en la tasa de iniciacion de las hojas (Feyissa, 2020).

La familia miR408 es altamente conservada y posee una antigiiedad considerable, este esta
involucrado en diversos mecanismos de regulacion en el desarrollo fenoldgico durante el
estrés hidrico; posee diversas vias de regulacion de fotosintesis mediante proteinas de cobre

azul (Cu) y de potenciacién de la actividad antioxidante (Gao et al., 2022).

El miR398 interviene en diversas metodologias de regulacion del desarrollo en respuesta al
estrés abiotico; este se encuentra ligado a la respuesta del estrés oxidativo mediante la
regulacion de genes codificantes del superdxido dismutasas (CSD1y CSD2); ademas, posee
injerencia en la regulacion ante el estrés por metales pesados, estrés ultravioleta, alta

intensidad luminica y por contaminantes ambientales (Li et al., 2022).

3.2. Estado del Arte
3.2.1. Interaccién genética, molecular y fisioldgica durante la tolerancia a la

sequia en el maiz (Zea mays)

En la investigacion realizada por Peer et al. (2024) enfatizan en la importancia del maiz a
nivel mundial y el desafio que enfrenta ante la problematica del estrés hidrico, provocado por
el cambio climatico, generando alteraciones en aspectos morfoldgicos, bioquimicos y
fisiologicos en el maiz; comprender los mecanismos contra dicha problematica, es esencial
para garantizar la seguridad alimentaria mundial; la creacion de variedades tolerantes y el
uso de aplicaciones genomicas y moleculares son medidas necesarias para mitigar las
consecuencias de dicha problemética. La tolerancia genética a sequia en el maiz, posee una

naturaleza compleja, la cual comprende el uso de redes genéticas intrincadas; el mapeo
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cuantitativo de loci que puedan poseer relacion con rasgos y las asociaciones genémicas
proporcionan la identificacion de genes vinculados a dicha tolerancia, que generan cambios
morfoldgicos y de rendimiento (Peer et al., 2024). Los factores de trascripcion ZmHsf28,
ZmNAC20 y ZmNF-YA1, cumplen un papel crucial en la respuesta a este estrés abidtico
mediante la sefializacion hormonal, la regulacion de la apertura y cierre estomatico y la
expresion génica; genes como ZmSAG39, ZmRAFS y ZmBSK1 se han identificado como
cruciales al momento de aumentar dicha tolerancia por medio de diversos mecanismos (Peer
etal., 2024).

3.2.2. Uso de Micro-ARN como Biomarcador molecular en Avena sativa L.

La investigacion realizada en Avena sativa L., donde se utilizaron seis biomarcadores
moleculares de miARN (miR156, miR398, miR399, miR408, miR827 y miR858), los cuales
fueron adecuados mediante la seleccion en funcion de su participacion dentro de la familia
Poaceae, para esto se utilizdo como herramienta principal la base de datos llamada “miRbase”
con la finalidad de explorar y buscar secuencias de miARN; para la deteccion gendmica de
15 genotipos originarios de seis paises, los cuales son Australia, Austria, Canada, Alemania,
Eslovaquia y Suecia (Australia-AUT-2, Austria-AUS-1, Alemania-DEU-3, Canada-CAN-2,
Suecia-SWE-2 y Eslovaquia-SVK-5), se analizaron los granos de diversas variedades de
Avena sativa L., las cuales son Vaclav, Vendelin, Valentin, Vit, Viliam, Flamingsregent,
Flamingsgarand, Arne, Fuchs, Arne, Magne, Calibre, Lord, Cascade, Marloo y Senator; todas
las muestras estudiadas fueron obtenidas del Banco de Genes de Especies de Semillas de la
Republica Eslovaca (NPPC VURV) en Pieitany (Razna et al., 2021). Se amplificaron un
total de 849 loci, que se encontraban basados en miARN, esto representa un promedio de 57
fragmentos por genotipo; se observé que la amplificacion balanceada depende del origen del
genotipo (Razné et al., 2021). Se encontrd una variacion de 46 (Flamingsregent, DEU) a 67
(Senator, AUT) en el rango de fragmentos amplificados, mientras que la representacion
individual de los tipos de loci fue especifica del marcador (Razna et al., 2021). Gracias a la

alta funcionalidad de los biomarcadores que son basados en miARN, la aplicacion de los
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mismos es Optima para la caracterizacion del valor agregado de los recursos fitogenéticos
(Razna et al., 2021).

3.2.3. Resistencia a sequia en maiz mediada por miARN

La investigacion realizada por Miskevish, F. (2019) en la Universidad Nacional de Loja,
Ecuador, indica que la ruta miR394 interacta en los mecanismos de respuesta al estres
hidrico producido por la sequia; para esto se trabaj6 con las lineas mutantes, con los genes
reguladores post-transcripcionalmente por miR394, ZmLCR1 y ZmLCR2, los que serian
ortologos al gen LCR, el cual es regulado por miR394 en Arabidopsis; posteriormente se
generaron lineas dobles a cruce dirigido, zmlcrl, zmlcr2, zmlcrl/zmlcr2 e individuos de maiz
salvaje de linea endocriada T43 (WT); las cuales se colocaron a prueba de 25 dias de estrés
hidrico determinaron el porcentaje de individuos sobrevivientes. Al final de los veinticinco
dias, de estrés hidrico, se determind que el 100% de los individuos zmlcrl y zmlcrl/zmlcr2
reanudaron su crecimiento después del periodo de sequia, mientras que el 33.33% de los
individuos WT y el 25% de los individuos zmlcr2, lograron seguir su etapa fenoldgica
(Miskevish, F., 2019). Posteriormente, un 70% de los individuos zmlcrl mostré avances
después de un dia de riego constante; la recuperacion en los individuos zmlcrl/zmlcr2 fue
parecida pero mas lenta; los individuos zmlcr2 tuvieron menor porcentaje de recuperacion,
recuperandose, Unicamente, el 25% de los individuos al dia uno de riego; finalmente, los
individuos WT tuvieron una recuperacion lenta, teniendo solo el 16.67% recuperados al dia
uno de riego (Miskevish, F., 2019).

4. Planteamiento del problema

La sequia es un factor abiotico que ha cobrado gran importancia por su prevaleciente afeccién
en el crecimiento, desarrollo y rendimiento en plantas; principalmente en las regiones con
insuficiente recurso hidrico, siendo mas propensas a sequia (Ceccarelli & Grando, 1996)
(Rosegrant & Cline, 2003). Segun Fuentes (2002) y Morales (2018) la disminucién del
rendimiento de follaje y grano tienen variaciones que oscilan el 80 y 90 %, llegando, incluso,
al 100 %, en funcion de la limitacion de humedad ocurre en las dos fases mas criticas, siendo

a los siete dias previos y quince dias posteriores a la floracion afectando directamente al
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rendimiento por planta. Poniendo en riesgo la salud alimentaria, especialmente de
agricultores de subsistencia de Guatemala y del resto de paises donde esta enfermedad tiene

importancia econdmica (ICTA, 2019).

La creacion de materiales con resistencia genética a la sequia es la estrategia por excelencia
para sustentar la produccion de granos alimenticios en la época actual de cambio climatico,
(Aravind et al., 2017) principalmente en el Corredor Seco, el cual abarca el 9% del territorio
nacional, con una tasa de pobreza que supera el promedio nacional (Garcia Marroquin, 2018).
La tolerancia a sequia es un rasgo fisiologico, morfologico y genéticamente complejo, sin
embargo, se necesitar comprender la base molecular subyacente para la resistencia a sequia
(Shikha et al, 2017).

Los estudios de Aravind et al. (2017) indican que se han identificado a trece familias de
miARN se encuentra asociada al fendmeno de la sequia, que tienen sesenta y cinco miembros
y regulan cuarenta y dos ARNm diana. Fueron sometidos a caracterizacion funcional y
estructural. Llegaron a identificar los miARN reguladores putativos que conducian a los
ARNmM relacionados con la sequia, en variedades endogdmicas de maiz subtropical que

poseen contraste bajo el estrés por sequia.

Investigar la variabilidad genética en 90 accesiones de maiz nos permite conocer, a
profundidad, las diferencias genéticas que poseen cada uno de los especimenes estudiados y
como estos rasgos pueden estar relacionados con la tolerancia genética al estrés hidrico
provocado por sequia; y a su vez, continuar con el estudio de estos materiales promisorios
hasta llegar a la creacion de un hibrido que pueda ser pieza clave para la sustentabilidad de
la poblacion guatemalteca que habita el Corredor Seco y disminuir la brecha socioeconémica

para contribuir al desarrollo sostenible.
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5. Objetivos
5.1. Objetivo General

Analizar la variabilidad genética de materiales colectado en la region del corredor seco de
Guatemala.

5.2. Objetivos Especificos
5.2.1. ldentificar la variabilidad genética, a nivel molecular, utilizando materiales de

maiz colectado en Guatemala.

5.2.2. ldentificar de manera preliminar la existencia de marcadores basados en
miARN que pudiesen estar asociados a tolerancia genética a sequia, en

materiales de maiz colectados en Guatemala.

5.2.3. Evaluar en campo el comportamiento de materiales de maiz bajo condiciones

del municipio de San José “La Maquina” Suchitepéquez, Guatemala.

6. Hipotesis
Las poblaciones nativas de maiz colectadas en Guatemala, presentan amplia variabilidad

genética molecular y posible tolerancia a sequia bajo condiciones del corredor seco de

Guatemala.
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7. Método

7.1. Tipo de investigacion.

La investigacion es de tipo experimental, pues se investigd y obtuvo conocimiento relevante
sobre la diversidad genética de 90 accesiones de maiz, recolectadas a lo largo del Corredor
Seco Guatemalteco, con la finalidad de conocer si poseen rasgos genéticos, posiblemente,
favorables mediante el analisis con biomarcadores moleculares basados en miARN; para la
pre seleccion de futuras accesiones que puedan seguir siendo estudiadas hasta culminar con
un hibrido nacional enfocado en los pequefios productores agricolas, donde la agricultura es
de subsistencia y la pobreza es una constante.

7.2. Enfoque y alcance de la investigacion.

La investigacion es de enfoque cuantitativo para calcular la variabilidad genética molecular,
basados en marcadores miARN. La investigacion tuvo cinco alcances, iniciando
descriptivamente, luego asociativamente, o correlacional, luego un enfoque predictivo y, por

ualtimo, un enfoque explicativo.
7.3. Disefio de la investigacion.

7.3.1. Disefio de campo

El incremento de los 90 materiales nativos de maiz se establecid en 3 bloques separados por
fecha de siembra, los bloques | y Il constan dos fajas que contienen de 35 parcelas
experimentales cada faja. Las parcelas experimentales denominadas asi a cada surco con 20
plantas por accesion, el altimo bloque 11, contiene una Unica faja de 20 accesiones y dos
testigos. El ensayo se establecié con distanciamiento de 0.4 m entre plantas y 0.8 m entre
surcos, también se considerd 1 m de calle entre las fajas. Las plantas fueron identificadas

para la toma de datos morfoldgicos de importancia para este estudio.

7.3.2. Disefio de laboratorio
Para el estudio molecular de la variabilidad genética el disefio es cuantitativo y no
experimental, pues no se tomaron variables; y este fue de manera transversal, siendo un

estudio en un momento especifico donde se recolectaron la informacion de las 90 accesiones
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de maiz y analizar su variabilidad. Este disefio conto de cuatro fases: Aislamiento de ADN,
Amplificacion de ADN, Electroforesis y Analisis estadistico.

7.4. Poblacion, muestra y muestreo.

Para la investigacion se tomo una poblacion de 90 accesiones de maiz, las cuales 90 son
representativas de la region del Corredor Seco Guatemalteco pues fueron recolectadas
mediante una colaboracién entre el Instituto de Ciencia y Tecnologia Agricolas (ICTA) y el
Programa de las Naciones Unidas para el Desarrollo (PNUD) a lo largo de dicha zona del

pais; y 2 son hibridos comerciales que fungieron como testigos.

A nivel de campo se utilizo la recomendacion del CIMMYT para el tamafio de la muestra
adecuado de caracterizacion de 20 plantas por accesion, de las 90 accesiones a caracterizar.
El ensayo se dividio en 3 bloques por fecha de siembra, los bloque I y Il constaron de 35
“parcelas experimentales” denominadas asi a cada surco que incluye las 20 plantas por

accesion, el ultimo bloque 11, tuvo 20 accesiones y dos testigos.

Se trabajo con la totalidad de las accesiones disponibles, anteriormente especificadas, siendo

esta la muestra estudiada para el ensayo de campo y de laboratorio.

La seleccion de un namero alto de muestras, permite que los resultados sean detallados y

precisos sobre la variabilidad y el gran valor genético que estas poseen.

7.5. Técnicas
7.5.1. Técnicas de campo
75.1.1. Epoca de siembra

El ensayo de multiplicacion de semilla se establecid en la temporada seca para evaluar la
respuesta a déficit hidrico en los 90 materiales de maiz colectados en el corredor seco de

Guatemala. La siembra se realizo el 1 de marzo de 2024.
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7.5.1.2. Variables de estudio
Altura de Planta

Segun Fuentes (2008), en su descriptor para maiz, especifica que esta caracteristica debe ser
observada por cada planta y se mide de la base del suelo hasta donde inicia la espiga. Esta
lectura se realiz6 posterior a la floracion masculina, en el rango de 60 dias a 110 dias durante
la fase vegetativa. En este momento la planta de maiz deja de crecer. La lectura de la altura

de la planta se realizo a las 20 plantas de cada surco.
Altura de Mazorca

La altura de mazorca se midio desde la base del suelo hasta donde esta la base de la mazorca.
Este dato es muy importante determinarlo porque contribuye a que los agricultores conozcan
la posicion de la mazorca. En muchos casos ésta se encuentra més arriba de la mitad de la
altura de la planta y provoca que los vientos puedan afectar su comportamiento y provocar

acame de raiz 6 tallo.
7.5.1.3.  Libros de campo

La recoleccion de datos del descriptor se llevd sobre libros de campo identificados por
bloque, parcela y numero de planta. El libro de campo permitira la homogenizacion de
informacion. Se tomaron datos vegetativos de forma semanal, utilizando los dias martes,

miércoles y jueves.
7.5.1.4. Matriz béasica de datos

Una vez recolectada la informacion de la caracterizacion, se construy6 una matriz basica de
datos (MBD), la cual consistio en un arreglo en forma de cuadricula con tantas filas como
accesiones existentes (n) y una columna para cada variable (p). Pla (1986), define a la matriz
n X p como un conjunto de n accesiones en un espacio definido por las p variables, donde las

observaciones seran puntos que representan a accesiones en el espacio.
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7.5.2. Técnicas de Laboratorio

Para el estudio molecular se dividio en tres fases, donde cada una posee técnicas especificas
para obtener los resultados necesarios. A continuacion, se describe cada una de las técnicas
utilizadas.

7.5.2.1. Aislamiento de ADN a partir de muestras vegetales

Para el proceso de extraccion y aislamiento del material genético se llevd a cabo mediante el
método basado en SDS (Dodecil Sulfato Sodico) utilizando el protocolo de Vivekananda et
al. (2018), el cual consiste en utilizar hojas de 15 dias de edad del maiz germinado a nivel in
vitro y se selecciona un area aproximada de 0.5 cm? posteriormente se macera
criogénicamente el material vegetal mediante nitrogeno liquido hasta conseguir un polvo fino
verdoso, el cual se deposita en un micro tubo de 1.5 ml. Posterior se agrega 400 uL de la
solucion tampon de extracciéon (50 mM Tris-HCI, 25 mM EDTA, 1% SDS, 300 mM NacCl)
y se agita durante 1 min, posteriormente se coloca en incubadora durante 10 min a 65° C;
luego se agrega 400 uL de la solucion C.H.1.P. (Cloroformo, Alcohol isoamilico y Fenol
Tris-Saturado 24:1:25) se agita y se centrifuga por 1 min a 15,000 RPM, 0° C (Vivekananda
et al., 2018). Posterior se extrajo 200 pL del sobrenadante y se trasladan a un micro tubo
nuevo, donde se agrega 1 ml de la solucién IPA pre enfriada (Alcohol isopropilico, 3 M
NaOAC, 4:3) y se agita durante 5 segundos y se centrifuga por 1 min a 15,000 RPM, 0° C,
se desecha el liquido y se procede a secar el micro tubo durante 10 min; por Gltimo, se agrega
50 uL de la solucion tampon TE (10 mM Tris-HCI, 1 mM EDTA pH 8) y se agita
(Vivekananda et al., 2018).

Se debe de cuantificar la cantidad de &cidos nucleicos (ng/ puL) que posee nuestra muestra,
mediante un espectrofotometro; posteriormente se realiza la dilucion seriada (1:16) de la

muestra hasta llegar a un valor homogéneo que permita los procesos subyacentes.
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7.5.2.2.  Amplificacion de ADN mediante PCR (Reaccion en Cadena de la

Polimerasa)

Las muestras de ADN se prepararon con los marcadores moleculares basados en miARN,
ademas de la polimerasa, nucle6tidos trifosfatos (ANTP) y el tamp6n 10X, aforando un total

de 10 pL con agua libre de nucleasa.

Para la amplificacion de las muestras se utilizd el método Touchdown PCR descrito por
Green y Sambrook (2018) el cual consiste en un método donde se reduce el cebado fuera del
objetivo y aumenta la especificidad de la reaccion. Para el protocolo especifico para los
biomarcadores basados en miARN se ajustd a 11 etapas mediante un termociclador PCR
convencional; iniciando por la desnaturalizacion a 94°C durante cinco minutos; 5 ciclos de
30 segundos a 94°C, 45 segundos a 64°C (la temperatura de recocido se disminuird con
1°Cl/ciclo), y 60 s a 72°C; 30 ciclos de 30 s a 94°C, 45 sa 60°C y 60 s a 72°C; una extension

a 72°C por cinco minutos y finalizando con una repeticién infinitaa 10° C.

Las muestras ya amplificadas se preparan para el siguiente proceso, agregando el tinte a

utilizar, que permitira observar las bandas en la electroforesis.
7.5.2.3.  Electroforesis y revelacion de geles corridos

Se realizaron geles de agarosa al 3% (3gr agarosa, 100 mL TBE) y se les colocé una regla de
15 pocitos, con la finalidad de observar mejor las bandas a revelar; se dispuso la regla de
peso molecular establecido en el primer pocito, seguido de 13 muestras a evaluar y un
negativo al final. Se aplico el campo magnético en la cdmara de electroforesis a 90 V, durante

1 hora y 15 minutos.

Posterior al proceso de electroforesis, se trasladaron los geles a una camara reveladora de
geles UV, donde se visualizaron las bandas de cada muestra y se procedié a la toma de
fotografias de los geles para analizarlos posteriormente mediante el software de uso libre

“GeneTools”.
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7.6. Resumen de las variables o unidades de analisis

Anote en la Tabla los objetivos especificos, describa los instrumentos que utilizd y como

midid o cualificé las variables o unidades de anélisis.

Tabla 0. Objetivos, variable, instrumentos y unidad de medida o cualificacién utilizada en la

investigacion.

o » _ Unidad de medida o
Objetivo especifico Variable Instrumentos L
cualificacion
1. Termociclador PCR
2. Céamara de
Identificar la electroforesis
- -, ) . e Peso
variabilidad genética, 3. Cémara de flujo
) o ) molecular
a nivel molecular, | Variabilidad laminar
. . . . e Bandas
utilizando materiales | Genética 4. Centrifugadora
i observadas
de maiz colectado en 5. Computadora
Guatemala. 6. Incubadora
7. Céamara reveladora
de geles
Identificar de manera 1. Termociclador PCR
preliminar la 2. Cémara de
existencia de electroforesis
marcadores basados 3. Camara de flujo
en  miARN  que | Variabilidad laminar e Peso molecular
pudiesen estar | Genética 4. Centrifugadora e Bandas
asociados a tolerancia 5. Computadora observadas
genética a sequia, en 6. Incubadora
materiales de maiz 7. Camara reveladora
colectados en de geles
Guatemala.
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Evaluar en campo el 1. Estadal. e Alturade planta
comportamiento  de | Datos 2. Balanza. e Altura de
materiales de maiz | preliminares de | 3. Libreta y libro de mazorca
bajo condiciones del | campo campo. e Peso de 100 gr
municipio de San José 4. Descriptores. e Numero total de
La Maquina, | Semillas hojas
Suchitepéquez, incrementadas e Capacidad de
Guatemala. permanecer
verde post
cosecha

7.7. Procesamiento y analisis de la informacién.

Los geles se analizaron mediante el software de uso libre “GelAnalizer” donde se
establecieron los pesos moleculares conocidos de la regla y se comparo con las bandas
generadas para establecer el peso especifico de cada una; al mismo tiempo se coloca una
linea base a 0, lo que permite la suposicién de los pesos de las bandas. Posteriormente, se
trasladaron los datos de cada accesion, con sus bandas y pesos moleculares, a Excel, donde
se generd una matriz binaria de todas las accesiones, por medio de Tablas dinamicas; para
continuar con el analisis del indice de Jaccard y la creacién del cédigo de dendrograma, todo
esto mediante la pagina web “DendroUPGMA”. Finalmente se crearon los dendrogramas en

base al cddigo mediante la pagina web “iTOL” donde se colapsaron y contrastaron.

Seguidamente al colapso del dendrograma general, se prosiguié nuevamente con la
metodologia de laboratorio hasta obtener nuevos geles con las accesiones seleccionadas y

repetir el analisis estadistico.
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Los dendrogramas permiten visualizar la relacion genética entre las accesiones e identificar
la diversidad genética de la estructura de las poblaciones. Esta herramienta permite validar

los resultados moleculares al contrastarlos con los de campo.
8. Aspectos éticos y legales

Este numeral no aplica para la investigacion realizada, pues no se trabajo con seres humanos

o0 animales, y no se realizo con el eje tematico de arqueologia u otro patrimonio cultural.

9. Resultados y discusion

9.1. Resultados de campo

Al inicio de la investigacion, la cantidad de semilla disponible era limitada, por lo que se
establecio un ensayo de incremento de semilla en la Estacion Experimental del ICTA
CEPSUR, ubicada en San José La Maquina. Este ensayo permitio explorar el
comportamiento agrondmico de 90 accesiones, lo que facilité una seleccion preliminar de
lineas con potencial para estudios méas detallados en futuras investigaciones. En primera
instancia, se presentan los datos de pasaporte (Tabla 1) y el mapa de referencia (Figura 1),

que muestran el origen de cada accesion a nivel de municipio y departamento.

Tabla 1

Datos de pasaporte de las accesiones seleccionadas preliminarmente en el ensayo de
incremento de semilla en San José, La Maquina.

Accesion Pasaporte Departamento Municipio msn
1 ICTA-ZM-576-2021 El Progreso Sanarate 1242
7 ICTA-ZM-497-2021 Jutiapa Quezada 963
8 ICTA-ZM-601-2021 El Progreso San Antonio La Paz 963
9 ICTA-ZM-569-2021 Quiche Ixcan 1216
11 ICTA-ZM-767-2021 Zacapa Rio Hondo 684
12 ICTA-ZM-765-2021 Zacapa Gualan 216
13 ICTA-ZM-533-2021 Jutiapa Asuncién Mita 500
14 ICTA-ZM-592-2021 Jutiapa Pasaco 212
22 ICTA-ZM-574-2021 El Progreso Sanarate 1051
24 ICTA-ZM-575-2021 El Progreso Sanarate 1242
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28 ICTA-ZM-763-2021 Zacapa Gualan 570
31 ICTA-ZM-556-2021 El Progreso | San Agustin Acasaguastlan 759
33 ICTA-ZM-555-2021 El Progreso San Agustin Acasaguastlan 735
35 ICTA-ZM-696-2021 Jalapa Jalapa 1355
37 ICTA-ZM-563-2021 El Progreso San Agustin Acasaguastlan 872
46 ICTA-ZM-605-2021 El Progreso San Antonio La Paz 1220
49 ICTA-ZM-758-2021 Zacapa Teculutan 565
50 ICTA-ZM-757-2021 Zacapa Teculutan 565
56 ICTA-ZM-602-2021 El Progreso San Antonio La Paz 1216
57 ICTA-ZM-703-2021 Quiche San Andrés Sajcabaja 1365
81 ICTA-ZM-855-2021 Quiche El Cunen 2020
87 ICTA-ZM-921-2021 El Progreso Morazéan 1089

Nota. A. Garcia (2024). Datos de pasaporte de las accesiones seleccionadas preliminarmente
en el ensayo de incremento de semilla en San José, La Maquina. [Tabla]. Excel.

Figura 1

Mapa de 90 accesiones de maiz estudiadas por departamento.

MAP OF 90 CORN ACCESSIONS BY DEPARTMENTS

DEPARTMENTS | NO. ACESSIONS
1. QUICHE 26 ACCESSIONS
2. EL PROGRESO | 20 ACCESSIONS
3.JALAPA 5 ACCESSIONS
4. JUTIAPA 21 ACCESIONS

5. CHIQUIMULA | 6 ACCESSIONS

6. ZACAPA 12 ACCESIONES

Nota. P. Leal (2024). Mapa de 90 accesiones de maiz por departamento [Imagen]. Qgis.
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Figura 2
Mapa de 90 accesiones de maiz estudiadas por municipio.

MAP OF 90 CORN ACCESSIONS BY MUNICIPALITY

MUNICIPALITIES

1 IXCAN -

2. CHAJUL

3. USPANTAN

4. CUNEN

5. SACAPULAS

6. SAN ANDRES SATCABAIA
7. CANILLA

8. PATZITE

9. CHICHICASTENANGO .
10. SAN AGUSTIN ACASAGUASTLAN
11. MORAZAN

12. SANARATE

13. SAN ANTONIO LA PAZ
14. JALAPA

15. SAN PEDRO PINULA

16. QUESADA

17. SAN JOSE ACATEMPA
18. ZAPOTITLAN

19. CONGUACO

20. MOYUTA

21. PASACO

22. MONJAS

23. EL PROGRESO
24.TPALA |

25. SAN JOSE LA ARADA

26. SAN DIEGO

27. CHIQUIMULA

28. CABANAS

29. RIO HONDO

30. GUALAN

Nota. P. Leal (2024). Mapa de 90 accesiones de maiz por municipio [Imagen]. Qgis.

Las Tablas 2, 3, 4, 5y 6 presentan las accesiones junto con los datos de campo recopilados
para las variables consideradas importantes en la seleccion preliminar. La seleccion estuvo
basada en el comportamiento agrondmico de los materiales de maiz. Estas variables incluyen
floracion femenina, floracion masculina, altura de planta, altura de mazorca, nimero total de
hojas, peso de 100 granos y la capacidad de mantenerse verde después de la cosecha. En la
Gréfica 1 se observa la relacion del indice ASl y el peso de 100 granos. La Gréfica 2 muestra
la relacién de variables: Altura de planta, Altura de mazorca y Numero de hojas. La tabla 6

muestra la capacidad de Permanecer Verde post cosecha para cada accesion.
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Tabla 2

Datos de dias a Floracion femenina y Floracién Masculina de 20 accesiones.

Accesion | Pasaporte indice de Sincronia | Dias a Floracion = Dias de Floracion
Floral ASI Masculina Femenina
1 ICTA-ZM-576-2021 3 50 53
7 ICTA-ZM-497-2021 2 57 59
8 ICTA-ZM-601-2021 4 45 49
9 ICTA-ZM-569-2021 8 49 57
11 ICTA-ZM-767-2021 4 49 53
12 ICTA-ZM-765-2021 4 49 53
13 ICTA-ZM-533-2021 4 51 55
14 ICTA-ZM-592-2021 3 58 61
22 ICTA-ZM-574-2021 2 44 46
24 ICTA-ZM-575-2021 3 46 49
28 ICTA-ZM-763-2021 2 50 52
31 ICTA-ZM-556-2021 3 45 48
33 ICTA-ZM-555-2021 3 58 61
35 ICTA-ZM-696-2021 3 50 53
37 ICTA-ZM-563-2021 1 52 53
46 ICTA-ZM-605-2021 3 58 61
49 ICTA-ZM-758-2021 3 60 63
50 ICTA-ZM-757-2021 2 57 59
56 ICTA-ZM-602-2021 3 44 47
57 ICTA-ZM-703-2021 -2 46 44
81 ICTA-ZM-855-2021 7 49 56
87 ICTA-ZM-921-2021 3 45 48

Nota. A. Garcia (2024). Datos de dias a Floracion femenina y Floracién Masculina de 20
accesiones. [Tabla]. Excel.
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Tabla 3
Peso de 100 granos.
Accesion Pasaporte Peso de 100 g
1 ICTA-ZM-576-2021 29
7 ICTA-ZM-497-2021 33
8 ICTA-ZM-601-2021 24
9 ICTA-ZM-569-2021 0
11 ICTA-ZM-767-2021 18
12 ICTA-ZM-765-2021 29
13 ICTA-ZM-533-2021 24
14 ICTA-ZM-592-2021 29
22 ICTA-ZM-574-2021 31
24 ICTA-ZM-575-2021 26
28 ICTA-ZM-763-2021 30
31 ICTA-ZM-556-2021 22
33 ICTA-ZM-555-2021 23
35 ICTA-ZM-696-2021 23
37 ICTA-ZM-563-2021 24
46 ICTA-ZM-605-2021 24
49 ICTA-ZM-758-2021 29
50 ICTA-ZM-757-2021 31
56 ICTA-ZM-602-2021 31
57 ICTA-ZM-703-2021 21
81 ICTA-ZM-855-2021 0
87 ICTA-ZM-921-2021 25

Nota. A. Garcia (2024). Peso de 100 granos. [Tabla]. Excel.

Gréfical

Gréfica de la relacion del indice ASl y el peso de 100 granos.

Relacién entre ASl y peso de 100 granos
40
30
20
10
0 123456 7 8 910111213141516171819202122

Indice de Sincronia Floral ASI Peso de 100 granos

Nota. A. Garcia (2024). Gréfica de la relacion del indice ASI y el peso de 100 granos
[Grafica]. Excel.
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Tabla 4

Altura de planta y de mazorca en centimetros de 20 accesiones seleccionadas

Accesion Pasaporte Altura de planta (cm) Altura de mazorca (cm)
1 ICTA-ZM-576-2021 234 156
7 ICTA-ZM-497-2021 265 165
8 ICTA-ZM-601-2021 213 136
9 ICTA-ZM-569-2021 86 16
11 ICTA-ZM-767-2021 87 8
12 ICTA-ZM-765-2021 281 178
13 ICTA-ZM-533-2021 252 166
14 ICTA-ZM-592-2021 228 122
22 ICTA-ZM-574-2021 235 130
24 ICTA-ZM-575-2021 217 118
28 ICTA-ZM-763-2021 241 156

31 ICTA-ZM-556-2021 192 118
33 ICTA-ZM-555-2021 234 137
35 ICTA-ZM-696-2021 312 184
37 ICTA-ZM-563-2021 220 128
46 ICTA-ZM-605-2021 276 170
49 ICTA-ZM-758-2021 231 125
50 ICTA-ZM-757-2021 183 91
56 ICTA-ZM-602-2021 208 145
57 ICTA-ZM-703-2021 202 121
81 ICTA-ZM-855-2021 208 134
87 ICTA-ZM-921-2021 216 132

Nota. A. Garcia (2024). Altura de planta y de mazorca en centimetros de 20 accesiones
seleccionadas. [Tabla]. Excel.

Tabla b

Numero Total de hojas de 20 accesiones seleccionadas preliminarmente.

Accesion Pasaporte Numero total de hojas
1 ICTA-ZM-576-2021 17
7 ICTA-ZM-497-2021 18
8 ICTA-ZM-601-2021 21
9 ICTA-ZM-569-2021 19
11 ICTA-ZM-767-2021 19
12 ICTA-ZM-765-2021 15
13 ICTA-ZM-533-2021 18
14 ICTA-ZM-592-2021 27
22 ICTA-ZM-574-2021 19
24 ICTA-ZM-575-2021 19
28 ICTA-ZM-763-2021 29
31 ICTA-ZM-556-2021 17
28
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33 ICTA-ZM-555-2021 20
35 ICTA-ZM-696-2021 23
37 ICTA-ZM-563-2021 33
46 ICTA-ZM-605-2021 27
49 ICTA-ZM-758-2021 19
50 ICTA-ZM-757-2021 17
56 ICTA-ZM-602-2021 18
57 ICTA-ZM-703-2021 17
81 ICTA-ZM-855-2021 19
87 ICTA-ZM-921-2021 19

Nota. A. Garcia (2024). Numero Total de hojas de 20 accesiones seleccionadas
preliminarmente. [Tabla]. Excel.

Gréfica 2
Gréfica de la relacion de variables: Altura de planta, Altura de mazorca y Numero de hojas.

Relacién de variables vegetativas
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Nota. A. Garcia (2024). Gréfica de la relacion de variables: Altura de planta, Altura de
mazorca y Numero de hojas. [Grafica]. Excel.

Tabla 6
Capacidad de Permanecer Verde post cosecha
Accesion Pasaporte CPV post cosecha

1 ICTA-ZM-576-2021 5
7 ICTA-ZM-497-2021 7
8 ICTA-ZM-601-2021 5
9 ICTA-ZM-569-2021 3
11 ICTA-ZM-767-2021 5
12 ICTA-ZM-765-2021 7
13 ICTA-ZM-533-2021 5
14 ICTA-ZM-592-2021 7
22 ICTA-ZM-574-2021 7
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24 ICTA-ZM-575-2021 7
28 ICTA-ZM-763-2021 7
31 ICTA-ZM-556-2021 5
33 ICTA-ZM-555-2021 5
35 ICTA-ZM-696-2021 5
37 ICTA-ZM-563-2021 5
46 ICTA-ZM-605-2021 7
49 ICTA-ZM-758-2021 5
50 ICTA-ZM-757-2021 7
56 ICTA-ZM-602-2021 7
57 ICTA-ZM-703-2021 5
81 ICTA-ZM-855-2021 3
87 ICTA-ZM-921-2021 7

Nota. A. Garcia (2024). Capacidad de Permanecer Verde post cosecha. [Tabla]. Excel.

9.2. Resultados moleculares

Se realizaron geles corridos del ADN de las 90 accesiones de maiz estudiadas las cuales, en
este primer paso, se expusieron a los seis biomarcadores moleculares miARN estudiados en
forma homogenizada para cada muestra, esto con la finalidad de observar la variabilidad total
de las muestras para, posteriormente, estudiarlas individualmente con cada marcador
molecular miARN; los cuales fueron: Hvu-miR827 F/R, Hvu-miR399 F/R, Tae/Hvu-
miR156_F, Tae/Hvu-miR408 Fy Tae-miR398_F.

Figura 3

Accesiones nimero 1 a 18 expuestas a todos los marcadores moleculares miARN.
1 2 3 4 5)-6-8& 7 9 10 Tt 12 133415 16 17 18

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con accesiones 1-18 expuestas a
marcadores moleculares miARN [Imagen]. GeneTools.
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Figura 4

Accesiones nimero 19 a 36 expuestas a todos los marcadores moleculares miARN.
L 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36

= — e " gy Sw mEmy - < W e p—

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con accesiones 19 - 36 expuestas a
marcadores moleculares miARN [Imagen]. GeneTools.
Figura 5

Accesiones nimero 37 a 54 expuestas a todos los marcadores moleculares miARN.
L 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54

p—— L et e e

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con accesiones 37 - 54 expuestas a
marcadores moleculares miARN [Imagen]. GeneTools.
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Figura 6

Accesiones nimero 55 a 72 expuestas a todos los marcadores moleculares miARN.

L 55 56 58 57 59 60 61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con accesiones 55 - 72 expuestas a
marcadores moleculares miARN [Imagen]. GeneTools.

Figura 7

Accesiones nimero 73 a 90 expuestas a todos los marcadores moleculares miARN.
L 73 74 75 76 77 78 79 80 81 82 83 84 85 86 87 88 89 90

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con accesiones 73 - 90 expuestas a
marcadores moleculares miARN [Imagen]. GeneTools.

Posterior al andlisis especifico de cada uno de los geles para la obtencion de los pesos
moleculares, se realiz6 el dendrograma general de las 90 accesiones de maiz, el cual permite
observar las relaciones genéticas existentes y la variabilidad genética encontrada. A

continuacion, se presenta dicho dendrograma.
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Figura 8

Dendrograma general de las 90 accesiones expuestas a cinco marcadores miARN.

Tree scale: 0.1 +———— —
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Nota. P. Leal (2024). Dendrograma general de las 90 accesiones [Imagen]. iTOL.
Al obtener el dendrograma total se colapso para facilitar los siguientes estudios genéticos, el

método utilizado fue el de enlace promedio UPGMA donde se colapsaron a 0.476 avg. BRL,
lo cual produjo un total de 6 nodos colapsados, 5 accesiones independientes y el nodo de las

reglas (Ladder).

Figura 9

Dendrograma general colapsado a 0.476 avg. BRL que muestra los nodos.

Tree scale: 0.1 ¢

35
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Nota. P. Leal (2024). Dendrograma colapsado [Imagen]. iTOL.

Luego de realizar el colapso de los nodos, se seleccionaron nueve accesiones de los nodos
(11, 8, 46, 57, 81, 14, 12, 24 y 31) y las cuatro accesiones individuales (28, 7, 35y 9), las
cuales mostraron mayor variabilidad genética molecular. Seguidamente, se establecieron
ensayos individuales con cada marcador molecular miARN para las accesiones previamente
seleccionadas. En las siguientes Figuras, se muestran los geles de cada uno de los ensayos,
conjuntamente con su dendrograma y sus matrices de distancia y similitud genética por medio

del coeficiente de Jaccard.
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Figura 10

Gel corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR827 F/R para 13 accesiones.

9 L LTAR T2t LI 2 26 8 1 35 46 57 81

ibdededd 1 1 1 T X 1 T L ~

]
- .

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con el marcador molecular miARN
HVU-miR827 F/R para 13 accesiones [Imagen]. GeneTools.

Figura 11

Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR827 F/R para 13
accesiones.

Tree scale: 0.1

L1
57

35
31
28

12
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Nota. P. Leal (2024). Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN HVU-
miR827 F/R para 13 accesiones [Imagen]. iTOL.
Figura 12

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR827 F/R para 13 accesiones.

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard

7 | 8 [ o [ m [ 12 | 14 [ 24 [ 28 [ 3 [ 3 [ 4 [ 57 [ 8 [ 1
7 1 1 0.5 0.5 0.75 1 0.25 0.25 0.25 0.25 0.25 0.167 0.25 0
8 1 0.5 05 0.75 1 0.25 0.25 0.25 0.25 0.25 0.167 0.25 0
9 1 05 0.4 05 0.25 0.25 0.25 0.25 0.25 0.167 0.25 0
11 1 0.4 0.5 0.667 0.25 0.25 0.25 0.25 0.167 0.25 0
12 1 0.75 0.2 0.2 0.2 0.2 0.2 0.143 0.2 0
14 1 0.25 0.25 0.25 0.25 0.25 0.167 0.25 0
24 1 0.333 0.333 0.333 0.333 0.2 0.333 0
28 1 1 1 0.333 0.2 1 0
31 1 1 0.333 0.2 1 0
35 1 0.333 0.2 1 0
46 1 0.5 0.333 0.125
57 1 0.2 0.1
81 1 0
L1 1

Nota. P. Leal (2024). Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel
corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR827 F/R para 13 accesiones [Imagen].
Excel.

Figura 13

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR827 F/R para 13 accesiones.

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard

7 | 8 [ 9 | 1 | 1 14 | 24 [ 28 | 3 | 35 46 57 81 L1
7 0 0 0.5 0.5 0.25 0 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.833 0.75 1
8 0 0.5 0.5 0.25 0 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.833 0.75 1
9 0 0.5 0.6 0.5 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.833 0.75 1
11 0 0.6 05 0.333 0.75 0.75 0.75 0.75 0.833 0.75 1
12 0 0.25 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.857 0.8 1
14 0 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.833 0.75 1
24 0 0.667 0.667 0.667 0.667 0.8 0.667 1
28 0 0 0 0.667 0.8 0 1
31 0 0 0.667 0.8 0 1
35 0 0.667 0.8 0 1
46 0 0.5 0.667 0.875
57 0 0.8 0.9
81 0 1
L1 0

Nota. P. Leal (2024). Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido
con el marcador molecular miARN HVU-miR827 F/R para 13 accesiones [Imagen]. Excel.
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Figura 14

Gel corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR399 F/R para 13 accesiones.

9 29 14571 W8 31 8 39 8 46 e57. R1
e——

—

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con el marcador molecular miARN
HVU-mMiR399 F/R para 13 accesiones [Imagen]. GeneTools.

Figura 15

Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR399 F/R para 13
accesiones.

Tree scale: 0.1
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Nota. P. Leal (2024). Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN HVU-
miR399 F/R para 13 accesiones [Imagen]. iTOL.
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Figura 16

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR399 F/R para 13 accesiones.

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard

7 ] 8 [ o [ m [ 12 | 14 [ 24 [ 28 [ 3 [ 3 [ 4 | 57 [ 8 | L2
7 1 1 05 0.143 0.2 0.5 0.5 05 0.5 1 1 0.5 1 0
8 1 05 0.143 0.2 0.5 0.5 05 0.5 1 1 0.5 1 0
9 1 0.286 0.167 0.333 0.333 0.333 0.333 0.5 0.5 0.333 0.5 0
11 1 0.091 0.125 0.125 0.125 0.125 0.143 0.143 0.125 0.143 0
12 1 0.167 0.167 0.167 0.167 0.2 0.2 0.167 0.2 0
14 1 0.333 0.333 0.333 0.5 05 0.333 05 0
24 1 0.333 0.333 0.5 05 0.333 0.5 0
28 1 1 0.5 0.5 0.333 0.5 0
31 1 0.5 0.5 0.333 0.5 0
35 1 1 0.5 1 0
46 1 0.5 1 0
57 1 0.5 0
81 1 0
L2 1

Nota. P. Leal (2024). Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel
corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR399 F/R para 13 accesiones [Imagen].
Excel.

Figura 17

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miIARN HVU-miR399 F/R para 13 accesiones.

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard

7 | 8 [ 9 [ 1 12 14 24 28 31 35 46 57 81 12
7 0 0 05 0.857 0.8 0.5 0.5 05 0.5 0 0 0.5 0 1
8 0 0.5 0.857 0.8 05 0.5 0.5 05 0 0 05 0 1
9 0 0.714 0.833 0.667 0.667 0.667 0.667 0.5 0.5 0.667 0.5 1
11 0 0.909 0.875 0.875 0.875 0.875 0.857 0.857 0.875 0.857 1
12 0 0.833 0.833 0.833 0.833 0.8 0.8 0.833 0.8 1
14 0 0.667 0.667 0.667 0.5 05 0.667 0.5 1
24 0 0.667 0.667 0.5 0.5 0.667 0.5 1
28 0 0 0.5 0.5 0.667 0.5 1
31 0 0.5 05 0.667 05 1
35 0 0 0.5 0 1
46 0 0.5 0 1
57 0 0.5 1
81 0 1
L2 0

Nota. P. Leal (2024). Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido
con el marcador molecular miARN HVU-miR399 F/R para 13 accesiones [Imagen]. Excel.
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Figura 18

Gel corrido con el marcador molecular miARN TAE/HVU-miR156 F para 13 accesiones.

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con el marcador molecular miARN
TAE/HVU-mIiR156 F para 13 accesiones [Imagen]. GeneTools.

Figura 19

Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN TAE/HVU-miR156 F para
13 accesiones.

Tree scale: 0.1
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Nota. P. Leal (2024). Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN HVU-
miR156 F para 13 accesiones [Imagen]. iTOL.
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Figura 20

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR156 F/R para 13 accesiones.

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard

7 | 8 [ 9 ] nun [ 12 | 14 [ 24 | 28 [ 3 [ 3 [ 4 | 57 [ 81 [ 13
7 1 0.091 0.125 0.125 0.143 0.077 0.083 0.143 0.125 0.125 0.125 0.111 0.077 0
8 1 0.083 0.083 0.091 0.059 0.062 0.2 0.182 0.083 0.083 0.077 0.059 0
9 1 0.111 0.125 0.154 0.077 0.125 0.111 0.111 0.111 0.1 0.071 0
11 1 0.125 0.071 0.077 0.125 0.111 0.111 0.111 0.1 0.071 0
12 1 0.077 0.083 0.143 0.125 0.125 0.125 0.111 0.077 0
14 1 0.056 0.077 0.071 0.071 0.071 0.067 0.053 0
24 1 0.182 0.077 0.077 0.077 0.071 0.056 0
28 1 05 0.125 0.125 0.111 0.077 0
31 1 0.111 0.111 0.1 0.071 0
35 1 0.111 0.1 0.071 0
46 1 0.1 0.154 0
57 1 0.067 0
81 1 0.062
L3 1

Nota. P. Leal (2024). Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel
corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR156 F/R para 13 accesiones [Imagen].
Excel.

Figura 21

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR156 F/R para 13 accesiones.

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard

7 | 8 [ o [ mn [ 12 | 14 [ 24 [ 28 [ 3 [ 3 [ 4 | 57 [ 8 [ L3
7 0 0.909 0.875 0.875 0.857 0.923 0.917 0.857 0.875 0.875 0.875 0.889 0.923 1
8 0 0.917 0.917 0.909 0.941 0.938 0.8 0.818 0.917 0.917 0.923 0.941 1
9 0 0.889 0.875 0.846 0.923 0.875 0.889 0.889 0.889 0.9 0.929 1
11 0 0.875 0.929 0.923 0.875 0.889 0.889 0.889 0.9 0.929 1
12 0 0.923 0.917 0.857 0.875 0.875 0.875 0.889 0.923 1
14 0 0.944 0.923 0.929 0.929 0.929 0.933 0.947 1
24 0 0.818 0.923 0.923 0.923 0.929 0.944 1
28 0 0.5 0.875 0.875 0.889 0.923 1
31 0 0.889 0.889 0.9 0.929 1
35 0 0.889 0.9 0.929 1
46 0 0.9 0.846 1
57 0 0.933 1
81 0 0.938
L3 0

Nota. P. Leal (2024). Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido

con el marcador molecular miARN HVU-miR156 F/R para 13 accesiones [Imagen]. Excel.
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Figura 22

Gel corrido con el marcador molecular miARN TAE/HVU-miR408 F para 13 accesiones.

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con el marcador molecular miARN
TAE/HVU-miR408 F para 13 accesiones [Imagen]. GeneTools.

Figura 23
Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN TAE/HVU-408 F para 13
accesiones.
Tree scale: 0.1
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Nota. P. Leal (2024). Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN
TAE/HVU-miR408 F para 13 accesiones [Imagen]. iTOL.
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Figura 24

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR408 F/R para 13 accesiones.

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard

7 | 8 [ 9 ] 1 | 12 | 14 [ 24 | 28 [ 3 [ 3 [ 4 [ 57 [ 81 [ 14
7 1 0.2 0 0.182 0.091 0.1 0.091 0.083 0.091 0.083 0.1 0.091 0.2 0
8 1 0 0.182 0.091 0.1 0.2 0.083 0.091 0.3 0.1 0.091 0.2 0.083
9 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0.091 0 0.182
11 1 0.083 0.091 0.083 0.167 0.182 0.077 0.091 0.083 0.083 0
12 1 0.222 0.091 0.083 0.091 0.083 0.1 0.091 0.091 0
14 1 0.1 0.2 0.222 0.091 0.111 0.1 0.1 0
24 1 0.083 0.2 0.182 0.1 0.091 0.091 0.083
28 1 0.083 0.077 0.091 0.083 0.083 0
31 1 0.083 0.1 0.2 0.091 0
35 1 0.091 0.083 0.3 0.077
46 1 0.1 0.1 0
57 1 0.091 0
81 1 0
L4 1

Nota. P. Leal (2024). Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel
corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR408 F/R para 13 accesiones [Imagen].
Excel.

Figura 25

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR408 F/R para 13 accesiones.

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard

7 ] 8 [ o [ m T 12 | 14 [ 24 [ 28 [ 3 [ 3 [ 4 [ 57 [ 8 [ 14
7 0 0.8 1 0.818 0.909 0.9 0.909 0.917 0.909 0.917 0.9 0.909 0.8 1
8 0 1 0.818 0.909 0.9 0.8 0.917 0.909 0.7 0.9 0.909 0.8 0.917
9 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0.909 1 0.818
11 0 0.917 0.909 0.917 0.833 0.818 0.923 0.909 0.917 0.917 1
12 0 0.778 0.909 0.917 0.909 0.917 0.9 0.909 0.909 1
14 0 0.9 0.8 0.778 0.909 0.889 0.9 0.9 1
24 0 0.917 0.8 0.818 0.9 0.909 0.909 0.917
28 0 0.917 0.923 0.909 0.917 0.917 1
31 0 0.917 0.9 0.8 0.909 1
35 0 0.909 0.917 0.7 0.923
46 0 0.9 0.9 1
57 0 0.909 1
81 0 1
L4 0

Nota. P. Leal (2024). Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido

con el marcador molecular miARN HVU-miR408 F/R para 13 accesiones [Imagen]. Excel.
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Figura 26

Gel corrido con el marcador molecular miARN TAE/HVU-miR398 F para 13 accesiones.

Nota. P. Leal A. Garcia & C. Orozco (2024). Gel corrido con el marcador molecular miARN
TAE/HVU-miR398 F para 13 accesiones [Imagen]. GeneTools.

Figura 27

Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN TAE/HVU-miR398 F para
13 accesiones.
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Nota. P. Leal (2024). Dendrograma de gel corrido con el marcador molecular miARN
TAE/HVU-miR398 F para 13 accesiones [Imagen]. iTOL.
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Figura 28

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR398 F/R para 13 accesiones.

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard

7 | 8 [ 9 | 1 | 12 | 14 [ 24 | 28 | 3 | 35 46 57 81 L5
7 1 0.125 0.111 0.1 0.083 0.143 0.1 0.125 0.1 0.111 0.091 0.222 0.222 0
8 1 0.167 0.143 0.111 0.25 0.143 0.2 0.143 0.167 0.125 0.143 0.143 0
9 1 0.125 0.1 0.2 0.125 0.167 0.125 0.143 0.111 0.125 0.125 0
11 1 0.091 0.167 0.111 0.143 0.111 0.125 0.1 0.111 0.111 0
12 1 0.125 0.091 0.111 0.091 0.1 0.083 0.091 0.091 0
14 1 0.167 0.25 0.167 0.2 0.143 0.167 0.167 0
24 1 0.143 0.111 0.125 0.1 0.111 0.111 0
28 1 0.143 0.167 0.125 0.143 0.143 0
31 1 0.125 0.1 0.111 0.111 0
35 1 0.111 0.125 0.286 0
46 1 0.1 0.1 0.083
57 1 0.25 0
81 1 0
L5 1

Nota. P. Leal (2024). Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de gel
corrido con el marcador molecular miARN HVU-miR398 F/R para 13 accesiones [Imagen].
Excel.

Figura 29

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido con el marcador
molecular miARN HVU-miR398 F/R para 13 accesiones.

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard

7 | 8 [ 9 ] m [ 12 | 14 [ 24 | 28 [ 3 [ 3 [ 4 [ 57 [ 8 [ L5
7 0 0.875 0.889 0.9 0.917 0.857 0.9 0.875 0.9 0.889 0.909 0.778 0.778 1
8 0 0.833 0.857 0.889 0.75 0.857 0.8 0.857 0.833 0.875 0.857 0.857 1
9 0 0.875 0.9 0.8 0.875 0.833 0.875 0.857 0.889 0.875 0.875 1
11 0 0.909 0.833 0.889 0.857 0.889 0.875 0.9 0.889 0.889 1
12 0 0.875 0.909 0.889 0.909 0.9 0.917 0.909 0.909 1
14 0 0.833 0.75 0.833 0.8 0.857 0.833 0.833 1
24 0 0.857 0.889 0.875 0.9 0.889 0.889 1
28 0 0.857 0.833 0.875 0.857 0.857 1
31 0 0.875 0.9 0.889 0.889 1
35 0 0.889 0.875 0.714 1
46 0 0.9 0.9 0.917
57 0 0.75 1
81 0 1
L5 0

Nota. P. Leal (2024). Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de gel corrido
con el marcador molecular miARN HVU-miR398 F/R para 13 accesiones [Imagen]. Excel.

Seguidamente, como lo establecido anteriormente, se realizo el dendrograma general donde
se disponen los datos moleculares de las 13 accesiones pre seleccionadas expuestas a cada

marcador molecular, de manera individual. A continuacion, se presente dicho dendrograma.
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Figura 30

Dendrograma general para 13 accesiones pre seleccionadas expuestas a los cinco
marcadores moleculares de forma individual.

Tree scale: 0.1 ¢

46
L6
L5
L4
L3
L2
L1
57
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35
31
11
12
24
]

9

7
28
14

Nota. P. Leal (2024). Dendrograma general para 13 accesiones pre seleccionadas expuestas

a los cinco marcadores moleculares de forma individual [Imagen]. iTOL.

Figura 31

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de dendrograma general para
13 accesiones pre seleccionadas.

Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard

7 sl o Jmmlw]lumloaulw][aa]ss[aw]ss]aa[uu]l]wu]is]Ls
7 1 0162 0.229 0.154 0.119 0.167 0.125 0.156 0.054 0.083 0.051 0.103 0.135 0.037 0.037 0.037 0.037 0.037 0.037
8 1 022 0116 0.36 0.125 0.171 0.176 0.05 0.167 0.1 0.7 0.098 0.069 0.069 0.069 0.069 0.069 0.069
9 1 0116 0.111 0.54 0.143 0.111 0.077 0.105 0.048 0.095 0.125 0.107 0.107 0.107 0.107 0.107 0.107
11 1 0106 0.093 0.11 0.077 0.158 0.048 0.095 0.043 0.068 0.031 0.031 0.031 0.031 0.031 0.031
12 1 0167 0.083 0.1 0.095 0.095 0.067 0.136 0.065 0.029 0.029 0.029 0.029 0.029 0.029
14 1 0093 0.182 0.079 0.079 0049 0.071 0.073 0.034 0.034 0.034 0.034 0.034 0.034
24 1 0135 04 01 0095 0091 0.068 0.065 0.065 0.065 0.065 0.065 0.065
28 1 0461 0.125 0.056 0.081 0.114 0.042 0.042 0.042 0.042 0.042 0.042
31 1 0086 0.081 0.077 0.079 0.038 0.038 0.038 0.038 0.038 0.038
35 1 0081 0135 0206 008 008 008 008 008 008
46 1 01 0103 0115 0.115 0.115 0.115 0.115 0.115
57 1 0.184 0.069 0.069 0.069 0.069 0.069 0.069
81 1 0071 0.071 0071 0.071 0.071 0.071
L1 1 1 1 1 1 1
L2 1 1 1 1
L3 1 1 1 1
L4 1 1 1
L5 1 1
L6 1

Nota. P. Leal (2024). Matriz de similitud calculada con el coeficiente de Jaccard de
dendrograma general para 13 accesiones pre seleccionadas [Imagen]. Excel.
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Figura 32

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de dendrograma general para 13
accesiones pre seleccionadas.

Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard

7 | 8 | 9 [ 11 [ 12 ] 14| 24 | 28 [ 31 [ 35 ]| 46 | 57 |8 [ 11 [12 ]3] 1a]15]L6
7 0 0838 0771 0.846 0.881 0.833 0.875 0.844 0.946 0.917 0.949 0.897 0.865 0.963 0.963 0.963 0.963 0.963 0.963
8 0 0878 0.884 0.864 0.875 0.829 0.824 0.895 0.833 0.9 093 0.902 0931 0931 0931 0.931 0.931 0.931
9 0 0884 0.889 0.846 0.857 0.889 0.923 0.895 0.952 0.905 0.875 0.893 0.893 0.893 0.893 0.893 0.893
11 0 0894 0907 0.889 0.923 0.842 0.952 0.905 0.957 0.932 0.969 0.969 0.969 0.969 0.969 0.969
12 0 0833 0917 09 0905 0.905 0.933 0.864 0.935 0.971 0.971 0.971 0.971 0.971 0.971
14 0 0907 0.818 0921 0921 0.951 0.929 0.927 0.966 0.966 0.966 0.966 0.966 0.966
24 0 0865 09 09 0905 0.909 0.932 0.935 0935 0.935 0.935 0.935 0.935
28 0 0839 0.875 0944 0.919 0.886 0.958 0.958 0.958 0.958 0.958 0.958
3L 0 0914 0919 0923 0921 0962 0.962 0.962 0.962 0.962 0.962
35 0 0919 0865 0794 092 092 092 092 092 092
46 0 09 0897 0885 0.885 0.885 0.885 0.885 0.885
57 0 0816 0931 0931 0931 0.931 0931 0931
81 0 0929 0929 0.929 0.929 0.929 0.929
L1 0 0 0 0 0 0
L2 0 0 0 0 0
L3 0 0 0 0
L4 0 0 0
L5 0 0
L6 0

Nota. P. Leal (2024). Matriz de distancia basada en el coeficiente de Jaccard de dendrograma
general para 13 accesiones pre seleccionadas [Imagen]. Excel.

9.3. Discusion de resultados

9.3.1. Fase de campo

En base al comportamiento agrondémico general de as 90 accesiones se observd
comportamiento sobresaliente sobre las demés en las variables de campo indicadas en Tablas
1,2,3,4,5y 6 Las cuales fueron: Dias a floracion femenina y masculina, Altura de planta,

altura de mazorca, numero total de hojas y Capacidad de Permanecer Verde Postcosecha.
Dias a floracion femenina y masculina

En la evaluacion del comportamiento agrondmico de genotipos de maiz se consideran
caracteristicas relacionadas a la finalidad de la investigacion, en este caso, aquellas

caracteristicas que estén relacionadas al desarrollo de la planta en condiciones semiaridas.
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La sincronia floral se considera como un indicador de aquellos genotipos que son capaces de
desarrollar y crecer sus estructuras florales femeninas y masculinas en coincidencia ain en

condiciones de estrés hidrico, ya que esto, maximiza la polinizacion y la formacidn de granos.

La variable de dias a floracién femenina y masculina permiti6 evaluar la sincronia floral en
coincidencia entre la liberacion de polen (floracién masculina) y la emergencia de los
estigmas (floracion femenina) de las 90 accesiones en condiciones de temperatura y
precipitacion de San José La Maquina, Suchitepéquez. En este caso de estudio, era
principalmente importante que las accesiones mostraran un intervalo de Antesis/floracion
femenina sincrénico por la naturaleza que tiene un ensayo de incremento de semilla
(Bernardo, 2008), donde las polinizaciones se realizaron de manera artificial considerando

cruzamientos planta a planta de una misma accesion (Taba, 2008).

De las 90 accesiones o0 genotipos evaluados se considerd aquellos que presentaron
coincidencia floral en un intervalo de 0 a 2 dias correspondiendo a un intervalo de sincronia
floral corto o sincronizado esto para anticipar la probabilidad de una fecundacion exitosa.
Las accesiones 7, 28, 50 y 56 mostraron este intervalo de 2 dias entre la antesis y la aparicion
de los estigmas, como se observa en la Tabla 3; se demostré esta posible relacion entre la
sincronia floral y la formacidn de granos en la grafica comparativa 1, pues los pesos de 100
granos fueron superiores en los genotipos anteriormente mencionados en relacion al resto de
accesiones siendo estos 33 gramos, 30 gramos, respectivamente y 31 gramos para las
accesiones 50 y 56. Edmeades et al. (2017), refiere a esta capacidad de los genotipos de
presentar un intervalo ASI corto como una de las caracteristicas determinantes en la seleccion
de genotipos para mejoramiento ante efectos de estrés por que presentan un alto indice de
prolificidad ya que mejora el numero de granos por unidad de superficie especialmente
cuando el cultivo es sembrado a baja densidad poblacional como en este caso, en un ensayo

de incremento de semilla.

Algunas accesiones muestran un desarrollo de grano medio, como lo son las accesiones 1,
12, 14 y 49 las cuales mostraron que 100 granos de cada accesion poseen un peso de 29
gramos. Estos genotipos presentaron un intervalo ASI largo entre 3y 4 dias. La diferencia de
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hasta 4 dias entre la liberacion de polen y la aparicidn de estigmas se puede relacionar a la
reduccion en la fecundacion y cuaje de grano con aquellos genotipos que mostraron un ASI

corto.

El estrés hidrico afecta principalmente la floracion femenina y es posible observar como la
asincronia floral afecta directamente en el rendimiento de grano. Las accesiones 7 y 81
mostraron un ASI de 8 dias, en donde los estigmas se desarrollaron demasiado tarde

existiendo una fertilizacion deficiente (Fonts, 2000).
Altura de planta, altura de mazorca y numero total de hojas

En condiciones semiaridas y de estrés hidrico las caracteristicas de la fase vegetativas de
altura de planta, altura de mazorca y numero total de hojas son indicativos del uso del agua
en la planta de maiz (lbarra et al, 2019); estas caracteristicas dependen de procesos
fisiolégicos como la division celular, la elongacion del tallo y la asignacion de recursos
dentro de la planta, todos los cuales son afectados por el estrés hidrico. Lépez et al (2021)
considera que la sequia afecta negativamente la altura de la planta y la altura de insercion de
la mazorca en maiz, impactando la capacidad de la planta para producir biomasa y granos.
Se observa de manera general que los materiales de menor altura y mazorcas mas bajas
tienden a tener mejor tolerancia a sequia (Linares, 2019; Lépez et al, 2017; Rocandio-
Rodriguez et al, 2014).

Las variedades adaptadas a estas condiciones adversas presentan una altura de planta
moderada y una altura de insercion de mazorca baja ya que las plantas bajo estrés hidrico
pueden modificar su arquitectura para mejorar su eficiencia en el uso de recursos. Al reducir
la altura de planta y de la mazorca, la planta minimiza la pérdida de agua y optimiza la
distribucion de carbohidratos, esta estrategia de supervivencia contribuye a una mejor

administracion en el uso del agua y una posible tolerancia al estrés hidrico (Andrade, 2023).

Segun el ICTA (2014), las variedades desarrolladas para el Corredor Seco y condiciones de
sequia en Guatemala mantienen una altura de planta de 2.15 metros y altura de mazorca de

1.20 metros. Las accesiones observadas con parametros mas cercanos a estos son 8, 14, 24 y
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37 las cuales podrian mostrar cierta eficiencia en el uso del agua en relacion a otras accesiones
como la accesion 9, que muestra una altura de planta y de insercion de la mazorca mucho
mas baja que la recomendada y se asocia a que la planta no administra sus recursos de agua
para la expansion celular ni la elongacion de los entrenudos. Este acortamiento en los entre
nudos también hace que la mazorca quede méas baja en la planta (Andrade et all, 2023;
Cerrudo, 2021; Sadras &. Milroy, 1996).

Dentro del pardmetro de altura de planta y de altura de insercion de mazorca también destacan
dos genotipos que a pesar de mostrar alturas fuera de lo recomendado, siendo estas las méas
altas, alcanzaron también el mayor nimero de hojas por planta en promedio, siendo las
accesiones 35 y 45 con 23 y 27 hojas totales por planta. Este es un comportamiento
interesante que se podria asociar a la asignacion de recursos y manejo del agua y adaptacion
para su uso en division celular, elongacion de hojas (Ibarra, 2021; Edmeades et al., 1999).

Capacidad de Permanecer Verde (Post Cosecha), numero total de hojas

El nimero total de hojas y la capacidad de Permanecer verde (CPV) en el cultivo de maiz
estan estrechamente relacionados, especialmente bajo condiciones de déficit hidrico. Ambos
factores influyen en la eficiencia fotosintética, la produccion de biomasa y, en ultima
instancia, el rendimiento del cultivo. La capacidad de permanecer verde, es también una
caracteristica agronomica que se refiere a la habilidad de las plantas de maiz para mantener
su follaje verde y funcional incluso después de que los granos han alcanzado la madurez
fisioldgica.

Las accesiones 7, 12, 14, 22, 24, 50, 56 y 87 presentaron una elevada capacidad para
permanecer verde llegada la madurez fisioldgica, esto esté relacionado a la capacidad de cada
material para que sus hojas permanezcan verdes, retardando el proceso normal de la
senescencia. Las accesiones anteriormente mencionadas demostraron que pueden
anteponerse a factores ambientales, como las condiciones semiéridas, que aceleran la

senescencia (Buchanan et al, 2003). Las accesiones 14, 28 y 46 también muestran la
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capacidad de mantenerse verde “elevada” pero ademas muestran la mayor cantidad de hojas
en promedio por accesion siendo 27, 29 y 27, respectivamente. Esto se podria asociar a que
demorar la senescencia puede favorecer la produccion de Biomasa (Acciaresi et al, 2014,
Retalino y Otegui, 2012; Kumar et al, 2019)

9.3.2. Fase de laboratorio

Los resultados obtenidos a partir del estudio de las 90 accesiones expuestas a los marcadores
moleculares miARN homogenizados, revelan una significativa y alta variabilidad genética
en la totalidad de las muestras. En los geles de agarosa se observa distintos patrones de
bandas, los cuales corresponden a fragmentos especificos de miARN, y su peso molecular en
base a su posicionamiento en el gel. Esto nos permite identificar el polimorfismo en las
secuencias de miARN a nivel individual de cada accesion. Esto se puede observar, entre

otras, en las Figura 3y 4.

El analisis de dicho polimorfismo permitio evaluar la diversidad genética presente en las
muestras de ADN extraidas, donde la diferencia entre el posicionamiento y la variedad de
patrones, indican la variacién de las secuencias miARN, evidenciando la notable

variabilidad.

El dendrograma general permite observar una representacion gréfica de las relaciones
genéticas existentes entre las accesiones estudiadas. En este se observan agrupamientos de
accesiones que sugieren que estas poseen patrones de miARN similares y que comparten una
mayor cantidad de variabilidad comun. Las ramas mas largas del dendrograma nos indican
una divergencia genética entre las muestras, las accesiones que las poseen, presentan
caracteristicas genéticas Unicas. El colapso de este dendrograma permiti6 facilitar el estudio
de las accesiones, pues la alta cantidad de muestras y el alto nivel de variabilidad revelo gran
cantidad de datos a detallar los cuales, por la naturaleza del estudio, no nos era posible

desarrollar de manera completa, por limitaciones econémicas.
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Posterior a este estudio, en base a la diferenciacion de los fragmentos de accesiones
especificas, se establecid el estudio de cada marcador molecular miARN con la finalidad de
observar a fondo la diversidad genética de las accesiones que pudiese estar asociada a la

tolerancia genética al estrés hidrico.

El ensayo molecular utilizando el marcador molecular miARN HVU miR827 F/R muestra
un fragmento molecular, con peso molecular de 12 pb, diferenciado en la accesion 12, la cual
puede ser un material interesante para el estudio de materiales para tolerancia a sequia. El
dendrograma establecido del estudio realizado con dicho marcador muestra variabilidad
genética y destaca, nuevamente, la presencia del marcador en la linea 12. Ademas, nos
establece conglomeraciones de accesiones que indican una posible relacion genética.
Tomando de referencia la accesion anteriormente mencionada, sefiala que esté relacionada
con las accesiones 7, 8 y 14. Esto puede corroborarse en la matriz de similitud genética
(Figura 12) donde los valores entre la linea 12 y las lineas es de 0.75 para las tres accesiones,

respectivamente.

De acuerdo con Lin et al. (2017) se ha demostrado que el microARN827 se encuentra ligado
en las gramineas con la regulacion del transporte y almacenamiento de fosfato (Pi)
dirigiéndose, preferentemente, al Transportador de Fosfato 5 (PHT5). Esta funcion
fisioldgica juega un papel crucial en la tolerancia genética al estrés hidrico; las accesiones
gue puedan presentar un mayor polimorfismo y bandas diferenciadas, pueden poseer dichos

rasgos.

En el ensayo donde se expuso el marcador molecular miARN HVU miR399 F/R, destacan
las accesiones 11y 28, donde se observan fragmentos diferenciados y con una alta intensidad;
estas dos comparten el fragmento con el peso molecular 48 pb, al mismo tiempo que con las
accesiones 9y 31; sin embargo, la accesion 11 posee el fragmento con el peso molecular 52
pb, que lo comparte con la accesion 12 de menor manera. En el dendrograma se ratifica lo
anterior, pues se observa que la accesion 11 es la que posee una mayor divergencia genética,
seguida por la accesion 12 con un rango menor. En contraste, las accesiones 31 y 28,

presentan una estrecha similitud. Estas accesiones pueden ser interesantes para futuras
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investigaciones relacionadas a la tolerancia a sequia. Similares resultados pueden observarse
en la matriz de distancia genética (Figura 17) entre las lineas 11 y 12 cuyo dato es de 0.909.
Por otra parte, la matriz de similitud (Figura 16) confirma que las lineas 31 y 28 son las que

poseen mayor similitud con un valor de 1.

Segun Pant et al. (2007) el miR399 posee un papel fisiologico determinante en la regulacion
de la homeostasis de fosforo (Pi), este interviene en la expresion de genes ligados al trasporte
y almacenamiento de este macronutriente; se ha comprobado que este se encuentra en la savia
del floema, por lo tanto interviene en el trasporte del fosforo desde la zona radicular hasta los
brotes jovenes. Esta cualidad es crucial al momento de someterse a un estrés hidrico

considerable.

Para el ensayo con el marcador molecular miARN TAE/HVU miR156 F se presentan
situaciones particulares; en el caso de las accesiones 11 y 28 se observa una alta
conglomeracion de bandas con una alta intensidad, esto impide la cuantificacion exacta de
los fragmentos, pero siendo interesantes para investigaciones subsecuentes. Por otro lado, la
accesion 24 presenta una gran cantidad de bandas visibles (8), diferenciandose de manera
clara. La accesion 8, presenta una banda de peso molecular mayor diferenciada, la cual solo
se observa tenuemente en 5 accesiones mas, siendo esta la Unica en la que se observa con
intensidad relevante. Estas accesiones remarcadas pueden ser interesantes para futuras
investigaciones. El dendrograma especifico para este marcador ratifica lo establecido,
mostrando que la 24 posee una alta divergencia, siendo la mas diferenciada en el caso del
marcador molecular. Tomando de referencia la matriz de distancia genética (Figura 21) puede
ratificarse la mayor distancia de la linea 24 con las otras accesiones, tomando como referencia

la distancia genética de la linea 24 con las lineas 14 y 81, con un valor de 0.944.

Estudios realizados por Jeyakumar et al. (2020) y Wang et al. (2023) indica que el miR156
posee un gran margen de accién ante el estrés abidtico; se indica que este se dirige a los genes
SPL (SQUAMOSA-PROMOTER BINDING-LIKE) factores de transcripcion, altamente,
involucrados en la respuesta al estrés; en estudios en trigo (Triticum spp.), se ha demostrado

que miARN pertenecientes a la familia miR156, se inducen en las raices bajo condiciones de
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sequia. Por otro lado, este también interact(ia con vias de sefializacion y regulacion hormonal,
como lo es el &cido abscisico (ABA), directamente relacionado con la respuesta al estrés
hidrico (Feyissa, 2020).

El gel especifico para el marcador molecular miARN TAE/HVU miR408 F, nos muestra un
polimorfismo uniforme dentro de las accesiones, mostrando 2 bandas visibles todas las
muestras expuestas. Sin embargo, las accesiones 7, 11, 24, 28, 35y 81, presentan bandas
similares, dando paso a una variabilidad genética comuln, estas presentan dos bandas
superiores con peso molecular 549 pb y 319 pb, que las diferencia de las demés por lo que
podrian ser un atractivo para futuras investigaciones. El dendrograma especifico para este
marcador, nos indica una gran variabilidad entre las muestras, ademéas de establecer
similitudes preliminares en las bandas, lo cual corrobora lo observado en los geles. Esto
también se confirma en la matriz de distancia genética (Figura 25) que muestra altos valores

entre las accesiones; por ejemplo, entre las accesiones 46 y 35 cuyo valor es de 0.909.

El estudio realizado por Gao et al. (2022) nos muestra la naturaleza compleja que posee el
miR408 dentro de los mecanismos fisioldgicos contra el estrés hidrico; se establece que este
posee mecanismos de regulacion de crecimiento y desarrollo, actuando de manera negativa
a los ARNm diana, codificando proteinas de cobre (Cu) y trasportando el mismo hacia la
plastocianina (PC), afectando la actividad fotosintética y promoviendo un rendimiento de
grano; también, miR408 colabora exponencialmente a la tolerancia al estrés, regulando los
genes diana a menores niveles y potenciando los antioxidantes celulares, los cuales son

importantes en la respuesta a condiciones de estrés abidtico.

Para el caso del gel expuesto a el marcador molecular miARN TAE/HVU miR398 F se puede
observar una clara diferenciacion de la accesion 11 ante las otras doce expuestas, esta
presenta una banda de peso molecular 183 pb, Unica entre las deméas. Seguidamente, las
accesiones 9, 11, 12, 35 y 46 presentan una banda comun de 69 pb, con una alta intensidad,
siendo también atractivas para futuras investigaciones. Caso parecido sucede con las
accesiones 8, 14, 28, 31, 35, 46, 57 y 81, pues presentan una banda comun de 125 pb. A nivel
de dendrograma, esta variabilidad es notoria pues la divergencia genética es alta entre la
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mayoria y las similitudes son escasas, siendo la accesion 12, la que mayor divergencia posee.
Esto puede corroborarse en la matriz de distancia genética (Figura 29), por ejemplo, entre las
lineas 12 y 11 con un valor de 0.909, por ende, estas dos lineas presentan un menor valor de
similitud 0.091 (Figura 28).

Como menciona Li et al. (2022) en su investigacion, el miR398 es un regulador, maestro, de
las respuestas al estres; estudios relacionados con arroz (Oryza sativa L.) indican que la
sobreexpresion de este ARN, poseen mayor tolerancia al estrés hidrico por diferentes vias,

promoviendo los antioxidantes.

Posterior al estudio especifico de las 13 accesiones pre seleccionadas con los marcadores
molecular miARN, anteriormente expuestos, se realiz6 un dendrograma general tomando los
pesos moleculares de todas las bandas generadas por los cinco marcadores en cada una de las
13 accesiones. Este dendrograma nos muestra una alta diferenciacion de la accesion 46,
siendo diferente al resto con alta divergencia genética, citando como ejemplo la distancia
genética entre la linea 46 y la linea 9 que es de 0.952, que puede observarse en la Figura 32.
lo anterior nos indica que esta accesion posee una alta variabilidad genética que,
probablemente, pueda estar relacionada a la tolerancia genética al estrés hidrico. Sin
embargo, también se destaca la alta diferenciacion entre las otras doce accesiones, lo que
indica una marcada variabilidad genética. Por otra parte, se puede observar en la matriz de
similitud (Figura 31) que la linea 46 tiene una cercana similitud con la linea 8, con un

coeficiente de 0.1.

Los resultados observados reflejan lo descrito por Razna et al. (2021) en el sentido de que
estos marcadores moleculares miARN, han sido basados en proteinas microARN que estan
asociadas a procesos fisiolégicos, complejos, de tolerancia a diferentes tipos de estrés
abidtico, entre ellos la sequia.
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e Asociacion entre resultados moleculares y de campo

Al analizar los resultados obtenidos de la evaluacion de campo, se muestran promisorias las
accesiones 1, 7,8, 11, 12, 13, 14, 22, 24, 28, 31, 33, 35, 37, 46, 49, 50, 56, 57 y 87, obteniendo
resultados favorables a nivel agromorfoldgico y con posible tolerancia a sequia.

Los criterios utilizados para seleccion han sido sefialados anteriormente, pero es importante
mencionar que de ellos los mas relevantes son sincronia floral y la capacidad de la planta
para permanecer verde a la madurez fisioldgica. Respecto a la sincronia floral, Edmeades et
al. (2017), refiere a los genotipos que presentan un intervalo sincronia floral “ASI” corto
como una de las caracteristicas determinantes en la seleccion de genotipos para mejoramiento
ante efectos de estrés, como lo es la sequia. Un intervalo ASI corto aumenta el indice de
prolificidad y, por lo tanto, mejora el nimero de granos por unidad de superficie
especialmente cuando el cultivo es sembrado a baja densidad poblacional como en este caso,
en un ensayo de incremento de semilla (Ibarra, 2020; Lopez-Morales, 2020; Taba, 2008). El
otro criterio a considerar es la capacidad que muestra un genotipo para permanecer verde en
el tiempo (CPV), esta caracteristica agrondémica se refiere a la habilidad de las plantas de
maiz para mantener su follaje verde y funcional incluso después de que los granos han
alcanzado la madurez fisiologica, esto demuestra que la planta es capaz de anteponerse a
factores de estrés que aceleran la senescencia (Kumar et al, 2019; Acciaresi et al, 2014;
Retalino y Otegui, 2012).

Dentro de los datos moleculares, resaltan las accesiones 7, 8, 9, 11, 12, 14, 24, 28, 35, 46 y
81; las cuales, en funcion de su perfil genético, posiblemente, poseen promisorias para
tolerancia a sequia, al estar expuestas a los cinco marcadores moleculares basados en miARN
utilizados. Lo anterior se fortalece con lo descrito por Miskevish, F. (2019); Feyissa. (2020);
Gao et al. (2022); Lin et al. (2017); Pant et al. (2007) quienes, de manera general, sefialan
que las familias miARN estan directamente vinculadas a las rutas de regulacion fisiologica
que poseen las plantas para tolerar el estrés hidrico, esto mediante diversos mecanismos,
como lo es la regulacién de la ruta de transporte del fosforo, en la regulacion hormonal

mediante el &cido abcisico (ABA) o reduciendo el estres oxidativo.
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Al asociar los resultados moleculares con los resultados de campo, podemos observar que
hay cinco lineas en comun, siendo ellas las accesiones 7, 12, 14, 28 y 46; por lo que,
posiblemente son materiales prometedores para estudios posteriores en la busqueda de

tolerancia genética a sequia combinado con otras caracteristicas de interés agronémico.

Por otra parte, podemos observar que hay lineas que mostraron resultados positivos en cada
estudio, independientemente del otro; sin embargo, por la naturaleza de cada una de las fases
realizadas; estas lineas son, también, potencialmente interesantes para incluirlas en futuros
estudios en relacion a la tolerancia al estrés hidrico asociado con caracteristicas, igual de

importantes, en su naturaleza agronémica.
10. Propiedad intelectual
Los resultados obtenidos no estan sujetos a gestion de propiedad intelectual.

11. Beneficiarios directos e indirectos

Tabla 7.
Beneficiarios directos e indirectos de la investigacion
Resultados, productos o S Nl]m_er'o c_je T,
haII,az 0s Beneficiarios directos benc_efluarlos Beneficiarios indirectos
g directos
Facultad de Agronomia Poblacién guatemalteca
Variabilidad genética | Instituto de Ciencia y Pequefios y medianos
de 90 accesiones de | Tecnologia Agricolas agricultores de maiz
maiz criollo nativo 3
Programa de las Naciones Agricultores de
Unidas para el Desarrollo subsistencia en el
Corredor Seco
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12.  Contribucién al desarrollo de iniciativas

Este numeral no aplica para la investigacion desarrollada, pues no se hace ninguna
contribucion para desarrollo de iniciativas.

13. Estrategia de divulgacion y difusién de los resultados.
Tabla 8

Si No

Presentacién TV

Entrevistas radiales

Podcast

Entrevista DIGI

X | X | X | X | X

Recursos audiovisuales

Congresos cientificos nacionales o internacionales X

X

Talleres

Publicacion de libro X

Publicacion de articulo cientifico X

Divulgacion por redes sociales institucionales X

Presentacién publica X

Presentacion autoridades USAC X

Presentacién a beneficiarios directos X

Entrega de resultados X

Docencia en grado X

Docencia postgrado

Poster cientifico

Trifoliares

X | X | X | X

Conferencias
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14.  Contribucién a las Prioridades Nacionales de Desarrollo (PND)

La investigacion contribuye, significativamente, al Plan Nacional de Desarrollo “K’atun
Nuestra Guatemala 20327, los resultados obtenidos ayudan a mejora de la seguridad
alimentaria de la zona, la productividad y sostenibilidad ambiental, y el desarrollo
tecnologico e innovacion de esa region. también contribuyen a la conclusion de varios
objetivos de desarrollo sostenible, como el objetivo 2 “Hambre cero” y el 13 “Accion por el
clima” debido a que los resultados estan ligados a la busqueda de erradicar el hambre y la
pobreza de las familias de agricultores de maiz a lo largo del Corredor Seco, altamente

damnificadas por las consecuencias del cambio climatico, como lo es la sequia.

El resultado de la alta variabilidad genética y de las posibles accesiones positivas que puedan
seguir siendo investigadas, permiten continuar con el camino hacia la seguridad alimentaria
y sostenibilidad ambiental de la poblacion de dicha zona del pais; poblacion altamente

afectada por la pobreza, la desnutricién, la migracion y la desigualdad.

15. Vinculacion

La propuesta de investigacion se realizo con la cooperacion de la Universidad Eslovaca de
Agricultura en Nitra, quiénes, en conjunto con el equipo de investigacion, realizaron la fase
de laboratorio donde, mediante marcadores moleculares basados en miARN, identificaron la
variabilidad genética de las accesiones, su relacion epigenética y la probable relacion con la

tolerancia genética al estrés hidrico.

El Instituto de Ciencia y Tecnologia Agricolas (ICTA) estuvo estrechamente vinculado, pues
brindaron la semilla que se evalud y proporcionaron el espacio en la Estacién Experimental
ubicada en San José “La Maquina” Suchitepéquez; lugar donde se realiz6 el ensayo de campo
y el incremento de semilla. El Programa de las Naciones Unidas para el Desarrollo (PNUD)
junto con ICTA realizaron la colecta de las semillas de las 90 accesiones a lo largo del

Corredor Seco, proporcionando el material para los estudios genéticos y fenotipicos.

58
“La Usac investiga para el bienestar de

las personas y el desarrollo sustentable”




US AC e Direccion General
de Investigacion

TRI( ENTENARIA
sidad de San Carlos de Guatemala Universidad de San Carlosde Guatemala

Informe final de Proyecto de Investigacion 2024

16. Conclusiones

e Los estudios de laboratorio, utilizando marcadores moleculares miARN, mostraron
variabilidad genética en las 90 accesiones de maiz utilizadas, que fueron colectadas en
la zona geogréfica determinada como Corredor Seco de Guatemala.

e Enlavariabilidad genética en 90 accesiones de maiz utilizando marcadores moleculares
miARN, destacaron las accesiones 7, 8, 9, 11, 12, 14, 24, 28, 35, 46 y 81 como
promisorias para futuros estudios relacionados a la tolerancia genética a sequia.

e Los estudios realizados con los marcadores moleculares basados en las familias
miR827, miR399, miR398, miR156 y miR408 resultaron apropiados para identificar,
de manera preliminar, materiales de maiz con posible tolerancia genética a sequia, en
las 90 accesiones estudiadas.

e Los resultados de la evaluacion de campo, realizados en el municipio de San José, La
Maquina, Suchitepéquez, derivados de un ensayo de incremento de semilla mostraron,
preliminarmente, lineas promisorias para investigaciones subsecuentes relacionadas a
la busqueda de tolerancia genética a sequia y caracteristicas agronémicas favorables.

e La asociacion de los resultados de la evaluacion a nivel de campo y el estudio
molecular, reflejan similitud en la pre seleccion de lineas promisorias para futuros
estudios para tolerancia genética a sequia y comportamiento agronémico favorable;
particularmente las lineas 7, 12, 14, 28 y 46.

17. Recomendaciones

17.1. Continuar con los estudios genéticos sobre las lineas consideradas,

preliminarmente, como promisorias para tolerancia a sequia.

17.2. Proseguir con los estudios morfoloégicos més detallados, en las lineas
previamente seleccionadas, que mostraron buen comportamiento agronémico y

cierta tolerancia a sequia; considerando los resultados de campo.
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Apéndice

Figura 1A

Mapa de pasaporte de las 90 accesiones de maiz a nivel departamental

MAP OF 90 CORN ACCESSIONS BY DEPARTMENTS

DEPARTMENTS [ NO. ACESSIONS
1. QUICHE 26 ACCESSIONS
2, EL PROGRESO | 20 ACCESSIONS
3. JALAPA 5 ACCESSIONS
4. JUTIAPA 21 ACCESIONS
5. CHIQUIMULA | 6 ACCESSIONS
6. ZACAPA 12 ACCESIONES
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Figura 2A
Mapa de pasaporte de las 90 accesiones de maiz a nivel municipal.

MAP OF 90 CORN ACCESSIONS BY MUNICIPALITY

MUNICIPALITIES

1. IXCAN -

2. CHAJUL

3. USPANTAN

4, CUNEN

5. SACAPULAS

6. SAN ANDRES SAJCABAJA

7. CANILLA

8. PATZITE

9. CHICHICASTENANGO ’
10. SAN AGUSTIN ACASAGUASTLAN
11. MORAZAN

12. SANARATE

13. SAN ANTONIO LA PAZ
14. JALAPA

15. SAN PEDRO PINULA
16. QUESADA

17. SAN JOSE ACATEMPA
18. ZAPOTITLAN

19. CONGUACO

20. MOYUTA

21. PASACO

22. MONJAS

23. EL PROGRESO
24.TPALA |

25. SAN JOSE LA ARADA
26. SAN DIEGO

27. CHIQUIMULA

28. CABANAS

29. RIO HONDO

30. GUALAN

Figura 3A

Autoridades de la Universidad Eslovaca de Agricultura en Nitra junto con el coordinador
de la investigacion, PhD Carlos Orozco Castillo.
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Figura 4A

Autoridades de la Universidad Eslovaca de Agricultura en Nitra junto con la auxiliar de
investigacion, Alejandra Garcia.

Figura 5A

Coordinador de la investigacion, PhD Carlos Orozco Castillo y la auxiliar de investigacion
Alejandra Garcia; junto con el Ing. Giancarlo, autoridad de ICTA San José, La Maquina.
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Figura 6A

Equipo de trabajo de Laboratorio de Genética Molecular y Cultivo de Célulasy Tejidos. Ing.
Mak Cruz, Auxiliar Alejandra Garcia, PhD Carlos Orozco Castillo y Auxiliar Pablo Leal.

Figura 7A

Conferencia con estudiantes del curso de Fitogenética, Facultad de Agronomia, sobre la
investigacion realizada.
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Declaracion del coordinador del proyecto de investigacion

El coordinador de proyecto de investigacion con base en el Reglamento para el desarrollo de
los proyectos de investigacion financiados por medio del Fondo de Investigacion, articulos
13 y 20, dejo constancia que el personal contratado para el proyecto de investigacion que
coordino ha cumplido a satisfaccion con la entrega de informes individuales por lo que es
procedente hacer efectivo el pago correspondiente.

Dr Carlos Orozco Castillo / ‘ Y

Fecha 27/02/2025

Aval del director del instituto, centro, unidad o departamento de investigacion o
coordinador de investigacion del centro regional universitario

De conformidad con el articulo 13 y 19 del Reglamento para el desarrollo de los proyectos
de investigacion financiados por medio del Fondo de Investigacidn otorgo el aval al presente
informe final de las actividades realizadas en el proyecto “Analisis de variabilidad genética
en materiales de maiz (Zea mays L.) para tolerancia a sequia, utilizando marcadores
moleculares miARN” en mi calidad de Director del Instituto de Investigaciones Agrondmicas
—I1A—, mismo que ha sido revisado y cumple su ejecucion de acuerdo a lo planificado.
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Fecha: 27/02/2025
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Aprobacion de la Direccion General de Investigacion

Vo.Bo. Inga. Liuba Cabrera

Fecha: 27/02/2025
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