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RESUMEN

Moringa oleifera es una especie con amplia distribucién mundial debido
a su capacidad adaptativa y a sus propiedades nutricionales. En México,
han ocurrido varias reintroducciones de esta especie y aunque se ha
observado diversidad morfoldgica, se desconoce su diversidad a nivel
de DNA. El objetivo fue determinar la diversidad y estructura genética
de 14 poblaciones de M. oleifera cultivadas en México a través de SNP.
Las semillas se germinaron en invernadero y el DNA se extrajo de hojas
y tallos jéovenes mediante un protocolo basado en CTAB. Este DNA se
utilizoé para realizar el genotipado de cada poblacion con la tecnologia
DArTseq™. Se obtuvieron 9,862 SNP, de ellos el 0.64 % fueron
polimérficos. Dentro de las poblaciones se observaron niveles moderados
de diversidad (Ae=1.52, He=0.33, Ho= 0.44, indice de Shannon = 0.44).
El trasfondo genético de las poblaciones permitié visualizar dos grupos
a través del analisis de conglomerados y PCoA. La estructura genética
de las poblaciones mediante STRUCTURE indicé que la ascendencia
proviene de dos poblaciones originales (K = 2). Las 14 poblaciones de
moringa presentan diversidad genética que puede ser empleada para un
manejo sostenible y su conservacion.

PALABRAS CLAVE: Polimorfismo, genotipificacion, recursos
genéticos.
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ABSTRACT

Moringa oleifera is a species with a wide global distribution due to its adaptive capacity
and nutritional properties. In Mexico, there have been several reintroductions of this species and
although morphological diversity has been observed, its diversity at the DNA level is unknown.
The objective was to determine the diversity and genetic structure of 14 populations of M. oleifera
cultivated in Mexico through SNP. The seeds were germinated in a greenhouse and DNA was
extracted from young leaves and stems using a CTAB-based protocol. This DNA was used to
genotype each population with DArTseq™ technology. A total of 9,862 SNPs were obtained, of
which 0.64 % were polymorphic. Moderate levels of diversity were observed within the populations
(Ae=1.52, He=0.33, Ho= 0.44, Shannon index = 0.44). The genetic background of the populations
allowed two groups to be visualized through cluster analysis and PCoA. The genetic structure of the
populations using STRUCTURE indicated that the ancestry comes from two original populations
(K = 2). The 14 moringa populations present genetic diversity that can be used for sustainable
management and conservation.

KEY WORDS: Polymorphism, genotyping, genetic resources.

Introduccion

Para afrontar problemas como el hambre, la desnutricion, la baja productividad de
alimentos y el cambio climatico, el sistema agricola se ve forzado en la identificacion y utilizaciéon
de nuevas especies. Aunado a esto, la poca variedad de alimentos consumidos puede ocasionar
un desequilibrio en cuanto a la diversidad y cantidad de micronutrientes que requiere el organismo
para su correcto funcionamiento (Calicioglu et al., 2019). En consecuencia, los nuevos cultivos,
ademas de satisfacer las tendencias y preferencias alimentarias, deben presentar alto rendimiento,
mejor contenido nutricional, mayor tolerancia a los diversos tipos de estrés, un minimo impacto
ambiental y una mayor eficiencia de uso de los recursos naturales (Hendre et al., 2019).

Moringa oleifera Lam. es un arbol originario de la India que puede crecer hasta altitudes
cercanas a los 1,800 msnm, presenta tolerancia a altas temperaturas y puede crecer en suelos
con bajos niveles de humedad y nutrientes (Muhl et al., 2011). Por sus caracteristicas adaptativas,
moringa puede prosperar en diferentes climas y actualmente puede cultivarse en el 37 % de
la superficie terrestre. Las hojas de moringa contienen cantidades importantes de proteinas,
aminoacidos esenciales, lipidos, grasas, carbohidratos, fibra y metabolitos secundarios (Ruiz-
Hernandez et al., 2022a). Con base en las propiedades nutrimentales y alimenticias, moringa se
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encuentra dentro del listado del consorcio de cultivos huérfanos africanos y es considerada una
alternativa para la alimentacién del futuro (Hendre & Van Deynze, 2015). Esta planta presenta
una baja produccién debido a que la inversién agricola, tecnoldgica y cientifica ha sido marginal y
existen escasos informes de manejo agronémico (Hendre et al., 2019), por lo que la oportunidad
de aportar informacion acerca de este cultivo es valiosa.

Moringa es una especie diploide (2n = 2X = 28), de naturaleza aldgama, cuyo genoma
ha sido secuenciado al 91.78 %. El tamafio del genoma es de 281.92 Mb. La estimacion del
numero de genes de moringa oscila alrededor de 19,465 genes (Tian et al., 2015), aunque
una resecuenciacion posterior del genoma de esta especie determind 32,062 genes putativos
codificadores de proteinas (Shyamli et al., 2021).

En México, se han observado diferencias morfolégicas en las poblaciones cultivadas
(Ruiz-Hernandez et al., 2021). La estructura genética de las poblaciones de moringa cultivadas
en México presenté tres poblaciones originales a través de ocho microsatélites (Ruiz-Hernandez
et al.,, 2024), sin embargo, un mayor nimero de marcadores moleculares podrian detallar la
diversidad y estructura genética de las poblaciones de moringa establecidas en México. Este
tipo de variacion entre las poblaciones es consecuencia del genotipo de cada poblacién y de
las condiciones ambientales, por lo que la diversidad genética a nivel de DNA es importante
para determinar el nivel de diversidad debido a que la secuencia de DNA no es afectada por
el ambiente.

Para examinar esta diversidad se utilizan los marcadores moleculares. Cada marcador
molecular es una secuencia de DNA con una ubicacion conocida en el genoma que indica la
presencia o proximidad de un gen o de una region regulatoria implicada en la expresién de un
caracter. Los polimorfismos de un solo nucledétido o SNP, son un tipo de marcadores moleculares
que permiten determinar el grado de variacion a una escala fina. Aunque la mayoria de los SNP
no son decisivos, algunos de ellos son favorables para la expresion del genotipo, ya sea se
encuentren o no en regiones codificantes (Ousmael et al., 2023).

Los SNP son muy abundantes en el genoma, tienen una tasa baja de mutacién y se
pueden obtener mediante diferentes plataformas de alto rendimiento (Teklemariam et al., 2022).
Actualmente, la genotipificacion por secuenciacion permite la obtencion de secuencias polimorficas
a nivel de un solo nucledtido de todo el genoma que facilitan el escrutinio de la diversidad genética
en miles de loci a la vez (Nadeem et al., 2018). Ademas del andlisis de diversidad, este tipo
de polimorfismos permiten la seleccion gendémica, la elaboracion de mapas de asociacién del
genoma, establecer relaciones filogenéticas y brindar informacion precisa acerca de la historia
evolutiva de las poblaciones de interés (Yirgu et al., 2023).

Con su aplicacion ha sido posible asociar variantes favorables que mas tarde se pueden
emplear para precisar la seleccion de plantas con rasgos de interés alimentario como la
concentracion de nutrientes, la identificacion de individuos con mayor capacidad de defensa contra
patégenos o con mejor respuesta a condiciones restrictivas de humedad, altas temperaturas,
fertilizacion limitada, salinizacién o incluso inundacién (Huster et al., 2021, Elbasyoni et al., 2022).

Revista Bio Ciencias 12, e1747. 3



Diversidad genética en moringa. / Genetic diversity in moringa.

Debido a que conocer la diversidad genética de los cultivos de moringa en México puede ser la
base para el mejoramiento genético de la especie, el objetivo de esta investigaciéon fue evaluar
la diversidad y estructura genética de poblaciones de M. oleifera cultivadas en México a través
de SNP.

Material y Métodos

Material biolégico

Se seleccionaron 14 poblaciones de moringa en 11 estados de México (Veracruz, Chiapas,
Guerrero, Sinaloa, Oaxaca, Guanajuato, San Luis Potosi, Hidalgo, Yucatan, Michoacan y Estado
de México) (Tabla 1). Se seleccionaron poblaciones destinadas a la venta de productos y semillas
de moringa y que estuvieran distanciados geograficamente. De cada poblacién se recolectaron
500 g de semillas. Para su germinacion, se seleccionaron 30 semillas, las cuales se desinfectaron
con cloro al 10 % durante 5 min y fueron sembradas en bolsas de vivero de tamafio 22 cm x 22
cm con sustrato de tierra y composta 4:1. Treinta dias después de la geminacion se tomaron 30
mg de hoja y tallo de 10 individuos por poblacién. Al final se formoé una muestra compuesta de 300
mg por poblacion, la cual se mantuvo a -80 °C hasta el momento de la extraccion del DNA. Se
realizé un mapa utilizando el sistema de referencia de coordenadas y la capa estados del INEGI

con el programa QGIS.

Tabla 1. Ubicacién geografica de las poblaciones evaluadas de M. oleifera en México.

No.  Poblacién Estado Municipio Localidad Longitud Latitud

1 CHI Chiapas Tuxtla Gutiérrez Colonia La Salle -93.0868889 16.7429444

2 EMEX Estado de Texcoco San Pedro -98.898385 19.497082

Meéxico Santa Ursula

3 GTO Guanajuato Soledad de Gasca  Celaya -100.8146904 20.502528

4 HGO Hidalgo San Felipe Orizatlan Ahuatitla -98.6660845 21.1630165

5 MICH1 Michoacan Benito Juarez El Rodeo -100.4708226 19.3055772

6 MICHMP Michoacan Mugica Mugica -102.180997 18.928047

7 NL Nuevo Lebn Escobedo Francisco |. Madero -100.2847444 25.78544732

8  O0AX Oaxaca Santa Cruz San Juan Bautista g6 7580556 16.9791667
Xoxocotlan La Raya

9 SLP San Luis Potosi  Tanlajas Guayajox -98.73666667 21.71444444

10 SIN Sinaloa Culiacan Valle -107.37889 24.985

1" YUC1 Yucatan Peto Teshan -88.62125 20.1486389

12 Yuc2 Yucatan Baca Felipe Carrillo Puerto  -89.60700993 20.9954688

13 OAXH Oaxaca Santa Maria La Herradura -96.3658333 15.7772222
Huatulco

14 GRO Guerrero Tecpan de Galeana Mitla -99.89343517 16.87894246
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Figura 1. Ubicacion geografica de las poblaciones de M. oleifera cultivadas en
México examinadas en este estudio.

Fuente: Elaboracién propia.

Extraccion de DNA

Las muestras compuestas fueron pulverizadas con un pistilo de propileno y nitrégeno liquido
en tubos de polipropileno de 2 mL. El producto obtenido se utilizé para extraer el DNA siguiendo
un protocolo de extraccion a pequefa escala basado en CTAB (CIMMYT, 2006). Brevemente,
se agregé 1 mL de solucion lisis (100 mM de Tris-base, 700 mM de NaCl, 50 mM de EDTA,
2 % de CTAB y 1 % de B-mercaptoetanol) y se mezclé hasta resuspender completamente el
tejido, inmediatamente después se incubd a 65 °C en bafio Maria durante 60 min mezclando por
inversion cada 10 min. Posteriormente, las muestras fueron centrifugadas a 11,500 rpm durante
10 min a temperatura ambiente (TA) para formar las tres fases y luego se transfirieron 800 pL de
la fase superior a un tubo limpio y esterilizado de 2.0 mL. Enseguida se purificé el DNA con 500
ML de cloroformo: alcohol isoamilico 24:1 mezclando por inversién constante durante 10 min a TA.
La mezcla resultante se centrifugd a 11,500 rpm durante 10 min a TAy 600 pL del sobrenadante
se colocaron en un tubo esterilizado de 1.5 mL. EI DNA se precipitd de este sobrenadante con
300 pL de isopropanol incubando durante 1 h a -20 °C. ElI DNA se centrifugé a 11,500 rpm
durante 10 min a TAy se lavé con 1 mL de etanol 70 % frio. La pastilla de DNA limpio se recobré
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nuevamente mediante centrifugacion a 8,500 rpm durante 5 min a TA. Finalmente, se retir6 el
sobrenadante y la pastilla se secé durante 2 h a TA y se disolvié en 70 uL de agua HPLC. La
concentracién de DNA se cuantificé mediante absorbancia en un espectrofotémetro de ultra bajo
volumen (NanoDrop™ 2000, Thermo Scientific, Waltham, MA, USA). La integridad del DNA se
verifico en un gel de agarosa (Sigma, MO, EUA) al 1 % utilizando 2 yL de DNA migrando a 80 volts
durante 40 min. El gel se visualizdé en un transiluminador MiniBisPro 16 mm® (DNR Bio Imaging
Systems @, Israel) con luz UV.

Genotipificacion

El genotipado fue realizado por el Servicio de Genotipificacion para la Agricultura del
CIMMYT utilizando el protocolo DArTseq™ con base en 60 pL a 50 ng uL* de DNA enviado para
analisis. El método de genotipado se hizo siguiendo el protocolo patentado por DArT (https://www.
diversityarrays.com/services/dartseq/) utilizando las enzimas Pst/ (CTGCA/G) y Asel (AT/TAAT)
para fragmentar el DNA y secuenciacién de segunda generacion con el equipo NovaSeq™ 6000
(Mlumina). El llamado de los SNP se realiz6 con el programa DArTsoft (http://www.diversityarrays.
com/software.html#dartsoft ). Las secuencias con SNP se recibieron por parte del servicio de
secuenciacion en una matriz de datos en formato de doble hilera con puntuaciones “-*, “0”, y “1”.
Esta matriz se recodificé con una nueva puntuacién para designar con 0 el genotipo homocigote
dominante, 1 para el genotipo homocigote recesivo y 2 para el heterocigote.

Analisis de resultados

La matriz de SNP se limpi6é para obtener secuencias de alta calidad; para ello, se eliminaron
aquellas secuencias que presentaron 25 % de datos faltantes y una frecuencia de 5 % del alelo
menor (MAF < 0.05). De esta matriz se calculd la heterocigosidad esperada (He), heterocigosidad
observada (Ho), numero de alelos efectivos (Ae), numero de alelos raros (Ar), indice de diversidad
de Shannon y porcentaje de loci polimorficos con el programa BIO-R (Biodiversity Analysis with
R for Windows) version 3.2 (Pacheco-Gil et al., 2016). Para visualizar las relaciones genéticas
se hizo un analisis de coordenadas principales (PCoA) con el programa PAST versién 3.0 y
un analisis de conglomerado utilizando una matriz de distancias Euclidianas con el programa
JMP® version 17.2.0. El analisis de estructura genética mediante ascendencias se realizé con
el programa STRUCTURE version 2.3.4 (Pritchard et al., 2000) con los siguientes parametros:
longitud de burn-in period, 10,000; MCMC (Monte Carlo Markov Chains) réplicas después del
burn-in period 250,000; modelo Admixture; niumero de K de 1 a 10 con 100,000 iteraciones.
La visualizacion del valor Delta K se obtuvo con Structure Harvester versién 0.6.94 (Earl &
vonHoldt, 2012).
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Resultados y Discusion
Diversidad genética

El genotipado de las 14 poblaciones mexicanas de moringa permitio identificar 9,862
SNP. A partir de estos SNP se obtuvieron los estadisticos de diversidad genética. Se encontré
que la He fluctué de 0.18 (OAXH) a 0.43 (EMEX) con un promedio de 0.33, en tanto que la Ho
oscilé de 0.21 (OAXH) a 0.62 (EMEX) con un promedio de 0.44. En cuanto a los Ae, éste fue
de 1.23 a 1.74 con un promedio de 1.51 y el indice de diversidad de Shannon oscilé de 0.21
a 0.62 con un promedio de 0.43. El Ar fue de 67.41 a 167.79 con promedio de 119.90, que
indica una cantidad importante de alelos raros (Tabla 2). Entre las poblaciones, se encontrd
que OAXH tuvo los valores de diversidad mas bajos (He = 0.18, Ho = 0.21) en tanto que EMEX
presentd los valores mas altos (He = 0.43, Ho = 0.62). En general, se encontré que los valores
de heterocigosidad fueron de moderados a altos con OAXH como la poblacién mas homogénea
y EMEX como la mas diversa.

Tabla 2. Parametros de diversidad en poblaciones de M. oleifera
cultivadas en México utilizando SNP.

No.  Poblacién He Ho Ae I. Shannon Ar % NA
1 CHI 0.42 0.60 1.72 0.60 163.33 0.00
2 EMEX 0.43 0.62 1.74 0.62 167.79 0.00
3 GTO 0.38 0.50 1.60 0.50 121.51 0.00
4 HGO 0.41 0.57 1.69 0.57 157.83 0.00
5 MICH1 0.37 0.49 1.58 0.49 119.01 0.00
6 MICHMP 0.38 0.51 1.61 0.51 120.89 0.00
7 NL 0.35 0.46 1.54 0.46 124.69 0.00
8 OAX 0.33 0.42 1.50 0.42 99.84 0.00
9 SLP 0.23 0.26 1.30 0.26 75.45 0.00
10 SIN 0.40 0.54 1.65 0.54 153.84 0.00
11 YucCt 0.26 0.31 1.36 0.31 88.39 0.00
12 YUC2 0.29 0.36 1.41 0.36 95.74 0.00
13  OAXH 0.18 0.21 1.23 0.21 67.41 0.00
14 GRO 0.24 0.28 1.32 0.28 80.92 0.00
Media 0.33 0.44 1.52 0.44 116.90 0.00

He: Heterocigosis esperada; Ho: Heterocigosis observada; Ae: Numero de alelos efectivos; I. Shannon:
Indice de diversidad de Shannon; Ar: nimero de alelos raros; % NA: proporcion de datos faltantes.

Fuente: Elaboracién propia con base en la salida del software BIO-R versién 3.2.
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Esta investigacion se enfocé en determinar la extension de la diversidad y las relaciones
genéticas que mantienen 14 poblaciones de moringa cultivadas en México utilizando SNP, por tanto,
este seria el primer reporte utilizando este tipo de marcadores polimérficos en este cultivo en este
pais.Se identificaron 15,191 SNP de los cuales 9,862 SNP permitieron evaluar la diversidad y las
relaciones genéticas de las 14 poblaciones cultivadas de moringa. Este nimero de polimorfismos
se encontraron en todo el genoma por las ventajas de utilizar DArTseq (Gawronski et al., 2016).
Esta caracteristica permite la evaluacion de colecciones de germoplasma inexploradas o de
cultivares de interés agroalimentario.

A nivel de poblaciones, la He maxima fue de 0.42, es decir, una diversidad moderada,
en tanto que la He minima fue de 0.18, es decir, una diversidad baja con base en la escala
propuesta por Botstein et al. (1980). Uno de los factores que influye en la heterocigosidad dentro
de las poblaciones de moringa es su polinizacion cruzada. Wu et al. (2018) mencionan que el
porcentaje de autofecundacion en esta especie es del 27 % y el rango de dispersion del polen
en moringa puede alcanzar hasta 24.7 m, estas caracteristicas garantizan el flujo de genes entre
los individuos en una poblacién. Los valores de heterocigosidad obtenidos en esta investigacion
indican que entre las 14 poblaciones existe diversidad que podria ser utilizada para diferentes
propositos.

En relacion con los estadisticos de diversidad de los loci SNP, se encontré que después
del filtrado de datos, el 65 % de ellos fueron polimérficos, lo que derivé en obtener una He de
0.313, Ho de 0.438, Ae de 1.507 e indice de Shannon de 0.695 (Tabla 3).

Tabla 3. Estadisticos de diversidad genética de M. oleifera de 9,862
marcadores SNP-GBS detectados en 14 poblaciones de cultivadas
de M. oleifera.

Parametro Valor Desviacion estandar
% de loci polimérficos 0.645

Heterocigosidad esperada (He) 0.313 0.002
Heterocigosidad observada (Ho) 0.438 0.003

Numero de alelos efectivos (Ae) 1.507 0.004

Indice de diversidad de Shannon 0.695 0.003

Fuente: Elaboracién propia con base en la salida del software BIO-R versién 3.2.

Se encontré que el contenido de informacién polimorfica (PIC) en los SNP fue de 0.64
después del filtrado de los datos. Gouda et al. (2021) reportaron 0.23 de PIC al evaluar especies
de Oryza con 158 SNP y Tomar et al. (2021) obtuvieron un PIC promedio de 0.201 en 14,563
SNP al evaluar Triticum aestivum. Dube et al. (2023) mencionan que un valor alto de PIC permite
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una evaluacion eficiente de la diversidad genética en materiales vegetales. Muli et al. (2022)
mencionan la importancia del filtrado de los marcadores para una determinacion mas objetiva
sobre aspectos de diversidad genética en poblaciones vegetales. Por otra parte, Teklemariam et
al. (2022) reportan que el total de SNP generados proporciona una relacion entre las poblaciones
evaluadas y que el filtrado de los datos es importante para disminuir el volumen de datos y
conservar los SNP mas informativos. También el indice de diversidad de Shannon de los SNP
fue de 0.44, un valor similar a los 0.47 en Triticum aestivum al ser evaluado con SNP (Tomar et
al., 2021).

Al respecto, se ha reportado que la diversidad genética permite a las poblaciones naturales
tener mayores probabilidades de tolerar los efectos desfavorables de plagas y enfermedades, o
del cambio climatico (Zhang et al., 2017). A nivel del investigador, el conocimiento sobre el grado
de variacion dentro y entre poblaciones de la misma especie permite un manejo eficiente de
los recursos fitogenéticos que favorezcan a los agricultores (Nadeem et al., 2018) y una mejor
planeacion de la conservacion y aprovechamiento de aquellos ecotipos con mayor polimorfismo
o de aquellos que contengan alelos raros en baja frecuencia. En este sentido, Das & Mishra
(2021) mencionan que la diversidad podria ser utilizada en cruzamientos dirigidos, experimentos
hibridos, asignacion de individuos en grupos heteréticos y en la conservacion de germoplasma.
La diversidad genética es una fuente de alelos que pueden tener una relacion directa con la
respuesta de las plantas al ambiente, con su tolerancia a estreses bidticos y abidticos, y con la
producciéon de los alimentos (Begna, 2022). A través de la evaluacion y discernimiento de las
mejores variantes alélicas en moringa se pueden crear sistemas agroalimentarios con mayor
grado de sostenibilidad (Peter et al., 2023). El uso de la diversidad genética en los cultivos podria
ser utilizada para incrementar la calidad nutricional de los alimentos mejorando la calidad de vida
de las personas.

La diversidad genética en moringa podria explicar la variacion en el contenido nutricional
de las poblaciones evaluadas en México. Investigaciones previas han reportado diferencias en
el contenido de minerales (Ndhlala & Tshabalala, 2023) y valores de proteina de 13.67 a 23.50
% para algunas poblaciones de moringa cultivadas bajo las mismas condiciones edafoclimaticas
y de manejo agronémico (Ruiz-Hernandez et al., 2022b). Pasha et al. (2020) identificaron 36
genes que tienen relacion con la produccion de metabolitos secundarios. Seria de interés
examinar la asociacion que existe entre los SNP y los genes responsables de la sintesis de los
metabolitos secundarios para generar cultivares con alelos favorables y responsables de mayores
concentraciones de estos metabolitos. El nimero de SNP identificados en este estudio permitiria
profundizar en el estudio de caracteres de importancia nutricional dado que ya se encuentran
reportadas 18,541 secuencias codificadoras de genes en moringa (Chang et al., 2018). Las
poblaciones con mayor diversidad genética pueden servir de base para la seleccion de individuos
con mayores atributos creando variedades y conservando el acervo genético de la poblacion en
un banco de germoplasma.

En adicion, la diversidad identificada en estas poblaciones mediante los SNP, podria
apoyar la evaluacion de materiales cultivados en condiciones de clima templado frio, con
la finalidad de seleccionar los materiales con mayor capacidad de aclimatacion. Pasha et al.

Revista Bio Ciencias 12, e1747. 9



Diversidad genética en moringa. / Genetic diversity in moringa.

(2020) identificaron 2326 factores de transcripcion y reportaron que el 32 % estan relacionados
a respuestas del estrés bidtico y abidtico. Zhang et al. (2019) reportaron las proteinas WRKY en
moringa que participan en el crecimiento, desarrollo, generan respuestas ante diversos tipos de
estrés (bidticos y abidticos) y regulan la produccion de metabolitos secundarios.

Relaciones genéticas

La visualizacion de la relacion genética de las 14 poblaciones caracterizadas con los
SNP se realizd6 mediante diferentes tipos de analisis. El primero de ellos fue el agrupamiento
jerarquico con base en la matriz de distancias siguiendo el método Ward. Los perfiles moleculares
permitieron detectar que la poblacion mas distante fue GRO y las poblaciones mas cercanas
fueron GTO y MICHMP (Figura 2). Mediante este agrupamiento se identificaron dos grupos. El
grupo | detecté que la distancia que une a las poblaciones GTO y MICHMP es la menor dentro
de este agrupamiento, seguida muy cerca por MICH1; OAX se integra a este grupo también, pero
queda muy distante indicando que parte de su perfil genético es diferente. El grupo | también
agrupo6 como cercanas a EMEX y CHI, seguidas por SIN, NL y HGO, ésta ultima como la mas
distante del grupo y del agrupamiento en general. El grupo Il detecté como muy parecidas a
YUC1 y YUC2, seguidas de SLP, OAXH, y GRO, las cuales se integraron al grupo en ese orden
de distancia.

Figura 2. Dendrograma de 14 poblaciones de M. oleifera cultivadas en México
caracterizadas molecularmente con 9,862 SNP.

En el dendrograma se observa un mapa de calor compuesto por 9,862 SNP donde la similitud del color

corresponde al mismo tipo de alelo. Color azul: 0 = AA; color blanco: 1 = aa; y color rojo: 2 = Aa.
Fuente: Elaboracion propia con base en la salida del software JMP.
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La visualizacion de las relaciones mediante el analisis de coordenadas principales (PCoA),
también detectd la formacion de dos grupos separados en el plano de los dos ejes principales. En
este caso, el eje 1 explicod el 18 % de la variacion genética encontrada, en tanto que el eje 2 explicéd
el 11.33 %. Los grupos que se observaron quedaron conformados por las mismas poblaciones
como en el agrupamiento jerarquico. La conformacion de los grupos fue de la siguiente manera:
el grupo | integré a las poblaciones MICH1, MICHMP y GTO con una gran cercania, mientras
que la poblacion OAX se integré separada a las tres primeras poblaciones. Las poblaciones
EMEX, HGO, NL, CHI y SIN se integraron también en el grupo | de manera dispersa. Estas
poblaciones se distribuyeron de manera separada en el plano de los dos ejes. El grupo Il incluyd
a las poblaciones OAXH, SLP, YUC1, YUC2 y GRO, las cuales se integraron de manera cercana
(Figura 3).

Figura 3. Diagrama de dispersiéon de las dos primeras coordenadas del PCoA de
14 poblaciones de M. oleifera cultivadas en México caracterizadas con 9862 SNP.

Los colores indican la proporcionan que comparten las poblaciones de los grupos genéticos originales (I: verde

y II: rojo) obtenidos con el programa STRUCTURE.
Fuente: Elaboracién propia con base en la salida del software PAST.
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La clasificaciéon de las 14 poblaciones de moringa via analisis de conglomerados y PCoA
determind consistentemente dos grupos: MICH1, MICHMP, GTO, OAX, NL, SIN, CHI, HGO y
EMEX formaron el grupo |, y OAXH, SLP, YUC1, YUC2 y GRO se agruparon en el Il. El PCoA
y el analisis de agrupamiento demostraron que la distancia geografica entre las poblaciones
evaluadas no es indicadora sobre los niveles de similitud a nivel genético. Moringa presentd un
resurgimiento comercial en los ultimos afios ocasionando una distribucion antropogénica y una
reintroduccion de nuevos materiales en México. En este trabajo se observd que la reintroduccion
reciente de materiales a México incrementd el acervo genético de moringa. El estudio de la
diversidad genética en las poblaciones vegetales permite la identificacion de las relaciones
genéticas entre las poblaciones, la mezcla de germoplasma y la identificacion de progenitores a
través de una distancia genética (Delfini et al., 2021).

Estructura genética

El andlisis bayesiano identificé que el numero mas probable de grupos genéticos originales
es K = 2, ya que se obtuvo el valor mas alto de la tasa de cambio de la funcién de verosimilitud
con respecto a K (delta K), por lo que cada poblacion fue asignada a uno de los 2 de los grupos
genéticos. En la Figura 4 se muestra los valores de Delta K calculados y computados con Structure
Harvester (Evanno et al. 2005). Debido a que el agrupamiento jerarquico y el analisis PCoA
agruparon a las poblaciones en tres grupos, se continud el analisis bayesiano y en total fueron
identificadas solo 2 poblaciones genéticas originales (AK = 2) en las 14 poblaciones de moringa
evaluadas. La Figura 5 muestra el porcentaje de contribucion genética que comparten las 14
poblaciones de moringa con base en el valor de K = 2.

Figura 4. Valores de Delta K para el analisis de STRUCTURE de las poblaciones de
M. oleifera cultivadas en México.

Fuente: Elaboracién propia con base a los resultados Structure Harvester version 0.6.94.

Revista Bio Ciencias 12, e1747. 12



Ruiz Hernandez et al., 2025.

Figura 5. Agrupamiento tipo barplot de 14 poblaciones de M. oleifera cultivadas en
México caracterizadas con 9,862 SNP segun STRUCTURE.

Se observa la distribucion de dos poblaciones originales (K = 2). Los nimeros en el eje indican el coeficiente de
ascendencia. Fuente: Elaboracion propia con base a los resultados obtenidos de STRUCTURE versién 2.3.4.

El analisis de la distribucién de la ascendencia genética mediante STRUCTURE permitié
identificar la proporcién compartida entre las poblaciones de moringa. Las poblaciones con
puntajes iguales o superiores a 0.800 se consideran con alto grado de pureza y aquellas que
presentan valores inferiores a 0.800 son identificadas como heterocigéticas. En el Tabla 4 se
muestra la proporcion del grupo genético original que comparten las poblaciones de moringa
recolectadas en cultivos de México.

Tabla 4. Proporcion estimada de ascendencia de las 14 poblaciones
de M. oleifera Lam.

Grupo genético

No. Poblacion | _
1 CHI 1.000 0.000
2 EMEX 1.000 0.000
3 GTO 1.000 0.000
4 HGO 1.000 0.000
5 MICHA1 1.000 0.000
6 MICHMP 1.000 0.000
7 NL 1.000 0.000
8 OAX 0.994 0.006
9 SLP 0.000 1.000
10 SIN 1.000 0.000
1 YUC1 0.000 1.000
12 YUC2 0.003 0.997
13 OAXH 0.000 1.000
14 GRO 0.994 0.006

Fuente: Elaboracion propia.
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El analisis de estructura genética revel6 2 poblaciones genéticas originales (K = 2) y que
las poblaciones del grupo | del PCoA y conglomerado comparten la misma ascendencia genética
original. Se sabe que, en México, los materiales de moringa llegaron desde los viajes de Nao de
la China en el afo 1500 (Olson & Fahey, 2011) y al menos en estas 14 poblaciones examinadas,
aparentemente su origen se encuentra en los mismos ecotipos, o bien en la propagacién de
ellos. Debido a que las poblaciones de moringa se han distribuido debido a la accién humana
se esperaba que el nivel de diversidad genética fuera bajo. Liu et al. (2023) mencionan que la
distancia geografia entre las poblaciones incrementa la diferenciacién genética entre las muestras
recolectadas. Sin embargo, esto no fue asi para las poblaciones de moringa examinadas.

No obstante, aunque las poblaciones del grupo | comparten la misma contribucién genética
original, es revelador saber que existe una contribucion minima de la poblacién original 1l que
otorga variacién genética a la poblacion OAX. En el grupo Il se observé una contribucion genética
de la poblacién original | a la poblaciéon de GRO. La diversidad de las poblaciones originales | y
Il deben ser el punto de partida para planes de conservacién y manejos dirigidos. Zhang et al.
(2017) mencionan que la estructura genética de las poblaciones esta influenciada por procesos
de domesticacion y seleccion. Otro de los factores que influyen en el flujo genético es la migracién
(Muli et al., 2022). Sin embargo, no ocurre asi en las poblaciones mexicanas de moringa. Las
poblaciones de moringa presentes en el pais ain no se encuentran en procesos de seleccion y
mejoramiento y el conocimiento de su diversidad y estructura genética brinda informacién sobre
qué poblaciones pueden ser candidatas a un mejoramiento. El intercambio de germoplasma o la
generacién de poblaciones con dos materiales genéticos contrastantes incrementa la diversidad
genética y el numero de alelos polimdrficos. Sin embargo, limita la formacién de grupos definidos
en la estructura genética (Raatz et al., 2019). La diversidad genética en las poblaciones enfocadas
a la produccion de alimentos esta influenciada por el manejo humano y la selecciéon de individuos
ocasiona la pérdida de genes. La estructura genética permite comprender e identificar un patrén
de distribucién de las poblaciones vegetales (Cheng et al., 2020).

Conclusiones

Las 14 poblaciones de moringa cultivadas en diversos estados de México son diversas
genéticamente. Los SNP utilizados para este discernimiento revelaron que entre ellas hay una
diversidad génica que va de baja a moderada con predominancia de esta ultima. También se
identificé que esta diversidad se encuentra formando diferentes genotipos debido a que el valor
de la Ho fue mayor que el de la He. Estas poblaciones, formaron dos grupos de relacion genética,
y dentro de ellos, algunas poblaciones son mas distantes genéticamente. Estos agrupamientos,
estuvieron en concordancia con el numero de poblaciones de ascendencia original. Las poblaciones
de moringa evaluadas presentan un potencial para el desarrollo de nuevas combinaciones
genéticas que incrementen rasgos de interés productivo y nutricional, asi como mejor tolerancia
a factores ambientales y bioldgicos.
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