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Se compararon los niveles de polimorfismo, capacidad de discriminación e 
informatividad de caracteres morfoagronómicos y marcadores AFLP, ISTR, 
SSR e isoenzimas, empleando 17 genotipos de la colección de germoplasma 
del IIFT. El poder de discriminación D utilizado para caracteres 
morfoagronómicos fue útil para la identificación de genotipos. Cuatro variables 
fueron suficientes para distinguirlos: forma del fruto, época de cosecha y color 
y espesor de la corteza del fruto. Los marcadores SSR, ISTR y AFLP 
constituyeron técnicas poderosas para la discriminación y certificación varietal, 
pero los marcadores dominantes resultaron los más eficientes. Con una 
combinación de cebadores AFLP o ISTR se identificaron todos los individuos. 
A su vez, las isoenzimas resultaron técnicas de bajo costo útiles para este 
propósito en el germoplasma evaluado. Los niveles más altos de 
heterocigosidad esperada se detectaron con marcadores codominantes, pero 
los microsatélites superaron en dos veces o más los obtenidos con isoenzimas 
y marcadores dominantes. El índice de diversidad morfológica resultó un buen 
estimador de la diversidad de las accesiones cuando se utilizaron variables de 
alta heredabilidad, y a su vez comparable con la heterocigosidad esperada 
determinada con las isoenzimas y los marcadores de ADN. El valor de este 
índice fue similar a los obtenidos con ISTR y AFLP. El índice de eficiencia del 
ensayo (Ai) y el índice del marcador (MI) tuvieron el mismo patrón de variación 
que D, I, Iu y P para todos los marcadores moleculares, lo que sugiere que 
ambos índices probablemente reflejan sobre la capacidad de discriminación en 
el aguacatero. 
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AFLP, ISTR, SSR, isoenzyme markers and agro-morphological traits were 
compared in terms of their polymorphism level, discriminating capability and 
informativeness among 17 genotypes assembled in the Cuban avocado 
germoplasm, maintained at Alquízar under the auspices of the IIFT (Playa, 
Havana City, Cuba). D parameter adopted for agro-morphological traits was 
useful for genotype identification. Only four variables: fruit shape, fruit skin 
color, harvest season and fruit skin thickness were necessary for distinguishing 
all the individuals analyzed SSR, AFLP and ISTR were powerful techniques for 
avocado discriminating and varietal certification, but the high level of 
polymorphic loci detected by dominant markers highlights the discriminating 
capacity of these molecular markers. With a single AFLP or ISTR primer 
combination all the individuals were identified. Also, isoenzymes were a low-
cost technique useful for this purpose in local germplasm. The higher values of 
expected heterozygosity were detected in codominant markers, but the value 
for microsatellites doubled or more those obtained with isoenzymes and 
dominant markers. The morphological diversity index was a good estimator of 
diversity among avocado accessions when variables of high heritability are 
used and comparable with the expected heterozygosity scored with isoenzymes 
and DNA markers. The value of this index was very close to those obtained with 
ISTR and AFLP. The assay efficiency index (Ai) and marker index (MI) had the 
same pattern of variation as D, I, Iu and P for all molecular markers. Then, both 
indexes probably reflect on the discriminating capability of avocado. 
 

 

 

 

 



1. Introducción  
 
La preservación de los recursos genéticos del aguacatero (Persea americana 
Mill) en Cuba comienza a principios del siglo pasado y tiene su máxima 
expresión posterior a 1965 con la fundación del Banco de Germoplasma de 
Frutales Tropicales y Subtropicales (González et al., 1996-97); hoy Instituto de 
Investigaciones en Fruticultura Tropical. 
 
En aguacatero, las variables morfológicas se han usado tradicionalmente para 
la evaluación de la variabilidad, pero además se ha suplementado con 
marcadores isoenzimáticos y de ADN (Rodríguez et al., 2003). Los descriptores 
de aguacatero publicados por el Instituto Internacional de Recursos 
Filogenéticos (IPGRI, 1995) sugieren el uso de caracteres morfológicos y de 
marcadores moleculares para caracterizar y distinguir los individuos de las 
colecciones. Además, la UPOV (Unión Internacional para la Protección de 
Nuevas Variedades de Plantas) promueve nuevos métodos que sean eficientes 
para la distinción y protección legal de las nuevas variedades obtenidas (Donini 
et al. 2000).  
 
Los objetivos del presente trabajo fueron comparar los niveles de polimorfismo,  
capacidad de discriminación e informatividad de caracteres morfológicos, 
marcadores isoenzimáticos y marcadores de ADN, para futuras aplicaciones y 
manejo del germoplasma cubano de aguacatero. 
 
2.  Materiales y métodos 
 
2.1.  Material vegetal.  
 
Se utilizó un total de 17 accesiones (Tabla 1) y fueron evaluadas a través de 14 
caracteres sugeridos por IPGRI (1995) como descriptores altamente 
discriminativos: Superficie del tronco, color de la rama joven, superficie de la 
rama joven, forma de la hoja, pubescencia del pétalo y del sépalo (se refiere a 
los tépalos superiores e inferiores, respectivamente), forma del fruto, coloración 
de la corteza del fruto, forma del pedicelo, grosor de la corteza del fruto, textura 
de la pulpa, época de cosecha, forma de la semilla y superficie del cotiledón. 
 
2.2. Análisis isoenzimático  
 
Se colectaron hojas jóvenes, se lavaron y se conservaron a 2-3 °C hasta su 
uso. Se empleó un sistema de corrida en lámina vertical y buffers discontinuos. 
El gel de separación de poliacrilamida empleado fue de 8.5 %, con un buffer de 
corrida de Tris-Glicina  0.04 M a pH 8.3. Para las isoenzimas peroxidasas y 
polifenoloxidasas, se utilizó una intensidad de corriente de 30 mA durante 12 
horas y para las isoenzimas ascorbato oxidasas, se empleó una intensidad de 
corriente de 50 mA, durante 5 horas. 
 
Los métodos de tinción  empleados para Peroxidasas (E. C. 1.11.1.7),  
Polifenoloxidasas (E.C. 1.10.3.1.)  y Ascorbato oxidasas (E.C. 1.10.3.3.) fueron 
los sugeridos por González et al. (2002).  
 



2.3. Extracción y purificación del ADN genómico.  
 
Para la extracción del ADN se utilizó técnica propuesta por Ramírez et al. 
(2004).  
 
2.4. Amplificación por PCR del ADN genómico.  
 
Se utilizaron los siguientes marcadores de ADN bajo condiciones de reacción 
estándar con cebadores marcados (33P): Polimorfismo de la Longitud de los 
Fragmentos Amplificados (AFLP; Vos et al. 1995), Repeticiones de Secuencias 
Inversas Marcadas (ISTR; Rohde, 1996) y microsatélites (SSR; Litt y Luty, 
1989; Tautz, 1989; Weber y May, 1989). 
 
2.4.1. Polimorfismo de la Longitud de los Fragmentos Amplificados (AFLP).   
 
Para la amplificación selectiva se utilizaron un total de 10 combinaciones de 
cebadores: (E32XM32: E-AAC x M-AAC, E32XM36: E-AAC x M-ACC, 
E32XM38: E-AAC x M-ACT, E32XM39: E-AAC x M-AGA, E32XM44: E-AAC x 
M-ATC, E32XM45: E-AAC x M-ATG, E32XM46: E-AAC x M-ATT, E32XM47: E-
AAC x M-CAA, E33XM36, E-AAG x M-ACC, E33XM42: E-AAG x M-AGT).. Los 
pasos de  la amplificación  fueron los siguientes: 94oC, 30 s; 65oC (-
0.7oC/ciclo), 30 s, y 72 oC, 60 s durante 12 ciclos, hasta alcanzar la temperatura 
óptima de 56 oC. A esta temperatura, se repitieron 24 ciclos para completar la 
amplificación. 
 
2.4.2. Repeticiones de Secuencias Inversas Marcadas. (ISTR).  
 
Para la amplificación, se emplearon los cebadores F3/ B2B previamente 
designados (Rohde et al., 1996). Las reacciones de amplificación se realizaron 
de acuerdo con el protocolo de Rohde et al. (1995) y el programa de 
amplificación fue el siguiente: paso 1, 95ºC/3min; paso 2, 95ºC/ 30seg; paso 3, 
45ºC/30seg; paso 4, 72ºC/2min; paso 5, 72ºC/10min, con 40 ciclos entre los 
pasos del 2 al 4. 
 
2.4.3. Secuencias simples repetidas o microsatélites (SSR).  
 
Se emplearon 15 parejas de cebadores SSR designados por AM1, AM2, AM3, 
AM5, AM6, AM8, AM9, AM10, AM11, AM13, AM14, AM15, AM16, AM17 y 
AM18 por Ramírez et al. (2005). Las condiciones de reacción fueron las 
siguientes: 94oC por 30 seg, seguida de 32 ciclos consistentes en  94oC por 15 
seg, de 45 oC a 50oC por 25 seg (dependiendo de los cebadores) y 68oC por 25 
seg, y finalizando con un paso de 68oC por 2 min. 
 
2.5. Corrida en gel de poliacrilamida.  
 
Los fragmentos AFLP, ISTR o SSR amplificados se procesaron por análisis de 
electroforesis en gel de poliacrilamida (PAGE) con la adición de buffer de 
secuenciación (Promega, Mannheim, Germany) y desnaturalización por 
calentamiento a 94 °C. Se corrieron alícuotas de 2-3 µl sobre un gel de 
secuenciación de poliacrilamida al 4% con buffer 1 x TBE, pH 8.9 y 40 W. 



Seguidamente el gel fue fijado en ácido acético al 10%, lavado con agua, 
secado a  80oC durante una hora y expuesto a una placa de rayos X durante 1-
3 días a temperatura ambiente. 
 
2.6. Análisis de los datos.  
 
Con los datos morfológicos, el análisis se realizó sobre la base de la presencia 
(1) o ausencia (0) de los estados de cada variable. De forma similar, las bandas 
AFLP e ISTR se evaluaron siguiendo el sistema 1/0.  A causa de su naturaleza 
codominante, las isoenzimas y los SSR se analizaron como genotipos 
homocigóticos o heterocigóticos. 
 
Para comparar los niveles de polimorfismo, capacidad de discriminación e 
informatividad de los caracteres morfológicos y de los cuatro marcadores 
moleculares (isoenzimas, SSR, AFLP e ISTR), se estimaron los indicadores 
sugeridos por Belaj et al. (2003) y por Ramírez et al. (2005) para cada unidad 
de ensayo (U: variable, sistema enzimático o el producto de la amplificación de 
la PCR obtenida con una pareja de cebadores) 
 
Para variables morfológicas, el índice de diversidad morfológica se definió 
como: Dm = 1 - Σpi

2 donde pi  es la frecuencia del ith estado de la variable y la 

media aritmética del índice como: 
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variables analizadas. Además, el índice de diversidad de Simpson (Simpson, 
1949) se determinó usando la fórmula: Ds = Σpi
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determinó el coeficiente de correlación lineal a un nivel de significación del 1% 
entre el índice de diversidad morfológica (Dm) y el índice de diversidad de 
Simpson (Ds). 
 
3.  Resultados. 
 
3.1. Niveles de polimorfismo y capacidad de discriminación de variables 
morfológicas, isoenzimas y marcadores de ADN.  
 
El análisis con caracteres morfológicos estuvo basado en el polimorfismo 
detectado a través de la presencia (1) o ausencia (0) de los diferentes estados 
o clases de cada variable y de la frecuencia derivada de ellos.  
 
Todos los estados fueron polimórficos en las variables analizadas. El número 
total varió desde 2 para la forma del pedicelo, pubescencia del pétalo y 
pubescencia del sépalo hasta 7 para la forma del fruto. Este polimorfismo 
fenotípico generó de 2 a 7 patrones distintivos con un máximo de sólo 2 
patrones únicos. 
 
 



De acuerdo con estos resultados, se necesitaron cuatro variables reproductivas 
para la discriminación de todos los individuos: Forma, color de la corteza y 
espesor de la corteza del fruto maduro y la época de maduración (Tabla 1).  
 
La Tabla 2 muestra una comparación de los niveles de polimorfismo y de la 
capacidad de discriminación de los caracteres morfológicos y de los cuatro 
marcadores moleculares utilizados. Todos los marcadores fueron altamente 
polimórficos y efectivos para la identificación de las accesiones de aguacatero 
estudiadas, aunque los mejores resultados se obtuvieron con los marcadores 
ISTR y AFLP. Por ejemplo, los mayores valores del número de bandas 
polimórficas y de los valores promedio del número de bandas polimórficas por 
unidad de ensayo se detectaron con estos marcadores. Resultados similares 
se obtuvieron además con el número total de patrones de bandas y patrones 
de bandas únicos. Por el contrario, los valores de estos índices generados por 
los 47 estados polimórficos de las variables morfológicas fueron los más bajos, 
respectivamente. Se encontraron valores intermedios con isoenzimas y SSR. 
Ninguno de estos índices para cada tipo de marcador se correlacionó con el 
número total de bandas (o estados) detectados. 
 
Como una consecuencia de los bajos valores de probabilidad de confusión de 
los cuatro marcadores moleculares, se registraron altos valores de poder de 
discriminación, especialmente para ISTR y AFLP. Como se esperaba, los 
valores más bajos de capacidad de discriminación se detectaron con variables 
morfológicas. Los valores de DL estimados para cada uno de los marcadores 
fueron muy cercamos a los de capacidad de discriminación de cada uno de 
ellos.  
 
El número de patrones efectivos por unidad de ensayo indicó que se pueden 
distinguir más de 17, 12, 10 y 8 accesiones para ISTR, AFLP, isoenzimas y 
SSR con una pareja de cebadores (o sistema enzimático) cuando el tamaño de 
la población tiende a infinito. Con variables morfológicas solamente pueden ser 
discriminados más de dos individuos. 
 
3.2. Comparación de la informatividad obtenida con variables morfológicas, 
isoenzimas y marcadores de ADN.  
 
Se calculó un total de ocho indicadores para determinar los niveles de 
informatividad de los cuatro marcadores moleculares. Además, con el objetivo 
de comparar los resultados con los obtenidos con variables morfológicas, se 
definieron un grupo de índices sobre la base del número de estados, la 
presencia o ausencia de los estados de cada variable y de la frecuencia 
derivada de ellos, independientemente del número de loci y del tipo de herencia 
involucrados en las variables analizadas. 
 
El índice de diversidad morfológica varió desde 0,43 para la forma del pedicelo 
y superficie del cotiledón hasta 0,11 para la superficie del tronco, superficie de 
la rama joven, pubescencia del pétalo y pubescencia del sépalo. Además, 
valores relativamente altos se detectaron para el grosor de la corteza del fruto 
(0,41), textura de la pulpa (0,41) y época de cosecha (0,38) y valores 
intermedios en el resto de las variables analizadas.  Se encontró una 



correlación lineal negativa significativa (r = -0,70) entre el índice de diversidad 
morfológica y el índice de diversidad de Simpson. 
 
La Tabla 2 ofrece además una comparación de la informatividad de las 
variables morfológicas y los cuatro marcadores moleculares empleados. En 
SSR, se detectó un promedio de 8,27 alelos por locus. Para el mismo 
marcador, el número de alelos efectivos por locus fue de 4,65, mientras que 
para ISTR y AFLP fueron más bajos, con valores respectivos de 1,39 y 1,42. 
En isoenzimas el valor fue algo superior (1,82) con respecto a los marcadores 
dominantes analizados. Estos valores se reflejaron claramente en la 
heterocigosidad esperada de todos los marcadores analizados. El índice de 
diversidad morfológica calculado con las 14 variables fue muy similar a los 
obtenidos con AFLP e ISTR. Los valores más altos del índice de eficiencia del 
ensayo y del índice del marcador se encontraron para marcadores dominantes 
(224,65 y 45,13 en ISTR y 19,55 y 4,04 en AFLP, respectivamente). Los 
valores distintivos de estos índices en ISTR fue una consecuencia de la 
detección simultánea de muchos marcadores polimórficos en la única 
combinación de cebadores utilizada, que influyó directamente en el número 
total de alelos efectivos y en el radio múltiple efectivo. Sin embargo, los valores 
más bajos del índice de eficiencia del ensayo y del índice del marcador se 
observaron en SSR (5,05 y 0,81, respectivamente).  
 
4. Discusión 
 
Una premisa para la utilización de los marcadores genéticos es conocer el 
grado de polimorfismo, el nivel de discriminación y de informatividad que 
presentan para utilizarlos correctamente en el manejo de las colecciones. 
El alto nivel de polimorfismo observado para los caracteres morfológicos y 
todos los marcadores moleculares concuerdan con estudios previos realizados 
con accesiones de aguacatero con variables morfológicas  (Rodríguez et al., 
2003), isoenzimas (Lima et al., 1982; Sánchez-Romero et al., 1993; González 
et al., 2002) y diferentes marcadores moleculares (Ramírez et al., 2002; Chang 
et al.,2003; Rodríguez et al., 2003; Ramírez et al., 2005), lo cual confirma la 
gran diversidad existente dentro del germoplasma cultivado de aguacatero 
(Ashworth y Clegg, 2003). 
 
Los valores más altos de heterocigosidad esperada se detectaron con 
marcadores codominantes, lo cual refleja el nivel de informatividad de los 
mismos, pero el valor detectado con microsatélites supera dos veces o más el 
obtenido con isoenzimas o con marcadores dominantes. Estos valores 
siguieron el patrón SSR > Isoenzimas > AFLP > ISTR, como una consecuencia 
del número efectivo de alelos por locus detectados en cada marcador, 
resultados que confirman los obtenidos en olivo por Balaj et al. (2003). Sin 
embargo, el valor del índice de diversidad morfológica fue muy similar a los 
obtenidos con ISTR y AFLP. 
 
Para datos morfológicos, recientemente se han adoptado los conceptos de 
diversidad ecológica o biológica de las especies vegetales. Con este propósito, 
las accesiones o variedades locales son clasificadas por clases definidas en 
función de la expresión fenotípica de los caracteres morfológicos (Chávez, 



2003). Louette et al. (1997) y Aguirre et al. (2000) estimaron de forma exitosa la 
diversidad mediante el uso de los índices de Shannon, Simpson y Margalef en 
diferentes muestras de maíz. 
 
El hecho de que los índices de diversidad morfológica y de Simpson estén 
correlacionados sugiere que el primero de ellos es a su vez efectivo para 
estimar la diversidad dentro de las colecciones de aguacatero Como se 
conoce, los caracteres morfológicos son influenciados por las condiciones 
ambientales, pero si el análisis contiene variables con alta repetibilidad 
(heredabilidad γ > 1), se minimiza esta problemática (Chávez, 2003). 
 
Tessier et al. (1999) definieron el parámetro D para la identificación de 
variedades. D puede emplearse para comparar diferentes tipos de marcadores 
sólo si se conocen las frecuencias de alelos. La extensión de este concepto 
para datos morfológicos, usando la frecuencia de los estados de cada variable 
(clases), permitió la selección de un grupo de caracteres morfológicos con alta 
capacidad de discriminación para identificar los genotipos estudiados.  
 
Para la caracterización de aguacateros, IPGRI (1995) sugirió el uso de un 
mínimo de descriptores con alta capacidad de discriminación. Sin embargo, 
este estudio demostró que se obtienen valores distintivos para las diferentes 
variables analizadas. Es probable que estas diferencias no sólo dependan de 
las variables seleccionadas, sino también del grupo de individuos muestreados, 
por tanto, la selección de los caracteres morfológicos para la identificación de 
accesiones debe determinarse en cada colección de germoplasma. El 
parámetro D adoptado para caracteres morfológicos puede ser útil para este 
propósito. En este sentido, se necesitaron solamente cuatro variables para 
distinguir todas las accesiones estudiadas. A pesar de estos resultados, los 
bajos valores obtenidos del número efectivo de patrones por unidad de ensayo 
con datos morfológicos y la posible influencia del ambiente en la expresión 
fenotípica, sugiere el uso de marcadores adicionales para la discriminación y 
manejo del banco de germoplasma cuando se necesitan caracterizar e 
identificar numerosos cultivares de forma adecuada. 
 
Las isoenzimas son variantes moleculares de las enzimas que pueden 
detectarse por electroforesis en gel de almidón o de poliacrilamida. Las 
proteínas y las isoenzimas se han usado con fines de identificación en muchos 
cultivos, incluyendo árboles, pero un polimorfismo insuficiente es un problema 
para muchas especies (Dettori y Palombi, 2000). Los patrones isoenzimáticos 
desarrollados en este estudio demostraron, sin embargo, una alta capacidad 
para la discriminación de accesiones, desde que solamente el sistema 
peroxidasas pudo distinguir todos los genotipos analizados. Estos resultados 
confirman los obtenidos por González et al. (2002) y la utilidad de los análisis 
isoenzimáticos para la identificación de accesiones de aguacatero. 
 
Por otra parte, algunas proteínas pueden presentar variaciones espaciales y 
temporales, así como entre experimentos Se han encontrado diferencias en los 
patrones de isoenzimas peroxidasas a partir de muestras tomadas de 
diferentes partes del fruto (Lima et al., 1982) y a partir de hojas cosechadas en 
la misma accesión en estados adulto y juvenil (Sánchez-Romero et al., 1993).  



Por esta razón su uso con fines de identificación está limitado para 
germoplasmas locales y los patrones isoenzimáticos son intransferibles. 
 
Con el desarrollo de los marcadores de ADN basados en la técnica de PCR, los 
RADP, AFLP y microsatélites son utilizados con el propósito de identificación 
de variedades (Tessier et al., 1999; Dettori y Palombi, 2000; Aranzana et al., 
2001; Balaj et al., 2003), pero en el presente, los AFLP y los microsatélites son 
preferidos para la identificación varietal debido a que se discute sobre la 
reproducibilidad de los marcadores RADP entre diferentes laboratorios (Donini 
et al., 2000). Además, las secuencias de retrotransposones (ISTR) han 
mostrado un alto grado de polimorfismo en genotipos estrechamente 
relacionados de cebada (Hordeum vulgare L.), tomate (Lycopersicon 
esculentum Mill.) (Rohde, 1996) y plantas ornamentales (Donini et al., 2000).  
 
Los tres marcadores de ADN utilizados en este estudio discriminaron de forma 
efectiva todos los genotipos, y además, se ha demostrado su reproducibilidad 
(Janssen et al., 1996; Rohde, 1996; Jones et al., 1997), pero el alto nivel de loci 
polimórficos detectado en las accesiones de aguacatero con los marcadores 
dominantes destaca la capacidad discriminatoria de los mismos. Con una 
simple pareja de cebadores AFLP o ISTR todos los genotipos fueron 
identificados por un patrón específico de bandas, mientras que los mejores 
resultados obtenidos con SSR (AM8 y AM15) encierran confusiones en cada 
uno, incluyendo individuos de diferentes razas ecológicas. Estos resultados 
están de acuerdo con los obtenidos por Ramírez et al. (2002), mediante el uso 
de marcadores ISTR. 
 
Powell et al. (1996) definieron la utilidad de un marcador dado por el balance 
del nivel de polimorfismo y su capacidad de identificar múltiples polimorfismos. 
Los valores más altos del índice del marcador (MI) de los marcadores 
dominantes (ISTR y AFLP) dependieron más del número de bandas derivadas 
de las reacciones con cada pareja de cebadores que de la heterocigosidad 
alélica encontrada entre accesiones. Sin embargo, se observó el valor más 
bajo de este índice en SSR a pesar del alto nivel de heterocigosidad 
determinado con este marcador, resultados que concuerdan con los obtenidos 
en olivo (Balaj et al., 2003). 
 
El valor tan bajo de MI detectado con microsatélites en comparación con 
isoenzimas y los marcadores dominantes contrasta con la información que 
ofrecen los primeros. Los SSR son marcadores genéticos versátiles que 
combinan propiedades útiles de alta variabilidad, herencia codominante y 
buena reproducibilidad y su codomonancia lo hacen apropiados para 
determinar la paternidad y la trayectoria del movimiento del polen (Ashworth y 
Clegg (2003). Este hecho, y  que MI y Ai tienen el mismo comportamiento que 
D (ISTR > AFLP > isoenzima > SSR), sugiere que el índice del marcador y el 
índice de eficiencia del ensayo reflejan más sobre la capacidad de 
discriminación que sobre la informatividad de estos marcadores genéticos. 
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Tabla 1. Clave realizada con cuatro variables reproductivas para la 
identificación de las accesiones de aguacatero (Persea americana Mill.). 
 

Variables 
Forma del 

fruto 
Color de la 

corteza del fruto1 
Época de cosecha Grosor de 

la corteza 
Accesiones 

Oblata    California 
Esferoide    Suardía Estación 
Claviforme Verde   Casimiro 

Soledad 
 Amarillo-verdoso   José Antonio 
Obovado Verde   Jaruco No. 1 
 Amarillo-verdoso   Catalina 
 Negro   Hass 
Piriforme Verde   Itzamná 
 Amarillo-verdoso   Sicilia No. 6 
Obovado 
angosto 

Púrpura   Los Moros 

 Verde Temprana (Mar-May)  Duke 7 
  Tardía (Sep-Nov)  Lula La Pepilla 
  Muy tardía (Dic-Feb)  Centro América 

No. 3 
Esferoide 
alto 

Amarillo-verdoso Media (Jun-Ago)  Amado Gómez 
No. 1 

  Tardía (Sep-Nov)  Monroe Estación 
 Verde Tardía (Sep-Nov) Media CH 1 No. 3 
   Gruesa Choquette 

1 En frutos maduros 
 



Tabla 1. Comparación del polimorfismo, capacidad de discriminación e informatividad de marcadores moleculares y 
caracteres morfológicos en accesiones de aguacatero (Persea americana Mill.). 
 

 

Índices y sus abreviaciones  Isoenzimas SSR AFLP ISTR Caracteres 
morfológicos 

Número de unidades de ensayo  U 3 15 10 1 14 
Número de bandas polimórficas (o estados) np 24 124 132 157 47 
Número de bandas no polimórficas (o estados) nnp 1 0 275 0 0 
Número total de bandas (o estados) n 25 124 407 157 47 
Número promedio de bandas polimórficas (o estados) por 
unidad de ensayo  

np/U 8 8,27 13,20 157 3,36 

Número de loci  L 13 15 407 157 Desconocido 
Número promedio de loci por unidad de ensayo nu 4,03 1 40.7 157 Desconocido 
Número de patrones de bandas (o estados) Tp 40 168 144 17 51 
Número de patrones únicos de bandas (o estados) Tup 33 116 132 17 15 
Número promedio de patrones de bandas (o estados) por 
unidad de ensayo 

I 13,30 11,20 14,40 17,00 3,64 

Número promedio de patrones de bandas únicos (o estados) 
por unidad de ensayo 

Iu 11,00 7,73 13,20 17,00 1,07 

Probabilidad de confusión media Cj 0,05 0,07 0,04 0,00 0,47 
Poder de discriminación medio Dj 0,95 0,93 0,96 1,00 0,52 
Límite del poder de discriminación medio DL 0,89 0,87 0,91 0,94 0,49 
Número efectivo de patrones por unidad de ensayo P 9,32 7,75 10,78 17,00 1,96 
Número promedio de alelos por locus nav 1,93 8,27 2,00 2,00 - 
Heterocigosidad esperada del loci polimórfico1/Indice de 
diversidad morfológica2/índice de diversidad de Simpson3 

Hep. 
DM/ DS 

0,411 0,811 0,311 0,291 0,292/0,523 

Fracción del loci polimórfico β/βM 0,96 1,00 0,32 1,00 - 
Heterocigosidad esperada He 0,39 0,81 0,10 0,29 - 
Número efectivo de alelos por locus ne 1,82 4,65 1,42 1,39 - 
Índice de eficiencia del ensayo Ai 7,35 5,05 19,55 224,65 - 
Radio múltiple efectivo E/EM 4,15 1,00 13,20 157,00 - 
Índice del marcador MI/MIM 1,73 0,81 4,04 45,13 - 


