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RESUMEN 

El género Tagetes es originario de México, y se distribuye desde el suroeste de 

Estados Unidos hasta el sur de Argentina. La especie más reconocida del 

género es T. erecta o Cempoalxóchitl, tiene importancia cultural en México 

dónde es utilizada como planta de ornato en rituales religiosos, para tratar 

enfermedades estomacales,  como aditivo alimentario de aves de corral y peces 

para mejorar su pigmentación y hacerlos más atractivos para el consumidor. 

Otros ejemplares del género como T. patula y T. minuta tienen potencial como 

pesticidas y para usos medicinales. Ya que la clasificación taxonómica actual del 

género Tagetes es confusa y compleja, se requiere una nueva forma de 

clasificar a las especies de este género usando técnicas moleculares. En este 

trabajo se identificaron ejemplares del género Tagetes utilizando análisis de 

marcadores moleculares ITS,  RAPD e ISSR. Estás técnicas ya han permitido 

determinar las relaciones genéticas de otras especies como zarzamora, 

durazno, mango y olivos entre otras. Los amplicones obtenidos se compararon 

para establecer la relación genética de los ejemplares analizados. Se elaboraron 

2 dendogramas utilizando marcadores ITS, que muestran las relaciones de 

parentesco entre 35 individuos del género Tagetes y posibles eventos de 

radiación adaptativa a lo largo del continente americano. También se utilizaron 

marcadores ISSR y RAPD, que permitieron elaborar 4 dendogramas distintos y 

que muestran una baja tasa de mutabilidad en dichos marcadores, lo cual puede 

indicar que las especies del género Tagetes divergieron hace relativamente 

poco tiempo. Con el uso de sistemática molecular se pudieron identificar 

molecularmente algunas de las especies que conforman al género Tagetes.  
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1. ANTECEDENTES. 

1.1. Biodiversidad.  

Según la Convención de Diversidad Biológica, la biodiversidad se define como la 

variabilidad que hay entre los organismos vivos incluyendo el medio en el que se 

originan el cual puede ser terrestre, marino o aéreo, así como los complejos 

ecológicos de los cuáles forman parte. La biodiversidad determina la forma en 

que las poblaciones de organismos vivos interactúan entre sí, con su ambiente, 

y la forma en que evolucionan y persisten a través del tiempo (Tilman y Knops, 

2006).  En México se han generado multitud  de especies y variedades de 

géneros debido a su gran extensión territorial y climas heterogéneos, 

ubicándose como uno de los países con mayor diversidad de plantas, reptiles y 

mamíferos (Mittermeier y Goettsch, 1992).  

1.2. Filogenia y variabilidad genética. 

La variabilidad genética se refiere a las variaciones que se presentan en el 

genoma de los organismos, entre individuos de una misma población o entre 

diferentes especies y son resultado de su interacción con el medio ambiente. 

Consisten en la sustitución, eliminación o adición de uno o más nucleótidos en 

su genoma. Dichas mutaciones pueden producir nuevos fenotipos en los 

individuos de una población y llevar a la formación de nuevas especies. El 

estudio de este tipo de mutaciones producidas a través del tiempo en la historia 

de las especies es conocido como filogenia, y su investigación produce una 

secuencia ramificada del cambio de caracteres en los organismos a través del 

tiempo, el cual se conoce como árbol filogenético (Sunnucks, 2000).  

1.3. Sistemática molecular.  

La sistemática molecular trata de comprender el origen y diversificación de la 

vida a partir de la información contenida en la molécula del ADN. Este objetivo 

se construye en torno a dos postulados básicos, que la vida en la tierra tiene un 

origen común y que los organismos contienen caracteres heredables 

potencialmente informativos de su historia evolutiva (Swofford y Olsen, 1990). 

Las especies cuentan con un código evolutivo, que se refiere a las contingencias 
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históricas y biológicas que han sufrido las entidades taxonómicas después de su 

origen común (Limpscom, 1998).  

El estudio filogenético del código evolutivo presenta varios retos, pues el código 

evolutivo solo puede asociarse entre organismos taxonómicamente relacionados 

y el muestreo de material genético que podemos hacer es limitado, debido a la 

gran cantidad de organismos y poblaciones que existen en el planeta ya que no 

podemos acceder al material genético de organismos ya extintos. Para poder 

resolver estos inconvenientes, la sistemática molecular ha producido análisis 

estadísticos e informáticos con los cuales se pueden asociar las diferencias 

genéticas de distintos organismos,  con los eventos del código evolutivo y la 

divergencia de las especies. Además hace uso de técnicas que emplean 

marcadores moleculares con el objetivo de conseguir la estructura genética de 

las poblaciones, la delimitación de especies y la inferencia filogenética (Ornelas 

y col, 2013).  

1.3.1. Marcadores moleculares.  

Todos los organismos presentan  características que pueden ser genéticas o 

fenotípicas que permiten diferenciarlos y etiquetarlos. Dichas características 

reciben el nombre de marcadores. Desde el inicio de la agricultura y la 

domesticación de animales, los humanos han hecho uso de los caracteres 

morfológicos (características asociadas a la apariencia del organismo como son 

el tamaño de las hojas, forma de las flores, color del pelaje, número de dientes, 

etc.) para hacer una crianza selectiva de diferentes organismos con 

características más útiles para las actividades humanas, ya sea agricultura, 

ganadería, cacería, etc. También se ha hecho uso de marcadores bioquímicos 

como enzimas, metabolitos secundarios  o proteínas que son únicas en un tejido 

u organismo y pueden permitir la identificación de individuos. Sin embargo el 

uso de marcadores fenotípicos (morfológicos y bioquímicos) presenta algunos 

problemas, pues su manifestación se ve muy influenciada por el entorno o por 

un estadio particular del desarrollo de un organismo, por lo cual pueden variar 

de acuerdo a la edad y efectos del medio ambiente. Un ejemplo de esto es la 

taxonomía de los gusanos de tierra, que poseen limitadas características 

morfológicas que hacen difícil su identificación, además de que su hábitat tan 
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similar ha producido altos grados de homoplasia (Novo y col., 2012). Debido a 

este tipo de casos, se empezó a utilizar marcadores moleculares en la 

identificación de organismos. Los marcadores moleculares son secuencias de 

nucleótidos al interior del genoma de un organismo, las cuales se repiten en 

todos los individuos de una especie y en todas las formas de vida, presentan 

suficientes variaciones entre individuos o grupos de individuos y permiten una 

clasificación coherente (Campos y col., 2012). A continuación se describen 

algunas de las técnicas de marcadores moleculares que se han utilizado en los 

últimos años.  

1.3.1.1. Polimorfismo en el tamaño de los fragmentos de restricción (Marcadores 

RFLP por sus siglas en inglés). 

En esta técnica el ADN es digerido por diferentes enzimas de restricción 

(nucleasas) y los fragmentos resultantes son separados de acuerdo a su tamaño 

mediante electroforesis. De esta manera se elabora un mapa de restricción 

donde se comparan el tamaño de los fragmentos de ADN y los sitios de corte de 

las enzimas de restricción, producidos en el genoma de diferentes especies.  

Por lo regular, las especies relacionadas presentan fragmentos y sitios de corte 

similares. Su uso se recomienda en el análisis del ADN mitocondrial y de 

cloroplasto debido a que es más pequeño y cualquier mutación puede alterar 

significativamente el patrón de bandas identificable por electroforesis. El análisis 

RFLP del ADN cromosómico es mucho más complejo debido al tamaño del 

mismo. El análisis RFLP fue la primera técnica de análisis genético de bajo 

costo que permitió el análisis de huellas genéticas, mapeo genético, análisis de 

desórdenes genéticos y pruebas parentales. Fue utilizada para la elaboración de 

mapas de restricción en variedades de maíz, tomate, papa y arroz con el fin de 

ayudar a la generación de nuevas variedades de estas especies (Ritter y col., 

1990), también ha sido utilizada para la identificación de especies de Arcobacter 

spp (Figueras y col., 2012), y como método de diagnóstico para detectar 

especies infecciosas de Cryptosporidium (Cheun y col., 2013).  
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1.3.1.2. Polimorfismo de la longitud de los fragmentos amplificados (Marcadores 

AFLP por sus siglas en inglés).  

La técnica AFLP permite la detección de polimorfismos mediante la 

amplificación de fragmentos de ADN (usando la técnica de reacción en cadena 

de la polimerasa o PCR por sus siglas en inglés) obtenidos a través de la 

digestión del genoma usando enzimas de restricción. Es similar a RFLP, la 

diferencia está que en AFLP los fragmentos producidos se unen a iniciadores  

complementarios a la secuencia donde corta la enzima de restricción y son 

amplificados mediante la técnica de PCR, con lo cual se pueden generar 

muchos marcadores moleculares específicos, en una sola reacción. Para poder 

visualizar los marcadores AFLP, es necesario el uso de geles de poliacrilamida 

de alta resolución, dada la cantidad de marcadores generados. La técnica de 

AFLP ha sido utilizada en análisis filogenéticos de ejemplares del género Salix y 

para estudiar la huella genética de variedades de girasol, cultivares de 

manzana, y maní (Goulao y col., 2001). En los últimos años ha habido intentos 

de mejorar la eficacia y uso de esta técnica buscando las regiones en el genoma 

donde se encuentran los AFLP con mayor frecuencia (Caballero y col., 2013) así 

como reducir costos utilizando cebadores para regiones de corte, que están 

unidos a sondas fluorescentes que faciliten la detección de AFLPs (Blignaut y 

col., 2013).  

1.3.1.3. Espaciadores transcritos internos (Marcadores ITS por sus siglas en 

inglés).  

Los marcadores ITS son regiones de ADN que se encuentran entre los 

segmentos del gen codificante para el ribosoma 35S. Estos segmentos son: 

18S, 5.8S y 26S y en medio de ellos se encuentran las secuencias ITS1 e ITS2, 

que son no codificantes como se muestra en la figura 1. Las secuencias ITS1 e 

ITS2 de diferentes especies o variedades son aisladas y amplificadas mediante 

la técnica de PCR. Los amplicones obtenidos  son secuenciados y 

posteriormente analizados para elaborar un mapa filogenético de los ejemplares 

estudiados.  
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Figura 1. Esquema que describe los marcadores ITS y  la comparación entre 

secuencias ITS de diferentes organismos.  

Los marcadores tipo ITS han sido utilizados para elaborar la filogenia de varias 

especies y géneros como Guizotia, Cheirolophus,  Ericameria y la tribu 

Tageteae, entre otros (Roberts y Urbatsch, 2003; Loockerman y col., 2003; 

Susanna y col., 1999; Bekele y col., 2007). Los ITS también han sido utilizados 

para la identificación de especies de Dinoflagelados (Stern y col., 2012) y son 

propuestos como un marcador universal para la identificación de hongos 

(Schoch y col. 2012).  

1.3.1.4. ADN polimórfico amplificado al azar (Marcadores RAPD por sus siglas 

en inglés). 

Es una técnica de PCR que emplea pequeños iniciadores de secuencias 

aleatorias con un contenido de guanina y citosina mayor al 50%. Los iniciadores  

RAPD amplifican diferentes segmentos al azar dentro del genoma, al adherirse 

al ADN molde. Para que la amplificación sea exitosa, la secuencia del sitio 

blanco debe encontrarse a ambos lados de la doble cadena de ADN, y en 

polaridad opuesta a una distancia de 50 a 6000 pares de bases (Valadez y Kahl, 

2000).  También pueden ser utilizados para determinar la similitud genética de 

plantas producidas mediante cultivo de tejidos, como es el caso de la especie  

C. borivilianum, una planta usada en la producción de corticosteroides (Zahid y 

col., 2012) y de la calabaza espinosa Momordica dioica, otra planta asiática, 
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comestible y medicinal, que puede tener un importante uso en la industria 

farmacéutica (Kumar y col., 2012).   

1.3.1.5. Microsatélites (ISSR por sus siglas en inglés). 

Los ISSR son secuencias cortas, de 2 a 10 pares de bases que se encuentran 

en serie y repetidas a lo largo de un genoma. Son secuencias altamente 

variables en el número de las unidades que las integran, lo que hace que su 

análisis sea extremadamente útil en la búsqueda de polimorfismos. Esta técnica, 

también conocida como MP-PCR consiste en usar iniciadores  complementarios 

a microsatélites específicos, los cuales son amplificados mediante la técnica de 

PCR, como se muestra en la figura 2. Los amplicones obtenidos pueden ser 

utilizados para la diferenciación de individuos y la identificación de variedades 

de una misma especie. (Valadez y Kahl, 2000).  

 

Figura 2. Esquema que describe los marcadores ISSR y la comparación entre 

patrones ISSR de 2 organismos diferentes. 

Su uso también es muy importante en programas de conservación de especies 

en peligro de extinción, como la hierba Neera-Brahmi (Bacopa monnieri), la cual 
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es una planta medicinal muy importante en India, y cuya sobre-explotación ha 

llevado a la necesidad de identificar adecuadamente, los materiales silvestres 

que aún existen, mediante el uso de marcadores microsatélites (Tripathi y col., 

2012). También han sido utilizados para determinar la diversidad de la especie 

Thuja  sutchuenensis, una conífera china de mucho valor por su madera y que 

fue redescubierta en 1999 tras pensarse extinta. Los análisis de microsatélites 

revelaron que la diversidad de esta especie en los pocos nichos donde 

sobrevive, es muy baja y por lo tanto se encuentra en peligro de extinción 

severo (Liu y col., 2013).  

1.4. Género Tagetes como modelo de estudio.  

Varios investigadores (Jacobs y col., 1995; Ploeg, 1999; Ploeg y Maris, 1999; 

Alexander y Waldenmaier, 2002; Ireri y col., 2010; Sanches y col., 2012) han 

realizado trabajos sobre el efecto biocida de algunas especies de Tagetes sobre 

parásitos que afectan las cosechas de tomate y papa. Entre las especies que 

han sido analizadas están T. patula, T. minuta y T. erecta las cuales 

demostraron ser capaces de reducir la presencia de parásitos como Rh. 

Sanguineus, Phlebotomus duboscqi, Pratylenchus penetrans y Meloidogyne 

incognita. Se han realizado trabajos de regeneración de tejidos en diferentes 

especies del género Tagetes (Vanegas y col., 2002; Yingchun y col., 2011; 

Mohamed y col., 1999), para permitir el desarrollo de materiales transgénicos 

que conduzcan a aumentar o mejorar la producción de luteína, un carotenoide 

que es utilizado como pigmento en la industria alimentaria (Peña y col., 2004). 

Los trabajos de caracterización molecular del género Tagetes son escasos. Un 

ejemplo es la caracterización molecular de 11 materiales híbridos del género 

Tagetes que fueron seleccionados por su capacidad de producción de aceites. 

Se empleó la técnica de RAPD usando iniciadores  de la serie OPM, con lo cual 

pudieron establecer la correlación entre dichos materiales y las especies de 

origen de los híbridos (Campos y col., 2012). También se ha realizado un trabajo 

de análisis filogenético de 21 géneros  de la tribu Tageteae que se encuentra 

dentro de la familia Asteraceae y abarca al género Tagetes. En esa 

investigación se usaron secuencias de espaciadores transcritos internos (ITS) y 

secuencias del gen ndhF  (Lockerman y col., 2003).  
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1.4.1. Clasificación taxonómica y distribución geográfica.  

El género Tagetes se distribuye desde el suroeste de Estados Unidos hasta el 

sur de Argentina. En México se han encontrado 32 de las 56 especies hasta 

ahora descubiertas y se localizan en diferentes estados a lo largo del país. 

Diferentes autores han intentado clasificar las diferentes especies del género 

Tagetes basándose en el estudio de sus características morfológicas, pero 

debido a que estas especies presentan marcadas similitudes se ha dado pie a 

confusiones en su clasificación taxonómica, por lo cual existen diferentes 

nombres que son sinónimos de una misma especie o bien, algunos ejemplares 

considerados especies independientes ahora son reconocidos como miembros 

de la misma especie, un ejemplo es T. tenuifolia y T. peduncularis que han sido 

renombrados como T. lunulata (Serrato, 2010). También está el caso de la 

incorporación de Addenopapus persicaefolius al género Tagetes apoyado por 

evidencia molecular (Loockerman y col., 2003). Durante el periodo 2003-2009, 

se inicio el proyecto Red Tagetes del Sistema Nacional de Recursos 

Fitogenéticos (SINAREFI) de la SAGARPA con el fin de recabar y analizar la 

información disponible sobre las especies del género Tagetes cuyo centro de 

origen y diversidad genética este en México. En el cuadro 1 se muestra un 

listado con las 32 especies descubiertas en nuestro país (Serrato, 2010) y en el 

cuadro 2 se muestra su clasificación taxonómica (SIIT, 2012).    

1.4.2. Características morfológicas del género Tagetes.  

El género Tagetes tiene hojas de tipo pinnado y tallos que crecen desde 1 cm 

hasta 2 m de altura dependiendo de la especie. Sus flores son de tipo ligulado 

con un tamaño que va de 1 a 2 cm y crecen alrededor de la planta en forma 

radial o de disco con un diámetro de 4 a 6 cm. Las flores pueden presentar 

colores rojo, naranja, amarillo, y blanco (Serrato, 2010). En el cuadro 3, se 

muestran algunas de las características de algunos individuos del género 

Tagetes (CONABIO, 2012; Serrato, 2010), y en las figuras 3 y 4 se muestran 

fotografías de algunos ejemplares del género Tagetes, algunas pertenecen a 

CONABIO (2012) y otras fueron tomadas en el laboratorio de Biología Molecular 

de la Facultad de Ciencias Naturales de la Universidad Autónoma de Querétaro, 

campus Aeropuerto.  
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Cuadro 1. Especies del género Tagetes localizadas en México (Serrato, 2010).  

 

Cuadro 2. Clasificación taxonómica del género Tagetes obtenida del Sistema 

Integrado de Información Taxonómica (SIIT, 2012).    
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Cuadro 3. Características morfológicas de algunas especies del género Tagetes. 

(CONABIO, 2012; Serrato, 2010). 
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Figura 3. Fotografías de ejemplares del género Tagetes (CONABIO, 2012).  

 

T. foetidissima T. lunulata T. multiflora T. coronopifolia 

T. lemmonii T. patula T. erecta T. persicaefolius 

T. parryi T. minuta T. moorei T. terniflora 
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Figura 4. Fotografías de ejemplares del género Tagetes (CONABIO, 2012).  

 

T. subulata 

T. filifolia 

T. micrantha 

T. lucida 
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1.4.3. Contexto histórico e importancia del género Tagetes.  

Las plantas del género Tagetes han sido utilizadas desde la época prehispánica 

por los indígenas nahuatlacas. Estos usos fueron descritos en el Códice 

Florentino por fray Bernardino de Sahagún en el siglo XVI. Un ejemplo es T. 

lúcida conocida en náhuatl como Yauhtli, y que ha sido utilizada como 

aromatizante y ofrenda en las festividades del fuego y de la lluvia. También era 

utilizada como remedio medicinal para tratar la fiebre y las úlceras. Otro ejemplo 

es T. tenuifolia o Tzitziquilitl que fue empleada como hierba comestible. Los 

indígenas también emplearon T. erecta conocida en México como flor de 

Cempoalxóchitl y se utilizaba como planta de ornato en los templos y casas 

durante las fiestas del sol y las fiestas de los muertos (Serrato, 2010). En la 

actualidad la flor de Cempoalxóchitl aún se usa en la medicina tradicional como 

antiparasitario, antiespasmódico y en el tratamiento del estómago, bazo, e 

hígado (Del Villar, 2007). Dado su alto contenido de carotenoides, en especial la 

luteína, las flores de Cempoalxóchitl se utilizan en la industria alimentaria como 

aditivo en el alimento de aves de corral, peces y crustáceos con el fin de mejorar 

la pigmentación de su piel y hacerlos más atractivos para su consumo (Peña y 

col., 2004). Los carotenoides de Cempoalxóchitl y de otras variedades de 

Tagetes son de importancia medicinal y pueden ser empleados en el tratamiento 

de enfermedades humanas. Un ejemplo son las Xantofilas o el B-Caroteno 

(precursor de la vitamina-A), los cuales tienen actividad antioxidante y protegen 

del daño provocado por los radicales libres, responsables de  varias  

enfermedades  degenerativas  como  arterioesclerosis,  artritis  y carcinogénesis 

(Salinas y Pacheco, 2003). Debido a que el uso de pesticidas en los cultivos 

presenta algunos problemas como son costo elevado, generación de resistencia 

por parte de las plagas además de un impacto nocivo en el ambiente, se están 

buscando alternativas que puedan evitar estos inconvenientes. Ejemplares del 

género Tagetes como T. minuta, T. patula y T. erecta contienen terpenos y 

tiofenos con capacidad acaricida y pesticida que pueden ser utilizados en 

cultivos de tomate y papa (Jacobs y col., 1995; Ploeg, 1999; Ploeg y Maris, 

1999; Alexander y Waldenmaier, 2002; Ireri y col., 2010; Sanches y col., 2012; 
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García y col., 2012)  en forma de extracto o bien como un co-cultivo, con el fin 

de eliminar las plagas que dañan tales cosechas. 

1.4.4. Producción.  

En México hay 859 ha cultivadas con T. erecta, de las cuales 69.2% se 

encuentran en Puebla, 10% en el Estado de México, 2.3% en Michoacán, y el 

0.33% en el Distrito Federal. El resto de la producción se da en los estados de 

Oaxaca, Guerrero, Hidalgo, Morelos, San Luis Potosí, Tlaxcala y Durango. Por 

año se produce un total de 6,598 toneladas de flor de Cempoalxóchitl con un 

valor de 15 millones 463 mil 816 pesos. Esta producción se destina 

principalmente a satisfacer las demandas durante las festividades del día de los 

muertos, por lo cual se clasifica en México como planta de ornato (SAGARPA, 

2012). Hasta el momento no se cuentan con datos del nivel de producción de la 

especie T. patula, sin embargo se sabe que también es comercializada como 

planta de ornato, al igual que T. erecta. El resto de las especies se encuentran 

en forma silvestre o ruderal (Serrato, 2010).  

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



15 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

2. HIPÓTESIS. 

El uso de de marcadores moleculares permite establecer las relaciones 

genéticas de ejemplares del género Tagetes y elaborar su árbol filogenético.  
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3. OBJETIVOS.  

3.1. Objetivo  general.  

Construir una filogenia de ejemplares del género Tagetes, basado en 

marcadores moleculares tipo ITS, ISSR y RAPD con el fin de conocer las 

relaciones de parentesco de las especies que lo conforman.  

3.2. Objetivos específicos. 

 Estandarizar un protocolo  de  amplificación  por  PCR  para  marcadores  

moleculares en los materiales colectados.  

 Identificar  las relaciones filogenéticas entre los  materiales analizados 

mediante los resultados de los marcadores moleculares. 
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4. METODOLOGÍA. 

4.1. Materiales.  

Se trabajo con materiales del género Tagetes proporcionados por el Dr. Miguel 

Ángel Serrato Cruz, profesor-investigador de la Universidad Autónoma de 

Chapingo. El Dr. Serrato Cruz se encargo de recolectar los materiales y de 

identificarlos de manera independiente a este trabajo. Las especies que 

proporcionó se enlistan en el cuadro 4. Estos materiales constan de flores, 

hojas, tallo y en algunos casos se proporciono el lugar de origen de la colecta. El 

Dr. Serrato Cruz también proporciono muestras de ejemplares híbridos de 

Tagetes, con el fin de realizar análisis de identificación molecular, de manera 

similar al resto de ejemplares. 

Para el análisis de ITS se seleccionaron 28 individuos al azar, de diferentes 

especies de Tagetes y 7 individuos híbridos, a las cuales se les asigno una 

clave de identificación arbitraria con el fin de facilitar su reconocimiento durante 

los experimentos de este trabajo, como se muestra en los cuadros 5 y 6. Para el 

análisis de microsatélites se seleccionaron 164 individuos al azar y para el 

análisis de RAPD se emplearon 97 individuos al azar, de diferentes especies de 

Tagetes. Todos los individuos utilizados en cada una de estos análisis  son parte 

del conjunto de ejemplares proporcionados por el Dr. Serrato Cruz.  

 

Cuadro 4. Ejemplares del género Tagetes que componen el conjunto de 

muestras proporcionadas por el Dr. Miguel Ángel Serrato Cruz. 
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Cuadro 5. Individuos de Tagetes empleados en el análisis ITS con claves de 

identificación. 

 

 

Cuadro 6. Individuos de Tagetes híbridos empleados en el análisis ITS con 

claves de identificación. 

 

 

En las figuras 5, 6, 7 y 8 se muestran fotografías de algunos de los diferentes 

ejemplares del género Tagetes utilizados durante este trabajo.  
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Figura 5. Ejemplares de T. coronopifolia, T. erecta, T. filifolia y T. foetidissima. 

T.  coronopifolia. TAG-00003 T.  erecta. TAG-00032 

T.  filifolia A. TAG-00006 T.  foetidissima. TAG-00023 
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Figura 6. Ejemplares de T. lunulata, T.micrantha, T. moorei y T. multiflora.  

T.  lunulata A. TAG-00009 T.  micrantha. TAG-00019 

T.  moorei. TAG-00017 T.  multiflora. TAG-00018 
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Figura 7. Ejemplares de T. parryi, T .patula  y T. terniflora.  

T.  parryi B. TAG-00010 T.  patula B. TAG-00030 

T.  terniflora. TAG-00007 
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Figura 8. Fotografías que muestran 4 de los ejemplares híbridos de Tagetes.  

T. lemmonii + T. terniflora T. terniflora + T. lemmonii 

T. coronopifolia + T. parryi T. coronopifolia + T. terniflora 
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4.2. Métodos.  

4.2.1. Extracción de ADN.  

El método que se utilizo para la extracción de ADN de plantas es el método de 

CTAB (Doyle, 1990) con algunas modificaciones. En un tubo nuevo eppendorf 

de 2.5 ml  se  colocaron  0.2  g  de  tejido  vegetal macerado con nitrógeno 

líquido y 1 ml de buffer de Extracción (2% CTAB, 100 mM de Tris pH 8, 1.4 M de 

Cloruro de sodio, 20 mM de EDTA pH 8 y 0.1 % de β-mercapto etanol). La 

suspensión se coloco a 60 ºC con agitación durante 20 minutos, se enfrío a 

temperatura ambiente por 5 minutos y se centrifugo por 10 minutos a 12,000 

rpm. Enseguida se extrajo el sobrenadante y se coloco en un tubo nuevo, se 

agrego un volumen  de  cloroformo:isoamílico  (24:1 v/v),  se  mezclo  durante  2  

minutos  y  se centrifugo durante 10 minutos a 12,000 rpm. Se colecto la fase 

acuosa en un tubo nuevo y  se  agregaron  600  µl de isopropanol, esta mezcla 

se coloco a –80 ºC durante diez minutos y enseguida se centrifugó  la  muestra  

durante  10  minutos  a  12,000  rpm  a  4  ºC.  Se  tiro  el sobrenadante  y  se  

recupero  la pastilla,  que  se  resuspendió  con 500  µl de  agua destilada estéril 

y se extrajo con 800 µl de fenol–cloroformo–isoamílico (25:24:1 v/v/v) esta  

mezcla se agito vigorosamente y se centrifugó durante 10 minutos a 12,000 rpm 

a 4 ºC. La fase acuosa se coloco en un tubo nuevo, se precipito con 25 µl de 

acetato de sodio 3 M pH 5.2 y 800 µl de etanol absoluto. La mezcla se coloco a 

– 80 ºC por diez minutos y después se centrifugó durante 10 minutos a 12,000 

rpm a 4 ºC. Se recupero la pastilla y se lavo con 500 µl de etanol 70 %, se 

centrifugó durante 10 minutos a 12,000 rpm a 4 ºC. Se resuspendió con 50 µl de 

agua destilada.  Las muestras de ADN obtenidas con este procedimiento se 

sometieron a electroforesis en gel de agarosa al 1% teñido con colorante gel 

red, durante 30 minutos a 100 volts. Al finalizar la electroforesis, el gel se reveló 

con un fotodocumentador mediante luz UV, para corroborar la presencia de ADN 

genómico. Al finalizar las muestras se colocaron a -20 ºC hasta su utilización. 

4.2.2. Determinación de la concentración de ADN.  

Para  determinar  la  concentración  del  ADN  obtenido,  se utilizo un 

espectrofotómetro Nanodrop a una absorbancia de 260 nm (Chan, 2013). El 
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resultado obtenido a 260 nm, se utiliza en la siguiente fórmula (Sambrook  y col, 

1989) para calcular su molaridad: 

(Abs 260 nm)(Factor de corrección)(Factor de dilución) 

1000 

Abs 260 nm: Absorbancia a 260 nm.   

Factor de corrección: 50 µg de ADNds*unidad de absorbancia (constante para 

ADN)  

Factor de dilución: Para obtener el factor de dilución se suman los 5 µl de ADN y 

los 995 µl de agua destilada descritos anteriormente, el resultado se divide entre 

los 5 µl de ADN y se obtiene el factor de dilución.   

Número 1000: Es un número denominador, que se refiere a mil mililitros. Se 

divide el producto de (Abs 260 nm) (Factor de corrección) (Factor de dilución) 

entre 1000 mililitros para obtener la concentración de ADN en µg/ml 

4.2.3. Determinación de la pureza de ADN.  

La  determinación  de  la  pureza  del  ADN  extraído  se  obtiene  mediante  la  

siguiente fórmula: calidad = Abs 260/Abs 280.  El resultado de esta fórmula debe 

estar entre 1.8 y 2.0, número que nos indicaría la presencia de un ADN puro sin 

fenoles o proteínas.   

4.2.4. Análisis de ITS.  

4.2.4.1. Amplificación.  

Para la amplificación de los marcadores ITS se utilizaron los iniciadores ITS2 (5’ 

GCTGCGTTCTTCATCGATGC  3’) e ITS5 (5’ GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG 3’) y 

se preparo una mezcla de reacción como se describe en el cuadro 6, para cada 

una de las muestras seleccionadas con anterioridad.  

 

 

=  µg/mL 
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Cuadro 7. Mezcla de reacción de PCR (50 µL) para la amplificación de ITS.  

 

Las  condiciones  de  temperaturas  y  tiempos  que se utilizaron  en  el  

presente  trabajo  para amplificar los ITS se muestran en el Cuadro 8. 

Cuadro 8. Condiciones de PCR usadas para la amplificación de los ITS.  

 

4.2.4.2. Visualización de fragmentos amplificados.  

Los productos amplificados se visualizaron en gel de agarosa 1% teñido con 

colorante gel red. El gel de agarosa se corrió a 100 volts durante 30 minutos y 

se visualizo en una fuente de luz UV. 

4.2.4.3. Secuenciación.  

Los  fragmentos  amplificados  se  analizaron  en el Laboratorio Nacional de 

Biotecnología Agrícola, Médica y Ambiental del  Instituto Potosino de 

Investigación Científica y Tecnológica (IPICyT) en San Luis Potosí, S.L.P.  

 

 



26 
 

4.2.4.4. Alineamiento de secuencias y determinación de la distancia genética.   

Una  vez  conocidas  las  secuencias  genéticas de ITS, estás fueron alineadas. 

El alineamiento consiste en escribir un par de secuencias, una sobre la otra de 

manera que se maximice el número de nucleótidos que se emparejen entre 

ambas, al introducir espacios (o gaps por su nombre en inglés) en las 

secuencias. Biológicamente, se asume que esos espacios representan 

inserciones o deleciones que ocurren conforme las secuencias divergen de un 

ancestro común. Si se pudieran insertar tantos espacios como sea necesario, se 

podría alinear cualquier par de secuencias al azar, sin embargo dicho 

alineamiento no tendría utilidad. Debido a esto, es necesario limitar el número 

de gaps de manera que los alineamientos tengan un sentido biológico. Los 

programas bioinformáticos usados con este fin, permiten asignar un valor 

negativo a los espacios (penalidad por espacio o gap penalty por su nombre en 

inglés) y un valor positivo a los nucleótidos que se emparejan o coinciden entre 

las secuencias. En este trabajo se utilizaron los valores ya establecidos en el 

programa. Es importante recordar que un alineamiento de secuencias no es un 

análisis definitivo y tiene que ser comparado con otros datos (como caracteres 

morfológicos, registro fósil, eventos geológicos, etc.) para que tenga un sentido 

biológico (Hall, 2004). Una vez que las secuencias fueron alineadas, se 

determino la distancia genética de las secuencias mediante el análisis de 

Neighbor-Joining. Estos procedimientos se llevaron a cabo con la ayuda del 

programa Mega 5 (Tamura y col., 2011).   

4.2.5. Análisis de ISSR.  

4.2.5.1. Amplificación.  

El  protocolo  que se utilizo  para  la  amplificación  de  ISSR,  fue  el  descrito  

por  Valadez (2000),  con  algunas  modificaciones. En este protocolo se indica 

el uso de iniciadores  hexadecámeros  de secuencias repetidas como los 

cebadores 5´GATA, 5´GACA y 5´TCC y que además, han sido reportados por 

otros autores para identificar mutantes de amaranto (Ziarovská, 2013) y para el 

estudio de poblaciones de tortugas (Molfetti, 2013). Las reacciones de PCR se 

prepararon como se muestra en el cuadro 9, por cada ejemplar analizado.   
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Cuadro 9. Mezcla de reacción de PCR (26 µL) para la amplificación de ISSR.  

 

Las condiciones de temperaturas y tiempos que se utilizaron para amplificar 

ISSR se muestran en el cuadro 10.  

Cuadro 10. Condiciones de PCR para la amplificación de ISSR. 

 

4.2.5.2. Visualización de fragmentos amplificados.  

Los productos amplificados de cada iniciador se analizaron en gel de agarosa 

1% teñido con colorante gel red; el gel se corrió a 85 volts durante 90 minutos y 



28 
 

después se sometió a luz UV para visualizar las bandas amplificadas y 

fotografiarlas.  

4.2.5.3. Análisis de agrupamiento. 

Con las fotografías que se tomaron se hizo un análisis de las bandas 

amplificadas para la construcción de una matriz por cada cebador utilizado. La 

matriz se fundamenta en la ausencia y presencia de los fragmentos amplificados 

(bandas), donde el valor 1 se utiliza como variable para registrar la presencia y 

el valor 0 para registrar la ausencia. Una vez que se genero la matriz de datos, 

el archivo se cargo en el programa R y mediante un análisis de Neighbor 

Joining, se construyo un dendograma que muestra las relaciones de parentesco 

de los materiales analizados (Schliep, 2011).  

4.2.6. Análisis de RAPD.    

4.2.6.1. Amplificación.                             

Para el análisis RAPD se utilizo el iniciador OPM-4 de la serie M, la cual fue 

utilizada para establecer las relaciones de parentesco de individuos de Tagetes 

híbridos con sus especies de origen (Campos y col., 2011). Las reacciones de 

PCR fueron de 25 µl cada una como se muestra en el cuadro 11, por cada 

ejemplar analizado.   

Cuadro 11. Mezcla de reacción de PCR (25 µL) para la amplificación de RAPD.  

 

Las condiciones de temperaturas y tiempos que se utilizaron para amplificar 

RAPD se muestran en el Cuadro 12.  
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Cuadro 12. Condiciones de PCR para la amplificación de RAPD. 

 

4.2.6.2. Visualización de fragmentos amplificados.           

Los productos amplificados de cada iniciador se analizaron en gel de agarosa 

2% teñido con colorante gel red; el gel se corrió a 85 volts durante 90 minutos y 

después se sometió a luz UV para visualizar las bandas amplificadas y poder 

fotografiarlas. Se uso gel de agarosa a esa concentración, ya que produce un 

tamaño de poro que permite la adecuada separación de las diferentes bandas 

de RAPD (Valadez, 2000).  

4.2.6.3. Análisis de agrupamiento.           

Las fotografías obtenidas se utilizaron para elaborar una matriz de 0 y 1 basada 

en la ausencia y en la presencia de bandas RAPD. Una vez que se genero la 

matriz de datos, el archivo se cargo en el programa R y mediante un análisis de 

Neighbor Joining, se construyo un dendograma que muestra las relaciones de 

parentesco de los materiales analizados.  
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5. RESULTADOS. 

5.1. Extracción de ADN de individuos del género Tagetes.  

Se extrajo ADN del tejido vegetal de los ejemplares de Tagetes disponibles, 

utilizando el método de CTAB. El ADN en solución acuosa se almaceno en 

tubos eppendorf de 1.5 mL y se rotularon de acuerdo al número de caja y fila en 

la que fueron proporcionadas por el Dr. Serrato Cruz. Se almacenaron en 

gradillas de plástico en un refrigerador de 4 oC. Estás muestras se corrieron en 

un gel de agarosa 1% por electroforesis para comprobar la presencia de ADN 

genómico y se cuantificaron mediante un espectrofotómetro Nanodrop como se 

indico en la sección de Metodología. En la figura 9 se muestra un gel de agarosa 

al 1% que revela la presencia de ADN genómico, resaltado en cuadros. También 

se indica la presencia de la escalera molecular y de fragmentos de ARN, que 

fueron arrastrados durante la extracción con CTAB. 

 

Figura 9. Gel de agarosa 1% que muestra la presencia de ADN genómico. 
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5.2. Resultados del análisis de ITS.  

Las muestras de ADN genómico obtenidas se sometieron a un protocolo de 

amplificación por PCR para aislar fragmentos tipo ITS. En la figura 10 se 

observa una fotografía de un gel de agarosa 1% que muestra el revelado de 

varios fragmentos ITS con un tamaño de entre 700 y 1000 pb. En dicha figura, 

los números en rojo corresponden a códigos de identificación de las muestras 

de ADN, asignados de manera arbitraria para identificarlas durante al análisis 

ITS; 9: T. lunulata, 10: T. parryi, 11: T. coronopifolia, 13: T. minuta, 14: T. filifolia, 

15: T. T. laxa, 16: T. lunulata, 17: T. moorei, 22: T. sp-Jalisco, 23: T. patula,  27: 

T. stenophylla,  28: T. persicaefolia,  37: T. arenícola.  

Los fragmentos ITS que se obtuvieron, fueron enviados a secuenciar al 

Laboratorio Nacional de Biotecnología Agrícola, Médica y Ambiental del Instituto 

Potosino de Investigación Científica y Tecnológica. Se obtuvo un total de 35 

secuencias tipo ITS, 28 pertenecientes a individuos de diferentes especies de 

Tagetes y 7 pertenecientes a individuos híbridos. Las secuencias ITS se 

encuentran en la sección de Anexos. De estas 35 secuencias, 13 fueron subidas 

a las base de datos Genbank del NCBI, las especies a las que corresponden 

estás secuencias se encuentran en el cuadro 13. En este cuadro hay un código 

de identificación que es un número asignado a cada individuo de manera 

arbitraria para facilitar su identificación durante el análisis ITS, dichos códigos 

también se encuentran en los cuadros 14 y 15. En la última columna del cuadro 

13 está la clave de acceso a Genbank para cada secuencia. Las secuencias de 

T. lunulata A y B, solo fueron aceptadas en la base de datos como T. patula. Los 

28 individuos del género Tagetes, sus códigos de identificación y el tamaño de 

sus secuencias ITS  se muestran en el cuadro 14. Los 7 individuos híbridos, sus 

códigos de identificación y el tamaño de sus respectivas secuencias se 

muestran en el cuadro 15. Los tamaños de las secuencias ITS fueron 

determinados utilizando el programa MEGA 5. Todas las secuencias obtenidas 

de los fragmentos ITS fueron analizadas con el programa BLAST, para 

determinar su similitud con secuencias del género Tagetes,  reportadas 

previamente a este trabajo. Las 13 secuencias obtenidas en este trabajo, que 

fueron admitidas en Genbank, por defecto mostraron una similitud del 100% 
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consigo mismas, al ser introducidas en el programa BLAST. Los resultados de la 

comparación de las secuencias obtenidas en este trabajo, con las secuencias 

encontradas por el programa BLAST, se muestran en el cuadro 16. 

 

Figura 10. Gel de agarosa 1% que muestra la presencia de fragmentos ITS. 

 

 

Cuadro 13. Individuos del género Tagetes, cuyas secuencias de ITS fueron 

admitidas en la base de datos Genbank del NCBI.  
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Cuadro 14.  Individuos del género Tagetes y tamaño de sus secuencias ITS.  

 

 

Cuadro 15. Individuos híbridos de diferentes especies del género Tagetes y 

tamaño de sus secuencias ITS. 
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Cuadro 16. Resultados de la comparación de las secuencias ITS obtenidas, con 

secuencias similares en Genbank, utilizando el programa BLAST.  
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5.3. Dendogramas basados en marcadores ITS.  

 

Las secuencias de ITS obtenidas de cada uno de los individuos de Tagetes 

analizados, fueron introducidas en el programa Mega 5. Con estos datos se 

elaboraron 2 dendogramas mediante el método de Neighbor Joining y después, 

fueron sometidos a dos mil pruebas de bootstrap para poder determinar su 

grado de estabilidad. Ambos dendogramas se muestran en las figuras 11 y 12. 

Las pruebas de bootstrap consisten en la elaboración de una prueba estadística 

donde se hacen pseudo-alineamientos y su resultado es un porcentaje que 

indica el nivel de probabilidad de que el árbol presente una estructura que se 

ajuste a las relaciones de parentesco reales de los organismos analizados. Si el 

porcentaje de bootstrap es de 80% o mayor, se considera que el porcentaje es 

estable. 

 

 

 

Figura 11. Dendograma que muestra las asociaciones entre individuos híbridos 

del género Tagetes. 
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Figura 12. Dendograma que muestra las asociaciones entre individuos de 

diferentes especies del género Tagetes. 
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En el dendograma que contiene a los individuos híbridos de Tagetes se pueden 

observar tres agrupamientos. El primer grupo engloba a 2 individuos híbridos de 

Tagetes coronopifolia + Tagetes terniflora. El segundo grupo contiene a 2 

híbridos de Tagetes lemmonii + Tagetes terniflora y un híbrido de Tagetes 

terniflora + Tagetes lemmonii. El tercer y último grupo del árbol contiene a 2 

híbridos de Tagetes coronopifolia + Tagetes parryi. Los dos híbridos de Tagetes 

lemmonii + Tagetes terniflora y el individuo de Tagetes terniflora + Tagetes 

lemmonii, no se reúnen en un solo clado, solo se mantienen cercanos.  Los 

porcentajes de bootstrap para los individuos del primer y segundo grupo fueron 

de 95 a 100, dándoles un buen grado de estabilidad a su posición dentro del 

árbol. El  tercer grupo que contiene a los híbridos de Tagetes coronopifolia + 

Tagetes parryi tiene un valor de bootstrap de 61, lo cual lo hace menos estable 

al compararlo con los primeros dos clados. Se puede apreciar que los individuos 

híbridos se agrupan por la línea masculina, que se indicó en el cuadro 6.  

En el segundo dendograma podemos apreciar 7 clados diferentes. Se puede 

observar que individuos de una misma especie se agrupan en el mismo clado o 

bien se colocan cerca uno de otro. Los valores de bootstrap para cada uno de 

los diferentes nodos y clados varían bastante entre sí. El clado A contiene a las 

especies T. lunulata A, T. lunulata B, T. lunulata C, T. foetidissima, T. multiflora, 

T. coronopifolia, T. linifolia y T. Sp-Jalisco. La relación de los tres individuos de 

T. lunulata y T. foetidissima presenta 3 valores de bootstrap diferentes. La 

asociación entre T. lunulata A y T. lunulata B presenta un grado de bootstrap de 

62, mientras que la relación entre T. lunulata C y T. foetidissima presenta un 

valor bootstrap de 96. El nodo de ambas ramas presenta un valor de 65. T. 

multiflora y T. coronopifolia presentan un valor de bootstrap de 53 pero el nodo 

del que provienen desde la línea principal del dendograma tiene un valor de 99. 

T. linifolia A y T. Sp-Jalisco tienen un valor de 59 y su nodo de origen tiene un 

valor de 51, mismo nodo que da origen al resto del clado A. El clado B contiene 

a las especies de T. lemmonii, T. stenophylla, T. patula A, T. patula B, T. 

persicaefolia y T. erecta, y surge de un nodo a partir de la línea básica del 

dendograma, este nodo posee un valor bootstrap de 2 por lo cual es muy poco 

estable y es probable que su posición en el árbol este equivocada. Justo 
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después de este nodo surge otro del cual se desprenden el resto de los 

individuos que contiene el clado B, tiene un valor bootstrap de 20 y se extiende 

dando lugar a otros nodos que desprenden a los individuos T. patula B, T. patula 

A, T. persicaefolia y T. erecta con un valor bootstrap de 96, 58 y 46 

respectivamente, mientras que la asociación entre T. lemmonii y T. stenophylla 

tiene un valor bootstrap de 48. El clado C contiene a T. moorei, T. parryi A y T. 

parryi B. Este clado agrupa en una sola rama a los 2 individuos de T. parryi y los 

asocia con T. moorei con un valor estable del 97 por ciento. Los siguientes 

clados D, E, F y G son los más pequeños, y muestran la asociación entre las 

especies T. minuta, T. terniflora, T. laxa, T. lucida A y B, T. arenícola, T. filifolia 

A, B y C, T. micrantha y T. subulata. De estos últimos clados, el que presenta 

mejores valores de estabilidad (bootstrap) es el clado D, con un valor del 80 por 

ciento.  El resto de los clados tienen un valor de entre 30 y 65 por ciento de 

estabilidad, dependiendo del individuo. Finalmente y en la base del dendograma 

se encuentra Strotheria gypsophila la cual se uso como individuo externo y de 

cuyo nodo surge el resto del dendograma. Strotheria gypsophila pertenece al 

género Strotheria y junto al género Tagetes, ambos pertenecen a la tribu 

Tageteae (Loockerman y col., 2003).  

En base a datos de caracteres morfológicos, Turner (1996), Soule (1996) y 

Serrato (2010), establecieron una posible relación entre las especies T. patula y 

T. erecta,  y entre T. lunulata y T. foetidissima, considerándolas como 

variedades de una misma especie. Esta relación se presenta en la figura 13, que 

nos muestra un dendograma basado en los datos de los autores mencionados. 

Al comparar este dendograma con el que fue realizado mediante ITS, podemos 

ver que la asociación de T. lunulata con T. foetidissima y la asociación de T. 

patula y T. erecta se comprueba con el análisis de estos marcadores.  
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Figura 13. Dendograma que muestra la relación entre 4 especies del género 

Tagetes basándose en caracteres morfológicos.  

 

En el dendograma de ITS, T. lunulata C se agrupa en la misma rama con T. 

foetidissima, mientras que T. erecta se junta con T. persicaefolia en la misma 

rama, muy cerca de T. patula A y B.  

5.4. Matriz de divergencia genética para los marcadores ITS.   

En la figura 14 se muestra una matriz de divergencia genética elaborada con el 

programa Mega 5. De manera general, los factores de divergencia aumentan 

conforme nos alejamos de un individuo cualquiera. Este aumento en la 

divergencia se corresponde con la estructura del árbol filogenético y con la 

posición de los clados. Los factores de divergencia de la especie Strotheria 

gypsophila son los más altos de toda la matriz, lo cual se corresponde con el 

hecho de que Strotheria pertenece a un género distinto (Loockerman y col., 

2003).  



40 
 

                    

 

Figura 14. Matriz de divergencia genética para los marcadores ITS.  
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5.5. Resultados del análisis de ISSR (microsatélites).  

Para el análisis ISSR se emplearon 3 cebadores: 5´GATA, 5´GACA y 5´TCC, 

que se aplicaron a 164 muestras de ADN de ejemplares del género Tagetes. En 

las figuras 15, 16 y 17 se muestran fotos de geles de agarosa con patrones de 

bandas de un mismo conjunto de individuos tras el análisis ISSR con los 3 

cebadores mencionados. Las bandas amplificadas se encuentran enmarcadas 

en cuadros rojos. Se indica también el peso de las bandas de la escalera 

molecular donde hubo amplificación de fragmentos ISSR. Los números en la 

parte superior de cada fotografía fueron asignados de manera arbitraria a cada 

muestra, con el fin de facilitar su identificación durante los análisis ISSR. La 

correspondencia de especies por cada número se muestra a continuación en el 

cuadro 17, y es la misma para cada una de las figuras subsecuentes.  

Cuadro 17. Correspondencia entre los números en las fotos de ISSR y sus 

respectivas especies.  

 

 

 

Figura 15. Gel de agarosa que muestra los patrones de bandas producidos por 

el cebador ISSR 5´GATA.  

Números correspondientes a diferentes especies del género Tagetes, descritas en el cuadro 17 
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Figura 16. Gel de agarosa que muestra los patrones de bandas producidos por 

el cebador ISSR 5´GACA.  

 

Figura 17. Gel de agarosa que muestra los patrones de bandas producidos por 

el cebador ISSR 5´TCC.  

5.6. Matriz de cero y uno para los marcadores ISSR.  

Con la ayuda de las fotografías de los geles de agarosa, se elaboro una matriz 

de cero y uno para los tres cebadores utilizados. Con ayuda de la escalera de 

peso molecular, se establece un cero cuando hay ausencia de bandas y un uno 

cuando hay presencia de bandas. La ausencia de bandas significa que dichos 

microsatélites son recesivos y por alguna modificación en su secuencia, no 

fueron amplificadas.   

 

 

 

Números correspondientes a diferentes especies 

del género Tagetes, descritas en el cuadro 17 

Números correspondientes a diferentes especies 

del género Tagetes, descritas en el cuadro 17 
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5.7. Dendogramas basados en marcadores ISSR.  

Las matrices de cero y uno se introdujeron en el programa R. Se elaboraron 3 

árboles filogenéticos, uno para cada cebador.  Para la elaboración de los 

árboles filogenéticos, se utilizo el método de Neighbor Joining que permite el 

agrupamiento y jerarquización de los individuos, en base a su patrón de bandas. 

Además se produjeron 2 gráficos PCA (principal component analysis) mostrados 

en las figuras 21 y 22, que engloban los datos de las 3 matrices de ISSR. Este 

tipo de análisis matemático, agrupa aquellos datos que comparten alguna 

característica en común, y nos permite saber que datos explican la mayor parte 

del funcionamiento de un sistema. El primer gráfico de PCA nos permite 

observar la forma en que se relacionan los diferentes individuos analizados en 

base a su patrón de bandas. El segundo gráfico de PCA nos permite conocer el 

grado de conservación de las bandas de ISSR, cuáles presentan mayor 

variabilidad y cuáles bandas son informativas y cuáles son recesivas. En las 

figuras 18, 19 y 20 se pueden observar 3 árboles filogenéticos, cada uno 

correspondiente a un cebador de microsatélite diferente.  
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Figura 18. Dendograma del cebador 3: 5´GATA. Se pueden observar 6 clados 

principales, los cuáles contienen un total de 30 ramificaciones. Algunas de estas 

ramificaciones contienen a un solo individuo y otras agrupan a varios individuos 

de diferentes especies.  
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Figura 19. Dendograma del cebador 4: 5´GACA. Se pueden observar 6 clados 

principales, los cuáles contienen un total de 20 ramificaciones. Algunas de estas 

ramificaciones contienen a un solo individuo y otras agrupan a varios individuos 

de diferentes especies.  
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Figura  20. Dendograma del cebador 6: 5´TCC. Se pueden observar 4 clados 

principales, los cuáles contienen un total de 19 ramificaciones. Algunas de estas 

ramificaciones contienen a un solo individuo y otras agrupan a varios individuos 

de diferentes especies.  
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Figura 21. Gráfico de PCA que muestra el agrupamiento de diferentes individuos 

del género Tagetes, en base al patrón de bandas generado por los cebadores 

ISSR. Este gráfico engloba los datos producidos por los 3 marcadores ISSR 

mencionados previamente: 5´GATA, 5´GACA y 5´TCC. Se puede observar que 

todos los datos se agrupan en una sola dimensión, aunque presentan diferentes 

posiciones en esa sección del gráfico. De esta manera, el gráfico nos muestra 

que los 3 marcadores ISSR utilizados presentan un comportamiento similar y 

que se encuentran relativamente conservados.  
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Figura 22. Gráfico de PCA que muestra el comportamiento de las bandas 

producidas por los 3 cebadores de ISSR utilizados. En este gráfico se pueden 

observar dos dimensiones. La dimensión de la derecha contiene aquellas 

bandas informativas, de las cuáles las bandas a 750, 1000 y 1500 pares de 

bases son las más conservadas, mientras que las bandas a 500, 2000 y 2500 

pares de bases son las que presentan mayor variabilidad. En la dimensión 

derecha se observan agrupadas en un solo punto, las bandas recesivas, es 

decir, aquellas que no amplificaron durante el análisis ISSR.   
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5.9. Resultados del análisis de RAPD. 

En este análisis se utilizaron 96 muestras de ADN de diferentes individuos del 

género Tagetes, utilizando el cebador OPM4. Las bandas RAPD de cada 

individuo se visualizaron en un gel de agarosa 2%. Con las fotos de cada gel se 

elaboro una matriz de cero y uno. Con estas matrices se elaboro un 

dendograma y se hizo un análisis de PCA que permitió determinar cuáles son 

las bandas más informativas, que se muestran en la figura 25 y 24 

respectivamente. En la figura 23 se puede observar una fotografía de un gel de 

agarosa 2%, donde se puede apreciar el patrón de bandas generado por el 

marcador RAPD, OPM4. Los números en la parte superior del gel, corresponden 

a números de identificación asignados de manera arbitraria a cada una de las 

muestras, con el fin facilitar su identificación durante el análisis RAPD. La 

correspondencia de dichos números con sus respectivas especies se muestra 

en el cuadro 18.  

 

Cuadro 18. Correspondencia entre los números en la fotos de RAPD y sus 

respectivas especies.  
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Figura 23. Gel de agarosa que muestra los patrones de bandas producidos por 

el cebador OPM4: 5´ GGCGGTTGTC. Las bandas amplificadas se encuentran 

enmarcadas en cuadros rojos. Se indico también el peso de las bandas de la 

escalera molecular donde hubo amplificación de fragmentos RAPD. 

 

 

Figura 24. Gráfico de PCA que muestra el comportamiento de las bandas 

producidas por el iniciador OPM 4. Las bandas que se encuentran más 

conservadas son las de 1500 y 1000 pares de bases, y después le siguen las 

bandas de 750 y 2000 pares de bases. El resto de bandas son recesivas. 
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Figura 25. Árbol filogenético obtenido con el cebador OPM4: 5´ GGCGGTTGTC. 

En este árbol se pueden observar 6 clados principales, que agrupan un total de 

10 ramificaciones. 
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6. DISCUSIÓN. 

El análisis de ITS se hizo con 35  muestras de diferentes especies de Tagetes e 

individuos híbridos. La extracción del ADN genómico se hizo mediante el 

método de CTAB, el cual resulto ser el más práctico para la tarea. Varias de las 

muestras de ADN presentaron una coloración marrón obscuro y amarillo, lo cual 

es un indicador de la presencia de pigmentos en la suspensión. Dichos 

pigmentos resultaron ser un problema para la amplificación de los marcadores 

moleculares mediante PCR. Al cuantificar el ADN genómico de los individuos en 

el espectrofotómetro Nanodrop, las muestras que presentaban una coloración 

amarilla o marrón obscuro mostraron un gráfico de UV con varios picos de 

absorbancia.  Estos picos probablemente correspondan a los pigmentos 

presentes en la muestra. En el caso de aquellas muestras de ADN cuya 

suspensión era transparente, no presentaban dichos picos en el gráfico de 

absorbancia UV. La mayor parte de las muestras transparentes y algunas 

muestras con coloración amplificaron los ITS en un primer intento. Las muestras 

que presentaron una mayor coloración no amplificaron, por lo cual tuvieron que 

diluirse. En otros casos las diluciones se lavaron con fenol y cloroformo. 

Después de estos tratamientos, las muestras fueron útiles para la amplificación 

de ITS. Tras la amplificación y secuenciación de los fragmentos ITS, se 

construyeron dos dendogramas utilizando el programa Mega 5.  

El dendograma de la figura 11 contiene los agrupamientos de los individuos 

híbridos. En él se puede observar que los diferentes individuos se agrupan por 

la línea masculina. Con este resultado podemos pensar que la secuencia ITS y 

las secuencias de RNA ribosomal fueron heredadas de las plantas macho, y son 

las que fueron detectadas en este análisis. Campos y col., 2012 hicieron un 

análisis RAPD con los mismos ejemplares híbridos utilizados en este trabajo, y 

encontraron que los ejemplares parentales compartían las mismas bandas. Al 

comparar el resultado de este trabajo con el de Campos y col., 2012 se observa 

que mediante análisis de biología molecular, ya sea análisis ITS o RAPD 

podemos establecer las relaciones genéticas entre los materiales de origen y los 

materiales híbridos.  



53 
 

En el dendograma de la figura 12 se pueden observar los agrupamientos de 

individuos de diferentes especies de Tagetes. Este dendograma es más 

complejo que el de los híbridos. Nos presenta 7 clados diferentes que fueron 

etiquetados con letras del alfabeto. El dendograma fue sometido a 2000 pruebas 

bootstrap para comprobar la estabilidad del dendograma y mostrar la 

probabilidad de que la estructura del mismo, se aproxime a las relaciones 

biológicas reales de los ejemplares analizados. Los valores bootstrap para cada 

clado y nodo de los dendogramas fueron presentados en la sección de 

Resultados.  

El clado A nos presenta a T. lunulata C uniéndose en una sola rama con T. 

foetidissima y ambas se presentan a un lado de otra rama que junta a T. 

lunulata A y B. De acuerdo a Soule (1996) y Serrato (2010) se considera que 

estas 2 especies podrían pertenecer a una sola especie en base a su similitud 

morfológica, además de reportar que los náhuatl identifican a ambas especies 

como la planta “Cinco llagas”. Este dato parece confirmarse en este análisis, ya 

que las pruebas de bootstrap son estables. T. lunulata C proviene de 

Chilpancingo, Gro., mientras que T. foetidissima proviene de Motozintla, 

Chiapas. Finalmente T. lunulata A y B fueron encontradas en Teposcolula, 

Oaxaca y San Luis de la Paz, Gto, respectivamente de acuerdo a lo indicado por 

el Dr. Miguel Ángel Serrato. El caso de T. multiflora y T. coronopifolia es 

bastante interesante, porque estás dos especies se agrupan en una sola rama a 

pesar de su ubicación geográfica: T. multiflora es una planta nativa de Chile, 

mientras que T. coronopifolia es nativa de México y se encuentra en el centro 

del país, y al parecer se hallan restringidas a esas 2 zonas geográficas (Serrato, 

2010; SIB, 2013). Los ejemplares de T. multiflora y T. coronopifolia usados en 

este trabajo provienen de Hayocari, Perú y del Centro de México, 

respectivamente. Es posible que T. multiflora y T. coronopifolia pertenezcan a la 

misma especie o sean variedades de una misma especie, y que en algún 

momento de su evolución se dispersaron entre México y Sudamérica, para que 

al llegar a la época actual quedaran separadas y restringidas a su ubicación 

actual. En lo que respecta al caso de T. linifolia y el ejemplar T. sp-Jalisco, es 

posible que esta última sea un ejemplar de T. linifolia¸ sin embargo no lo 
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podemos concluir. T. linifolia es una planta escasa y bastante difícil de 

encontrar, lo cual complica su adecuada identificación. El ejemplar aquí 

reportado proviene de Jaltocán, Hidalgo.  

En el Clado B, el caso más interesante es quizá el de T. erecta y T. patula, que 

de forma similar a T. foetidissima y T. lunulata, Turner (1996) y Soule (1996)  las 

proponen como miembros de una misma especie y sugieren que T. patula pudo 

haber dado origen a T. erecta, situación que no queda muy clara, pues también 

sugieren que diferentes cruzas entre T. foetidissima, T. lunulata y ejemplares 

silvestres de T. erecta pudieron dar origen a T. patula. T. patula cuenta con 48 

cromosomas mientras que T. erecta cuenta con 24 (Pin, 2011; Serrato, 2010), 

datos que fueron obtenidos mediante cariotipos. Quizás T. patula perdió la mitad 

de sus cromosomas durante un proceso de domesticación que tuvo lugar en el 

Valle de México, por parte de los indígenas náhuatl (Serrato, 2010). Los 

ejemplares de T. erecta que actualmente son comercializados como plantas de 

ornato en México son ejemplares de flores grandes y de un color naranja 

intenso, mientras que en la región de la Huasteca, existen ejemplares de T. 

erecta que presentan flores más pequeñas y de un color amarillo pálido y en 

algunos casos presentan un color blanco. T. patula presenta flores con colores 

naranjas y tonalidades de amarillo y naranja. Algunos de estos ejemplares 

presentan flores de un tamaño medio que son mas similares a los individuos de 

T. erecta. Los ejemplares de T. patula utilizados aquí provienen del estado de 

Oaxaca, mientras que el ejemplar de T. erecta provino de Apaseo, Guanajuato. 

Es posible que los indígenas hayan llevado a cabo un proceso de domesticación 

y crianza selectiva de estas plantas, con el fin de generar ejemplares vistosos 

que tuvieran utilidad como adornos en sus fiestas religiosas. De acuerdo a 

Serrato (2010) el uso de diferentes especies de Tagetes en Mesoamérica data 

de hace 2 mil años, entre ellas T. erecta y T. patula. En el árbol filogenético de la 

figura 12, T. erecta se agrupa en la misma rama con T. persicaefolia, un 

ejemplar que algunos autores consideran dentro del género Adenopappus como 

Adenopappus persicaefolia (Villareal; 2003), pero que Lockerman y col., (2003) 

proponen como parte del género Tagetes, basado en análisis de ITS y del gen 

ndhF, dato que es confirmado por el análisis presentado en este trabajo, ya que 
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T. persicaefolia se agrupa con el resto de ejemplares de Tagetes al interior del 

árbol, y no se mantiene separada en una rama independiente como es el caso 

de Strotheria gypsophila que pertenece a un género distinto de Tagetes. T. 

persicaefolia es una especie que es nativa del estado de Guanajuato y de 

Querétaro, y morfológicamente es similar a los ejemplares silvestres de T. 

erecta. Cabe mencionar que el ejemplar de T. persicaefolia usado en este 

trabajo, proviene del estado de Guanajuato, al igual que el ejemplar silvestre de 

T. erecta, con comparten una relación geográfica y posiblemente genética tal 

como parece demostrar el análisis ITS. T. persicaefolia también es similar a 

ejemplares de T. foetidissima y  T. lunulata.  Es importante mencionar que la 

posición del clado B en la rama principal del árbol, tiene un valor de 2, lo cual se 

considera inestable así que es posible que este clado debiera unirse a sus 

clados vecinos, el clado A y el clado C. De esta manera se conformaría un grupo 

con ejemplares morfológicamente similares y cuyo lugar de origen se supone en 

regiones geográficas cercanas, como son el centro de México, el Bajío y la 

Huasteca. El clado B también cuenta con las especies T. lemmonii y T. 

stenophylla de tipo silvestre y que se unen en una sola rama,  podrían 

considerarse como variedades de una misma especie. De T. stenophylla no 

existen muchos datos, salvo que es posible encontrarla en zonas del Bajío y del 

Centro de México, mientras que T. lemmonii es nativa de  Sonora (Serrato, 

2010). Los ejemplares aquí trabajados son de Guanajuato y del rancho “La 

Bellota”, Sonora.  

En el clado C se encuentran 3 ejemplares de Tagetes, dos de T. parryi y un 

ejemplar de T. moorei, está última considerada una especie en peligro de 

extinción, pues es nativa de la Sierra Gorda de Querétaro y existen muy pocos 

ejemplares. El valor bootstrap de los nodos de este clado es cercano a 100 por 

lo cual es muy estable. Morfológicamente son bastante similares a T. 

persicaefolia, de la misma región del bajío.  

En el clado D se encuentran tres especies, un ejemplar de T. minuta proveniente 

de Sonora, un ejemplar de T. terniflora de Huaycán, Perú y un ejemplar 

argentino de T. laxa. Estos dos últimos ejemplares, T. terniflora y T. laxa se 

unen en una misma rama, y T. minuta se desprende de un nodo previo y queda 



56 
 

como pariente cercano. En México, T. terniflora se encuentra en Chiapas. Los 

valores bootstrap de este clado son estables, por lo cual su estructura tiene 

sentido, ya que la ubicación geográfica de T. terniflora es relativamente más 

cercana a T. laxa, a diferencia de T. minuta que se localiza al norte de México. 

En la base de datos de la CONABIO (2012), T. minuta es identificada como 

nativa de Sudamérica, al igual que T. terniflora, que también se encuentra 

registrada en la base de datos de SIB (2013) de Argentina como planta nativa 

de la región. De acuerdo a Serrato (2010) es posible que los ejemplares de T. 

minuta y T. terniflora fueran introducidas en México desde Sudamérica a causa 

de movimientos comerciales y migratorios durante la época prehispánica y 

virreinal, mientras que los ejemplares de T. laxa permanecieron en Sudamérica.  

El Clado E contiene a tres individuos, dos de T. lucida provenientes de Talpa, 

Jalisco y un individuo de T. arenícola proveniente de Guerrero. T. lucida es 

conocida por los náhuatl como Yiahutli y es muy similar morfológicamente a T. 

arenícola (Serrato, 2010). 

El clado F y G se compone de individuos de las especies T. subulata, T. 

micrantha y  T. filifolia, las cuales son similares en cuanto a morfología, salvo 

por algunas características puntuales en el tamaño del tallo y la cantidad de 

flores, además que de forma tradicional, estas especies son reconocidas como 

“anisillo” o “Anís del monte” (Serrato y Barajas, 2006; Serrato, 2010). El valor 

bootstrap de estos clados es de 28, por lo cual no es muy estable, y es posible 

que pudieran unirse en un solo clado. De forma general se considera a la región 

geográfica de Jalisco y Michoacán, como lugar de origen de estas especies. Los 

ejemplares utilizados en este análisis provienen de otras zonas; T. filifolia A, 

viene de Jaltocán, Hidalgo, T. filifolia B  es de Tamasopo, S.L.P. y T. filifolia C de 

Xilitla, S.L.P., el ejemplar de T. micrantha proviene del Rancho “El Represo” 

ubicado en Ures, Sonora, mientras que T. subulata, proviene de Zapopan, 

Jalisco. Finalmente y en la base del árbol filogenético tenemos a la planta S. 

gypsophila, único miembro del género Strotheria, y que fue identificada como 

originaria del estado de Nuevo León, México (Turner, 1972).  

Las especies del género Tagetes son bastante parecidas en cuanto al color de 

sus flores se refiere, sin embargo varían en cuanto al tamaño de su tallo, la 
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estructura de sus ramificaciones, número de hojas y flores. En el análisis ITS 

podemos observar que las diferentes especies de Tagetes se agrupan en clados 

con algunas características morfológicas y lugar de origen común. Por ejemplo, 

las especies del clado F y G, T. filifolia, T. micrantha y T. subulata tienen un 

tamaño de tallo de entre 10 y 40 cm, con flores de 3.5 a 7 mm, con su lugar de 

origen posiblemente en Jalisco o Michoacán, estados donde se encuentran en 

mayor abundancia. El clado D agrupa especies que son nativas de Sudamérica, 

y que también presentan un tamaño de tallo de hasta 1.5 mt de altura y que al 

parecer fueron introducidas en México entre el periodo prehispánico y la época 

virreinal (Serrato, 2010). En comparación, las especies del Clado A, B y C 

presentan un tamaño de tallo que va desde los 30 cm hasta 100 cm y que 

comparten un uso histórico en la región del Valle de México y el Bajío.  

De acuerdo a lo observado en el dendograma de la figura 12, parece ser que el 

género Tagetes presento 2 eventos de radiación adaptativa. El primero pudo 

surgir del Clado F y G hacia Sudamérica dando lugar a especies como T. 

minuta, T. terniflora y T. laxa del clado D y quizás produciendo también a T. 

multiflora y T. coronopifolia del clado A. Todos estos ejemplares mencionados 

presentan flores pequeñas de entre 1 mm a 4 mm. El segundo evento de 

radiación adaptativa, pudo haber dado origen a los ejemplares silvestres de los 

clados A, B y C como T. lunulata, T. foetidissima, T. moorei, T. parryi y T. 

persicaefolia, y que posiblemente dieron lugar a T. erecta y T. patula tras un 

proceso de domesticación (Serrato, 2010). Estos ejemplares presentan un 

tamaño de flor de entre 5 a 15 mm, más grande que los ejemplares del Clado D, 

F y G.  

La posición del clado E y las especies T. multiflora y T. coronopifolia resaltan 

con estos eventos. El clado E presenta características morfológicas más 

cercanas a los clados A, B y C, además de un uso histórico relacionado, pues T. 

lucida o Yahutli, era utilizada por los indígenas como remedio medicinal y planta 

aromática. Sin embargo el clado E se posiciona entre el clado D, F y G. El caso 

de T. multiflora y T. coronopifolia es similar, pues se encuentran al interior del 

clado A y sin embargo pudieron originarse en un primer evento de radiación 
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adaptativa como se menciono anteriormente, o bien haberse extendido hacia 

Sudamérica de manera independiente.  

Al observar los resultados de la comparación de nuestras secuencias en el 

programa BLAST, podemos apreciar que en algunos casos la caracterización 

molecular identifica una especie diferente de la caracterización morfológica. 

Como es el caso de T. coronopifolia, T. erecta, T. foetidissima y T. linifolia que 

son identificadas por BLAST como T. patula. Ocurre lo mismo con otras 

secuencias, como T. stenophylla que es identificada como T. foetidissima, T. 

terniflora que es identificada como T. laxa, T. arenícola que es identificada como 

T. lucida, T. lemmonii que es identificada como T. parryi y T. micrantha que es 

identificada como T. filifolia. Algo interesante al observar esto, es que aún 

cuando los resultados de identificación molecular mediante BLAST son 

diferentes de la caracterización morfológica, las especies similares presentadas 

por BLAST se encuentran en los mismos clados indicados en el dendograma de 

la figura 12. Por ejemplo, T. patula se encuentra en el mismo clado que T. 

coronopifolia, T. erecta, T. foetidissima y T. linifolia. Lo mismo ocurre con las 

demás  especies. T. arenícola comparte el clado E con T. lucida,  T. micrantha 

comparte el clado F con T. filifolia, mientras que T. terniflora comparte el clado D 

con T. laxa. Por otra parte, T. lemmonii no se encuentra en el mismo clado que 

T. parryi, sin embargo como se menciono previamente, es posible que el clado 

A, B y C a los que pertenecen, debieran unirse en uno solo. En situación similar 

están T. stenophylla y T. moorei. En lo que respecta a las secuencias de T. 

lunulata y T. persicaefolia, estás fueron aceptadas en Genbank como T. patula y  

A. persicaefolius respectivamente, lo cual señala la falta de estandarización en 

la taxonomía del género Tagetes. Por otra parte, la comparación de las 

secuencias de los individuos híbridos es interesante porque BLAST arrojo 

similitudes con secuencias de T. patula, T. laxa y T. parryi que son cercanas a 

los parentales. El resto de las secuencias coincidieron en el análisis morfológico 

y molecular, en parte por “auto-similitud” ya que varias de las secuencias 

comparadas fueron admitidas en Genbank y mostraron un 100% de similitud 

consigo mismas, y en otros casos resultaron muy similares a secuencias de la 

misma especie, previamente reportadas por otros autores.   
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El análisis de microsatélites se hizo con un total de 164 individuos de diferentes 

especies del género Tagetes, utilizando tres cebadores diferentes como se ha 

mencionado anteriormente. En los 3 dendogramas producidos podemos 

observar que los individuos no se agrupan de acuerdo a su especie, y más bien 

se encuentran dispersos a lo largo del árbol agrupándose con individuos de 

diferentes especies. De acuerdo al análisis de PCA, las bandas que casi 

siempre se presentan y conservan en cada uno de los individuos de Tagetes, 

son las que se encuentran entre los 750 y los 1500 pares de bases. Las bandas 

que se encuentran a 500, 2000 y 2500 pares de bases son las que nos 

presentan mayor variabilidad, y no se encuentran presentes en todos los 

individuos de Tagetes analizados. Al interior de un grupo o especie, estas tres 

bandas son las que hacen que el patrón de bandeo entre los individuos de una 

misma especie varíe, y hace que se dispersen a lo largo del dendograma, en 

vez de agruparse de acuerdo a su especie. Este fenómeno ocurre al utilizar los 

tres cebadores, que presentan las mismas bandas conservadas, entre 750, 

1000 y 1500 pares de bases. Estás diferencias en el patrón de bandas de cada 

individuo podrían tener diferentes causas como: la no existencia de un sitio de 

unión completo al primer debido a una mutación, rearreglos estructurales en el 

cromosoma durante la meiosis e inserciones o deleciones suficientemente 

grandes como para aumentar o disminuir el tamaño de la banda de manera que 

se identifica como un locus diferente (González y Aguirre, 2007).  

Por otra parte, como se menciono anteriormente, los 3 microsatélites utilizados, 

5´GACA, 5´GATA y 5´TCC presentan las mismas bandas conservadas, por lo 

cual podemos asumir que han presentado el mismo grado de mutabilidad a lo 

largo de su historia evolutiva, lo cual puede ser un indicativo de que las 

diferentes especies divergieron hace relativamente poco tiempo. También es 

importante señalar que al analizar cada dendograma de ISSR por separado, 

podemos observar que presentan diferente número de clados y ramificaciones. 

El dendograma generado con el cebador 5´GATA presenta 6 clados principales 

que agrupan 30 ramificaciones distintas, mientras que el dendograma de 

5´GACA también presenta 6 clados principales que agrupan 20 ramificaciones 

diferentes. El dendograma de 5´TCC presenta solo 4 clados con 19 
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ramificaciones. Por ramificaciones nos referimos a subgrupos dentro de los 

clados más grandes. Al observar esto, podemos pensar que el grado de 

mutaciones en el microsatélite 5´GATA y 5´GACA ha sido mucho mayor que en 

el microsatélite 5´TCC. 

Al analizar el dendograma del marcador RAPD: OPM4, se observa que también 

los individuos de diferentes especies de Tagetes se encuentran dispersos en el 

dendograma. Es interesante pues presenta una estructura similar a la de los 

dendogramas generados con los microsatélites, ya que está formado por 6 

clados, pero solo contiene 10 ramificaciones o subgrupos. En este punto es 

necesario señalar que el análisis de RAPD, fue hecho con menos individuos que 

el análisis de ISSR y con un solo cebador, el OPM4 y debido a esto es difícil 

hacer una comparación adecuada entre los resultados obtenidos con RAPD e 

ISSR hasta el momento. Es posible que al aumentar el número de individuos 

analizados y al utilizar otros cebadores tipo RAPD, los resultados sean similares 

a los obtenidos con ISSR. Hasta ahora podemos suponer que la tasa de 

mutabilidad en el marcador RAPD, OPM4 es relativamente baja.  

La caracterización molecular de ejemplares del género Tagetes realizada en 

este trabajo utilizando marcadores ITS, RAPD e ISSR, ha permitido establecer 

relaciones de parentesco entre los individuos analizados y señalar posibles 

eventos que moldearon su proceso evolutivo. Estos resultados pueden servir 

como una guía para futuras investigaciones sobre el género, como la 

identificación de posibles individuos ancestrales, cuyas características puedan 

utilizarse para la generación de individuos de Tagetes transgénicos, que tengan 

utilidad en la industria alimentaria y farmacéutica, entre otras. También se abre 

la posibilidad a un método para la identificación de variedades de Tagetes 

mediante el uso de marcadores RAPD y microsatélites, similar al estudio 

realizado por Campos y col. 2012. 

Es importante que se dé continuación a la caracterización de los ejemplares del 

género Tagetes, pues no han sido identificados de manera apropiada. Existen 

gran cantidad de materiales distribuidos en Sudamérica, Pakistán, India y China 

y otras regiones de Asia, que muy posiblemente provienen de México, como T. 

erecta, T, patula y T. minuta, y que han sido integradas en la cultura de dichos 
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países. Por otra parte no existe una nomenclatura estandarizada entre los 

investigadores del género, que facilite la identificación de sus ejemplares. En 

esta situación se encuentran algunas especies como T. erecta, T. patula, y T. 

tenuiflora, cuyo nombre se encuentra como sinónimo de T. corymbosa, T. major, 

T. signata y T. remotiflora, en la base de datos SIIT (2013). A esto hay que 

sumarle el hecho de que varias especies parecen estar en peligro de extinción, 

debido a su explotación por parte de los lugareños, como es el caso de T. 

moorei y  T. linifolia. Es importante establecer métodos de identificación fiables 

para lograr una estandarización de la taxonomía del género Tagetes y así, 

asegurar la preservación de estas especies y su aprovechamiento por parte de 

la sociedad.  
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7. CONCLUSIONES. 

El uso de la técnica de CTAB permitió la extracción de ADN de diferentes 

especies del género Tagetes.  

El análisis de marcadores ITS permitió identificar individuos de especies del 

género Tagetes y establecer sus relaciones de parentesco de manera coherente 

con los datos presentados hasta el momento por otros autores y que están 

basados en análisis morfológicos.  

La comparación de las secuencias ITS en el programa BLAST, por un lado 

permitió corroborar la identidad de las especies aquí analizadas y por otro, 

arrojo similitud con especies geográfica y genéticamente relacionadas.  

Los análisis ISSR y RAPD permiten inferir la  tasa de mutabilidad y divergencia 

del género Tagetes, producto del medio ambiente y la actividad humana, que 

podrían estar afectando su desarrollo.  
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ANEXOS.  

A continuación se muestran las secuencias obtenidas de los 35 individuos del 

género Tagetes analizados en este trabajo, así como su comparación en el 

programa BLAST con secuencias similares del género Tagetes reportadas 

previamente. T. lunulata A, TAG-00016 presenta una secuencia de 703 pares de 

bases y fue admitida en la base de datos de Genbank como T. patula., clave de 

acceso: KC800432. En el programa BLAST, dio una similitud del 100% consigo 

misma, una similitud del 99% y 98% con la secuencia de T. lunulata B, TAG-

00009 y T. multiflora, TAG-00018 respectivamente. Ambas secuencias son 

producto de este trabajo y también fueron admitidas en Genbank.  

 

ACCAGTTGTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAGAGGTT
CTCCCCTCATGATTCAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAATCGTGCATCCATCTTTGAGA
GGACTCTATTTTTAGGCCAACCACGCCCTATGGGACACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACAAACGAAACCCAAACA
GGGAGTCATGATGTGGGCAACCAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCGGGCGCAA
CTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGA
TGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATAAGCACACCGCAAAC
GGGGCATCATTGCACGAGCCCTTCTATGTATATTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCAACATA
ATGTCCATGAAGGCCTATAAGGCAACCATGAACACACATCGACAGGGGGCCTAGAAGGATCGCAGCATGAGCAACA
ATCCTTGCATAGGCTTGTTGTTGTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGCAG
GTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTAACTTCCAAAA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. lunulata A. TAG-00016. 

 

Comparación de la secuencia de T. lunulata A, TAG-00016 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. lunulata A con la secuencia de mayor 

similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. lunulata B, TAG-00009 nos dio una secuencia de 703 pares pares 

de bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank como T. 

patula., clave de acceso: KC800426. Al introducirla en el programa BLAST, 

mostró una similitud del 100% consigo misma, y una similitud del 99% y 98% 

con la secuencia de T. lunulata B, TAG-00009 y T. multiflora, TAG-00018 

respectivamente. Ambas secuencias son producto de este trabajo y también 

fueron admitidas en Genbank.  

TAATGCATTTATCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAGAG
GTTCTCCCCTCATGATTCAGGAAACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAATCGTGCATCCATCTTTG
AGAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCACGCCCTATGGGACACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACAAACAAAACCCAA
ACAGGGAGTCTTGATGTGGGCAACCAAATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCGGGCG
CAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCAT
CGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATAAGCACACCGCA
AACGGAGCATCATTGCACGAGCCCTTCTATGTATATTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCAAC
ATAATGTCCATGAAGGCCTATAAGGCAACCATGAACACACATCGACAAGGGGCCTAGAAGGATCGCAGCATGAGCAA
CAATCCTTGCATAGGCTTGTTGTTGTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGC
AGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTTACTTTCAAAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. lunulata B. TAG-00009. 

 

 

 

Comparación de la secuencia de T. lunulata B, TAG-00009 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. lunulata B con la secuencia de mayor 

similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. lunulata C, TAG-00008 nos dio una secuencia de 710 pares de 

bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank como T. 

patula., clave de acceso: KC800425. Al introducirla en el programa BLAST, 

mostró una similitud del 100% consigo misma, y una similitud del 95% y 94% 

con la secuencia de T. lunulata A, TAG-00016 y T. lunulata B, TAG-00009, 

respectivamente. Ambas secuencias son producto de este trabajo y también 

fueron admitidas en Genbank.  

TGACGCGGGTGTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAGA
GGTTCTCCCCTCATGATTCAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAATCGTGCATCCATCTTT
GAGAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCACGCCCTATGGGACACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACAAACGAAACCCA
AACAGGGAGTCATGATGTGGGCAACCAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCGGGC
GCAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCA
TCGATGCGTGAGCCGAGATqATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATAAGCACACCG
CAAAACGGACCACCATTGCACGAGCCCTTCTTGGTATATTTGGCCCTGGGCCCGGGTGGGGCCGGGGGTGGTTGT
GTCAACAAAAGGTCCTTGAAGGCCAATAAGGCAAACATGAACACCCTTCAACGGGGGGCCTAAAAGGATCGCAGCA
GGACCAACAATCCTGGCGAAGGCTTGTTGTTGTTACAGGTTCACAATTCATTCGGCTTGGCAGGGTTCAACAATGAT
CCTCCCGCAGGTTCACCTACGGAAACTTTGTTACAACTTTTAACCTTCAAAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. lunulata C. TAG-00008. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. lunulata C, TAG-00008 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. lunulata C con la secuencia de mayor 

similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. foetidissima, TAG-00023 nos dio una secuencia de 739 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 99% con 

las secuencias de T. lunulata A, TAG-00016 y T. lunulata B, TAG-00009 

(admitidas en Genbank como T. patula) con clave de acceso: KC800432 y 

KC800426 respectivamente. Ambas secuencias son producto de este trabajo y 

también fueron admitidas en Genbank.  

TTGGGGGTGTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCCAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAGAGG
TTCTCCCCTCATGATTCAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAATCGTGCATCCATCTTTGA
GAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCACGCCCTATGGGACACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACAAACGAAACCCAAA
CAGGGAGTCATGATGTGGGCAACCAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCGGGCGC
AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATC
GATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATAAGCACACCGCAA
AACGGAGCATCATTGCACGAGCCCTTCTATGTATATTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCAA
CATAATGTCCATGAAGGCCTATAAGGCAAACATGAACACACATCGACAGGGGGCCTAGAAGGATCGCAGCATGAGC
AACAATCCTTGCGTAGGCTTGTTGTTGTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCC
GCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTTACTTCCAGAAT 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. foetidissima, TAG-00023. 

 

 

 

Comparación de la secuencia de T. foetidissima, TAG-00023 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. foetidissima  con la secuencia de mayor 

similitud en BLAST. 
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El individuo T. multiflora, TAG-00018 nos dio una secuencia de 707 pares de 

bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank, clave de 

acceso: KC800434. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud 

del 100% consigo misma, y una similitud del 98% con la secuencia de T. 

lunulata A TAG-00016, T. lunulata B TAG-00009 y Tagetes sp, esta última con 

clave de acceso: KC800428.  

 
CAAGGACAATGTACTCCGCCTGAACTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAG
AGGTTCTACCCTCATGAGTCAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTT
TGAGAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGACACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACAAACGAAACCC
AAACAGGGAGTCATGATGTGGGCAACCAAATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCGGGC
GCAACTTGCGTTCAAAAACTCAATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCAT
CGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCGAAAGAAGCCACGTACAATAAGCACACCGCA
AACGGAGCATCATTGCACGAGCCCTTCTATGTATAATTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCAA
CATAATGTCCATGAAGGCCTATAAGGCAACCATGAACACACATCGACAAGGGGCCTACAAGGATAGCAGCATGAGCA
ACAATCCTTGTATAGGCTTGTTGTTTTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGC
AGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTACTTCCAGA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. multiflora. TAG-00018. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. multiflora, TAG-00018 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineación de la secuencia de T. multiflora, TAG-00018 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST.  
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Para el individuo T. coronopifolia, TAG-00003 nos dio una secuencia de 731 

pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 

99% con las secuencias de T. lunulata A, TAG-00016 y Tagetes sp, esta última 

con clave de acceso: KC800428. Con T. lunulata B, TAG-00009, presento una 

similitud del 98%.  

GGTAGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAGAGGTTCTC
CCCTCATGAGTCAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAATCGTGCATCCATCTTTGAGAGG
ACTCTATTTTTAGGCCAACAATGCCCTATGGGACACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACAAACGAAACCCAAACAGG
GAGTCGTGATGTGGGCAACCAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCGGGCGCAACT
TGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGATG
CGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATAAGCACACCGCAAACGG
GGCATCATTGCACGAGCCCTTCTATGTATAATTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCAACATAAT
GTCCATGAAGGCCTCTAAGGCAACCATGAACACACATCGACAGGGGGCCTAGAAGGATCGCAGCATGAGCAACAAT
CCTTGCATAGGCTTGTTGTTGTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGCAGGT
TCACCTACGGAAACCTTGTTACGCTTTTTTAACTTTCAA 
 

 
Secuencia ITS obtenida del individuo T. coronopifolia. TAG-00003. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. coronopifolia. TAG-00003 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. coronopifolia con la secuencia de mayor 

similitud en BLAST. 
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El individuo T. linifolia, TAG-00031 nos dio una secuencia de 741 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 89% con 

las secuencias de T. lunulata A, TAG-00016 y Tagetes sp, esta última con clave 

de acceso: KC800428. 

GATGTGGAGGGACTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCACCGGGGATAAATTAA
GAGGTTCTCCCCTCATGAGTAAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAATCGTGCATCCATC
TTTGAGAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGACACAAGAAGGCCCTTTCCCCCCCAACCAACCAAAC
CCAAAAGAGGGAGTCTGATGGGGGGCACCAAGATGCGTGACGCCCAGGCGAACGTGCCCTCAACCGAAGGGTTCC
GGGGCCACTTGGCTTCCAAAACTCCATGGGTTACGGGAATCTGCAATTTCCACCCAGTATCGCATTTTGCTACCTTCT
TCCTCGATGCCTGAACCGAAATATCCCTTGCCCAAAATCCTTTATGAATCCCAAGAAGCCCCGTACAAAAAACACACC
CCAAACGGGGCATCCTTGCACGAGGCCTTTTATGTATAATTTGGCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGGTTTGG
CCACATAATGTCCATGAAAGCCCAAAGGGGAACCATGAACACACATCGACAAGGGGCCTACAAGGATCGAAGCATG
ACCAACAATCCTTGCATAGGCCTGGTGTTGTTACATGTTCACAGGCATTCTGCTTTTGCAGGGGTTCGACAATGATCC
TTCCCGCAGGGTCACCACCGAAACCTTGGTACGACTTTTACTTCCAAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. linifolia, TAG-00031. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. linifolia, TAG-00031 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. linifolia, TAG-00031con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. sp-jalisco, TAG-00022 nos dio una secuencia de 738 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 78% con 

las secuencias de Tagetes sp, con clave de acceso: KC800438, y con T. moorei, 

TAG-00017. Está última secuencia también es producto de está trabajo, y fue 

admitida en el Genbank con la clave de acceso: KC800433. 

TGATGAGGTCTTCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAGCATCGTCATAAGACAATGCACCCGGGTTAATTTTGAGGTT
CTCCCCACAAGATTAAAGACACACCACAAGACAACAGTATTTTAAAAACCCCCAATACTCGTGCCCCCCTCAATAGGA
CTCCTCTTTTTTTCAGCTACACCTGCCCTACGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACATACAACCCAATAT
GGTGGTCAGGTGTGGGCAACATGAATGCTTGACCCCAAGGCAAACTTGCCCTCACCCGGATGGCTCCGGGCCCAAC
TTGCTTCCAAAACCCCAAGGGTCCACGGAATTCGGCATTTCCCACCAATAATCCAATTTTGCTACTTCCTTCACCAAT
CCTGGACCCAAAATATCCTTTGCCAAAATTCTTTGAGAATTCCAAAAAGCCCCCTTACAATAACCCCCCCCCAAACGG
GGAACCAGACCAAAGGCCCTTTTAGGTATATTTTGCCCTTGGCACGTGTTGCCCCGGGGTTTGTTATTTCCACATATT
ATTCCCGAAAGCCCATAATGCAACCATGAACAAACATCGATGAGGACCTACTAGGATGAAAACATACACAAACTCACC
TTGCGAAAACCTGTTGTTGTTACATGTTCTCAAATCTTTCTGCTTTGCAGGGGACTACAATGATCCTTCCCCAGGTTCT
CCTCCAGAAACCTTGTTACAACATTTTTACTTTCAAAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. sp-jalisco. TAG-00022. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. sp-jalisco, TAG-00022con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. sp-jalisco. TAG-00022 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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Para el individuo T. lemmonii, TAG-00002 se obtuvo una secuencia de 739 

pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 

97% con las secuencias de T. parryi A, TAG-00004 y T. parryi B, TAG-00010, 

ambas secuencias son producto de este trabajo y también fueron admitidas en 

Genbank, con clave de acceso KC800422 y KC800427.  

GCATCGTGACTTGCCCGGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATTAAAAGACAATGCACCGGGTTAAATTAAGAGGT
TCCCCCCCTCAAGAATAAGGACACACAACACAAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAA
GAGGACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAAACCCAAA
TAGGGAGTAATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGCGC
AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATC
GATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGACTCCAAAGAAGCCACATACAATGAGCACACCGCAA
ACGGGGCATCATGGCACGGGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCAAT
ATAATGTCCATGAAAGCCCATAGGGCAACCATGAACAAACATCGACAAGGGCCTACAAGGATAGAAGCATAAGCAAA
CAATCCTTGCAAAGCCATGTTGTTGTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGC
AGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGTTTTTTTACTTTCCAGAG 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. lemmonii. TAG-00002. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. lemmonii, TAG-00002 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. lemmonii, TAG-00002 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. stenophylla, TAG-00024 nos dio una secuencia de 737 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 94% con 

las siguientes secuencias: T. foetidissima, con clave de acceso DQ862119, 

Tagetes sp con clave de acceso KC800439 y A. persicifolius, TAG-00028 con 

clave de acceso KC800436. Está última secuencia es producto de este trabajo.  

GAAACATAACACCGCTCTCCCCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCGCCGGGTTAAATTAAGAGG
TTCTCCAGACAAGAATAAAGACACACAACATGAGACGAGAATGTTACAAACCACCACTAGCCGTGCATCCATCTTTTG
GAGGACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAACCCCAAA
GAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCAGGCGC
AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATC
GATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCCAAAGAAGCCACATACAATGAGCACACCGCAA
ACAGGGCATCATAGCACATGACCTTTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCGACAT
AATATTCATGAAAGCCCATAGAGCAACCATGAACAAACATCGACAGGGACCTACAAGGATCGAAGCATAAGCAAACA
AACCTTGAAAAGCCCTGTTGTTGTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGCAG
GTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTTACTTCCGGAA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. stenophylla. TAG-00024. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. stenophylla, TAG-00024  con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. stenophylla, TAG-00024 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. patula A, TAG-00029 nos dio una secuencia de 739 pares de 

bases. Esta secuencia fue introducida en el programa BLAST y mostró una 

similitud del 99% con diferentes secuencias: dos secuencias de Tagetes sp con 

claves de acceso KC800438 y KC800439, T. patula con clave de acceso 

DQ862121, y con A. persicifolius TAG-00028, clave de acceso KC800436.  

TAATGCATGTACTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCACAGGGGTAAATTAAGAG
GTTTTCCACTCAAGAGTAAGGAAACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTA
AGAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCATCACACAAAACCCA
AAGAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGC
GCAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCA
TCGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCAAGAGTCGTTCATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATGAGCACACCGC
AAACGGGGCATCACGGCACAGGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGGGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCA
ACATAATGTCCATGAAAGCCCATAGGGCAACCATGAACTAACATCGACGGGGGCCAACAAGGATCGATGCATGAGC
AAACAATCCTTGCAAAGCCGTGTTGTTGTTACAAGTTCACAGGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTC
CGCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACAACTTTTTACTTCAAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. patula A. TAG-00029. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. patula A, TAG-00029 con otras secuencias, 

en el programa BLAST. 
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Alineamiento de la secuencia de T. patula A, TAG-00029 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. patula B, TAG-00030 nos dio una secuencia de 742 pares de 

bases. Esta secuencia fue introducida en el programa BLAST y mostró una 

similitud del 97% con diferentes secuencias: dos secuencias de Tagetes sp con 

claves de acceso KC800438 y KC800439, T. patula con clave de acceso 

DQ862121, y con A. persicifolius TAG-00028, clave de acceso KC800436.  

TGGTGATGTGTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCACAGGGGATAAATTAAGAG
GTTTTCCCCTCATGATTAAGGAAACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTA
AGAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCATCACACAAAACCCA
AAGAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAAACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGC
GCAACTTGCGTTCAAAAACTCAATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCAT
CGATGCGTGAGCCAAAATATCCGTTGCCAAAAGTCGTTCATGATTCCAAAAAACCCACGTACAATGAGCACACCGCA
AACGGGGCATCATGGCACAGGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGGGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCAA
CATAATGTCCATGAAGGCCCATAGGGCAACCATGAACTAACATCAACGGGGGCCAACAAGGATCGATGCATGAGCA
AACAATCCTTGCAAAGCCTTGTTGTTGTTACAAGTTCACAGGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCC
GCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGCTTTTTTAATTTCCAAAAA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. patula B. TAG-00030. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. patula B, TAG-00030  con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. patula B, TAG-00030 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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Para el individuo T. persicaefolia, TAG-00028 se obtuvo una secuencia de 739 

pares de bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank 

como A. persicifolius, con clave de acceso KC800436. Al introducirla en el 

programa BLAST, mostró una similitud del 100% consigo misma, y una similitud 

del 99% con dos secuencias de Tagetes sp con claves de acceso KC800438 y 

KC800439 y con una secuencia de T. patula con clave de acceso DQ862121, 

entre otras.  

ACCGGGTGTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCACAGGGGTAAATTAAGAGGT
TTTCCACTCAAGAGTAAGGAAACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAAG
AGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAAACCCAAA
GAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGCGC
AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATC
GATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTCATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATGAGCACACCGCA
AACGGGGCATCACGGCACAGGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCAA
CATAATGTCCATGAAAGCCCATAGGGCAACCATGAACTAACATCGACAGTGGCCAACAAGGATCGATGCATGAGCAA
ACAATCCTTGCAAAGCCGTGTTGTTGTTACAAGTTCACAGGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCG
CAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTACTTTCAAAAAA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. persicaefolia. TAG-00028. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. persicaefolia, TAG-00028 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. persicaefolia, TAG-00028 con la secuencia 

de mayor similitud en BLAST (misma secuencia). 
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Del individuo T. erecta, TAG-00032, se obtuvo una secuencia de 739 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 100% con 

una secuencia de T. patula con clave de acceso DQ862121, una similitud del 

99% con dos secuencias de Tagetes sp con claves de acceso KC800438 y 

KC800439 y con A. persicifolius TAG-00028, clave de acceso KC800436, entre 

otras.  

TAGGGAGGTGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCACAGGGGTAAATTAAGAGG
TTTTCCACTCAAGAGTAAGGAAACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAA
GAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCATCACACAAAACCCAA
AGAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGCG
CAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCAT
CGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTCATGATTCCAAAGTAGCCACGTACAATGAGCACACCGC
AAACGGGGCATCACGGCACAGGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCA
ACATAATGTCCATGAAAGCCCATAGGGCAACCATGAACTAACATCGACAGTGGCCAACAAGGATCGATGCATGAGCA
AACAATCCTTGCAAAGCCGTGTTGTTGTTACAAGTTCACAGGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCC
GCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTACTTCCAAAAGA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. erecta. TAG-00032. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. erecta, TAG-00032 con otras secuencias, en 

el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. erecta, TAG-00032 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. moorei, TAG-00017 nos dio una secuencia de 699 pares de 

bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank con clave 

de acceso: KC800433. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una 

similitud del 100% consigo misma, y una similitud del 98% con las secuencias 

de T. parryi A TAG-00004 y T. parryi B TAG-00010, con clave de acceso 

KC800422 y KC800427 respectivamente. Ambas secuencias son producto de 

este trabajo y también fueron admitidas en Genbank.  

TTCTGCAGGTGCTTCGACTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCGTAAGACAATGCACCGGGTTAAATTAAGAG
GTTCTCCCCTCAAGATTAAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTA
AGAGGACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCCTATGAGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACGCAAAACCCA
AATAGGGAGTCATGGTGTGGGCGACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGAATGGCTTCGGGC
GCAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCA
TCGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTTCAAAGAAGCCACGTACAATGAGCACACCGC
AAACGGGGCATCATGGCACAAGCCCTTCTATGTATAGTTTTTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCA
ACATAATGTCCATGAAAGCACATAAGGCAACCATGAACAAACATCGACAAGGGCCTACAAGGATCAAAGCATAAGCA
AAAAATCCTTGCAAAGCCATGTTGTTGTTACAAGTTCACAGGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCC
GCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTACCTTCCCAGA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. moorei. TAG-00017. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. moorei, TAG-00017 con otras secuencias, 

en el programa BLAST. 



97 
 

 

Alineamiento de la secuencia de T. moorei, TAG-00017 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. parryi A, TAG-00004 nos dio una secuencia de 727 pares de 

bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank con clave 

de acceso: KC800422. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una 

similitud del 100% consigo misma y con la secuencia de T. parryi B TAG-00010, 

cuya clave de acceso es KC800427. T. parryi A también presento una similitud 

del 98% con la secuencia de T. moorei TAG-00017, con clave de acceso 

KC800433.  

TTAGGTGGGTAGTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCATAAGACAATGCACCGGGTTAAATTAAGA
GGTTCTCCCCTCAAGAGTAAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTT
AAGAGGACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCCTATGAGGCACGGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAAACCC
AAATAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGG
CGCAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTC
ATCGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTTCAAAGAAGCCACGTACAGTGAGCACACCG
CAAACGGGGCATCATGGCACGGGCCCTTCTATGTATAGTTTTTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTC
AACATAATGTCCATGAAAGCACAAAAGGCAACCATGAACAAACATCGACAAGGGCCTACAAGGATCAAAGCATAAGC
AAACAATCCTTGCAAAGCCGTGTTGTTGTTACAAGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTC
CGCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTATTACTTCCAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. parryi A. TAG-00004. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. parryi A, TAG-00004 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. parryi A, TAG-00004 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. parryi B, TAG-00010 nos dio una secuencia de 704 pares de 

bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank con clave 

de acceso: KC800427. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una 

similitud del 100% consigo misma y con la secuencia de T. parryi A TAG-00004, 

cuya clave de acceso es KC800422. T. parryi B también presento una similitud 

del 98% con la secuencia de T. moorei TAG-00017, con clave de acceso 

KC800433. 

TGACTGAATTACTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCATAAGACAATGCACCGGGTTAAATTAAGA
GGTTCTCCCCTCAAGAGTAAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTT
AAGAGGACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCCTATGAGGCACGGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAAACCC
AAATAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGG
CGCAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTC
ATCGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTTCAAAGAAGCCACGTACAGTGAGCACACCG
CAAACGGGGCATCATGGCACGGGCCCTTCTATGTATAGTTTTTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTC
AACATAATGTCCATGAAAGCACAAAAGGCAACCATGAACAAACATCGACAAGGGCCTACAAGGATCAAAGCATAAGC
AAACAATCCTTGCAAAGCCGTGTTGTTGTTACAAGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTC
CGCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTACCTTCCAGAAA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. parryi B. TAG-00010. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. parryi B, TAG-00010 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. parryi B, TAG-00010 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. minuta, TAG-00013 nos dio una secuencia de 691 pares de 

bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank con clave 

de acceso: KC800429. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una 

similitud del 98% con una secuencia de T. minuta con clave de acceso 

AF413576 y con una secuencia de T. laxa con clave de acceso KC800431.  

TGGGTGAGTTGTCCAGTCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGTTAAAATAAGAG
GTTCTCAAGATTCAGGAGACACAACAGAAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCACTTTGAGAGG
ACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCATTGAGCACAGGAGACCACTTTCCGCCCAAACACACAAAACCCAAAGAAGG
AGTCATGATGTGGGGAACAAGATACGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGAATGGCTTCGGGCGCAACTTG
CGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCG
TGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTTTTATTTCAAAGAAGCCACATACAATGAGCACACCGCAAACGGGG
CATCATGGCACAAGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTTTGTCAACATAATAT
CCATGAACGCCGATAGGGCAGGCCATGAACACACATCGACAAGGGCCTACAAGGATTGAAACATATGCAACAATCCT
TGCAGAGCTATGTTGTTGTTACATGTTCACTAGTTGATCTGCTTCGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGCAGGTTCA
CCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTACCCTTCAAGAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. minuta. TAG-00013. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. minuta, TAG-00013  con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. minuta, TAG-00013 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. terniflora, TAG-00026 nos dio una secuencia de 727 pares de 

bases que se muestra en la figura 65. Al introducirla en el programa BLAST, 

mostró una similitud del 99% con la secuencia de T. laxa, TAG-00015 con clave 

de acceso KC800431, y dio una similitud del 98% con una secuencia de T. 

minuta, TAG-00013, con clave de acceso KC800429. Estas 2 secuencias son 

producto de este trabajo y fueron admitidas en Genbank.  

TCTGTTAGTTCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGTTAAAATAAGAGGTT
CTCAAGATTCAGGAGACACGACAGAAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCACTCTGAGAGGACT
CTAATTTTAGGCCAACCATGCCCATTGAGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACACACACAACCCAAATAAGGAGT
CATGGTGTGGGGAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGAATGGCTTCGGGCGCAACTTGCG
TTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGTG
AGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTTTTATTCCAAAGAAGCCACATACAATGAGCACACCACAAACGGGGCA
TCATGGCACGAGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTTTGTCAACATAATATCC
ATGAACACCAATATGGCAGGCCATGAACACACATCGACAAGGGCCTACAAGGATTGAAACATATGCAACAATCCTTG
CAAAGCTATGTTGTTGTTACATGTTCACTAGTTGATCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGCAGGTTCACC
TACGGAAACCTTGTTACGTTTTTTTACATTTTCAAA 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. terniflora. TAG-00026. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. terniflora, TAG-00026 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Figura 67. Alineamiento de la secuencia de T. terniflora, TAG-00026 con la 

secuencia de mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. laxa, TAG-00015 nos dio una secuencia de 697 pares de bases. 

Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank con clave de 

acceso: KC800431. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud 

del 100% consigo misma, y una similitud del 98% con la secuencia de T. minuta, 

TAG-00013, con clave de acceso KC800429. También mostró una similitud del 

97% con una secuencia de Tagetes sp con clave de acceso KC800430.  

TCGGGTTGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGTTAAAATAAGAGGTT
CTCAAGATTCAGGAGACACGACAGAAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGCCGTGCATCCACTCTGAGAGGACT
CTAATTTTAGGCCAACCATGCCCATTGAGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACACACACAACCCAAATAAGGAGT
CATGGTGTGGGGAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGAATGGCTTCGGGCGCAACTTGCG
TTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGTG
AGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTTTTATTCCAAAGAAGCCACATACAATGAGCACACCACAAACGGGGCA
TCATGGCACGAGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTTTGTCAACATAATATCC
ATGAACACCAATATGGCAGGCCATGAACACACATCGACAAGGGGCCTACAAGGATTGAAACATATGCAACAATCCTT
GCAAAGCTATGTTGTTGTTACATGTTCACTAGTTGATCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGCAGGTTCAC
CTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTACACTCCCAAA 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. laxa. TAG-00015. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. laxa, TAG-00015 con otras secuencias, en 

el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. laxa, TAG-00015 con la secuencia de mayor 

similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. lucida A, TAG-00020 nos dio una secuencia de 697 pares de 

bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank con clave 

de acceso: KC800435. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una 

similitud del 100% consigo misma, y una similitud del 99% con dos secuencias 

de T. lucida, con claves de acceso DQ862120 AF374930. 

TTATAGAGGTTGTCACCTGCACCTGGGGTCGCAATCGAAGCATTGTCAAAAGGCAATGCAAAGGGTTAAACTTTGAG
GTTCTCCCCTCAAGATAAGAGACACAACATGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTAAGA
GGACTCCTATTTAGGCCAACTACACCACAATGGCACAGGAGACCAATATCCGCCCAACAACACATGCCCCATAAATA
TATGATGGCGTGCTGTGGGCAACATGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGAATGGCTTCGGGCGC
AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATC
GATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTAACAAAAGGCCACATACAATGAGCACACCACAA
ATGGGGCATCATGGCAAAGGCCCTTCTGTGTTTAGTTTTCCTTGGCACATGTTGTGCCGGGGGTTGTTATTTGGCCA
ATGTGATGTCCATGAAGGCCCTATGGGCAAGCATGAACACACATCGACTAGGCTCTACAAGGATCGAGGCAAAAGCA
TCAATCCCCGCAAATCCATGTTGTTGTTACAAGTTCACAAGTCATTCTGCTATGCAGGATTCGACAATGATCCTTCCG
CAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTAACTTTCAAAAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. lucida A. TAG-00020. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. lucida A, TAG-00020 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. lucida A, TAG-00020 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo T. lucida B, TAG-00021 nos dio una secuencia de 739 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 99% con 4 

secuencias diferentes; 3 son secuencias de T. lucida, una de ellas es secuencia 

T. lucida A, TAG-00020 con clave de acceso KC800435 y las otras 2 con clave 

de acceso DQ862120 y AF374930. La cuarta secuencia es una de Tagetes sp 

con clave de acceso KC800437. T. lucida B, también presento una similitud del 

98% con otra secuencia de T. lucida con clave de acceso AF413579. 

GTGGCGAGTGTCCACCTGACCTGGGGTCGCAATCGAAGCATTGTCAAAAGGCAATGCAACGGGTTAAACTTTGAGG
TTCTCCCCTCAAGATAAGAGACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTAAGAG
GACTCCTATTTAGGCCAACTACACCACAATGGCACAGGAGACCAATATCCGCCCAACAACACATGCCACATAAATATA
TGATGGCGTGGTGTGGGCAACATGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGAATGGCTTCGGGCGCAA
CTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGA
TGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTAACAAAAGGCCACATACAATGAGCACACCACAAAT
GGGGCATCATGGCAAAGGCCCTTCTATGTTTAGTTTTCCTTGGCACATGTTGTGCCGGGGGTTGTTATTTGGCCAAT
GTGATGTCCATGAAGGCCCTATGGGCAAGCATGAACACACATCGACTAGGCTCTACAAGGATCGATGCAAAAGCATC
AATCCCCGCAAATCCATGTTGTTGTTACAAGTTCACAAGTCATTCTGCTATGCAGGATTCGACAATGATCCTTCCGCA
GGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTTACTTTCCAGAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. lucida B. TAG-00021. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. lucida B, TAG-00021 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. lucida B, TAG-00021 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. arenícola, TAG-00037 nos dio una secuencia de 736 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 100% con 

una secuencia de Tagetes sp con clave de acceso KC800437. También mostró 

una similitud del 99% con 3 secuencias de T. lucida cada con claves de acceso 

AF374930, KC800435 y DQ862120. T. arenícola presentó una similitud del 97% 

con  T. filifolia TAG-00007 con claves de acceso KC800424 y con otra secuencia 

de T. filifolia con clave de acceso DQ862118. 

AGCAGGTGTCCACCTGACCTGGGGTCACAATCGAAGCATTGTCAAAAGGCAATGCAACGGGTTAAACTTTGAGGTTC
TCCCCTCAAGATAAGAGACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTAAGAGGA
CTCCTATTTAGGCCAACTACACCACAATGGCACAGGAGACCAATATCCGCCCAACAACACATGCCCCACAAATATAT
GATGGCATGGTGTGGGCAACATGATGCGCGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGAATGGCTTCGGGCGCAAC
TTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGAT
GCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTAACAAAAGGCCACATACAATGAGCACACCACAAATG
GGGCATCATGGCAAAGGCCCTTCTGTGTTTAGTTTTCCTTGGCACATGTTGTGCCGGGGGTTGTTATTTGGCCAATG
TGATGTCCATGAAGGCCCTATGGGCAAGCATGAACACACATCGACTAGGCTCTACAAGGATCGAGGCAAAAGCATCA
ATCCCCGCAAATCCATGTTGTTGTTACAAGTTCACAAGTCATTCTGCTATGCAGGATTCGACAATGATCCTTCCGCAG
GTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGCTTTTTACTTTCAAAAAA 
 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. arenícola. TAG-00037. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. arenícola, TAG-00037 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. arenícola, TAG-00037 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. filifolia A, TAG-00006 nos dio una secuencia de 745 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 99% con 

la secuencia de T. filifolia TAG-00007, con clave de acceso KC800424. Dio una 

similitud del 98% con otra secuencia de T. filifolia con clave de acceso 

DQ862118, y una similitud del 97% con una secuencia de T. pringlei con clave 

de acceso AF413578. 

TAAGGGGTGTTCCCTGACCTGGGGTCGCAATCGAAGCATTGTCTAAAGGCAATGCACCGGGTTAAACTTTGAGGTTC
TCCCCTCAAGATAAGAGACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTAAGAGGA
CTCCTATTTAGGCCAACTACACCACAAATGGCACAGGAGACCAATATCCGCCCAACAACACACGCTCCATAAATATAT
GGTGGCATGGTGTGGGCAACATGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAATGGCTTCGGGCGCAAC
TTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGAT
GCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTGTGATTAACAAAAGGCCACATACTATGAGCACACCGCAAACG
GGGCATCATGGCAAAGGCCCTTCTGTGTTTAGTTTTCCTTGGCACATGTTGTGCCGGGGGTTTGTTATTTGGCCAATA
TGATGTCCATGAAGGCCCTATGGGCAAAGCATGAACACACATTGACTAGGCTCTACAAGGATCAAGGCAAAAGCATC
TATCCCCGCAAATCCATGTTGTTGTTACAACTTCGCAAGTCATTCTACTATGCAGGATTCAACAATGATCCTTCCGCA
GGTTGGCCTACCGCCGGCTTGTTACGACTTTTTCTTCCAACAGAAGACCCC 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. filifolia A. TAG-00006. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. filifolia A, TAG-00006 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. filifolia A, TAG-00006 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. filifolia B, TAG-00025 dio una secuencia de 743 pares de bases. 

Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 99% con la 

secuencia de T. filifolia TAG-00007, con clave de acceso KC800424 y con otra 

secuencia de T. filifolia con clave de acceso DQ862118.  

TTGGCGGGGGTTGTCCACCTGACCTGGGGTCGCAATCGAAGCATTGTCAAAAGACAATGCACCGGGTTAAACTTTGA
GGTTCTCCCCTCAAGATAAGAGACACAACGCGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGTATCCATCTTAAG
AGGACTCCTATTTAGGCCAACTACACCACAATGGCACAGGAGACCAATATCCGCCCAACAACACACGCTCCATAAAT
ATATGGTGGCATGGTGTGGGCAACATGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAATGGCTTCGGGCG
CAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCAT
CGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTGTGATTAACAAAAGGCCACATACTATGAGCACACCGCA
AACGGGGCATCATGGCAAAGGCCCTTCTGTGTTTAGTTTTCCTTGGCACATGTTGTGCCGGGGGTTTGTTATTTGGC
CAATATGATGTCCATGAAGGCCCTATGGGCAAAGCATGAACACGCATTGACTAGGCTCTACAAGGATCAGGGCAAAA
GCATCAATCCCCGCAAATCCATGGTGTTGTTACAAGTTCACAAGTCATTCTGCTATGCAGGATTCGACAATGATCCTT
CCGCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTTACTTCCAGAAA 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. filifolia B. TAG-00025. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. foetidissima, TAG-00023 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. filifolia B, TAG-00025 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. filifolia C, TAG-00007 nos dio una secuencia de 757 pares de 

bases que se muestra en la figura 86. Esta secuencia fue admitida en la base de 

datos de Genbank con clave de acceso: KC800424. Al introducirla en el 

programa BLAST, mostró una similitud del 100% consigo misma, una similitud 

del 99% con otra secuencia de T. filifolia con clave de acceso DQ862118, y una 

similitud del 98% con una secuencia de T. pringlei con clave de acceso 

AF413578. 

TAAAGTGAGTATTCCACCTGACCTGGGGTCGCAATCGAAGCATTGTCAAAAGACAATGCACCGGGTTAAACTTTGAG
GTTCTCCCCTCTAGATAAGAGACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGTATCCATCTTAAGA
GGACTCCTATTTAGGCCAACTACACCACAATGGCATAGGAGACCAATATCCGCCCAACAACACACGCTCCATAAATAT
ATGGTGGCATGGTGTGGGCAACATGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAATGGCTTCGGGCGCA
ACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCG
ATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTGTGATTAACAAAAGGCCACATACTATGAGCACACCGCAAA
CGGGGCATCATGGCAAAGGCCCTTCTGTGTTTAGTTTTCCTTGGCACATGTTGTGCCGGGGGGTTGTTGTGTGGAAA
ATGACATAACCGGGAAGCCCCTCAAAAGGGAACACGAACAAACGGTGTTTTGTAACTTCTACGAGCCCGGGGGAGC
CCTTATACTCCCCGGGAAAACCCCCGGTGGTTTAAACCGGGCACAATTTTTTTGGCAAGGCGGGAATTGGAGAAACC
CCCCGCCGGGGGGGCCCCCCCCCCGAAAATTTGAAAAAAAAAAAAAAAAAACCAAAAAAACTTC 

 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. filifolia. TAG-00007. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. filifolia C, TAG-00007 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. filifolia C, TAG-00007 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. micrantha, TAG-00019 nos dio una secuencia de 738 pares de 

bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una similitud del 99% con 2 

secuencias de T. filifolia, una con clave de acceso DQ862118, y otra con clave 

de acceso KC800424 que corresponde a T. filifolia TAG-00007, obtenida 

también en este trabajo. T. micrantha mostró una similitud del 98% con una 

secuencia de T. pringlei con clave de acceso AF413578. 

GATCATGGTGTTCCCTGACCTGGGGTCGCAATCGAAGCATTGTCAAAAGACAATGCACCGGGTTAAACTTTGAGGTT
CTCCCCTCAAGATAAGAGACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGTATCCATCTTAAGAGGA
CTCCTATTTAGGCCAACTACACCACAATGGCACAGGAGACCAATATCCGCCCAACAACACACGCTCCATAAATATATG
GTGGCATGGTGTGGGCAACATGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAATGGCTTCGGGCGCAACTT
GCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGATGC
GTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTGTGATTAACAAAAGGCCACATACTATGAGCACACCGCAAACGGG
GCATCATGGCAAAGGCCCTTCTGTGTTTAGTTTTCCTTGGCACATGTTGTGCCGGGGGTTTGTTATTTGGCCAATATG
ATGTCCATGAAGGCCCTATGGGCAAAGCATGAACACACATTGACTAGGCTCTACAAGGATCAAGGCAAAAGCATCAA
TCCCCGCAAATCCATGTTGTTGTTACAAGTTCACAAGTCATTCTGCTATGCAGGATTCGACAATGATCCTTCCGCAGG
TTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTTACTTCCAAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. micrantha. TAG-00019. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. micrantha, TAG-00019 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. micrantha, TAG-00019 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST. 
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El individuo T. subulata, TAG-00005 nos dio una secuencia de 727 pares de 

bases. Esta secuencia fue admitida en la base de datos de Genbank con clave 

de acceso: KC800423. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una 

similitud del 100% consigo misma, y una similitud del 96%con la secuencia de A. 

persicaefolia con clave de acceso AF413580. T. subulata  mostró también una 

similitud del 92% con otras 2 secuencias, una de T. pringlei con clave de acceso 

AF413578 y con T. filifolia TAG-00007 con clave de acceso KC800424.  

TTAGGTGGGTGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGAACGAAGCATCATCAAAAGACAATGCATCAGGTTAAATTAAGAGG
TTCTCCCCTCAAGATAAGAGACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGTATCCATCTTAAGAG
GACTCCTATTTAGGCCAACTGCACCACATTAGCACAGGAGACCAGTCTCCGCCCTGCCACAAGCACCCCATATATAT
ATAGGGAGGCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCGACCGAATGGCTTCAGGCG
CAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCAT
CGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTAACAAAAAGCCACATACAATGAGCACACCGCA
ATCGGGGCATCATGGCACAGGCCATTCTGTGTATACTTATCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTTTTGCC
CACGTGAAGTCCATGACACCCCTATGGGGGAACACGAAAAAACGTCGGCTTGGGGCTACAAGGGCCCGTGTTGGAG
CACCTATCTCCGCGGAAAAACCCCCTTATTTTAACCTGGTCCATTTGTTTTTTGGGAAAGCAAATTTCGGCAAACCCC
ACCCCCCCGGGGGGCCCCCCCTCGGAATTTTTTGAAAAAAAAAAAAAACAAAAAAAAAGAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida del individuo T. subulata. TAG-00005. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. subulata, TAG-00005 con otras secuencias, 

en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. subulata, TAG-00005 con la secuencia de 

mayor similitud en BLAST (misma secuencia). 
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El individuo híbrido T. coronopifolia + T. terniflora A, TAGH-002 nos dio una 

secuencia de 728 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró 

una similitud del 80% con dos secuencias, una es Tagetes sp con clave de 

acceso KC800426 y la otra es T. patula TAG-00016 con clave de acceso 

KC800432. 

TGGAGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAGAGGTTCTC
CCCATTCGAGACACGACACACAACACGACAATATTACGTTACACCCCTACTCTAGCCTCGCATCCGTCTGTAATCTGA
CTTTATTCTTACCCCAACCATGCCCTATGGGACGCCAGATTCCACTTTCCGCCCAAACAAACGAAACCCGAATCGGG
AGTCGTGAAGTGGGCAACCTGATGCCTGACCCCACGTGCCACCTGCCCTCAACCAAAAGGCTCCACTTGCAATTTG
CGTTCAAAAGGTCCATGGTACTCGGCATTCTGCAATTCACACCACATATCGCATTTTTCTACGTTCTTCCTCGATGCG
AGATACGAGATGTCCATAGCCGATATTCATTTATGATTCCCCACAAACCACGAACACTACGCACACCGGGCACCGGG
CATCAATGCCCTATCCCTTCTATTTGTCCTTTGCCCTTGTTACGTGTTGTGCCGGGGTTTGTTGTGTCAACCTATTATC
CCTGATAGCCTCTGCCGCAACCATGAACCCACATCGGCCTAGGGCCAATAAAGATCGCACCATGATCCTTGCTCCTT
GCAGATGTTTGTTGTTGTTACATGTTCAATCTTCTTTCTGCTTTGCAAGGATGAACCATGATCCTTCTCCACGTTCGCC
TACTTAAACCTATTTTTAATTCATAACTTCA 
 
 

Secuencia ITS obtenida de T. coronopifolia + T. terniflora A.  TAGH-002. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. coronopifolia + T. terniflora A, TAGH-002 con 

otras secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. coronopifolia + T. terniflora A, TAGH-002 con 

la secuencia de mayor similitud en BLAST. 
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El individuo híbrido T. coronopifolia + T. terniflora B,  TAGH-003 nos dio una 

secuencia de 718 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró 

una similitud del 86% con 2 secuencias, una de Tagetes sp  con clave de 

acceso KC800428 y la otra es T. patula TAG-00016 con clave de acceso 

KC800432. Mostró también similitud del 95% con las secuencias de T. multiflora 

TAG-00018 y T. patula TAG-00009 con claves de acceso KC800434 y 

KC800426 respectivamente.  

TCGTGCAGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAGAGGTT
CTCCCCTCACGAGTCACGACACACAACACGACACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAATA
GGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGACGCCAGAAGCCACTTTCCCCCCAAACCACCCAAACCCGAACA
AGGGAGTGTGATGTGGGCAACCAGATGCCTGACCCCACAGGCCAACTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCCGGCGCAAC
TTGCGTTCCAAAACTTCATGGGTTACGGGAATTCGCCATTCACACCAAATTTTGCAATTTTCTTCCTTCTTCCTCGATG
CGAGAACCCAAATATCCATTGCCGAAAATCATTTATGAATCCCAAAAAACCACGTACAAAAAACACACCGCAAACCGG
GGCACCATGCCCCAGCCCTTTCATTTATAATTTGGCCTTGGCACGTGGTGGGCCGGGGGGTGTTGTGTCAACCTAAT
GTCCCTGAAAGCCCCTAAGGGAACCATGAACCCACATCGACCGGGGGCCAACAAGGATCGAAGCATGATCAACAAT
TCTTGCAGAAGCTGGTTGTGTTACTGTTCATAGGCATTTGCTTTGCAGGTTAACAATGATCCGCCGCAGTTCACTACT
AACCAGTACATTTTAACTTCAAA 

Secuencia ITS obtenida de T. coronopifolia + T. terniflora B.  TAGH-003. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. coronopifolia + T. terniflora B,  TAGH-003 

con otras secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. coronopifolia + T. terniflora B,  TAGH-003 con 

la secuencia de mayor similitud en BLAST. 
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El individuo híbrido T. lemmonii + T. terniflora A.  TAGH-005, nos dio una 

secuencia de 735  pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, 

mostró una similitud del 92% con una secuencia de T. palmeri con clave de 

acceso AF413577. También mostró similitud del 91% con T. parryi TAG-00010 y 

T. parryi TAG-00004, con claves de acceso KC800427 Y KC800422 

respectivamente, y que fueron mencionadas previamente como producto de 

este trabajo.  

ACCTGGTAGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATTAAAAGACAATGCACCGGGTTAAATTAAGAGGTT
CTCCCCTCACGAGTAACGACACACAACACAAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCTTGCATCCATCTTTACTA
GGACTCTAATTTTACGCCAACCATGCCCTATGGGGCACAGGATGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAAACCCGAATA
GGGAGTAATGGTGTGGGATACAAGATGCCTGACGCCAAGGCACACCTGCCCTCAGCCGGATGGCTTCGGGCGCAA
CTTGCGTTCAAAAACTCCATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAATATCGCATTTTGCTACGTTCTTCCTCGAT
GCGTGAGCCCAGATATCCATTGCCGATAGTCATTTATGACTCCCAACAAACCACATACAATGAGCACACCGCACACG
GGGCATCATGGCCCGGGCCCTTCTATGTATACTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCAATATA
ATGTCCATGAAAGCCCATAGGGCAACCATGAACAAACATCGACCAAGGCCTACAAAGATATAAGCATAAACCAACAAT
CCTTGCAAAGCCTTGTTGTTGTTACATGTTCACAATTCATTCTGCTTTGCAAGGTTCAACAATGATCCTTCCCCACGTT
CACCTACTGAAACCTGTTTTATTTTTAAAAATTCAAAA 
 
 

Secuencia ITS obtenida de T. lemmonii + T. terniflora A.  TAGH-005. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. lemmonii + T. terniflora A.  TAGH-005 con 

otras secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. lemmonii + T. terniflora A.  TAGH-005 con la 

secuencia de mayor similitud en BLAST. 
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El individuo híbrido T. lemmonii + T. terniflora B,  TAGH-006 nos dio una 

secuencia de 733 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró 

una similitud del 97% con la secuencia de T. palmeri con clave de acceso 

AF413577. Mostró también una similitud del 96% con 3 secuencias distintas, 

que corresponden a T. parryi TAG-00010 y T. parryi TAG-00004, con claves de 

acceso KC800427 Y KC800422 respectivamente, y con T. moorei TAG-00017 

con clave de acceso KC800433. Estás 3 secuencias fueron producto de esta 

tesis.  

TCGGGAGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATTAAAAGACAATGCACCGGGTTAAATTAAGAGGTTCT
CCCCTCACGAATAAGGACACACAACACAAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAAGAG
GACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAAACCCAAATAG
GGAGTAATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGCGCAAC
TTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGAT
GCGTGAGCCGAGATATCCATTGCCGAGAGTCGTTTATGACTCCCAAGAAGCCACATACAATGAGCACACCGCAAACG
GGGCATCATGGCACGGGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCAATATA
ATGTCCAAGAAAGCCCATAGGGCAACCATGAACAAACATCGACCAGGGCCTACAAGGATAGAAGCATAAGCCAACAA
TCCTTGCAAAGCCATGTTGTTGTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGCAGG
TTCACCTACGGAAACCTTGTTTCCATTTTTTAAAATTCAAA 
 

Secuencia ITS obtenida de T. lemmonii + T. terniflora B.  TAGH-006. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. lemmonii + T. terniflora B,  TAGH-006 con 

otras secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. lemmonii + T. terniflora B,  TAGH-006 con la 

secuencia de mayor similitud en BLAST. 
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El individuo híbrido T. terniflora + T. lemmonii.  TAGH-004 nos dio una secuencia 

de 731 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una 

similitud del 100% con una secuencia de T. laxa TAG-00015 con clave de 

acceso KC800431. También mostro una similitud del 98% con la secuencia de 

T. minuta TAG-00013 con clave de acceso KC800429.  

CGGGTAGGTCTAACCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGTTAAAATAAGAGGTT
CTCAAGATTCAGGAGACACGACAGAAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGCCGTGCATCCACTCTGAGAGGACT
CTAATTTTAGGCCAACCATGCCCATTGAGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACACACACAACCCAAATAAGGAGT
CATGGTGTGGGGAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGAATGGCTTCGGGCGCAACTTGCG
TTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGTG
AGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTTTTATTCCAAAGAAGCCACATACAATGAGCACACCACAAACGGGGCA
TCATGGCACGAGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTTTGTCAACATAATATCC
ATGAACACCAATATGGCAGGCCATGAACACACATCGACAAGGGGCCTACAAGGATTGAAACATATGCAACAATCCTT
GCAAAGCTATGTTGTTGTTACATGTTCACTAGTTGATCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGCAGGTTCAC
CTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTTACCTTCCAAA 
 

Secuencia ITS obtenida de T. terniflora + T. lemmonii.  TAGH-004. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. terniflora + T. lemmonii.  TAGH-004 con 

otras secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. terniflora + T. lemmonii.  TAGH-004 con la 

secuencia de mayor similitud en BLAST. 
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El individuo híbrido T. coronopifolia + T. parryi A.  TAGH-007 dio una secuencia 

de 737 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró una 

similitud del 100% con 2 secuencias de Tagetes sp, con claves de acceso 

KC800439 y KC800438, mostro también una similitud del 99% con una 

secuencia de T. patula con clave de acceso DQ862121 y con otra de 

Adenopappus persicifolius TAG-00028 con clave de acceso KC800436. Esta 

última secuencia fue producto de este trabajo y también fue admitida en 

Genbank.  

TTCGTGGAGTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCACAGGGGTAAATTAAGAGGT
TTTCCACTCAAGAGTAAGGAAACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAAG
AGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCATCACACAAAACCCAAA
GAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGCGC
AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATC
GATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTCATGATTCCAAAGTAGCCACGTACAATGAGCACACCGCAA
ACGGGGCATCACGGCACAGGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCAAC
ATAATGTCCATGAAAGCCCATAGGGCAACCATGAACTAACATCGACAGTGGCCAACAAGGATCGATGCATGAGCAAA
CAATCCTTGCAAAGCCGTGTTGTTGTTACAAGTTCACAGGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGC
AGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTACTTCCAAAA 
 

Secuencia ITS obtenida de T. coronopifolia + T. parryi A.  TAGH-007. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. foetidissima, TAG-00023 con otras 

secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. coronopifolia + T. parryi A.  TAGH-007 con la 

secuencia de mayor similitud en BLAST. 
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El individuo híbrido T. coronopifolia + T. parryi B.  TAGH-008 nos dio una 

secuencia de 733 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostró 

una similitud del 100% con una secuencia de T. parryi TAG-00010 con clave de 

acceso KC800427. También mostro una similitud del 99% con la secuencia de 

T. parryi  TAG-00004 con clave de acceso KC800422. Estas 2 secuencias de T.  

parryi son producto de este trabajo y también fueron admitidas en Genbank.  

ATCTGGCAGTCCAGACTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCATAAGACAATGCACCGGGTTAAATTAAGAGGT
TCTCCCCTCAAGAGTAAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAAG
AGGACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCCTATGAGGCACGGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAAACCCAAA
TAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGCGC
AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATC
GATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTTCAAAGAAGCCACGTACAGTGAGCACACCGCAA
ACGGGGCATCATGGCACGGGCCCTTCTATGTATAGTTTTTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCAAC
ATAATGTCCATGAAAGCACAAAAGGCAACCATGAACAAACATCGACAAGGGCCTACAAGGATCAAAGCATAAGCAAA
CAATCCTTGCAAAGCCGTGTTGTTGTTACAAGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGC
AGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTTACTTC 
 

Secuencia ITS obtenida de T. coronopifolia + T. parryi B.  TAGH-008. 

 

 

Comparación de la secuencia de T. coronopifolia + T. parryi B.  TAGH-008 con 

otras secuencias, en el programa BLAST.  
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Alineamiento de la secuencia de T. coronopifolia + T. parryi B.  TAGH-008 con la 

secuencia de mayor similitud. 
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