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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 mas reconocida del
género es T. erecta o Cempoalxdchitl, tiene importancia cultural en México
donde 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 pigmentacion y hacerlos mas 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 clasificacion taxonémica 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 analisis de
marcadores moleculares ITS, RAPD e ISSR. Estas 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 relacion 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
radiacion adaptativa a lo largo del continente americano. También se utilizaron
marcadores ISSR y RAPD, que permitieron elaborar 4 dendogramas distintos y
gue 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 sistematica molecular se pudieron identificar

molecularmente algunas de las especies que conforman al género Tagetes.



1. ANTECEDENTES.
1.1. Biodiversidad.

Segun la Convencién de Diversidad Bioldgica, 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, asi como los complejos
ecoldgicos de los cuales forman parte. La biodiversidad determina la forma en
gue las poblaciones de organismos vivos interactian entre si, 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 extensién territorial y climas heterogéneos,
ubicandose como uno de los paises con mayor diversidad de plantas, reptiles y

mamiferos (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 poblacion o entre
diferentes especies y son resultado de su interaccion con el medio ambiente.
Consisten en la sustitucion, eliminacion o adicion de uno o mas nucledétidos en
su genoma. Dichas mutaciones pueden producir nuevos fenotipos en los
individuos de una poblacion y llevar a la formacién 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 investigacion produce una
secuencia ramificada del cambio de caracteres en los organismos a través del

tiempo, el cual se conoce como arbol filogenético (Sunnucks, 2000).
1.3. Sistematica molecular.

La sistematica molecular trata de comprender el origen y diversificacion de la
vida a partir de la informacion contenida en la molécula del ADN. Este objetivo
se construye en torno a dos postulados basicos, que la vida en la tierra tiene un
origen comun y que los organismos contienen caracteres heredables
potencialmente informativos de su historia evolutiva (Swofford y Olsen, 1990).

Las especies cuentan con un cédigo evolutivo, que se refiere a las contingencias



historicas y biologicas que han sufrido las entidades taxonomicas después de su
origen comun (Limpscom, 1998).

El estudio filogenético del cddigo evolutivo presenta varios retos, pues el codigo
evolutivo solo puede asociarse entre organismos taxonémicamente 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 sistematica molecular ha producido analisis
estadisticos e informaticos con los cuales se pueden asociar las diferencias
genéticas de distintos organismos, con los eventos del codigo evolutivo y la
divergencia de las especies. Ademas hace uso de técnicas que emplean
marcadores moleculares con el objetivo de conseguir la estructura genética de
las poblaciones, la delimitacion de especies y la inferencia filogenética (Ornelas
y col, 2013).

1.3.1. Marcadores moleculares.

Todos los organismos presentan caracteristicas que pueden ser genéticas o
fenotipicas que permiten diferenciarlos y etiquetarlos. Dichas caracteristicas
reciben el nombre de marcadores. Desde el inicio de la agricultura y la
domesticacion de animales, los humanos han hecho uso de los caracteres
morfoldgicos (caracteristicas asociadas a la apariencia del organismo como son
el tamafio de las hojas, forma de las flores, color del pelaje, nimero de dientes,
etc.) para hacer una crianza selectiva de diferentes organismos con
caracteristicas mas utiles para las actividades humanas, ya sea agricultura,
ganaderia, caceria, etc. También se ha hecho uso de marcadores bioquimicos
como enzimas, metabolitos secundarios o proteinas que son dnicas en un tejido
u organismo y pueden permitir la identificacion de individuos. Sin embargo el
uso de marcadores fenotipicos (morfologicos y bioquimicos) presenta algunos
problemas, pues su manifestacion 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
taxonomia de los gusanos de tierra, que poseen limitadas caracteristicas
morfolégicas que hacen dificil su identificacion, ademas de que su habitat tan
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similar ha producido altos grados de homoplasia (Novo y col., 2012). Debido a
este tipo de casos, se empezO a utilizar marcadores moleculares en la
identificacion de organismos. Los marcadores moleculares son secuencias de
nucleotidos 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
clasificacion coherente (Campos y col.,, 2012). A continuacion se describen
algunas de las técnicas de marcadores moleculares que se han utilizado en los

ultimos afios.

1.3.1.1. Polimorfismo en el tamafio de los fragmentos de restriccion (Marcadores

RFLP por sus siglas en inglés).

En esta técnica el ADN es digerido por diferentes enzimas de restriccion
(nucleasas) y los fragmentos resultantes son separados de acuerdo a su tamafio
mediante electroforesis. De esta manera se elabora un mapa de restriccion
donde se comparan el tamarfio de los fragmentos de ADN vy los sitios de corte de
las enzimas de restriccion, 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 analisis del ADN mitocondrial y de
cloroplasto debido a que es mas pequefio y cualquier mutacion puede alterar
significativamente el patrén de bandas identificable por electroforesis. El analisis
RFLP del ADN cromosémico es mucho mas complejo debido al tamafio del
mismo. El andlisis RFLP fue la primera técnica de analisis genético de bajo
costo que permitié el andlisis de huellas genéticas, mapeo genético, analisis de
desodrdenes genéticos y pruebas parentales. Fue utilizada para la elaboracion de
mapas de restriccion en variedades de maiz, tomate, papa y arroz con el fin de
ayudar a la generacion de nuevas variedades de estas especies (Ritter y col.,
1990), también ha sido utilizada para la identificacion de especies de Arcobacter
spp (Figueras y col., 2012), y como meétodo de diagndstico para detectar

especies infecciosas de Cryptosporidium (Cheun y col., 2013).



1.3.1.2. Polimorfismo de la longitud de los fragmentos amplificados (Marcadores

AFLP por sus siglas en inglés).

La técnica AFLP permite la deteccion de polimorfismos mediante la
amplificacion de fragmentos de ADN (usando la técnica de reaccion en cadena
de la polimerasa o PCR por sus siglas en inglés) obtenidos a través de la
digestion del genoma usando enzimas de restriccion. Es similar a RFLP, la
diferencia esta que en AFLP los fragmentos producidos se unen a iniciadores
complementarios a la secuencia donde corta la enzima de restriccion y son
amplificados mediante la técnica de PCR, con lo cual se pueden generar
muchos marcadores moleculares especificos, en una sola reaccién. Para poder
visualizar los marcadores AFLP, es necesario el uso de geles de poliacrilamida
de alta resolucién, dada la cantidad de marcadores generados. La técnica de
AFLP ha sido utilizada en analisis filogenéticos de ejemplares del género Salix y
para estudiar la huella genética de variedades de girasol, cultivares de
manzana, y mani (Goulao y col., 2001). En los ultimos afios 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) asi
como reducir costos utilizando cebadores para regiones de corte, que estan
unidos a sondas fluorescentes que faciliten la deteccion 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,
gue 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 Yy
posteriormente analizados para elaborar un mapa filogenético de los ejemplares

estudiados.



Internal transcribed spacer

ITS-11 58S |ITS-2

7

Organismo X: CCCTTTAATTGGTTTGG
Organismo Y: CCATTTAATTGGCCTGA

Figura 1. Esquema que describe los marcadores ITS y la comparacion 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 identificacién de especies de Dinoflagelados (Stern y col., 2012) y son
propuestos como un marcador universal para la identificacion de hongos
(Schoch y col. 2012).

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

en inglés).

Es una técnica de PCR que emplea pequefios 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 amplificacion 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 produccion de corticosteroides (Zahid y

col.,, 2012) y de la calabaza espinosa Momordica dioica, otra planta asiatica,



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 numero de las unidades que las integran, lo que hace que su
analisis sea extremadamente util en la busqueda de polimorfismos. Esta técnica,
también conocida como MP-PCR consiste en usar iniciadores complementarios
a microsatélites especificos, los cuales son amplificados mediante la técnica de
PCR, como se muestra en la figura 2. Los amplicones obtenidos pueden ser
utilizados para la diferenciacion de individuos y la identificacién de variedades

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

Internal simple sequence repeats: ISSR.

GATAGATAGATAGATA . ATAGATAGATAGATAGATAGATAG
ctatctatcratctatctaterar| AMPLICON < QTATCTATCTATCTATCTATC

Organismo X - Organismo Y

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

patrones ISSR de 2 organismos diferentes.

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

en peligro de extincion, como la hierba Neera-Brahmi (Bacopa monnieri), la cual
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es una planta medicinal muy importante en India, y cuya sobre-explotacion ha
llevado a la necesidad de identificar adecuadamente, los materiales silvestres
gue aun 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 conifera china de mucho valor por su madera y que
fue redescubierta en 1999 tras pensarse extinta. Los analisis 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 extincion

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
parasitos que afectan las cosechas de tomate y papa. Entre las especies que
han sido analizadas estdn T. patula, T. minuta y T. erecta las cuales
demostraron ser capaces de reducir la presencia de parasitos como Rh.
Sanguineus, Phlebotomus duboscqi, Pratylenchus penetrans y Meloidogyne
incognita. Se han realizado trabajos de regeneracion 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
gue conduzcan a aumentar o mejorar la produccion de luteina, un carotenoide
gue es utilizado como pigmento en la industria alimentaria (Pefia y col., 2004).
Los trabajos de caracterizacion molecular del género Tagetes son escasos. Un
ejemplo es la caracterizacion molecular de 11 materiales hibridos del género
Tagetes que fueron seleccionados por su capacidad de produccion de aceites.
Se empled la técnica de RAPD usando iniciadores de la serie OPM, con lo cual
pudieron establecer la correlacion entre dichos materiales y las especies de
origen de los hibridos (Campos y col., 2012). También se ha realizado un trabajo
de andlisis filogenético de 21 géneros de la tribu Tageteae que se encuentra
dentro de la familia Asteraceae y abarca al género Tagetes. En esa
investigacion se usaron secuencias de espaciadores transcritos internos (ITS) y

secuencias del gen ndhF (Lockerman y col., 2003).



1.4.1. Clasificacion taxondmica y distribucion geografica.

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 pais.
Diferentes autores han intentado clasificar las diferentes especies del género
Tagetes basandose en el estudio de sus caracteristicas morfoldgicas, pero
debido a que estas especies presentan marcadas similitudes se ha dado pie a
confusiones en su clasificacibn taxondmica, por lo cual existen diferentes
nombres que son sinbnimos 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 esta el caso de la
incorporacion 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
informacion 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 pais (Serrato, 2010) y en el
cuadro 2 se muestra su clasificacion taxonémica (SIIT, 2012).

1.4.2. Caracteristicas morfologicas 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 tamafio que va de 1 a 2 cm y crecen alrededor de la planta en forma
radial o de disco con un diametro 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 caracteristicas de algunos individuos del género
Tagetes (CONABIO, 2012; Serrato, 2010), y en las figuras 3 y 4 se muestran
fotografias de algunos ejemplares del género Tagetes, algunas pertenecen a
CONABIO (2012) y otras fueron tomadas en el laboratorio de Biologia Molecular
de la Facultad de Ciencias Naturales de la Universidad Autbnoma de Querétaro,

campus Aeropuerto.



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

Especie.
1.- T arenicola 17 - T. moorei
2- T. coronopifolia fra-T moorer var.
Breviligulata
2a.- . coronopifolia 18- T. mullen

J.- . epapposa

19.-T. nelsonii

4- T elongata

20-T paxacana

5.-T erecta 21.-T. palmeri
6.-T filifolia 22-T panyi
/.- T foetidissima 23.- T patula

8.- T hartweqii

]

4 .- T persicaefolius

9.- T jaliscensis

25- T pringlei

10.- T lacera

26.- T. remotiflora

11.-T. lemmonii

27 - T stenophylla

12.- T linifolia

28.-T. subulata

13- T. lunulata

29- T subwvillosa

14.- T lucida 30-T. tenuifolia
15.- T. micrantha 31.- T terniflora
16.- T. minuta 32-T triradiata

Integrado de Informacién Taxondémica (SIIT, 2012).

Cuadro 2. Clasificacion taxondmica del género Tagetes obtenida del Sistema

Reino Plantae
subreino | Vindaeplantae
Infrareino Streptophyta
Division Tracheophyta

Subdivision | Spermatophytina
Infradivision | Angiospermae
Clase Magnoliopsida
Superorden Asteranae
QOrden Asterales
Familia Asteraceae
Tribu Tageteae
Género Tagetes




Cuadro 3. Caracteristicas morfologicas de algunas especies del género Tagetes.

(CONABIO, 2012; Serrato, 2010).

Especie Altura del tallo
T. lunulata J0AEB0Cm
T. foetidissima 20a80cm
T. multifiora 20cm
T. coronopifolia 50 cm
T. linifolia 20 240cm
T. lemmonil 302100 cm
T. stenophylla 50 a 100 cm

20 a85cm, de color morado
Taz2mt

T. patula

T. persicaefolia

T.erecta  40a60cm, 1.8 mten cultivo
T. moorei Gadlcm
T parryi 30 as0cm
T. minuta 1.5mt
T. terniflora 1.6 mt
T lucida 1 mt
T. arenicola J0a60cm
T. filifalia 10a40cm
T. micrantha 10a50cm
T subulata 10 a 50 cm, de color plrpura

No. de pétalos
20a35
4a8
7atd
5a20
40a60
30a60
3 a b0
96aT0
7Taéd
40 a 90
10a20
50 a 60
Jas
Jajd
5abd
hag
Jay
4a10
10a 20

Color de flores
Amarillas
Amarillo verdoso
Amarillas
Amarillas
Amarilio anaranjado y rojo
Amarillas
Amarillo rojizo
Rojo, naranja, amarillo
Amarillas
Amarillo anaranjado
Amarillas
Amarillas
Amarillas
Amarillas
Amarillas
Amarillo anaranjado
Amarillas
Amarillas

Amarillo anaranjado

Tamafio de flores
7a10mm
5a6.5mm
2admm
2admm
5512 mm
10a 15 mm
6a12mm
§a1imm
Ga12mm
10215 mm
§a10mm
12220 mm
0.5a1mm
05a1mm
6a7mm
6a7mm
Jad.smm
Jad.smm

7a10mm

Color de cabezuelas
Verdes
Verdes

Moradas o amarillas
Moradas
Verdes
Verdes
Radiales
Verdes
Verdes
Verdes
Verdes
Verdes
Verdes

Rojas o amarillas
Verdes
Verdes
Verdes

Verde obscuro

Café o Negro

Germinacion
Anual’herbacea
Anual’herbacea
Anualherbacea

Anual/herbacea

Perenne/herbacea
Perenne/herbaces

Perenne/herbaces

Anualherbacea
Anual’herbacea
Anual’herbacea
Anual o perenne
Anual’herbacea
Anualherbacea

Anual/herbacea

Perenne/herbaces

Anuallherbacea
Anual/herbacea
Anuallherbacea

Anual/herbacea
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T. lunulata T. foetidissima T. multiflora

T. lemmonii T. patula

T. persicaefolius

T. parryi T. moorei T. minuta T. terniflora

Figura 3. Fotografias de ejemplares del género Tagetes (CONABIO, 2012).
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T. subulata

T. filifolia

T. micrantha

Figura 4. Fotografias de ejemplares del género Tagetes (CONABIO, 2012).
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1.4.3. Contexto histérico e importancia del género Tagetes.

Las plantas del género Tagetes han sido utilizadas desde la época prehispanica
por los indigenas nahuatlacas. Estos usos fueron descritos en el Cddice
Florentino por fray Bernardino de Sahagun en el siglo XVI. Un ejemplo es T.
licida conocida en n&huatl 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 tlceras. Otro ejemplo
es T. tenuifolia o Tzitziquilitt que fue empleada como hierba comestible. Los
indigenas también emplearon T. erecta conocida en México como flor de
Cempoalxochitl 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 Cempoalxéchitl aliin se usa en la medicina tradicional como
antiparasitario, antiespasmodico y en el tratamiento del estdbmago, bazo, e
higado (Del Villar, 2007). Dado su alto contenido de carotenoides, en especial la
luteina, las flores de Cempoalxdchitl se utilizan en la industria alimentaria como
aditivo en el alimento de aves de corral, peces y crustaceos con el fin de mejorar
la pigmentacion de su piel y hacerlos mas atractivos para su consumo (Pefia y
col., 2004). Los carotenoides de Cempoalxéchitl 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 dafio 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, generacion de resistencia
por parte de las plagas ademas de un impacto nocivo en el ambiente, se estan
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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Garcia y col., 2012) en forma de extracto o bien como un co-cultivo, con el fin

de eliminar las plagas que dafan tales cosechas.
1.4.4. Produccion.

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 Michoacan, y el
0.33% en el Distrito Federal. El resto de la producciéon se da en los estados de
Oaxaca, Guerrero, Hidalgo, Morelos, San Luis Potosi, Tlaxcala y Durango. Por
afio se produce un total de 6,598 toneladas de flor de Cempoalxdchitl con un
valor de 15 millones 463 mil 816 pesos. Esta produccién se destina
principalmente a satisfacer las demandas durante las festividades del dia 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 produccion 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).

14



2. HIPOTESIS.

El uso de de marcadores moleculares permite establecer las relaciones

genéticas de ejemplares del género Tagetes y elaborar su arbol 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 especificos.

= Estandarizar un protocolo de amplificacion por PCR para marcadores
moleculares en los materiales colectados.
» |dentificar las relaciones filogenéticas entre los materiales analizados

mediante los resultados de los marcadores moleculares.
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4. METODOLOGIA.
4.1. Materiales.

Se trabajo con materiales del género Tagetes proporcionados por el Dr. Miguel
Angel Serrato Cruz, profesor-investigador de la Universidad Auténoma de
Chapingo. El Dr. Serrato Cruz se encargo de recolectar los materiales y de
identificarlos de manera independiente a este trabajo. Las especies que
proporcioné 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 hibridos de
Tagetes, con el fin de realizar analisis de identificacion molecular, de manera

similar al resto de ejemplares.

Para el andlisis de ITS se seleccionaron 28 individuos al azar, de diferentes
especies de Tagetes y 7 individuos hibridos, a las cuales se les asigno una
clave de identificacion arbitraria con el fin de facilitar su reconocimiento durante
los experimentos de este trabajo, como se muestra en los cuadros 5y 6. Para el
analisis de microsatélites se seleccionaron 164 individuos al azar y para el
andlisis de RAPD se emplearon 97 individuos al azar, de diferentes especies de
Tagetes. Todos los individuos utilizados en cada una de estos analisis 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 Angel Serrato Cruz.

Espcies
T_arenicola T lemmanii T. moaorei T_remoatiflora
T. coronopifolia T linifolia T. multifiora T sp

T. erecta T. lucida T. palmeri T. stenophylla

T erembula T lunulata T. parryi T subulata
T. filifolia T. micrantha T. patula T. subvillosa

T foetidissima T minuta T persicaefolia | T. tenuifolia

T laxa T. mirogliossa T. pringlei T. terniflora
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Cuadro 5. Individuos de Tagetes empleados en el analisis ITS con claves de

identificacion.

Especie . ClE.WE dE., Especie . ClE.WE 'jE.,
identificacian identificacion

T. arenicola TAG-00037 T. lunulata C TAG-00008
T. coronapifolia TAG-00003 T. minuta TAG-00013
T. erecia TAG-00032 T. micrantha TAG-00019

T. filifolia A TAG-00006 T. moorei TAG-00017
T. filifolia B TAG-00025 T. multiflora TAG-00018
T. filifolia C TAG-00007 T. parmyi A TAG-00004
T. foetidissima TAG-00023 T. parryi B TAG-00010
T. laxa TAG-00015 T. patula A TAG-00029

T. lemmoni TAG-00002 T. patula B TAG-00030
T. linifolia TAG-00031 T. persicaefolia TAG-00028

T. lucida A TAG-00020 T. stenophyila TAG-00024
T. lucida B TAG-00021 T. Sp Jalisco TAG-0022
T. lunulata A TAG-00009 T. subulata TAG-00005
T. lunulata B TAG-00016 T. temniflora TAG-00026

Cuadro 6. Individuos de Tagetes hibridos empleados en el andlisis ITS con

claves de identificacion.

Especie (Hembra + Macho) Clave
T. coronopifolia + T_terniflora A | TAGH-002
T. coronopifolia + T terniflora B | TAGH-003

T terniflora + T. lermmonii TAGH-004
T lemmonii + T. terniflora A | TAGH-005
T lermmonii + T temniflora B | TAGH-006
T.coronopifolia + T_parryi A | TAGH-007
T. coronopifolia + T_parryi B | TAGH-008

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

ejemplares del género Tagetes utilizados durante este trabajo.
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T. coronopifolia. TAG-00003 T. erecta. TAG-00032

T. filifolia A. TAG-00006 T. foetidissima. TAG-00023

Figura 5. Ejemplares de T. coronopifolia, T. erecta, T. filifolia y T. foetidissima.
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RS
25 N
T. lunulata A. TAG-00009 T. micrantha. TAG-00019

T. moorei. TAG-00017 T. multiflora. TAG-00018

Figura 6. Ejemplares de T. lunulata, T.micrantha, T. moorei y T. multiflora.
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T. parryi B. TAG-00010 T. patula B. TAG-00030

T. terniflora. TAG-00007

Figura 7. Ejemplares de T. parryi, T .patula y T. terniflora.

21



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

é&
- ?/%.‘»v
e

f
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N

T. coronopifolia + T. parryi T. coronopifolia + T. terniflora

Figura 8. Fotografias que muestran 4 de los ejemplares hibridos de Tagetes.
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4.2. Métodos.
4.2.1. Extraccion de ADN.

El método que se utilizo para la extraccion 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 nitrégeno
liquido y 1 ml de buffer de Extraccion (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 B-mercapto etanol). La
suspension se coloco a 60 °C con agitacion durante 20 minutos, se enfrio a
temperatura ambiente por 5 minutos y se centrifugo por 10 minutos a 12,000
rom. Enseguida se extrajo el sobrenadante y se coloco en un tubo nuevo, se
agrego un volumen de cloroformo:isoamilico (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 pl de isopropanol, esta mezcla
se coloco a —80 °C durante diez minutos y enseguida se centrifugd la muestra
durante 10 minutos a 12,000 rpm a 4 °C. Se tiro el sobrenadante y se
recupero la pastilla, que se resuspendié con 500 pl de agua destilada estéril
y se extrajo con 800 pl de fenol-cloroformo—isoamilico (25:24:1 v/viv) esta
mezcla se agito vigorosamente y se centrifugé durante 10 minutos a 12,000 rpm
a 4 °C. La fase acuosa se coloco en un tubo nuevo, se precipito con 25 pl de
acetato de sodio 3 M pH 5.2 y 800 pul de etanol absoluto. La mezcla se coloco a
— 80 °C por diez minutos y después se centrifugd durante 10 minutos a 12,000
rom a 4 °C. Se recupero la pastilla y se lavo con 500 ul de etanol 70 %, se
centrifug6 durante 10 minutos a 12,000 rpm a 4 °C. Se resuspendié con 50 pl de
agua destilada. Las muestras de ADN obtenidas con este procedimiento se
sometieron a electroforesis en gel de agarosa al 1% tefiido con colorante gel
red, durante 30 minutos a 100 volts. Al finalizar la electroforesis, el gel se reveld
con un fotodocumentador mediante luz UV, para corroborar la presencia de ADN

genomico. Al finalizar las muestras se colocaron a -20 °C hasta su utilizacion.
4.2.2. Determinacion de la concentracién de ADN.

Para determinar la concentracion del ADN obtenido, se utilizo un

espectrofotometro Nanodrop a una absorbancia de 260 nm (Chan, 2013). El
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resultado obtenido a 260 nm, se utiliza en la siguiente férmula (Sambrook Yy col,

1989) para calcular su molaridad:

(Abs 260 nm)(Factor de correccion)(Factor de dilucién)

= pg/mL
1000

Abs 260 nm: Absorbancia a 260 nm.

Factor de correccion: 50 ug de ADNds*unidad de absorbancia (constante para
ADN)

Factor de dilucion: Para obtener el factor de dilucion se suman los 5 pl de ADN y
los 995 ul de agua destilada descritos anteriormente, el resultado se divide entre

los 5 pl de ADN y se obtiene el factor de dilucién.

Numero 1000: Es un namero denominador, que se refiere a mil mililitros. Se
divide el producto de (Abs 260 nm) (Factor de correccion) (Factor de dilucion)

entre 1000 mililitros para obtener la concentraciéon de ADN en pg/ml
4.2.3. Determinacion de la pureza de ADN.

La determinacién de la pureza del ADN extraido se obtiene mediante la
siguiente formula: calidad = Abs 260/Abs 280. El resultado de esta formula debe
estar entre 1.8 y 2.0, nUmero que nos indicaria la presencia de un ADN puro sin

fenoles o proteinas.
4.2.4. Analisis de ITS.
4.2.4.1. Amplificacion.

Para la amplificacion de los marcadores ITS se utilizaron los iniciadores ITS2 (5°
GCTGCGTTCTTCATCGATGC 3’) e ITS5 (5° GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG 3')y

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

una de las muestras seleccionadas con anterioridad.
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Cuadro 7. Mezcla de reacciéon de PCR (50 uL) para la amplificacion de ITS.

Reactivo Concentracion de sol. Madre | Volumen {uL)
Buffer PCR 10 X sin magnesio 5
MgCl 50 Mm 2
Iniciador ITS 2 2uM 1
Iniciador ITS 5 2 uM 1
ADN templado 50 ng/uL 3
dNTPs (A T,Gy C) TmM 2
Taq polimerasa SU/pl 1
Agua destilada | @ 0000 — 35
Yolumen total 50

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 amplificacion de los ITS.

Etapa Ciclos| Temperatura| Tiempo
Desnaturalizacion| 1 04°c |5 minutos
Desnaturalizacion| 30 04 °C 1 minuto

Alineamiento 47°C 1 minuto
Extension 72° |2 minutos
Extension final 1 72° |7 minutos

4.2.4.2. Visualizacion de fragmentos amplificados.

Los productos amplificados se visualizaron en gel de agarosa 1% tefiido con
colorante gel red. El gel de agarosa se corrié a 100 volts durante 30 minutos y

se visualizo en una fuente de luz UV.
4.2.4.3. Secuenciacion.

Los fragmentos amplificados se analizaron en el Laboratorio Nacional de
Biotecnologia Agricola, Médica y Ambiental del Instituto Potosino de
Investigacion Cientifica y Tecnologica (IPICyT) en San Luis Potosi, S.L.P.
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4.2.4.4. Alineamiento de secuencias y determinacién de la distancia genética.

Una vez conocidas las secuencias genéticas de ITS, estas fueron alineadas.
El alineamiento consiste en escribir un par de secuencias, una sobre la otra de
manera que se maximice el nimero de nucleétidos que se emparejen entre
ambas, al introducir espacios (0 gaps por su nombre en inglés) en las
secuencias. Bioldgicamente, se asume que es0S espacios representan
inserciones o deleciones que ocurren conforme las secuencias divergen de un
ancestro comun. Si se pudieran insertar tantos espacios como sea necesario, se
podria alinear cualquier par de secuencias al azar, sin embargo dicho
alineamiento no tendria utilidad. Debido a esto, es necesario limitar el nUmero
de gaps de manera que los alineamientos tengan un sentido biologico. Los
programas bioinformaticos usados con este fin, permiten asignar un valor
negativo a los espacios (penalidad por espacio 0 gap penalty por su nombre en
inglés) y un valor positivo a los nucle6tidos 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
analisis definitivo y tiene que ser comparado con otros datos (como caracteres
morfoldgicos, registro fosil, eventos geoldgicos, etc.) para que tenga un sentido
biol6gico (Hall, 2004). Una vez que las secuencias fueron alineadas, se
determino la distancia genética de las secuencias mediante el andlisis de
Neighbor-Joining. Estos procedimientos se llevaron a cabo con la ayuda del

programa Mega 5 (Tamura y col., 2011).
4.2.5. Analisis de ISSR.
4.2.5.1. Amplificacion.

El protocolo que se utilizo para la amplificacion de ISSR, fue el descrito
por Valadez (2000), con algunas modificaciones. En este protocolo se indica
el uso de iniciadores hexadecameros de secuencias repetidas como los
cebadores 5°GATA, 5’GACA y 5°'TCC y que ademas, han sido reportados por
otros autores para identificar mutantes de amaranto (Ziarovska, 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 reaccion de PCR (26 pL) para la amplificacion de ISSR.

Reactivo Concentracion de solucion Madre. |Volumen (L)
Buffer PCR 10 X sin magnesio 25
MgCl; 50 mM 3
Iniciador 2 pm (chu) 4
ADN templado 50 ng/uL 2
dNTPs (A, T, Gy C) mM 1
Taq polimerasa Ul 1
Agua 125
Volumen total 26

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 amplificacién de ISSR.

Etapa Ciclos | Temperatura| Tiempo
Desnaturalizaciéon| 1 94 C 1 minuto
Desnaturalizacion| 1 95 2 segundos

Alineamiento 1 a0 40 segundos
Extension 1 /2 40 segundos
Desnaturalizacion| 1 94 35 segundos
Alineamiento 1 46 40 segundos
Extension 1 /2 40 segundos
Desnaturalizacion| 1 94 30 segundos
Alineamiento 1 42 40 segundos
Extension 1 /2 40 segundos
Desnaturalizacion 94 35 segundos
Alineamiento 29 38 38 segundos
Extension /2 40 segundos

Extension Final 1 12 1 minuto

4.2.5.2. Visualizacion de fragmentos amplificados.

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

1% tefiido con colorante gel red; el gel se corrié a 85 volts durante 90 minutos y
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después se someti6 a luz UV para visualizar las bandas amplificadas vy
fotografiarlas.

4.2.5.3. Analisis de agrupamiento.

Con las fotografias que se tomaron se hizo un andlisis de las bandas
amplificadas para la construccion 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 O para registrar la ausencia. Una vez que se genero la matriz de datos,
el archivo se cargo en el programa R y mediante un andlisis de Neighbor
Joining, se construyo un dendograma que muestra las relaciones de parentesco

de los materiales analizados (Schliep, 2011).
4.2.6. Analisis de RAPD.

4.2.6.1. Amplificacion.

Para el andlisis 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
hibridos con sus especies de origen (Campos y col., 2011). Las reacciones de
PCR fueron de 25 ul cada una como se muestra en el cuadro 11, por cada

ejemplar analizado.

Cuadro 11. Mezcla de reaccion de PCR (25 pL) para la amplificacion de RAPD.

) Concentracidon de solucién | Volumen
Reactivo

Madre. (plh

Buffer PCR 10 X sin magnesio 2.5
MaCla 50 mi 2
Iniciador 2 um {c/u) 4
ADN templado 50 ngful 2
dNTPs (A, T, Gy C) 1mid 1
Tagpolimerasa |  —— 1

Agua 12.5
Volumen total 29

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 amplificacion de RAPD.

Etapa Ciclos| Temperatura| Tiempo
Desnaturalizacion| 1 94 C 1 minuto
Desnaturalizacion 95 C 35 segundos

Alineamiento 35 a0 C 38 segundos
Extensidn 12C 40 segundos
Extension final 1 72 C 10 minutos

4.2.6.2. Visualizacién de fragmentos amplificados.

Los productos amplificados de cada iniciador se analizaron en gel de agarosa
2% tefiido con colorante gel red; el gel se corrié a 85 volts durante 90 minutos y
después se sometié a luz UV para visualizar las bandas amplificadas y poder
fotografiarlas. Se uso gel de agarosa a esa concentracion, ya que produce un
tamafio de poro que permite la adecuada separacion de las diferentes bandas
de RAPD (Valadez, 2000).

4.2.6.3. Analisis de agrupamiento.

Las fotografias 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 andlisis 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. Extraccion 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 solucion acuosa se almaceno en
tubos eppendorf de 1.5 mL y se rotularon de acuerdo al nUmero de caja y fila en
la que fueron proporcionadas por el Dr. Serrato Cruz. Se almacenaron en
gradillas de plastico en un refrigerador de 4 °C. Estas muestras se corrieron en
un gel de agarosa 1% por electroforesis para comprobar la presencia de ADN
gendmico y se cuantificaron mediante un espectrofotometro Nanodrop como se
indico en la seccion de Metodologia. En la figura 9 se muestra un gel de agarosa
al 1% que revela la presencia de ADN gendmico, resaltado en cuadros. También
se indica la presencia de la escalera molecular y de fragmentos de ARN, que
fueron arrastrados durante la extraccion con CTAB.

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

Las muestras de ADN gendmico obtenidas se sometieron a un protocolo de
amplificacion por PCR para aislar fragmentos tipo ITS. En la figura 10 se
observa una fotografia de un gel de agarosa 1% que muestra el revelado de
varios fragmentos ITS con un tamafio de entre 700 y 1000 pb. En dicha figura,
los numeros en rojo corresponden a cédigos de identificacion de las muestras
de ADN, asignados de manera arbitraria para identificarlas durante al analisis
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. arenicola.

Los fragmentos ITS que se obtuvieron, fueron enviados a secuenciar al
Laboratorio Nacional de Biotecnologia Agricola, Médica y Ambiental del Instituto
Potosino de Investigacion Cientifica y Tecnolégica. Se obtuvo un total de 35
secuencias tipo ITS, 28 pertenecientes a individuos de diferentes especies de
Tagetes y 7 pertenecientes a individuos hibridos. Las secuencias ITS se
encuentran en la seccién de Anexos. De estas 35 secuencias, 13 fueron subidas
a las base de datos Genbank del NCBI, las especies a las que corresponden
estas secuencias se encuentran en el cuadro 13. En este cuadro hay un cédigo
de identificacibn que es un numero asignado a cada individuo de manera
arbitraria para facilitar su identificacion durante el andlisis ITS, dichos codigos
también se encuentran en los cuadros 14 y 15. En la ultima columna del cuadro
13 esta 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 codigos de identificacion y el tamafio de
sus secuencias ITS se muestran en el cuadro 14. Los 7 individuos hibridos, sus
cbédigos de identificacion y el tamafio de sus respectivas secuencias se
muestran en el cuadro 15. Los tamafos 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

comparacion 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.

Especie Clave de identificacion | Clave de acceso a Genbank.
T filifolia C TAG-00007 KC800424
T laxa TAG-00015 KCB00431
T lucida A TAG-00020 KCB00435
T lunulata A TAG-00016 KCB800432
T lunulata B TAG-00009 KCB00426
T lunulata C TAG-00008 KCB00425
T minuta TAG-00013 KCB800429
T. moorel TAG-00017 KCB00433
T. multiflora TAG-00018 KCB00434
T parryi A TAG-00004 KC800422
T paryi B TAG-00010 KC800427
T_ persicaefolia TAG-00028 KC800436
T subulata TAG-00005 KC800423

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 tamafio de sus secuencias ITS.

Especie  |Clave de identificacion Tamanuben pares de Especie  |Clave de identificacion Tamafio en pares dé
ases bases

T. arenicola TAG-00037 736 T. lunulata C TAG-00008 41
T. coronopifolia TAG-00003 [El 1. minuta TAG-00013 691
T. erecta TAG-00032 739 T. micrantha TAG-00019 738
T. fiifalia A TAG-00006 745 T. moorei TAG-00017 633
T. filifolia B TAG-00025 743 T. multifiora TAG-00018 17
T_filifolia G TAG-00007 757 T pamyi A TAG-00004 21
T foetidissima TAG-00023 739 T pamyi B TAG-00010 704
T laxa TAG-00015 697 T patula A TAG-00029 739
T lemmoni TAG-00002 739 T patula B TAG-00030 742
T. linifolia TAG-00031 41 T. persicaefolia TAG-00028 739
T lucida A TAG-00020 697 T. stenophylla TAG-00024 37
T. lucida B TAG-00021 739 T. Sp Jalisco TAG-00022 738
T. lunulats A TAG-00009 703 T. subulsta TAG-00005 27
T. lunulats B TAG-00016 10 T. temiflora TAG-00026 27

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

tamarno de sus secuencias ITS.

Especie Clave de identificacidn | Tamafio en pares de bases

T. coronopifolia + T temiflora A TAGH-002 128
T. coronopifolia + T. terniflora B TAGH-003 718
T_lemmonii + T terniflora A TAGH-005 735
T_lemmonii + T terniflora B TAGH-006 733
T_terniflora + T. lemmoaonii TAGH-004 731

T. coronopifolia + T parryi A TAGH-007 737
T. coronopifolia + T. parryi B TAGH-008 733
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Cuadro 16. Resultados de la comparacion de las secuencias ITS obtenidas, con
secuencias similares en Genbank, utilizando el programa BLAST.

Clave de Caracterizacion | Caracterizacidn | Tamafio en |Porcentaje de|Mo. acceso
identificacidn morfoldgica molecular pares de bases| similitud a NCBI
TAG-00037 T. arenicola T. lucida 736 99%

TAG-00003 | T. coronopifolia T. patula 731 99%
TAG-00032 T. erecta T. patula 739 100%
TAG-00006 T. filifolia A T. filifolia 745 99%
TAG-00025 T. filifolia B T. filifolia 743 99%
TAG-00007 T. filifolia C T. filifolia 757 100% KCB00424
TAG-00023 | T. foetidissima T. patula 739 99%
TAG-00015 T. laxa T. laxa 697 100% KCB00431
TAG-00002 T. lemmornii T. parryi 739 97%
TAG-00031 T. linifolia T. patula 41 89%
TAG-00020 T. lucida A T. lucida 697 100% KCB00435
TAG-00021 T. lucida B T. lucida 739 99%
TAG-00016 T. lunulata A T. patula 703 100% KCB00432
TAG-00009 T. lunulata B T. patula 703 100% KCB00426
TAG-00008 T. lunulata C T. patula 741 100% KCB00425
TAG-00013 T. minuta T. minuta 631 100% KCB00429
TAG-00019 T. micrantha T. filifolia 738 99%
TAG-00017 T. moorei T. moorei 699 100% KCB00433
TAG-00018 T. multiflora T. multiflora 707 100% KCB00434
TAG-00004 T. parryi A T. parryi 727 100% KCB00422
TAG-00010 T. parryi B T. paryi 704 100% KCaoo427
TAG-00029 T. patula A T. patula 739 99%
TAG-00030 T. patula B T. patula 742 97%
TAG-00028 | T. persicaefolia | A. persicaefolius 739 100% KC800436
TAG-00024 | T. stenophylla T. foetidissima a7 94%
TAG-00022 T. 5p Jalisco T. moorei 738 78%
TAG-00005 T. subulata T. subulata 727 100% KCB00423
TAG-00026 T. temiflora T. laxa 727 99%
TAGHQ02 | T COPNIPIONE T 7 ety 728 80%
TAGH-003 | T ;‘;:’;f;f;ﬁ“; | T patula 718 B6%
TAGH-005 ; ;:g;;‘;’:;”; T. palmeri 735 929
TAGH-006 ; ;;g;‘;’g‘ : T. palmeri 733 979
TAGH04 | [ femiflora T. laxa 731 100%
T. lemmonii
TAGH-007 | T coronopifolia+ | ¢ o otila 737 99%
T. parryi A
TAGH-008 |7 G;“;;ﬂf‘ga YT pamyi 733 100%
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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 elaboracion de una prueba estadistica
donde se hacen pseudo-alineamientos y su resultado es un porcentaje que
indica el nivel de probabilidad de que el arbol 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.

" T. coronapifolia + T. parryi A

99 2 T. coronapifolia + T. parryi B

100 T terniflora + T. lemmani

T lemmani + T. temiflora B
T lemmani + T. temiflora A
T. coronapifolia + T. temiflora B

T. coronapifolia + 7. temiflora A

Figura 11. Dendograma que muestra las asociaciones entre individuos hibridos

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 hibridos de Tagetes se pueden
observar tres agrupamientos. El primer grupo engloba a 2 individuos hibridos de
Tagetes coronopifolia + Tagetes terniflora. El segundo grupo contiene a 2
hibridos de Tagetes lemmonii + Tagetes terniflora y un hibrido de Tagetes
terniflora + Tagetes lemmonii. El tercer y ultimo grupo del arbol contiene a 2
hibridos de Tagetes coronopifolia + Tagetes parryi. Los dos hibridos de Tagetes
lemmonii + Tagetes terniflora y el individuo de Tagetes terniflora + Tagetes
lemmonii, no se reanen 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, dandoles un buen grado de estabilidad a su posicion dentro del
arbol. El tercer grupo que contiene a los hibridos 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
hibridos se agrupan por la linea masculina, que se indico 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 varian bastante entre si. 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 relacién de los tres individuos de
T. lunulata y T. foetidissima presenta 3 valores de bootstrap diferentes. La
asociacion entre T. lunulata A 'y T. lunulata B presenta un grado de bootstrap de
62, mientras que la relacién 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 linea 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 linea basica del
dendograma, este nodo posee un valor bootstrap de 2 por lo cual es muy poco

estable y es probable que su posicion en el arbol este equivocada. Justo

37



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 asociacion entre T. lemmonii y T. stenophylla
tiene un valor bootstrap de 48. El clado C contiene a T. moorei, T. parryi Ay 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 mas pequefios, y muestran la asociacion entre las
especies T. minuta, T. terniflora, T. laxa, T. lucida A y B, T. arenicola, T. filifolia
A, By C, T. micrantha y T. subulata. De estos ultimos 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 morfolégicos, Turner (1996), Soule (1996) y
Serrato (2010), establecieron una posible relacion entre las especies T. patula y
T. erecta, y entre T. lunulata y T. foetidissima, considerandolas como
variedades de una misma especie. Esta relacion 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 asociacion de T. lunulata con T. foetidissima y la asociacion de T.

patulay T. erecta se comprueba con el andlisis de estos marcadores.
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— T. foetidissima

—— T. lunulata

T. erecta

T. patula

Turner (1996), Soule (1996), Serrato (2010).

Figura 13. Dendograma que muestra la relacion entre 4 especies del género

Tagetes basandose en caracteres morfolégicos.

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 Ay 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 arbol filogenético y con la
posicion de los clados. Los factores de divergencia de la especie Strotheria
gypsophila son los mas altos de toda la matriz, lo cual se corresponde con el
hecho de que Strotheria pertenece a un género distinto (Loockerman y col.,
2003).
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5.5. Resultados del andlisis de ISSR (microsatélites).

Para el andlisis ISSR se emplearon 3 cebadores: 5°GATA, 5GACA y 5 TCC,
gue 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 analisis 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 amplificacion de fragmentos ISSR. Los numeros en la
parte superior de cada fotografia fueron asignados de manera arbitraria a cada
muestra, con el fin de facilitar su identificacion durante los andlisis ISSR. La
correspondencia de especies por cada nimero se muestra a continuacién en el

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

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

respectivas especies.

T spp [ 11| T foelidissima | 21 T erecta 31| T. micrantha | 41 T spp

T spp (12| T foetidissima | 22| T miroglossa | 32| T. micrantha | 42| T linifolia
T spp | 13| T foetidissima | 23| T. miroglossa | 33| T. micrantha | 43| T. subulata
T spp |14 T erecta 24 T spp 34| T. micrantha | 44 T spp

T spp |15 T. erecta 25| T foetidissima | 35| T. micrantha |45 T spp

T spp | 16| T.remotiflora | 26| T micrantha |36| T filifolia |46| T filifolia
T spp (17| T lunulata |27 T micrantha |37 T spp 47| T. miroglossa
T spp |18 T spp 28| T micrantha |38 T spp 48| T flifolia
T spp |19 T_filifolia 29 T lucida 39| T filifolia |49| T filifolia
T spp | 20 T_filifolia 301 T moorei 40| T filifolia | 50| T filifolia
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Cebador ISSR 5'GATA

Figura 15. Gel de agarosa que muestra los patrones de bandas producidos por
el cebador ISSR 5"GATA.
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Figura 16. Gel de agarosa que muestra los patrones de bandas producidos por
el cebador ISSR 5"GACA.

CebadorISSR 5 TCC

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 fotografias 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 modificacion en su secuencia, no

fueron amplificadas.
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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
arboles filogenéticos, uno para cada cebador. Para la elaboracién de los
arboles filogenéticos, se utilizo el método de Neighbor Joining que permite el
agrupamiento y jerarquizacion de los individuos, en base a su patron de bandas.
Ademas se produjeron 2 graficos PCA (principal component analysis) mostrados
en las figuras 21 y 22, que engloban los datos de las 3 matrices de ISSR. Este
tipo de andlisis matematico, agrupa aquellos datos que comparten alguna
caracteristica en comun, y nos permite saber que datos explican la mayor parte
del funcionamiento de un sistema. El primer grafico de PCA nos permite
observar la forma en que se relacionan los diferentes individuos analizados en
base a su patron de bandas. El segundo grafico de PCA nos permite conocer el
grado de conservacion de las bandas de ISSR, cuales presentan mayor
variabilidad y cuéles bandas son informativas y cuales son recesivas. En las
figuras 18, 19 y 20 se pueden observar 3 arboles 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 cuales 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 cuales 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 cuales 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. Grafico de PCA que muestra el agrupamiento de diferentes individuos
del género Tagetes, en base al patron de bandas generado por los cebadores
ISSR. Este grafico 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 dimensién, aunque presentan diferentes
posiciones en esa seccion del grafico. De esta manera, el grafico nos muestra
gue los 3 marcadores ISSR utilizados presentan un comportamiento similar y

gue se encuentran relativamente conservados.

47



XTsa

£

REBEE vao00 %1000
| X L]

Dim 2 (13 51%:

0T

walion

0 10 a 1 20 30 ]

D 1 B8, 10r%

Figura 22. Grafico de PCA que muestra el comportamiento de las bandas
producidas por los 3 cebadores de ISSR utilizados. En este gréfico se pueden
observar dos dimensiones. La dimension de la derecha contiene aquellas
bandas informativas, de las cuales las bandas a 750, 1000 y 1500 pares de
bases son las mas conservadas, mientras que las bandas a 500, 2000 y 2500
pares de bases son las que presentan mayor variabilidad. En la dimensién
derecha se observan agrupadas en un solo punto, las bandas recesivas, es

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

En este analisis 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 andlisis de PCA que permitié determinar cuéles son
las bandas méas informativas, que se muestran en la figura 25 y 24
respectivamente. En la figura 23 se puede observar una fotografia de un gel de
agarosa 2%, donde se puede apreciar el patréon de bandas generado por el
marcador RAPD, OPM4. Los numeros en la parte superior del gel, corresponden
a numeros de identificacion asignados de manera arbitraria a cada una de las
muestras, con el fin facilitar su identificacion durante el andlisis RAPD. La
correspondencia de dichos nimeros con sus respectivas especies se muestra

en el cuadro 18.

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

respectivas especies.

1- Blanco 26 - T tenuifolia
2.- T. foetidissirma 27 -T spp
3.- T mirogliosa 26-T spp
4 - T erecia 29 - T. remotiflora
5-T erecta 30-T erecta
G- T erecila 31.- T lucida
7 - T erecta 32 - T erecta
&.- T filifolia 33-T erecia
9.- T tenuifolia 34 - T. micrantha
10- T tenuifalia 35 - T erecila
11.- T. subulata J6-T. erecta
12- T filifolia 37 - T. micrantha
13- T tenuifolia 38.- T. filifolia
14 - T tenuifolia 39-T spp
15.- T. multifiora 40 - T. micrantha
16.- T. subulata 41 - T filifolia
17 - T. tenuifolia 42 - T. erecia
18- T. erecta 43 - T erecta
19-T. spp 44 - T terniflora
20-T. spp 45 -T. spp
21.- T tenuifolia 46- T spp
22 - T. filifolia 47 - T. laxa
23-T spp 48.- T. erecta
24 - T spp 49- T spp
25-T spp 50.-T. subulata
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Cebador OPM4: 5" GGCGGTTGTC.

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 amplificacion de fragmentos RAPD.

Dim 2 (24.78%)

Dim 1 (44.15%)

Figura 24. Gréafico de PCA que muestra el comportamiento de las bandas
producidas por el iniciador OPM 4. Las bandas que se encuentran mas
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. Arbol filogenético obtenido con el cebador OPM4: 5" GGCGGTTGTC.
En este arbol se pueden observar 6 clados principales, que agrupan un total de
10 ramificaciones.
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6. DISCUSION.

El andlisis de ITS se hizo con 35 muestras de diferentes especies de Tagetes e
individuos hibridos. La extraccion del ADN gendmico se hizo mediante el
meétodo de CTAB, el cual resulto ser el mas practico para la tarea. Varias de las
muestras de ADN presentaron una coloracion marrén obscuro y amarillo, lo cual
es un indicador de la presencia de pigmentos en la suspension. Dichos
pigmentos resultaron ser un problema para la amplificacion de los marcadores
moleculares mediante PCR. Al cuantificar el ADN gendmico de los individuos en
el espectrofotdmetro Nanodrop, las muestras que presentaban una coloraciéon
amarilla o marréon obscuro mostraron un grafico 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
suspension era transparente, no presentaban dichos picos en el grafico de
absorbancia UV. La mayor parte de las muestras transparentes y algunas
muestras con coloracion amplificaron los ITS en un primer intento. Las muestras
gue presentaron una mayor coloracién 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 utiles para la amplificacion
de ITS. Tras la amplificacion y secuenciacion 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
hibridos. En él se puede observar que los diferentes individuos se agrupan por
la linea 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 analisis. Campos y col., 2012 hicieron un
analisis RAPD con los mismos ejemplares hibridos utilizados en este trabajo, y
encontraron que los ejemplares parentales compartian las mismas bandas. Al
comparar el resultado de este trabajo con el de Campos y col., 2012 se observa
gue mediante analisis de biologia molecular, ya sea analisis ITS o RAPD
podemos establecer las relaciones genéticas entre los materiales de origen y los

materiales hibridos.
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En el dendograma de la figura 12 se pueden observar los agrupamientos de
individuos de diferentes especies de Tagetes. Este dendograma es mas
complejo que el de los hibridos. 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
biologicas reales de los ejemplares analizados. Los valores bootstrap para cada
clado y nodo de los dendogramas fueron presentados en la seccion 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 podrian pertenecer a una sola especie en base a su similitud
morfolégica, ademas de reportar que los nahuatl identifican a ambas especies
como la planta “Cinco llagas”. Este dato parece confirmarse en este analisis, ya
gue 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 Angel Serrato. El caso de T. multiflora y T. coronopifolia es
bastante interesante, porque estas dos especies se agrupan en una sola rama a
pesar de su ubicacién geogréfica: T. multiflora es una planta nativa de Chile,
mientras que T. coronopifolia es nativa de México y se encuentra en el centro
del pais, y al parecer se hallan restringidas a esas 2 zonas geograficas (Serrato,
2010; SIB, 2013). Los ejemplares de T. multiflora y T. coronopifolia usados en
este trabajo provienen de Hayocari, Perd y del Centro de México,
respectivamente. Es posible que T. multifiora y T. coronopifolia pertenezcan a la
misma especie 0 sean variedades de una misma especie, y que en algun
momento de su evolucidn se dispersaron entre México y Sudamérica, para que
al llegar a la época actual quedaran separadas y restringidas a su ubicacién
actual. En lo que respecta al caso de T. linifolia y el ejemplar T. sp-Jalisco, es

posible que esta ultima sea un ejemplar de T. linifolia, sin embargo no lo
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podemos concluir. T. linifolia es una planta escasa y bastante dificil de
encontrar, lo cual complica su adecuada identificacion. El ejemplar aqui

reportado proviene de Jaltocan, Hidalgo.

En el Clado B, el caso mas interesante es quizé 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, situacion 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. Quizas T. patula perdié la mitad
de sus cromosomas durante un proceso de domesticacion que tuvo lugar en el
Valle de México, por parte de los indigenas nahuatl (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 region de la Huasteca, existen ejemplares de T.
erecta que presentan flores mas pequefias y de un color amarillo palido 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 tamafio medio que son mas similares a los individuos de
T. erecta. Los ejemplares de T. patula utilizados aqui provienen del estado de
Oaxaca, mientras que el ejemplar de T. erecta provino de Apaseo, Guanajuato.
Es posible que los indigenas hayan llevado a cabo un proceso de domesticacion
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 afios, entre ellas T. erectay T. patula. En el arbol 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 analisis de ITS y del gen

ndhF, dato que es confirmado por el analisis presentado en este trabajo, ya que
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T. persicaefolia se agrupa con el resto de ejemplares de Tagetes al interior del
arbol, 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 morfolégicamente 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 relacion geografica y posiblemente genética tal
como parece demostrar el analisis ITS. T. persicaefolia también es similar a
ejemplares de T. foetidissima y T. lunulata. Es importante mencionar que la
posicion del clado B en la rama principal del arbol, tiene un valor de 2, lo cual se
considera inestable asi que es posible que este clado debiera unirse a sus
clados vecinos, el clado Ay el clado C. De esta manera se conformaria un grupo
con ejemplares morfolégicamente similares y cuyo lugar de origen se supone en
regiones geograficas cercanas, como son el centro de México, el Bajio 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, podrian
considerarse como variedades de una misma especie. De T. stenophylla no
existen muchos datos, salvo que es posible encontrarla en zonas del Bajio y del
Centro de México, mientras que T. lemmonii es nativa de Sonora (Serrato,
2010). Los ejemplares aqui 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, esta Ultima considerada una especie en peligro de
extincion, 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. Morfologicamente son bastante similares a T.

persicaefolia, de la misma region del bajio.

En el clado D se encuentran tres especies, un ejemplar de T. minuta proveniente
de Sonora, un ejemplar de T. ternifora de Huaycan, Perld y un ejemplar
argentino de T. laxa. Estos dos ultimos ejemplares, T. terniflora y T. laxa se

unen en una misma rama, y T. minuta se desprende de un nodo previo y queda
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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 ubicacion geogréfica de T. terniflora es relativamente mas
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 region. 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 prehispanica 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. arenicola proveniente de Guerrero. T. lucida es
conocida por los nahuatl como Yiahutli y es muy similar morfolégicamente a T.

arenicola (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 morfologia, salvo
por algunas caracteristicas puntuales en el tamafio del tallo y la cantidad de
flores, ademas que de forma tradicional, estas especies son reconocidas como
“anisillo” o “Anis 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
gue pudieran unirse en un solo clado. De forma general se considera a la region
geografica de Jalisco y Michoacéan, como lugar de origen de estas especies. Los
ejemplares utilizados en este andlisis provienen de otras zonas; T. filifolia A,
viene de Jaltocan, 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 arbol filogenético tenemos a la planta S.
gypsophila, Unico miembro del género Strotheria, y que fue identificada como

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

Las especies del género Tagetes son bastante parecidas en cuanto al color de
sus flores se refiere, sin embargo varian en cuanto al tamafio de su tallo, la
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estructura de sus ramificaciones, numero de hojas y flores. En el andlisis ITS
podemos observar que las diferentes especies de Tagetes se agrupan en clados
con algunas caracteristicas morfologicas y lugar de origen comun. Por ejempilo,
las especies del clado F y G, T. filifolia, T. micrantha y T. subulata tienen un
tamafo 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 Michoacan, estados donde se encuentran en
mayor abundancia. El clado D agrupa especies que son nativas de Sudamérica,
y que también presentan un tamafio de tallo de hasta 1.5 mt de altura y que al
parecer fueron introducidas en México entre el periodo prehispanico y la época
virreinal (Serrato, 2010). En comparacién, las especies del Clado A, By C
presentan un tamafio de tallo que va desde los 30 cm hasta 100 cm y que

comparten un uso histérico en la region del Valle de México y el Bajio.

De acuerdo a lo observado en el dendograma de la figura 12, parece ser que el
género Tagetes presento 2 eventos de radiacién 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 quizas produciendo también a T.
multiflora y T. coronopifolia del clado A. Todos estos ejemplares mencionados
presentan flores pequefias de entre 1 mm a 4 mm. El segundo evento de
radiacién adaptativa, pudo haber dado origen a los ejemplares silvestres de los
clados A, By 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 domesticacion (Serrato, 2010). Estos ejemplares presentan un
tamafio de flor de entre 5 a 15 mm, més grande que los ejemplares del Clado D,
FyG.

La posicion del clado E y las especies T. multiflora y T. coronopifolia resaltan
con estos eventos. El clado E presenta caracteristicas morfolégicas mas
cercanas a los clados A, B y C, ademas de un uso historico relacionado, pues T.
lucida o Yahutli, era utilizada por los indigenas como remedio medicinal y planta
aromatica. 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 radiacion
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adaptativa como se menciono anteriormente, o bien haberse extendido hacia

Sudamérica de manera independiente.

Al observar los resultados de la comparacion de nuestras secuencias en el
programa BLAST, podemos apreciar que en algunos casos la caracterizacion
molecular identifica una especie diferente de la caracterizacion morfologica.
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. arenicola 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 aun
cuando los resultados de identificacion molecular mediante BLAST son
diferentes de la caracterizacion morfologica, 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
demas especies. T. arenicola 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, By C a los que pertenecen, debieran unirse en uno solo. En situacion similar
estan T. stenophylla y T. moorei. En lo que respecta a las secuencias de T.
lunulata y T. persicaefolia, estas fueron aceptadas en Genbank como T. patula y
A. persicaefolius respectivamente, lo cual sefiala la falta de estandarizacion en
la taxonomia del género Tagetes. Por otra parte, la comparacion de las
secuencias de los individuos hibridos 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 analisis morfolégico
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 analisis 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 mas bien
se encuentran dispersos a lo largo del arbol agrupdndose con individuos de
diferentes especies. De acuerdo al andlisis 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
gue 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 patron de bandeo entre los individuos de una
misma especie varie, y hace que se dispersen a lo largo del dendograma, en
vez de agruparse de acuerdo a su especie. Este fendmeno ocurre al utilizar los
tres cebadores, que presentan las mismas bandas conservadas, entre 750,
1000 y 1500 pares de bases. Estas diferencias en el patrén de bandas de cada
individuo podrian tener diferentes causas como: la no existencia de un sitio de
union completo al primer debido a una mutacioén, rearreglos estructurales en el
cromosoma durante la meiosis e inserciones o deleciones suficientemente
grandes como para aumentar o disminuir el tamafio de la banda de manera que

se identifica como un locus diferente (Gonzalez 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 sefialar que al analizar cada dendograma de ISSR por separado,
podemos observar que presentan diferente nimero 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. ElI 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 mas 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 esta formado por 6
clados, pero solo contiene 10 ramificaciones o subgrupos. En este punto es
necesario sefalar que el analisis de RAPD, fue hecho con menos individuos que
el andlisis de ISSR y con un solo cebador, el OPM4 y debido a esto es dificil
hacer una comparacién adecuada entre los resultados obtenidos con RAPD e
ISSR hasta el momento. Es posible que al aumentar el numero 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 caracterizacibn 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 sefialar posibles
eventos que moldearon su proceso evolutivo. Estos resultados pueden servir
como una guia para futuras investigaciones sobre el género, como la
identificacion de posibles individuos ancestrales, cuyas caracteristicas puedan
utilizarse para la generacién 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 identificacion 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 continuacion a la caracterizacion de los ejemplares del
género Tagetes, pues no han sido identificados de manera apropiada. Existen
gran cantidad de materiales distribuidos en Sudamérica, Pakistan, 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

60



paises. Por otra parte no existe una nomenclatura estandarizada entre los
investigadores del género, que facilite la identificacion de sus ejemplares. En
esta situacion se encuentran algunas especies como T. erecta, T. patula, y T.
tenuiflora, cuyo nombre se encuentra como sinénimo 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 extincion,
debido a su explotacion por parte de los lugarefios, como es el caso de T.
moorei y T. linifolia. Es importante establecer métodos de identificacion fiables
para lograr una estandarizacion de la taxonomia del género Tagetes y asi,
asegurar la preservacion de estas especies y su aprovechamiento por parte de
la sociedad.
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7. CONCLUSIONES.

El uso de la técnica de CTAB permiti6 la extraccion de ADN de diferentes

especies del género Tagetes.

El andlisis de marcadores ITS permitié 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 estan

basados en analisis morfoldgicos.

La comparacion de las secuencias ITS en el programa BLAST, por un lado
permiti6 corroborar la identidad de las especies aqui analizadas y por otro,
arrojo similitud con especies geografica y genéticamente relacionadas.

Los andlisis ISSR y RAPD permiten inferir la tasa de mutabilidad y divergencia
del género Tagetes, producto del medio ambiente y la actividad humana, que

podrian estar afectando su desarrollo.
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ANEXOS.

A continuacion se muestran las secuencias obtenidas de los 35 individuos del
género Tagetes analizados en este trabajo, asi como su comparacion 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.

Sequences producing significant alignments:
Select: Al None Selected:0
it Alignments 0

Max | Total Query

ldent  Accession
score score cover value

Description

[ Tagetes patula isolate TAG-0001F 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transtribed spacer 1. 588 ribos 1299 1299 95% 00  100% KCB004321

[ Tagetes patula isolate TAG-00009 185 ribosomal RNA gene. partial sequence:; intemal transcribed spacer 1, 5.85 ribos 1266 1266 95% 00  99% KC800426.1

[ Taoetes sp. 4 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. internal transcribed spacer 1. 5.85 rbosomal RNA gene. and inferr 1206 1256 95% 00  99% KCB00426 1

[ Tagetes mulfiflora isolate TAG-00018 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1.5.85 it 1212 1212 95% 00  98% KCB004341

[ Tagetes patula isofaie TAG-00008 185 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal franscribed spacer 1. 5.85 ribos 1098 1098 95% 00  95% KCB00425.1

[ Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. pariial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 ribos 1062 1062 96% 00  94% KC800422.1

[ Tagetes parryi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal iranseribed spacer 1. 588 rbos 1044 1044 95% 00  93% KC800427.1

[ Tagetes moorel isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 rbos 1035 1035 94% 00  93% KCB00433 1

[ Tagetes palmeriinternal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RHA gene. complete sequence; andint 955 955 87% 0.0  93% AR4135771

[ Adenopappus persiciiolius isolate TAG-00028 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: infernal transcribed spacer 1 1027 1027 94% 00 93% KCB00436.1

Comparacién de la secuencia de T. lunulata A, TAG-00016 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA
gene, and internal franscribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence

Sequence ID: Qb|KCB00432.1] Length: 703 Number of Matches: 1

Related Information

Range 1: 1 to 703 GenBank Graphics

Srcore

Expect  Identities Gaps Strand

1299 bits(703) 0.0 703/703(100%) 0/703(0%) Plus/Minus

Query
Sbict
Query
Shict
Query
Shict
Query
Sbict
Query
Shict
Query
Sbict
Query
Shict
Query
Sbict
Query
Shict
Query
Shict
Query
Sbict
Query
Shict

15

703

75

£43

135

5a3

135

523

423
315
403
375

CTGRCCTGECET CECEAT CRARGCATCATCRR AR ER CARTECACCEEEATARRTTRARERE

RNy
TR T e ET OO AT CRAR AT CAT CARA R CACRATECACCEEEATARATTARAGAR

GITCTCCCCTCATGATTCAGGACACACAA CACCAGACCACTATCTTACARACCACCACTR
CECEEETEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ey
GITCTCCCCTCATGATTCAGGACACACAA CACCAGACCACTATCTTACARACCACCACTR

AT CETECATCCAT CT T TeAGAGGACT CTATTTTTAGECCAACCACECCCTATEEEACACE

NN nnannnans
AT o AT AT T T T A A CEACTCTATTTTTAGECCRACCACCCCCTATEEEACACE

GEAGECCACTTTCCECCC AL CA R R AR A DO O A R TR CEEAET CATCAT ETEEECARCT
CECEEETEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e ey
GEAGECCACTTTCCECCC AL C R R A R A DO O A R TR CEEAET CATCAT ETEEECARCT

AGATECCTGACCCCCAGECAGACET GOCCT CRAACCAR AR CECT TCEGECECARCTTGOGT

CECEEETEEEEE T re e e e e e e e e e e e e ey e e e e e e ey
AT e GG C A A A LT GO CT CARCCA R R A CECTTCGEECECARCTTRCRT

TR A T CERT CETTCAC AT ICTCCRATTCACACCRRETATCECATTTTGCTRCE
CECEEEEEEEEE e e e e e e e e e ee e e e e e e e e e ey
TR AT CERTEETTCACEECAT ICTECARTTCACACCARETATCECATITIGCTRCE

T T AT AT LTGRO CEACAT AT COET TR CCACACTCETTTATCATTCCARREL

CECEEETEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e ey
T T AT AT G T GA O A AT AT OO T T CCAGACTCET TTAT GATTCCARRER

AGCCACGTACAATARGCACACCGCAR R CEEEECATCATTECACGRAGCCCTTCTATETATR
CECEEETEEEEE e er e e ee e e e ee e e ey e e e e e e ey
ACCCRCETACERTA RGO CRCCCCAR A CEEEECAT CATTECACERAGCCCTICTATEIATR

ITIT eI CCT T AT I T T GO e TEITATCICALCATRARTCTCCATGRAREED

CECEEETEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ey
TIT TG T I GEC AL CT T IEI GO EEEEET TG TAT CT CARCAT AR TETCCATERAGED

CIATARGECARCCATGRRCACRCA T CACAGEEEECCTAGRARCERT CECACCATGAGCRL
CECEEETEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ey
CTATARGCCARCCATGARCACACAT CRACACEEEECCT AR CEAT CECACCATGACCRR

SR T CCTTGCATAGGCT TET IGT TEI TACAT GTTCACAART CATTCTGCTTTECAGGETT

CECEEETEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e ey
AT T T ECATAGECTICTTEI T TACAT T TCACARCTCATTCTECTTTECAGEETT

CEACRRTCATCCTICCGCAGETTCACCTACEERRACCTIETIR 717
CECEEEEEEEEE e e e e e e e e e ey
CGACRRTGATCCITCOGCAGGTTCACCTACGEARRCCTIGITA 1
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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,
mostré 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.

Sequences produchg significant alignments:
Select All None Selected:0
it Alignments [}

Max Tofal Query E

Ident ~ Accession
SCOTE SCOME | Cover  value

Description

[ Tagetes patula isolate TAG-D0009 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.8 ribosomal RNA gene, and 1209 1299 94% 0.0  100% KCB00426 1

[ Tagetes patula isolats TAG-D0016 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.8 ribosomal RNA qene, and 1266 1266 94% 0.0  99% KCB004321

[ Tagetes sp. 4 JACK-2013 188 ribosomal RNA gene. intemal transcribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene, and internal transcribed spact 1229 1229 95% 0.0  98% KCB00428.1

[ Tagetes multilora isolate TAG-00018 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1, 583 ribosomal RNA gene, ¢ 1212 1212 95% 00  98% KCB004341

[ Tagetes patula isolats TAG-D0008 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.8 ribosomal RNA gene, and 1075 1075 95% 0.0  94% KCB00425 1

& Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1, 6 85 nbosomal RNA gene_and 1050 1030 96% 00  93% KCB00422.1

[ Tagetes sp 2 JACNE2013 188 ribosomal RNA qenepartil sequence: intemal transcribed spacer 1.5 8S ribosomal RNA gens,and intemal 1038 1038 96% 00 93% KCB0M3 1

[ Tagetes sp 1 JACNE2013 188 ribosomal RNA qenepartial sequence: intemal transcribed spacer 1.5 8S ribosomal RNA gens,and intemal 1035 1035 95% 00 93% KCB0M35.1

& Tagetes parryi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1, 6 85 nbosomal RNA gene_and 1033 1033 94% 00  93% KCB004271

& Tagetes patulz 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 8 85 nbosomal RNA gene. and intemal transcrbec 1029 1029 95% 00 93% DQBGM211

[ Tagetes moore isolate TAG-00017 16S ribosomal RNA gene. partal sequence: intemal transcrbed spacer 1.5 83 rbosomal RNA gene._anc 1024 1024 94% 00 93% KCBOM331

[ Adenopappus persiciflus isolate TAG-00028 183 ribosomal RNA gens. partial sequence: inteml transcribed spacer 1. 585 ribosomal RN 1022 1022 94% 0.0 93% KCB00436.1

Comparacién de la secuencia de T. lunulata B, TAG-00009 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes patula isolate TAG-00009 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; intemal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence

Sequence ID: Qb|KC800426.1) Length: 703 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 703 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1299 bits(703) 0.0 703/703(100%) 0/703(0%) Plus/Minus

fuery 18  CIGRCCTEEGETCECEATCEAAGCATCATCRARRCRCRRTECACCEEERTRRARTTRARGRE 77
CEVEEEEETEr e e e e e e e e e ey e e e e e e e et e e e e e e e e e e ety
Sbjct 703 CIGRCCTGEEETCGCGATCEARGCATCATCARRAGACARTGCACCGEGATARRTTRARGAE 444

Query 78 GITCTCCCCTCATGATTCAGCAARCACAARCACCAGACGACTATGTTACARACCACCACTRE 137

LEEEETET e et r e e et e e et r e et e e e Pl
Skhijct 043 GITCTCCCCTCATGATICAGEARACACRLCACGAGACGACTATGITACRRARCCACCACTE 584

fuery 138 ATCETGCATCCATCTITGRGAGEACTCTATTTITTAGGCCRRCCACECCCTATGREEACACE 157
FEVTEEEEEr e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ety
Sbjct 583 ATCETGCATCCATCTITIGREAGEACTCTATTTITITAGGCCARCCACECCCTATGERACACE 524

Query 138 GERAGECCACTTTICCGCCCRARACARRACRARARCCCARACAGGEACTCTTEATGTERECARCC 257

CEETEETEE e et r e e et e e e e e e e e el
Sbjet 523 GEAGGCCACTITCCGCCCRARRCRRRCARRRCCCRRRACRAGEEAGTCTTGATETGEGCARCTE 404

Query 258 ARRTGCETGACGCCCAGECAGACGTGCCCTCAACCARRAGECTTCGEECECARCTTECET 317
FEVTPEEETEr e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ety
Sbjet 4623 ARRTGCGTGACCCCCAGECAGRCETGCCCTCRACCARARGECTTCCEGCGCARCTTECET 404

fuery 318 TCRRRARRCTCRATGETITCACGEEATTCTECARTTCACACCARETATCECATTTTIGCTACE 377

LT et bbb et e et e e el
Sbjct 403 TCRRRRRCTCEATEETTCACGGEATICTGCAATTCACACCRAGTATCGCATTTTECTACE 344

Query 378 TICTTCATCGATGCGIGAGCCGAGATATCCEITGCCGRGAGTCETTTATGATTCCARRGRE 437
FEVEEEEETEr e et e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ety
Sbjet 343 TICTICATCGATGCGTGAGCCGAGATATCCEITGCCGAGAGTCGTITTATGATICCRARGRE 234

fuery 438 AGCCACGTACARTRARCCACACCECARRCGGAGCATCATTGCACGAGCCCTICTATGTATE 457

FLELELEET e bbb e b e el
Sbjct 283 AGCCACETACAARTARGCACRCCGCRRRCGEAGCATCATTGCACGAGCCCTTCTATGETATRZ z:z4

Query 4538 TITIGICCITGECACGIGITGTGCCGGGEEITCTTATCGTCARCATARTCTCCATERACEC 557
FEVEEEEETEr e e e e et e e e e e e et e e e e e e e e e e e ety
Sbjet 223 TITTGICCIIGECRCGIGITGIGCCGEGEEITGETTATGICRRCATAATCETCCRTERAGEC lod

Query 558 CTATARGECAARCCATGARARCACACATCGACRAGEGECCTAGRAGEATCGCAGCATEAGCAR 617
e 160 LA R ETILIE
Query el CRRTCCTTGCATAGGECTIGITGITGITACATGTITCACRAGTCATTCIGCTTITGCAGEEIT =77
e oo WAL LU
Query ©78 CGRCAATEATCCTTCCGCAGETTCACCTACEGARRCCTIGITAE 720

CEEEEETETEE et e e et e et |
Sbjct 43 CEACAATEATCCTTCCECAGETTCACCTACGEAARCCTTCTTA

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,
mostré 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
TCGATGCGTGAGCCGAGATJATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATAAGCACACCG
CAAAACGGACCACCATTGCACGAGCCCTTCTTGGTATATTTGGCCCTGGGCCCGGGTGGGGCCGGGGGTGGTTGT
GTCAACAAAAGGTCCTTGAAGGCCAATAAGGCAAACATGAACACCCTTCAACGGGGGGCCTAAAAGGATCGCAGCA
GGACCAACAATCCTGGCGAAGGCTTGTTGTTGTTACAGGTTCACAATTCATTCGGCTTGGCAGGGTTCAACAATGAT
CCTCCCGCAGGTTCACCTACGGAAACTTTGTTACAACTTTTAACCTTCAAAAA

Secuencia ITS obtenida del individuo T. lunulata C. TAG-00008.

Sequences producing significantalignments:

Select Al None Selected:0
1 Alignments o

Max Total Query E

dent  Accession
SCore score cover  value

Description

[ Tagetes patula isolate TAG-00008 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 ribos 1312 1312 95% 00 100%

[ Tagetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.88 rbos 1094 1004 95% 00 95%

[ Tagetes patula isolate TAG-00009 185 ribosomal RNA gene. pariial sequence: internal franscribed spacer 1. 5,85 ribos 1072 1072 95% 00  94% KC800426 1

[ Tagetes sp. 4 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene. intemal transcribed spacer 1. 5.85 rbosomal RNA gene andinterr 10684 1064 95% 00 94% KCB004261

[ Tagetes muliifiora isoiate TAG-00018 18 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal franseribed spacer 1.5.85 it 1037 1037 95% 00  93% KCB00434 1

[ Tagetes parmyi isolate TAG-00010 18 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal transcribed spacer 1. 565 bos 885 885 05% 00  80% KCB004274

[ Tagetes parmyi isolate TAG-00004 138 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal transcribed spacer 1. 5.85 dbos 904 904 97% 00 80% KCBO04221

[ Tagetes moorel solate TAG-00017 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 rbos 870 870 94% 00 89% KCB004331

[ Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5.85 ribosomal RNA gene. complete sequence: andint 797 797 87% 00  89% AF4135771

[ Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 188 rbosomal RNA gene partial sequence: internal transcrived spacer1 852 652 04% 00 80% KCBO0436.1

Comparacion de la secuencia de T. lunulata C, TAG-00008 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes patula isolate TAG-00008 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complate sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence

Sequence ID: Qb|KCB00425.1| Length: 710 Number of Matches: 1

Related Information

Range 1: 1 to 710 GenBank Graphics

Score

Expect Identities Gaps Strand

1312 bits(710) 0.0 710/710(100%) 0/710{0%) Plus/Minus

Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict

17

710
77

&50
137
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410
T
350
437

1740
&el7
110
877

50

CCTGACCTGGEETCGCEATCEARGCATCATCARRRCACRRTCCACCCEEATARRTTARGE

FELETELEEE e e et et e e e e eE e iy
T AT eI OO AT CEA L CCATCATCAR R A A CA R TECACCEEEATARATTARGR

GEI T T CCCCI AT AT TCAGGACACACA R CACCACACCACTATGTTACARACCACCACT

FEEETEETEr e e e e et e e e e e e e et e e e ey
EEITCTCCCCT AT AT TCAGCACACAC AR CR CEACACCACTATGTTACARRCCACCACT

AT CCTECAT O T T T T A A CCACTCTATTTTTAGGCCAACCACCCCCTATGEEACAC

FILELLCEET e e et e e e e b iy
AT T AT CCA T CT T T CACAGEACTCT AT T T T TAGECCARCCACCCCCTAT GEEACAL

AEEAGECCACTTTCCECCCARM AR ROER R R CCCA R RO CECACTCATGATET GEECARC

FEEEEErrrrer e e e e et e e e e e et e e e ey
A EEAGECCACTI TGO O R  n O R R COC AR R R CECACTCAT CAT T FEECARC

CAGAT T GACEC AR AR CET RCCCTCARCCAR A R CECTICEEECRCARCTIECR

N N N NN nn NN ann Ny
CAGATGCET GACGCCCACECAGACCT GCCCTCARCCAR A ACECTTCEEECECAACTTECR

TR e T O T CETTCACGEEATICTGCARTTCACACCARCTATCGCATTTTGETAL

PEEEEEEEEr e e e e et r et re e e e e e e e e e ey
IR A T A T T T CACGEEAT TCTGCARATTCACACCARCTATCECATTTTGETAC

EITCTT AT AT GO T RA GO CCACATATCC T T RO CEACACTCOETTTATCEATTCCRRRS

FELTTEETET e e e e et e e e et e ey
EITCT T AT AT GO T RA GO CACATAT OO T TR CGAGACTOCTTTATCATTCCARA:

ARGCCACCTACRATARCCACACCECARA R CCCACCACCATTECACGRACGCCCTICTTEETA

FEEETEErrr e e e e et et e e e e e e et e e e ey
ARGCCACETACAL TR R CCACACCECAR A R CECACCACCATTECACGRAGCCCTICTIGETA

IR GO CIGEECCCEEEI GEEECCEEEEETEET TG T CTCARCA R ARCETCCTTEARG

CILITEEEEE e e et bbb e e rnyd
TR T TGO CT e CCREE I G CCEEEEEI EETTEI GTCARCAR AR EETCCTTRARE

ECCAA TR CECA L A TR R O OO CTTCA R CCEEEEECCTAR R A CEATCECAGCAGEACT

FEEETErrrr et e e et e e e e e e et e e e ey
ECCAATR R CECA L R TR RO OO CTTCA R CCEEEEECCTARR R CEATCECAGCAGEACT

AR T T RO A A eI T TGT T T TACACET TCACA A TTCATTCGECTTGECAGER

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
AR T T GG A T T T T eI T T A CACET TCACARTTCATTCEECTTEECAGER

TTCARCRRTEATCCTCOCGCAGETTCACCTACGRARACTTTETTACARCT T2e

PLLEEEETEr et et e et r e e e e e e ey
ITCAACARTEATCCTCCCGCAGETTCACCTACCEARRCTTTETTACAACT 1
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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, mostré 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.

Sequences produchg signiicant aignments:
Select: Al None Selected0

1 Alignments "]

Mar Total Quey E

dent - Accession
SCOE SCOre cover vale

Description

[ Tagetes patula isolate TAG-00016 185 rbosomal RNA gens partial sequence; intemal transcribed spacer 1,5 89 rbosomal RNA gene and | 1266 1266 95% 0.0  99% KCB0M3IZ1

[ Tagetes patula isolate TAG-00008 18 rbosomal RNA gens pattial sequence: intemal transcribed spacer 1, 5 85 ribosomal RNA gene and | 1243 1243 93% 0.0 99% KCB0M261

O] Tagetes sp. 4 JACN-2013 185 rbosomal RNA gene. intemal transcriped spacer 1. .65 bosomel RNA gene. and internal transcrbed space) 1236 1236 98% 0.0 98% KCBOMZA.1

[ Tagetes mutifora isolate TAG-00018 185 dhosomal RIA gene. parial sequence: intemal rznscrbed spacer 1.5 85 rhosomal RNA gene. ar 1208 1208 98% 0.0 §7% KCB0M3L1

[ Tagetes patula isolate TAG-00008 163 rbosamal RNA gens. parial sequence: intemal transcribed spacer 1. 688 rbosomal RNA gene, and | 1123 1123 96% 0.0 95% KCBOM25A

[ Tagetes parmyi isolate TAG-00004 185 dbosomal RNA gens. parial sequence: internal transcribed spacer 1. 5,85 dbosomal RNA gene. and it 1048 1048 97% 00 93% KCBOMZ 1

[ Tagetes parmyi isolate TAG-00010 185 dbosomal RNA gens. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5,85 dbosomal RNA gene. and it 1024 1024 95% 00 93% KCB0MZT 1

[ Tagetes moorei isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene, partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5 83 rbosomal RNA gene, and 1020 1020 94% 0.0  93% KCB0M3IA

016 97% 00 92% KCB0043

[ Tagetes sp. 2 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene, partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 583 rbosomal RNA gens, and intemal | 1016
[ Tanetes sp. 1 JACN-2013 185 bosomal RNA gene. partial sequence: intermal transcribed spacer 1. 5.83 rbosomal RNA gene. andintemal | 1009 1009 96% 0.0 92% KCBOM3BA

[ Tagetes patula 185 dbosomal RNA gens. parial secuence: intemal transcribed spacer 1. 5 85 ibosomal RNA gene. and internal transcribed 1007 1007 96% 0.0 92% DQBG2121.1

Comparacién de la secuencia de T. foetidissima, TAG-00023 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; intemal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gb|KCB00432.1| Length: 703 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 703 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1266 bits(685) 0.0 698/704(99%) 1/704(0%) Plus/Minus

Query 16 CIGACCTGEEETCGCGATCGAAGCATCATCCARACACKRTECACCCEEATARRTTARGAE 75
Frerererererererererererererer tererererererer e e e e el
Sbkjet 703 CIGRCCTGGEEICGCGRTCCARGCATCATCRRRRGRCARTECRCCGEGRTRARTTRAGRE 44

Query 7&  GITCICCCCTCATGATTCAGGRACACACARCACCAGACEACTATETTACRRRCCRCCACTA 135

LETEEEEEET e L e e e e e e el
Sbjct  £43 CGITCTCCCCTCATGATTCAGEACACRACRRCRCCRGRCEACTATETTACRRRCCACCACTRE 534

fuery 13¢ ATCEIGCATCCATCTTTEAGAGEACTCTIATTTITAGECCAACCACCCCCTATEEEACACE 155
CEETErererererer et et et e rer et et et e e e e e e el
Skijct 583 ATCEIGCATCCATCTTTGAGAGGACTCTATTTITITAGECCARCCACGCCCTATGEEACACRE 524

Query 1% CGERAGGCCACTTTCCGCCCARRCAAMCCARRCCCARRCARCCEACTCATEATCTGGECARCC 255

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbjct 523 GEAGECCACTTITCCGCCCARRCRRRCGRRRCCCRRRCRGEERAGTCATGEATETGEEECRACC 404

fuery 258 REATGCGIGRACGCCCRGECAGRCGTGCCCTCRRCCARRACGECTTCEEECECARCTTECET 315
FEETETETETEr e ettt et e et e ettt e r e e et e e e e e e e r e e e el
Sbjet 463 AGATGCCTGACGCCCAGECACACGTGCCCTCARCCAARRGECTTCGEGCECARCTTGCET 404

Query 31 TCARRRRCTCEATGGITCACGGGATTCTGCAATTCACRCCRAGTATCECATTTTIGCTACE 375

LT et et et e et e e e e e e el
Sbject 403 TCARRRRCTCGATGETITCACGEGATTCTGCAATTCRACACCRRGTATCECATTTTGECTACE 344

Query 37¢ TICTICATCGATGCGIGAGCCGAGRTATCCOGITGCCGAGRETCEITTATCEATICCRRAGDE 435
FEETETETET ettt ettt et e r e e et e r e e e r et e r e et e e e e e el
Sbjet 2343 TICITCATCGATCCETGAGCCGAGATATCCGITGCCCAGACTCCTTTATGATTCCARAGRE 284

Query 43¢ AGCCACGTACAATARGCACACCGCRRARCGEAGCATCATTECACGAGCCCTICTATETAT 435
Frerererererererererererere cee trerererererer e e e e el
Sbjet 283 AGCCACGTACRRTARGCRCRCCGECAARR-CGEGECATCATIGCRCGAGCCCTICIATGIAT 225

Query 4%z ATTTIGICCITGGCACGIGCITGIGCCGEEGEITCITEGICGICARCATARTETCCATERAREE 555
CETEEETEET e e e e e e e e e v e e e rend
Sbjct 224 AITITGICCITGECACGIGITEIGCCGEEGEITEITATGTCARCATARTETCCATGRARE 165

Query 55¢ CCTATRZRGGCRARCATGRACACACATCGACAGGEEGCCTAGARGEATCECAGCATERAECE €15
e vee eI
Query €l¢ ACRRTCCTTGCETAGECTITEITGTIGTITACATGTITCACRACTCATTCTECTITECAREET €75
e 100 Aottt L LA
Query &7 TCCACRRTGATCCTTCCECAGETTCACCTACGERRRCCTTEITE 718

CEEETEETEr et e et r e e eyl
Sbjoct 44 TOGACARTCEATCCTITCCECAGETTCACCTACGERRRCCTTIEITRE L

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, mostré 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 ultima con
clave de acceso: KC800428.

CAAGGACAATGTACTCCGCCTGAACTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAG
AGGTTCTACCCTCATGAGTCAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTT
TGAGAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGACACAGGAGGCCACTTTCCGCCCAAACAAACGAAACCC
AAACAGGGAGTCATGATGTGGGCAACCAAATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCGGGC
GCAACTTGCGTTCAAAAACTCAATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCAT
CGATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATGATTCGAAAGAAGCCACGTACAATAAGCACACCGCA
AACGGAGCATCATTGCACGAGCCCTTCTATGTATAATTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTGTGTCAA
CATAATGTCCATGAAGGCCTATAAGGCAACCATGAACACACATCGACAAGGGGCCTACAAGGATAGCAGCATGAGCA
ACAATCCTTGTATAGGCTTGTTGTTTTTACATGTTCACAAGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCGC
AGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTACTTCCAGA

Secuencia ITS obtenida del individuo T. multiflora. TAG-00018.

Sequences produchg signiicant alignments:

Select: All None Selectedt0

it Algnments [V

. War  Tolal Quey E ,
Description Ident  Accession
sore score cover value

[ Tagetes mutitora isolate TAG-00018 185 rbosomal RUA gene. parial sequence: ntemel transerbed spacer 1. 5.85 rtosomal RNA gens ¢ 1308 1306 9% 0.0 100% KCBON434.1
[ Tagstes sp. 4 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. intemal transcrbed spacer 1. 5.8 rbosomal RNA qene, and intemal transcribed spacy 1212 1212 05% 0.0 98% KCB00428.1

[ Tagetes petula isolate TAG-00016 188 ribosamal RMA gene. perial sequence: intemal transcibed spacer 1. & 85 nbosomal RNA gens. and 1210 1210 95% 0.0  98% KCB004321

[ Tagetes patula isolste TAG-00008 185 ribosomal BNA gens. parta sequence: intemal transcrbed spacer 1. ©.85 ibosomal RMA gens and 1210 1210 93% 0.0 98% KCB004261

O Tagetes panvi isolzte TAG-00004 185 rbosomal RHA gene. pattial ssquence: intemal transcibed spacer 1. 5.85 chosomal RNA gene and 1044 1044 O7% 0.0 93% KCB00422.1

[ Tagetes patula isolte TAG-00008 185 hosomal RNA gene. patial saquence: irtemal transcrbed spacer 1 5,05 rbosomal RNA gens and 1038 1038 98% 00 93% KCBOD4ZAA

[ Tagetes parryi solste TAG-00040 185 ribosomal RNA qene, partil sequence: intemal transcrbed spacer 1. .5 ohosomal RNA gene and 1027 1027 95% 0.0 93% KCBI04271

0 Tagetes muorei isolate TAG-00017 185 ribosamal RINA gene_partial sequence: intemal transcribed spacer 1. & 85 rbosomal RNA qene. anc 1013 1013 4% 0.0 93% KCB004331

[ Tagetes sp. 2JACH-2013 188 ibosomal BNA gens. partil sequence: intemal transcibed spacer 1. & 83 nbosomal RNA qens, and intemal 1007 1007 96% 0.0 92% KC8004391

[ Tagtes patula 185 bosoms! RNA gene. parial sequance: intemaltranscribed spacer 1.5 85 rbosomal RNA gene. and ntemal ranseriner 1003 1003 9% 0.0 92% DQBE2AL

Comparacion de la secuencia de T. multiflora, TAG-00018 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes multiflora isolate TAG-00018 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; intermal transcribed spacer 1, 5.8 ribosomal
RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gb|KCB00434.1| Length: 707 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 707 GenBank Graphics
Score Expect  Identities Gaps Strand
1306 bits(707) 0.0 707/707(100%) 0/707({0%) Plus/Minus

Query 27 GEEETCGCGATCGARCCATCATCAARACACAATCCACCGECATAARATTARCACGCTTCTAC 86
CETEEETEET e e et r e e e e ey e et e e e e e ey
Skjct  TO0T7 GEEEICGCGATCGRARGCATCATCARRRCRCARTECACCGEEATARATTRRGRGETITICTIAC o482

Query 87 CCTCATGAGTCRAGGACACACRACACGAGRCECACTATETTACAARRCCACCACTAGTCGIGE 146

CEEETEETEr e e e rer e e e e e et e e e e ey
Sbjet 247 CCTCATGAGTCAGGACACACRRCACCAGACCACTATEITACARRCCACCACTRAETCGIGC BEE

Query 147 ATCCATCTTTGRGRGEACTCIATITITAGECCALCCRTECCCTATGEERCRCAGEREECC 20d
FEETETETEE et et ettt et e e e e ey ey e e e e e e e e e e ey
Sbject 587 ATCCATCTITTGAGAGEACTCTATTITTTAGECCARCCATECCCTATGGGACACAGERGECC 528

Query 207 ACTTTCCGCCCRRARCRRRCGRAACCCRMMCACCGACTCATGATGETGGGCAACCARRTECE Zoc

CEEETEETEr et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ety
Sbjct 527 ACTTICCGCCCARACARRCCRAACCCARACACCEACTCATCGATGTGGCCARCCAARTECE 468

Query 287 TEACGCCCRAGGCRGRCETGCCCTCARCCRRRRGECTTCGEECECRACTIGCETTCRRRRE 326
CEETETETEEr ettt ettt et e e e ey e e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 467 TEACGCCCAGGCRGRCGTGCCCTCARCCARRRAGGCTTCGGGCGCAACTTGCGTTCARARRE 408

Query 227 CICARTGGITCACGGGATTCTGCAATTCACACCARCTATCGCATTITECTACGTTCTICE 386

COLETEET et e et e e e e e e e e e e e e e e e ety
Skjct 407 CTCARTGETTCACGGGATTICTGCAATTCACACCARGTATCCECATTIITECTACGTIICTICE 348

Query 387 TCEATGCGTGAGCCEACATRTCCETTGCCEAGAGTCETTTATEATTCERRRCRAGCCACE 446
CEETETETEr e ettt ettt et e e e ey ey ey e e e e e e e e e e ey
Sbjct 347 TCRATGCGIGAGCCGAGATATCCEITGCCEAGAGTCETTTATGATTCGRARRGRAGCCACE 288

Query 447 TACARTARGCACACCGCRARRCGEGAGCATCATTECACGAGCCCTICTATGETATARATTICEIC 5S0&

CEEETEEEr e et e e e e e e e e e e e e e ey
Skjcr 287 TACARTARGCACACCGCRARACGGAGCATCATTECACGAGCCCTICTATGTATAATITEIC 228

Query 507 CITGGCACGTGITGIGCCGGGEEITCGITEICTCARCATARTCGTCCATCGARGECCTATARE 5466
CEETETETEr e e et ettt et e e e e ey ey e e e e e e e e e e ey
Sbjet 227 CITGECACGIGITGIGCCGGGGEITCITGICTCARCATARTCTCCATCGARCECCTATARE 168

Guery 527 GORARCCATGRRCRCRCRTCGRACRRGGGECCTACALGEATAGCAGCATGAGCRRCRRTCCT c2a
T T
Query €27 TGIRTAGGCTTGITGITITIACATCTTCACRRCTCATTCTECTTTGCAGGETTCCRACRAAT 686
e 107 debar e AR
Query 887 GATCCTTCCGCRGETTCACCTRACGGERAACCTTGTTACGACTTTTIACT 733

CEETTEETEr e e e e e e et e eyl
Sbjet 47 GATCCTTCCGCAGETTCACCTACGERRRACCTTETTACGACTITIALT 1

Alineacion 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, mostré una similitud del
99% con las secuencias de T. lunulata A, TAG-00016 y Tagetes sp, esta ultima
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.

Sequences produci significant alignments:
Select: All None Selecled:

1! Aignments [+

Max | Tofal Query E

dent  Accession
SCOre score cover | valug

Destription

[0 Tagetes sp 4 JACN-2013 135 ribosornal RNA gene. intemal transeribed spacer 1. 585 dbosomal RNA gens. and intemal rznscrbed spaces 1205 1205 98% 0.0 99% KCB0MZA.1

[0 Tagetes patulz isolats TAG-00015 185 ibosomal RHA gene. patial sequence: internal transcrbed spacer 1. 5 85 dbosomal RNA gene. andj 1260 1260 98% 0.0  99% KCB0M4321

[ Tagetes patulz isolate TAG-00009 185 ribasomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5 85 nbosomal RNA qene. and i 1232 1232 96% 00  98% KCB004261

[0 Tagetes mutiflra isolate TAG-00016 185 ibosomal RNA gene. partial sequence: interel transcribed spacer 1. 5.85 bosomal RNA gene. ar 1216 1216 98% 0.0 98% KCB00434.1

[0 Tagetes patulz isolats TAG-00008 185 dbosomal RMA gene. patial sequence: internal transcrbed spacer 1. 5 85 dbosomal RNA gene. andj 1070 1070 96% 0.0 94% KCB00425.1

[ Tagetes panyi isolate TAG-00004 163 thosomal RNA qens. patial sequence: intemal banscrbed spacer 1. 5 85 oosomal RMA gene, and in 1082 1062 97% 0.0 93% KCO0M221

[ Tagetes pani isolate TAG-00010 163 thosomal RNA qens. patial sequence: intemal banscrbed spacer 1. 5 85 ohosomal RMA gene, and i 1044 1044 96% 0.0 93% KCO00427 1

[ Tagetes patula 183 rbosomal RHA qene. parial sequence: intemal transeribed spacer 1. 5.3 rhosomal RNA gene. and intemal transcrbed 1033 1033 97% 0.0 93% DQBE221.1

[ Tagetes sp 2 JACM-2013 185 ribosornal RNA gene. partal ssquence: intemeal transcribed spacer 1.5 85 dbosomel RNA geneand internal1 1029 1029 97% 0.0 93% KCB0M433.1

024 9% 00 93% KCB004361

[ Tagetes sp 1 JACM-2013 185 ribosoral RNA gene.partial sequence: intemal ranscribed spacer 1. 583 ibosomal RNA gene and interral{ 1024

[0 Tagetes moore solate TAG-00017 185 ribosomal RMA gene. partal sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribosomal RNA gene and 1024 1024 95% 0.0 93% KCR0M4331

Comparacion de la secuencia de T. coronopifolia. TAG-00003 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes patula isolate TAG-00016 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 288 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: Qb|KCB800432.1| Length: 703 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 703 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1260 bits(682) 0.0 696/703(39%) 0/703(0%) Plus/Minus

fuery 11  CIGARCCTGEEETICECGATCERRGCATCATCARRREACRRTCCACCEGEEATRRATTRAGEE 70
FEVEEEEEE e e et re e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Skijct 703 CIGRCCTGEEETCGCGATCEARGCATCATCARRRACACARTECACCGLEATARATTALGALE od4d

Query 71 GITCTCCCCTCATGAGTCACGACACACAACACCACACCACTATCTTACARRCCACCACTA 1320

CLELLEEEEE et PErer e e e et bt ey
Sbjct ©43 GITCTCCCCICATGRATTCAGEACACACRRCRACGRGACGACTATGITACRZRZRCCRCCRACTR 584

Guery 131 ATCGIGCATCCATCTITIGAGRGEACTCIATTITITIAGECCARCRARTCCCCTATGEEACACE 150
FEVEETEEr et ettt et e e e e e e e e e ettt
Skict 582 ATCETECATCCATCTTITGAGAGCACTCTATTTTTAGECCARCCACCCCCTATECEEACACE 524

Query 131 GGEAGECCACTITCCGCCCARRCRRACGARZRCCCARACAGGEACTCETGATETIEEECARCC 250

RN NNy IIIIIIIIIIIIII
Sbject 523 GEAGECCACTITTCCGCCCARACRRRCGRARRACCCRRARCAGEGACGTCATEATGEIGEECLACC 404

Query 251 AGRTECCTGACGCCCAGECAGACCTECCCTCARCCARRACCCTTCGEEOCCARCTTECGT 210
FEVEEEEEr ettt e e e e e e e e e et e e e e e e e e rrn
Skict 482 AGATECGIGACGCCCAGECACACCTECCCTCARCCARARCECTTCEEECECARACTTGCET 404

Query 311 TCRRRARCTCGATGETICACGEEATTCTGCRATTCACACCRACTATCGCATTTITGCTACE 370

FEErrrrerrrrrr et e et e e e e e e e et e ey
Skijct 403 TCRRRRRCTCGATGEITCACGGGATICTGCARTTCACACCRAGTATCGCATITICCTACE 344

Query 371 TICITCATCGATGCCTGAGCCGAGATATCCGITGCCGAGAGTCCTITATGATTCCARRGR 430
FEVEEEEEE e et e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 343 TICITCATCGATGCGTGAGCCGAGRTATCCGITGCCGAGAGTCGTTITATGATTCCARRGR 204

fuery 431 AGCCACETRCAATRAGCACACCGCARRCGEEECATCATTGCACGAGCCCTICTATETATR 4350

FEEEEETEE et e et e e e e e e e e e e e e ey
Skict 282 AGCCACGTACARTAACCACACCCCARACCEEECATCATTGCACGAGCCCTIICTATGTATA 224

Query 431 ATTTGTCCTIGGECACGIGITGIGCCGEGGEITEITEGTGTICARCATARTETCCATGRARGEE 550
CEETETETEe e e e e e e rere et e e e e e e e e ryny
Sbjct 223 TITIGICCTIGGCACGTGITGIGCCGGGGEITEITATGICRARCATARTETCCATGARGEC 164

Query 551 CICTARGECRRCCATGRRCRCRCRTCGACAGEEEECCTRAGRRGEATCCCAGCATCERECRAR £10
S R
Query ¢€ll CRRTCCITECATAGECTTGITEIIGTTACATCGITCACRAACGTCATICTECTTTGCAGEETIT 670
e 100 LU L
Query &7l CERCARTGATCCTICCGCAGGITCACCTACGEERRRCCTIGITE 713

FEEEEETEE e et et e e e el
Sbkjct 43 CERCRAATGATCCTTCCGCAGETTCACCTACGERRACCTIGITIR 1

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, mostré una similitud del 89% con
las secuencias de T. lunulata A, TAG-00016 y Tagetes sp, esta Ultima con clave
de acceso: KC800428.

GATGTGGAGGGACTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCACCGGGGATAAATTAA
GAGGTTCTCCCCTCATGAGTAAGGACACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAATCGTGCATCCATC
TTTGAGAGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGACACAAGAAGGCCCTTTCCCCCCCAACCAACCAAAC
CCAAAAGAGGGAGTCTGATGGGGGGCACCAAGATGCGTGACGCCCAGGCGAACGTGCCCTCAACCGAAGGGTTCC
GGGGCCACTTGGCTTCCAAAACTCCATGGGTTACGGGAATCTGCAATTTCCACCCAGTATCGCATTTTGCTACCTTCT
TCCTCGATGCCTGAACCGAAATATCCCTTGCCCAAAATCCTTTATGAATCCCAAGAAGCCCCGTACAAAAAACACACC
CCAAACGGGGCATCCTTGCACGAGGCCTTTTATGTATAATTTGGCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGGTTTGG
CCACATAATGTCCATGAAAGCCCAAAGGGGAACCATGAACACACATCGACAAGGGGCCTACAAGGATCGAAGCATG
ACCAACAATCCTTGCATAGGCCTGGTGTTGTTACATGTTCACAGGCATTCTGCTTTTGCAGGGGTTCGACAATGATCC
TTCCCGCAGGGTCACCACCGAAACCTTGGTACGACTTTTACTTCCAAAA

Secuencia ITS obtenida del individuo T. linifolia, TAG-00031.

Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0
it Algnments V]

Max Total Query E

Ident  Accession
SCOre SCore cover | value

Description

[] Tagstes sp. 4 JACN-2013 1S ribosomal RNA gene. intemal transcribed spacer 1 5.8 ribosomal RNA gene. and intemal transcribed spacer 865 865 95% 0.0 89% KC8004281

oo
e
o

[ Tagetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transeribed spacer 1. 6 85 ribosomal RNA gene. and | 646 94% 00 89% KCBO04321

[ Tagetes mulifira isolate TAG-00018 185 ribosomal RNA gens. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5 86 ribosomal RNA gene ar 843 843 95% 0.0  88% KC8004341

[ Tagstes patulaisolate TAG-00009 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1.5 85 ribosomal RNA gene. and i 841 841 04% 00  88% KCB00426.1

[] Tagetes sp. 2 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5 85 ibosomal RNA gene. andinternal{ 782 782 96% 0.0  87% KCB00433.1

[] Tagetes sp 1150 185 rbosomal RNA gene.partial sequence: interal transcribed spacer 1. 5 83 ribosomal RNA qene_and intemal transcribe 780 780 92% 0.0  87% GUB18722.1
[] Tagetes patula 185 rbosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5 85 ibosomal RNA gene_and intemal transcribed 778 778 95% 0.0  87% DQ0862121.1

] Tagetes sp. 1 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: interal transcribed spacer 1, .63 ribosomal RNA gene, and intemal | 776 776 93% 00  87% KC800438.1

[] Tagetes paryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1., 5 85 ibosomal RNA gene_and it 773 773 96% 0.0  86% KCB004221

[E] Adenopappus persicifolis isolate TAG-00028 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 565 ibosomal RNA 771 771 94% 0.0  87% KCB00436.1

[] Tagetes paryi isolate TAG-00010 185 rbosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene and it 758 758 94% 0.0  86% KCB00427.1

[] Tagetes foetidissima 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.85 ibosomal RNA gene. and internal trans¢ 752 752 95% 0.0  86% DQ862119.1

[ Tagetes moorei isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene. and 737 737 94% 0.0  86% KCB004331

[ Tagetes erecta internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribasomal RNA gene. complete sequence: and intemal transcribed space 699 699 87% 0.0  86% AF413576.1

Comparacion de la secuencia de T. linifolia, TAG-00031 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes patula isolate TAG-00016 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; intemnal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gb|KC800432.1] Length: 703 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 4 to 703 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
846 bits(458) 0.0 626/707(89%) 12/707(1%) Plus/Minus

Query 1% CIGACCTGGEGETCGCGATCGRARCATCATCARRRGACARTECACCGEECATARRTTRARGE T8
Crerererererererererer terererererererer e e rrrrrrrrrn
Sbkjet 703 CIGRCCTGGEEICGCGATCCAAGCATCATCRRZRRCACRATECRCCGEG-RTRRRTTARRGR  o45

Query 75 GEITCTCCCCTCATGAGTARGGACACACARCRCGAGACGACTATGTTACARARCCRCCACT 138

ITTTLETETErrrl | IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Skijct  £44 GEITCTCCCCICATGATICAGEACACACARCRCGAGACEACTATETITACRRACCACCR 585

fuery 135% ARTCGIGCRTCCATCITTGAGRGERCTCTATTITTITAGECCRACCATECCCTATGEEACEAC 1598
FEETETETEr e et e e et ettt e e et e e e e e e e terr et
Sbjet 584 AATCETGCATCCATCTITGACAGGACTCTATITITAGGCCARCCACGCCCTATGGGACAC 525

fuery 1%% ARCRRGECC-CITTccoccccocRACCRRCCARRCCCRARRRCRAGERARTC-TEATEEEEEEC 258

b rrere et e e e rererer e rrrrrrrr el 11l
Sbjet 524 A-GRAGGCCACTTTCCGCCCARRCAAMCCARRCCCAMR-CAGECACTCATEAT-GTGEEC 448

Query 257 ACCARGRTGECCIGRCECCCAGGCGRACETGCCCTCAACC-GRAGEETITCCEEEECCACTT 315
P rrrerrrerrerrrerr e rrreerr e reer rer e e e
Sbjct 467 RACCAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACETEGCCCTCAACCAARREECTTCEEECGCARCTT 408

Query 31t GECTICCAARRCTCCATEEGITACGEGAATCTECAATTTCCACCCAGTATCECATITIEC 375

A N N N R R ANy
Sbjct 407 GCEITCARARRCTCEATGEITCACGEEATTCTGCAATTCACACCARGTATCECATTITEC 348

Query 376 TARCCTTICITCCTCGATGCCTGRARCCGARRTATCCCTTGCCCARRATCCTTTATGRATCCC 435
e ererer rererer rer rere eeerer rerer ror rE Frererr il
Sbkjet 347 TRACETTCTICATCGATGCGTGAGCCGRGATATCCGTTECCERGAGTCETITTATEATICCAE 288

Query 43¢ ARGRRGCCCCETACRRRRRRCACACCCCARRCGEGECATCCTTGCACEAGGCCTTITIATE 435

FEERETEr tererer e ererer trrer e e et trrrrrrrr el 1l
Skijct 287 ARGRRLGCCACGTACARTARGCACRCCGCARRCGEEECATCATTECACGAGCCCIICTIAIG 228

Query 458 TATRATTTGECCTITGECACGIGITGTGCCGEEEETITGEITTGECCACATRARTETCCATEA 555
Crer rere erererererererererererererr et rrrrrrrrrrrrn
Sbjet 227 TAIARTTITGICCITGECACCTGTIGIGCCGEGEEITCTTATGTCARCATRAATETCCATCE 168

Query 55& ARRCCCCRRRCCECRRCCATGRACRACRACATCGRCRRGEGECCTACRRACGEATCERACGCATER  £15
S N T
Query ele CCRRCRRTCCTTGCATAGGECCTIGEIGTTGITACATCTITCACRAGE-CATTICTCCTITIGCRE 74
S 1 AT
Query e75 GEEETTCGACRAATGATCCTITCCCGECAGEETICACC-ACCERRRCCTIZ 720

FELLEEEELT et Ceree et
Sbjct 48  -GEETTCGACRRTGATCCITCC-GCAGEITCACCTACGGARBCCTIG

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, mostré una similitud del 78% con
las secuencias de Tagetes sp, con clave de acceso: KC800438, y con T. moorei,
TAG-00017. Esta ultima secuencia también es producto de esta 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.

Sequences producing significant alignments:
Select Al None Selected:0
it Algnments 0

Description o ot Qe Ee Ident  Accession

score score cover vall

[ Taoetes moorei isolate TAG-00017 185 rbosomal RNA qene_parfial sequence: infemal transcribed spacer 1 58S ribosc 436 436 4% 1e-118 78% KCB004331

[ Taoetes sp. 1 JACH-2013 188 ribosomal RNA gene pariial sequence: intemal iranscribed spacer 1 585 ribosomalRNA 420 479 05% 2116 78% KCB004381

[ Taoetes patula 185 rbosomal RNA gene_parial sequence: internal transcrioed spacer 1.5 85 rbosomal RNA gene and 425 475 95% 2e-115 78% DQ8A21211

[0 Tapetes sp. 2 JACH-2013 185 rbosomal RHA gene.parial sequence: infemal tianscrited spacer 1 588 rbosomal RNA 424 424 03% 8e-117 78% KCB00430

[ Adenopanpus persicialus isolate TAG-00028 185 rivosomal RNA gene. parial sequence: infemal ranscrbed spacer . 418 418 04% 4e-M3 78% KCB00436¢

[0 Tapetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene. parial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.85 rioosomal A gene ar 414 414 92% he-112 78% GUB1a7221

[0 Tapetes sp. 3JACH-2013 185 rosomal RHA gene, partial sequence: infemal transcrited spacer 1. 58S ribosomalRNA 348 48 4% 5e.92 T6% KCB00430.1

[ Heliznihus paucifiorus subsp. subrhomboidsys isolate 18- infermal transcribed spacer 1. parfial sequence: 585 rioosom 128 128 52% 7e-26 73% U

Comparacion de la secuencia de T. sp-jalisco, TAG-00022con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes moorei isolate TAG-00017 183 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and
internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence I0; QDIKCE00433.1] Length: 699 Number of Matches; 1

Related Information
Range 1: 1 to 699 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
436 bits(236) 1e-118  557/711(78%) 26/711(2%) Plus/Minus

Query 21 CIGEEEICECEATCGA-GCATCGICATAAGRCRATECACCCGEETT-ARTTTITEAGEITIC 78

R e N N e g
Sbjct ©3%% CIGGEETCGCGRATCEARGCATCATCETRARGACARTGCACC-GEETTARATTARGRAGETTC o4l

uery 7%  TCCCCACRARGATTRRAGACRCAC--CRACARGRCARCRGTATTITTARARACCCCCRATACT 13¢

CEEEr terererrr reererr e eeee re e rer reeer ot i
Sbjct ©40 TCCCCTCARGATTARGGACACRCRACACGAGRCGAC--TATGTTACARRCCACCARCTAGT 583

uery 137 CEIGCCCCCCTCARTAGGACTCCTCootttotCAGCTACRCC-TE-COCTACGREEECACE 154

T e 1) I A A
Skict 582 CEITGCATCCATCTITAACAGCACTCTAATTTTAGECCA-ACCATGCCCCTATGAGGCACE 524

Query 135 GEAGGCCACITTICCGCCCCARCACATACARCCCAR-TATECTGETCA-GEIGTEEECARE 252
Crerrrrerererererrererer e reereer et rrer rerrrrrrr 1
Sbkjet 523 GEAGECCACTITICCGECCCCARCRCGCRRRACCCRRATR-CEGACTCATGEEIGIGEECEAC 405

Query 253 ATGARTGCTITEACCCCARGGCARRCTTGCCCTCACCCGEATGECTCCGEECCCARCTTGE 312

e L et rerer re rerr e rer perrrer 1 IIIIIIII
Skiject 484 ARGR-TECETGACECCCAGECAGRCEIGCCCTCARCCERARTEECTTCGEECECARCT 408

Query 313 TICCRAARCCCCARGEETCCACGEAATTCGGCATITCCCACCRATRATCCARTTTTGCTE 372
Corrrrr e e ree ererr rere eer e rerrrr o rre  rrrrrrend
Sbkjet 405 CGITCARRRRCTCERTGETTICACGEERTICTECAATTCRACRCCRAGTATCGCATTITECTR 34d

Query 372 CTITCCITCACCAATCCTGGACCCRARRTATCCITIGCCARRATTC-TTTGAGARTTCCRR 431

N N N e N s A e A
Sbjet 345 CEITCTICATCGATGCETGAGCCGAGATATCCETTGCCERAGAGTCGTITTATGATITCARSE 286

Query 432 ABRRCCCCCCITACAATAR-ccccccccARRCGGEGRARCCACACCARRCECCCTTTTAGET 491
O e et e rrerrrrrr ol [ F Ty
Sbjet 285 GAAG-CCACGTARCRATGAGCACRCCGCABACGEGECATCATEECACARGCCCTTCTATET 227

Query 432 ATATTTIGCCCITGECACGIGITECCCOGEEEITIGITATITCCACATATTIAT-TCC-OE 5435

N N A e e
Sbjet 22& ATAGTTTITCCITGECACCTGITGIGCCGEEGETIGITGIGTCARCATA—-ATETCCATE 163

Query 550 ARRCCCCATRRTGECRRCCRTGRRCARRCRTCGATGRGGACCTACTRGGATGRLRRCATRE- 08
oy s6e Mttt L o
Query &0% -CACRARCTCACCTTGCGRAARRCC-TEITGITGITACATETTICTCRARATCITICTECITT 666
oy 200 shabbbal LU LI UL I L
Query @67 GCAGGGEACTACRRTGATCCTTCCCCAGETTICTICCICCAGRRARCCTIGITA 717

CEEErr 1 rerrrrrrererr e reererr et rrrrrrrrrnT
Skiet 51 GOAGGETTCGACARTGATCCITCCECAGEITCACCTACGERAACCTIEITIZ 1

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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select All None Selected:0
i1 Alignments V]

Max  Total Query E

dent  Accession
score score cover  value

Description

[ Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal transcribed spacer 1. 585 ribosor 1173 1173 95% 0.0 97% KC8004221

[ Tagetes parryi isolate TAG-00010 185 ribosomal RHA gene. partial sequence: infemal transcribed spacer 1. 5 88 ibosor 1170 1170 94% 0.0 97% KC8004274

[ Tagetes moorel isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: intemal transcribed spacer 1.5.85 ribosc 1142 1142 94% 0.0  96% KC800433.1

[ Tagetes foetidissima 18 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1. 588 ribosomal RHA gene 1127 1127 95% 0.0 96% DQ862119.1

[ Tagefes sp. 2 JACNI-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribosomalRNA 1112 1112 95% 0.0 95% KC800439.1

[ Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 188 ribosomal RINA gene pariial sequence: intemal transcribed spacer 1. 1112 1112 94% 0.0 95% KC800436.4

[ Tagetes sp. 1 JACNI-2013 185 rbosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 588 ribosomalRNA 1110 1110 95% 0.0  95% KC800438.1

[ Tagetes patuia 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RHA gene and 1110 1110 95% 0.0 95% DQB8621211

[ Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. parial sequence: & 85 ribosomal RNA gene.complete sequence: and intey 1094 1094 67% 0.0  97% AF413571.1

[ Tagetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.8 ribosomal RNA gene a 1079 1079 92% 00 95% GUs16722.1

[] Tagetes patula isolate TAG-00016 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5 88 riboso 1046 1046 94% 00 94% KC800432.1

Comparacién de la secuencia de T. lemmonii, TAG-00002 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: Qb|KCB00422.1| Length: 727 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 4 to 707 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1173 bits(635) 0.0 682/705(97%) 2/705(0%) Plus/Minus

Guery 18  GRCCTGEEETCECGATCEARGCATCATTARRRGACARTRCACCEEETTARATTARGRACET 77
CEErrrrerrererererrrrrrerere ot rererer e e e re e ey
Skjct 707 GACCTGEGEICGCGATCCAAGCATCATCATARGACARATECACCGECTTARATTARCACET 648

Query 78  TeccococTCRARGRRTRRCCACACACRACACRAGACCACTATCITACARRCCACCACTAE 137

T Erer et e e e e et Fr e e e ey rer e eretnd
Skjct 847 TC-TCCCCICARGRAGTARGEACRCACARCACGAGACEACTATGITACRRRCCACCACTAGZ 585

fuery 138 TCEIGCATCCATCITTARCAGEACTCTARTTTITAGGCCAACCATECCC-TATGEEEECACA 15c
FEEVEEEETEr e et e e e re et e e e e e e e e teer 1ein
Skjct 588 TCGTGCATCCATCTTTARGAGGACTCTAATTTITAGECCAACCATECCCCTATGAGECACE 5239

Query 157 CGERAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACRAARACCCAAATACCCAGTAATEETCTEEGCARCA 256

CETEEEETE et b e e e e et e e e tere iyl
Skjct 528 GRAGECCACTITCCGCCCCARCRACRCARRRCCCRARTAGEGAGTCATGEIGIGEECAACE 485

Query 257 AGATGCCTGACGCCCACCCAGRCCTGCCCTCAACCCEATCECTTCGEECECAACTTCGCET 316
FEEVEEEE e et et e e e e e e e e et e e e ee e et e e e e e ee e ety
Skjct 468 AGATGCEIGACGCCCAGECAGACGTGCCCICAACCEEGATEECTTCCEECECAACTTECET 409

Query 217 TCARAAACTCEATGETTCACGEEATTCTECAATTCACACCAACGTATCEGCATTTIGCTACE 376

CETEETEEE et e et e e e e b et e e eyl
Skjct 408 TCRARRRRCTCEATGETTCACGEEATTCTCECAATTCACACCRAGTATCECATITIECTACE 345

Query 277 TICTTCATCEATGCCTGACGCCCAGATATCCOCTTGCCCGAGACGTCCGTTTATGACTCCARACR 436
VTP e et et ey e e ee e et et e et e e ee e e e e e e e oty
Skjct 348 TICTTCATCGATGCGTGAGCCGAGATATCCEITGCCGAGAGTCGTTTATGATTTCARAGR ZEBS

Query 437 AGCCACATACRATGAGCACACCECAARCCEEECATCATEECACGEGCCCTICTATETATA 496

FEEEEE e TEEr e e e e e e e e e e e e e erryny
Skjct 288 AGCCACGTACAGTGAGCACACCGCRARCCEEGCATCATGECACGEECCCTIICTIATEIATRE 225

Query 437 CGITIGICCTTGECACGTGITGEIGCCEEEEETTCTITCTETCAATATARATCTCCATGARACC 556
L P rer et et e e e e e et et e e e re et e re ety
Skjct 228 GITTITTCCITGGCACEICIIGIGCCGEEEEITGTITETCTCARCATAATETCCATCGARACGE 169

Query 557 CCATAGGECAACCATGRAACRRRCATCGACRARAGEGCCTACARGGATAGARGCATARGCRRAR gle
I TN T
Query 17 CRARTCCTITGCARACCCATGITGITGITACATGITCACARCTCATTICTGCTTITGCAGEETIT &7¢
e 100 Sl AL,
Query 77 CGRCAATGATCCTTCCGCAGEITCACCIACGEARACCTTGITACE 7TI1

CETEETEEEEr et e e e b ey
Skjct 48 CEACRAATGATCCTICCECAGEITCACCTACGRARZACCTTIGITACE 4

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, mostré 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. Esta ultima 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.

Sequences producing significant alignments:

Select: All None Selected:0
i Alignments (V]

Max Total Query E

[dent Accession
score score cover value

Description

Tagetes foetidissima 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; interal franscribed spacer 1.5.8: 1061 1061 94% 0.0  94% DQ8621191

Tagetes sp. 2 JACM-2013 165 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer - 1055 1055 95% 0.0 94% KCB800439.1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 185 rbosomal RNA gene_partial sequence; intermal 1085 1055 94% 0.0 94% KCB00436 1

Tagetes paryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed < 1051 1051 95% 0.0 94% KCB004221

Tagetes sp. 1 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1050 1050 94% 0.0  94% KC800436.1

Tagetes patula 183 ribosomal RNA gene, partial sequence: internal transcribed spacer 1,5.85 riboc 1050 1050 94% 00  94% DQ862121.1

Taqetes paryi isolate TAG-00010 135 ribosomal RNA gene, parfial sequence: inferal transcribed < 1042 1042 94% 0.0 94% KCB004271

Tagetes moorei isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene, partial sequence: internal transcribed 1029 1029 94% 0.0 93% KCE004331

O O O OO0 O O O @ =

Tagetes sp. 1150 18S ribosomal RNA gene, pariial sequence; internal transcribed spacer 1,585 it 1011 1011 91% 00  93% GUB187221

Comparacion de la secuencia de T. stenophylla, TAG-00024 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes foetidissima 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal franscribed spacer 1, 5.85 nbosomal RNA gene, and
internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 268 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID:Q0|DQ862119.1 Length: 740 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 2 to 703 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1061 bits(574) 0.0 660/702(94%) 3/702(0%) Plus/Minus

Query 21 CCTEEGETCGCGATCGARRCATCATCRARRAGACARTECGCCGGEITARATTARGRAGETTC &0
CEETETETErr e e e e e e e e e e e e o terer trrr et
Sbjet 702 CCIGEEETCGCGATCGAARCATCATCRARAMCACARCCCACCCGGGTRRATTARGREETTT c44

Query 81 TCCAGACRRGRATARRGACACACARCATGAGRCGAGRATETTACABRBCCACCACTAGCCE 140
e e rerrrr e rererer  Frerere e e e
Sbjet @43 TCCRCTCARGRATATAGACACRCARCRCCAGACGACTATGTITACARARCCACCACTAGTCE 524

Query 141 TGECATCCATCITITGGAGEACTCTARTTTTAGGCCRACCATGCCCTATGGGE-CACAGERE 153
CEerererere e  rrrr e e e e et et et e rer et e e re ey ey 1ty iy
Sbjet 583 TGCRTCCATCTTITAAGAGGACTCTAATITTAGGCCRRCCATGCCCTRTGGEGGCRCGEER 524

Query 200 GECCACTTITCCGCCCCAACACACARMCCCCARMGACECACTCATEECTCTGGECARCARGE 255

FEETETELEEE e e e e perer e e Lty
Sbjet 523 GGCCACTTTCCGCCCCARCACRCRARARCCCGARRRAGERACTCATEITCTGEGCARACARGE 4464

fuery Zel0 TECEIGACECCCAGECAGACETECCCTCAACCEEATGECTTCAGECECALCTTECEITCA 215

CETEEEEETT e et r e e e e e e et e terr e e ey
Sbjct 483 TECEIGRCECCCAGECAGACGEIGCCCICARCCGEATEECTTCEEECECARCTTECGTTCE 404

Query 320 ARRRCTCEATGEITCACGEEATICTGCAATTCACRCCARETATCECATITIGCTACETIC 3735

FITEELRET T b e ey
Sbkijct 403 ARRRCTCEATGEITCACGGGATICTGCRATTCACACCRARCTATCECATTTTECTACETITIC 344

fuery 380 TTICATCGATGCEIGAGCCGAGRTATCCETTGCCCAGACTCETITIATEATTCCARRGAREC 435

CEETETEEEE e e e e e e e e e e e e e e e r e r e rer e e e e e e ey
Sbjct 343 TICATCGATGCGIGAGCCGAGRTATCCGITECCGAGAGTCEGTTITATEATTCCARREARGE 234

fuery 440 CACRTACRRTGAGCACACCECRARARCACEECATCATAGCACATEACCTT-TATETATARTT 458

FEE L erert vt e perer e e rere 1 pie Aty
Skict 283 CARCGTACARTGCTGCACACCACRARCCEEGCATCATGGCACGEECCCTICTATETATASTT 224

Query 455 TGEICCTIGGCACEIGTIGIGCCGEGEEITEITATCICGACATARTATTCATCRRRECCCE 558
Crrerererr e rrerererererer tererer bttty
Sbjet 223 TATCCITGGCACGIGITGIGCCEEGGEITIGITATGICRACATARATCTCCATGARRECCCE lo4

Query 555 TA-GAGCRACCATGARACRRACATCGACRGEGACCTACRAGEATCERRCCATARGCARRCE &17
S
Query €18 AACCTTGRRARCCCCTCTTGTIGITACATEITCACAACTCATTCTECTITTIGCACGEETTICE <77
e 100 bl L LU UL
Query €78 ACRRTGATCCITCCGCAGGTTCRCCTACGERRACCTTEITAC 713

FETLELREEEE e e e el
Sbject 43 ACRRTGATCCTICCGCAGGITCACCTACGGRRACCTTIETTAC 2

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 mostré 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.

Sequences producing significant alignments:
Select All None Selected:(
i1 Alignments V]

Max | Total Quey E

Ident Accession
score score cover  value

Description

Tacetes sp. 1 JACH-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA 1284 1284 96% 00 99% KCB004381

Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: intemal ranscribed spacer 1. 5.85 rbosomal RNA gene and 1282 1262 95% 00 99% DQ862121.1

Tagetes sp 2 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: infemal franscribed spacer 1.5 88 ribosomal RNA 1279 1279 96% 00  99% KC800439.1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 1262 1262 94% 00 99% KC2004361

Tagetes sp. 1150 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcrived spacer 1. 5,88 ribosomal RNA gene. a1 1223 1223 92% 00 99% GUst8r22 1

Tagetes sp DH-2012 188 ribosomal RNA gene._partial sequence: internal transcribed spacer 1.5 88 ribosomal RNA gen 1192 1192 94% 00 97% JX867645.1

Tagetes erecta internal transeribed spacer 1. partial sequence: 5 8 ribosomal RNA gene_complete sequence: and intert 1147 1147 87% 00 98% AF4135751

Tagetes foetidissima 185 riposomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA gene 1134 1134 95% 00  96% DQ8E2119 1

Tagetes parryi isolate TAG-00004 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intenal transcried spacer 1. 583 rbosor 1122 1122 9% 00  95% KCB004221

Tagetes parryi isolate TAG-00010 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1,588 ribosor 1112 1112 95% 00  95% KC800427.1

O O O @O @3 @O @D @ @ @ &3

Tagetes moorei isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal transcribed spacer 1. 585 ribosc 1086 1086 94% 00  95% KCB004331

Comparacién de la secuencia de T. patula A, TAG-00029 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and intemal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 265 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gh|DQB62121.1] Length: 738 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 700 SenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1282 bits(594) 0.0 704/709(99%) 0/709(0%) Plus/Minus

fuery 14 CCECCTEACCTGEEETCGCEATCERARRCRTCATCRARRRCRCR RTECACAGEEETRARRTTE 73

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbject 705 CCGCCTGACCIGGEGICGCGATCGRARCATCATCRARRRCRCARTCCACAGEEETARATT &30

fuery 74 AEREETTITCCACTCRAR R TR EERR R CRCRRACRCERERCCRACTATCTIACRRRCCRACC 133
FEEEErrrr et e et rr e e e e e e e e e e
Skjct o245 AGRGEITTITCCACTCRRGRGTRRCGRRRCRCRRCRCGRGRCOGRCTATGTITIACRRRCCRCC 550

Query 134 ACTACTCETGCATCCATCTITARGRGEACTCIATTITIAGECCARCCATECCOCTATEEEE 133

FELEETEE e et et e et et e e e e e e b e ey
Skject 585 ACTAGTCGTGCATCCATCTITTARGRGERCTCTATITITAGGCCRACCATGCCCTATIGEEE 530

fuery 15%4 GCRCRGCAGGCCACTITCCGCCCCATCRCRCRLARCCCRRRCREECACTCATEEICEICEE 253
FEEErrrrr et e et e e e e e e et e
Skjct 525 GCRCAGGRGECCACTITCCGCCCCATCRCRCRRRRCCCRRRCREGERGTCATEETIEIGE:E 470

Guery 54 CRRCRRGATGCGIGRACGUCCAGECRGACCTIGCCCTCRARCCEEATEECTICEEECECARCT 313

CEEEEEET e e e et e e e e e et e e e b e e e et e ey
Skjet 425 CRRCRRCATGCETGACECCCAGECAGACGTECCCTCRARACCEEATGECTTICGEECECARCT 410

fuery 314 TECETTCARLARCTCCATGCTITCACCEEATTCTECRRTTCACRCCRACTATORCATITITE 373
FEPEETETE e e et e e e e et e e e e e e e e e
fhjct 405 TECEITCARRRARCTCGATGEITCACGEGATICTECRAATTCACACCARGTATCECATITIC 350

fuery 374 CIRCGTTICTICATCEATECGTERAGCCERGRATATCCETIGCCARERETCETTICATEATICC 433
CEEEETETE e e et e e e e e et e e e e Frrer e ey
Sbject 245 CIRCGITCTTICATCGATGCEIGAGCCGRGATATCCEITECCORRAGAETCEITCATEATTICC 230

fuery 434 ARRGRRCCCACCTACRATGACCACRCCCECARRCEEGECATCACGECACRAGECCCTTICTAT 433
PR Tt et e e e e et e ey e e e e e ey
fbjct 285 ARRCTRCCCRCCETACRRTCAGCACRCCGCRARLCCEGEECATCRCEECACRGECCCTICTIAT 230

fuery 434 GIATRCITIGTICCITIGGCACEECTICTIECCOEEEEETITEITATCICARCATRARTETCCATE 553
Cerrrerrrrerrrrrrer e trrrrr e e e e e e e e
Skjet 225 GIRATAGTITIGICCTIIGECACGIGITGIGCCGEEGGTIIGITATGICARCATRATETICCATE 170

Query 554 ARRGCCCATAGEECRARCCATGARCTRRCATCCRACCGEEECCARCRRACEATCEATECATGE 613
S N
fuery ¢l14 GCARARCARATCCTTECARMCCCGTGTITCITGITACAACTTCACACETCATTCTECTTTGCE 673
soee 200 LI LT
Query €74 GEEITCGACRATEATCCTTCCGECAGETTCACCTACGERAARCCTTGITAC 722

L e e et e et e e e
Sbjct 43 EEETTCEACRRTGATCCTICCGCAGETTCACCTRACEERAR RCCTICTITAC 1

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 mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select All None Selected:0
1! Alignments [V}

Max Total Quey E

dent  Accession
score score cover value

Description

[ Tagetes sp. 2 JACN-2013 18 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.85 rioosomal RNA 1205 1205 96% 00  97% KCB00430 1

[ Tagetes sp. 1 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA 1203 1203 95% 00 97% KCBO0438.1

[ Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transeribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA gene and 1199 1199 96% 00 97% DQ8e2121.1

[ Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 1179 1179 94% 00 97% KCB00436.1

[[] Tagetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: interal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA gene. & 1151 1151 93% 00 97% GUB16722.1

[ Tagetes sp. DH-2012 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RiA gen 1110 1110 94% 00  95% JKB676451

[0 Tagetes parryiisoiate TAG-00004 185 ribosomal RNA ene. partial sequence: infemal transcribed spacer 1. 5.85 ribosor 1068 1068 96% 0.0 94% KCBO04221

[ Tagetes foetidissima 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: intemal franscrived spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene 1068 1068 95% 00  94% DQ8e21191

[ Tagetes erecta infemal transcribed spacer 1. partial sequence: 5.85 rbosomal RHA gene. complete sequence: and inten 1064 1064 87% 00  96% AF413575.1

[ Tagetes parniisoiate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: inferal transcribed spacer 1. 5.85 ribosor 1051 1051 95% 0.0  94% KCBO04271

Comparacién de la secuencia de T. patula B, TAG-00030 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 265 rbosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID:gb|DQB62121.1] Length: 738 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 712 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1199 bits(649) 0.0 692/713(97%) 1/713(0%) Plus/Minus

Query 10 GICCAGCCTGACCTGEEEICGCCATCGARACATCATCARRACGRCARTECACAGECEATAR &9

CEEE PEEEE et e et e e et e e et e e r e 11
Skict  T12 GICCCGCCTEACCTEEEEICGCGATCCAARCATCATCAARRCACAATCECACAGGEE-TAR 654

Query 70 ATTARGRCCTTTTCCCCTICATGATTAACCARACACARRCACCAGRCGACTATGITACRRAC 123
Frerrrrrrrrerer rerr e trererererr e e e e e e e e
Sbjet €53 ATTARGAGETTTITCCACTCAACAGTARCGRARCACARCRCCACACGACTATCITACRAAC 554

Query 130 CACCACTAGTCEIGCATCCATCTITAACGACGGACTCTATTTTTACCCCAACCATGCCCTAT 183

CELEEETEr et e et e e e e et e e e b e et et
Skict 532 CACCACTACTCETGCATCCATCTTTAACGAGGACTCTATTTTTACECCAACCATGCCCTAT 534

Query 130 GGGEECACAGGAGECCACTTTCCGCCCCATCACRCRRARCCCARRERAEECAGTCATEETE 245
CEEEVTEEE e et e r ettt e e e e e e e e e e e e e e e e e e b il
Sbjet 533 GEGEGCACAGEAGECCACTITCCGCCCCATCACACARRRCCCRRLCRCEEACTCATCEETIE 474

Query 250 TGEEECAACAACATGCETEACCCCCAGECAARCETECCCTCARCCEEATGECTICEEECGE 309

CELEEETEr et e et perer et e et e et
Skict 472 TGEECARCARCATGCCTGACGCCCAGECAGACCTECCCTCARCCEEATGECTICEEECGE 414

Query 310 AACTTGCGITCARRARRCTCARTGEITCACGGGATTCTECARTTCACRACCARGTATCECAT 363
FEEEEEEEE e e e et et e e e e e e e e et e e e e e e e e bl
Sbjet 413 ARCTTGCGTTCARARARCTCGATGEITCACGEGATTCTGCAATTCACRCCRACTATCGCAT 354

Query 370 TITGCTACGITCITCATCGATGCEIGACGCCAARATATCCCTTCGCCARRACTCCTTCATGE 423

FIETITEE e e e e e e e et pe e e e rrrr e
Skict 353 TITGCTACGITCTITCATCGATCCEIGAGCCGACGATATCCCTTGCCGACGACTCCGTTCATGE 294

Query 430 TICCARRRARRCCCRCGTACRRTGAGCACACCGCRRACGEGGCATCATEECACAGGCCCTT 483
CEEEEEr b brerer et e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjet 293 TTCCRRRAGTACCCRCCTACRATGAGCACACCCCARMRCGEEECATCACGECACAGECCCIT 234

Query 430 CIATCTATACTTIIGTCCTTGECACGEETICTIGCCEEEEETIGITATCGTICARCATARTCETC 5439

FEEEIEE T e e e et e e Ere e e e e e e e e e el
Skict 2332 CIATGIATACTTTGTCCITGECACCTETITGTGCCEEEEETICGTITATCGTCARCATARTCETS 174

Query 550 CATGRRGECCCATAGGECARCCATGRACTARCATCARRCGEGGGCCARCARGEATCEATEC o03
o 175 bbbl LML LI
Query €l0 ATGRGCARACARATCCTTGCARRGCCIIGITGITGITACAAGTTCACAGETICATICIGCIT a3
o 115 MG LI
Query &70 TGCRAGEETTCGACRATEATCCTTCCECAGETTCACCTACGEARRCCTTETTAC 722

CELEEEEEr et e e e e et e e e e e ety
fbjct 53 TGECAGGEITCCACARTEATCCTTCCGCAGETTCACCTACCEARRCCTTIEITAC 1

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, mostré 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 oftras.

ACCGGGTGTCCAGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAACATCATCAAAAGACAATGCACAGGGGTAAATTAAGAGGT
TTTCCACTCAAGAGTAAGGAAACACAACACGAGACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAAG
AGGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGGGCACAGGAGGCCACTTTCCGCCCCAACACACAAAACCCAAA
GAGGGAGTCATGGTGTGGGCAACAAGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCGGATGGCTTCGGGCGC
AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATC
GATGCGTGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTCATGATTCCAAAGAAGCCACGTACAATGAGCACACCGCA
AACGGGGCATCACGGCACAGGCCCTTCTATGTATAGTTTGTCCTTGGCACGTGTTGTGCCGGGGGTTGTTATGTCAA
CATAATGTCCATGAAAGCCCATAGGGCAACCATGAACTAACATCGACAGTGGCCAACAAGGATCGATGCATGAGCAA
ACAATCCTTGCAAAGCCGTGTTGTTGTTACAAGTTCACAGGTCATTCTGCTTTGCAGGGTTCGACAATGATCCTTCCG
CAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGATTTTTTACTTTCAAAAAA

Secuencia ITS obtenida del individuo T. persicaefolia. TAG-00028.

Sequences producing significantalignments:

Select: Al None Selected:0
i1 Alignments o}

Max  Total Query

Ident  Accession
score score cover  value

Description

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00026 18 ribosomal RNA gene. partial sequence; infemnal franscribed spacer1 1290 1290 94% 0.0  100% KC800436.1

Tagetes sp. 2 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1. 5.8 ribosomal RN 1306 1306 96% 00  99% KC800439.1

Tagetes sp. 1 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. parfial sequence: infemal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RN 1303 1303 96% 00  99% KCG004361

Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene an 1303 1303 97% 00  99% DQ862121 1

Tagetes erecta intemal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence and inte 1175 1175 87% 00  99% AF4135751

Tagetes sp. 1150 18S ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1.5 85 ribosomal RNA gene. 1249 1249 94% 00  99% GU8187221

Tagetes sp. DH-2012 188 ribosomal RNA gene. partial sequence; infernal franscribed spacer 1. 588 ribosomal RNA ge 1214 1214 95% 00  97% JXB676451

Tagetes foetidissima 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1, 5 85 ribosomal RNA ger 1155 1155 97% 00  96% DQs62119.1

Tagetes parryi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 568 ribos 1129 1129 95% 00  96% KC8004271

Tagetes parryi isolate TAG-00004 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 588 ribost 1149 1149 97% 00  96% KC800422.1

Taqetes palmeri intemal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence and int 1022 1022 87% 00  95% AF413577.1

O o o O o o @O @3 0 o @ @3

Tagetes moorei isolafe TAG-00017 188 ribosomal RNA gene.partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585 rbos 1103 1103 94% 00  95% KC8004331

Comparacion de la secuencia de T. persicaefolia, TAG-00028 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 185 riosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S ribosomal RNA gene, parfial sequence
Sequence I0: gDIKCBO0436.1] Length: 698 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 698 GenBank Graphics

Score Expect  Identities Gaps Strand
1290 bits(698) 0.0 698/698(100%) 0/698(0%) Plus/Minus

Query 20 CIGEEEICGCGATCGARACATCATCARRRGCACARTECACAGGCGETARRTTARGAGEITIT 73
CEETETEEE e et et e et et e e e et et e e e e e e e e e rrrd
Sbkjet ©%8 CIGEGEICGCEATCGRRRCATCATCRRRACACARTGCRCAGEGETRRATTRARBERGETTIIT &35

Query 20  CCACTCARGRAGTARGGARARCACRRCACGAGRCGACTATCTTACARRCCACCACTAGTCET 133

CETEELETET et e e e bbb e b e e b
Sbjeoct o383 CCACTCRRCAGTRARCERRRACACRRCACCACRCCACTATCTTACARRCCACCACTAGICET 575

uery 140 GCATCCATCTITTARGRAGEACTCTATITTITAGGCCARCCATECCCTATGEEEECACARERAE 195
FEETETEEE e et et e e e et et e e e et e e e e e e e e e rrrd
Skjct 578 GCATCCATCTITARGAGGACTCTATITITAGECCARCCATECCCTATGEEEECACAGEAE 513

fuery 200 CGCCACTTTCCGCCCCARCACACRRRRCCCRARRACRCCCRCTCATEETETEEECARCARGRAT 253

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbkjct 518 GOCACTITCCGCCCCARCACACRRAACCCRRRCRAGGGAGTCATEEIGIGEECALCARERT 455

fuery 280 GOEIERCGCCCRGECAGACGIGCCCTCARCCGEATEECTTCEEECECARCTTIGOGTITCAR 315
FEETETEEE e e et e re e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbject 458 GOGTGRCGCCCAGGCAGACCTGCCCTCAACCGGATGECITCEGEEGCGCARCTTGCOGTICAR 35935

Query 320 ARARCTCEATGGITCACGGGATTCTGCAATTCACACCRRETATCGCATTTTGCTACETICT 373

FEEETETEE et et r e e et e e e e
Sbject 338 ARRCTCGATGETTCACGGEATTCTGCAATTCACACCRRETATCECATTTIGCIACEIICT 335

Query 380 TCATCGATGCGIGRGCCCAGATATCCCITGCCGAGRCTCETICATGATTCCARRGRACCC 435
CEETETEEE e et et et et e e er e e e e e e e e e el
Sbjet 338 TCATCEATGCGTGAGCCGACATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTCATGATTCCAARGRAGCC 273

Query 440 ACGTACARTGAGCACRCCGCARRCGEEECATCACGECACARGGCCCITCTATGTATACTTT 433

FIETETETE e e et e e e et e e e e et e e el
Skjct T8 RCETACRRTGAGCRCACCECRRRCEEEECATCACGECRCREECCCTICTATGIATAGITT I15

Query 500 GICCTITGGCACGIGITGIGCCGGEGETTCGITATCGTCARCATARTCTCCATCGRAARGCOCCAT 559
CETEEEEETTEr e et e e e e ey ey e e e e ey e e e e ey nry
Sbjct 218 GICCTIGECACGIGITGIGCCGGGGEITEITATGTCARCATARTGTCCATGARRGCCCAT 153

Query 560 AGGECAARCCATGRRCTARCATCGRCAGTGGCCAACRARGEATCGATGCATGAGCARACART 613
e oo b LE LTI
Query 620 CCITGECARAGCCGIGITGITGITACRAGTTCACAGETCATTCTGCITTGCAGGEITCEAC 73
e oo et LI
Query &80 ARATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTRCGERRRCCTIGIT 717

FELTTLEEE TPt e el
Skjct 38 ARRTGATCCTITCCECAGEITCACCTACEEARACCTICIT 1

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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0
i1 Alignments o

Max Total Query E
score score cover value

Description Ident  Accession

Tagetes patula 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal franscribed spacer 1,585 ribc 1310 1310 95% 0.0 100% DQ8&2121.1

Tagetes sp. 2 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene, parfial sequence; infernal transcribed spacer 1312 1312 96% 0.0 99% KC800439.1

Tagetes sp. 1 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene. partial sequence; internal ranscribed spacer 1306 1306 96% 0.0 99% KC800438.1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 18S ribosomal RNA gene, parfial sequence: interna 1279 1279 94% 0.0 99% KC800436.1

Tagetes erecta internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.85 ribosomal RNA gene, complet 1170 1170 87% 0.0 99% AF4135751

Tagetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1,5.85r 1240 1240 92% 0.0  99% (GU8187221

Tagetes sp. DH-2012 185 ribosomal RNA gene, parfial sequence; intemnal franscribed spacer 1.5, 1214 1214 94% 0.0  98% JX8A76451

Tagetes foetidissima 188 ribosomal RNA gene, partial sequence; intenal franscribed spacer 1. 5.4 1138 1138 95% 0.0  96% DQ862119.1

Tagetes pamyi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. partial sequence; internal transcribed 1118 1118 95% 0.0 95% KC8004271

Tagetes pamyi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence; internal transcribed 1134 1134 97% 0.0  95% KC800422.1

O O 0O o o oo o O 0o O

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene. compk 1011 1011 87% 0.0  95% AF413577A1

Comparacion de la secuencia de T. erecta, TAG-00032 con otras secuencias, en

el programa BLAST.

94



Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; intemal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 265 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gb|DQB62121.1| Length: 738 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 709 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1310 bits(709) 0.0 709/709(100%) 0/709(0%) Plus/Minus

Query 12 COGCCIGACCTGGGEICCCGATCGARARCATCATCARARMCACARTGCACACCEETARRTTE 71
FEETEEEEE et et et et et e e e et e e et e e e e e e el
Sbkjet 709 COGCCIGACCTGGEGEICECEATCGARRCATCATCARRRCRCARTECACREEGETAZATTRE 50

Query 72 AGAGEITTTCCACTCRAGAGTRAGCGRARCACARCACGAGACGACTATETTACARARCCACC 131

FEETEETEE et et e e e e et e et et
Skijct 845 AGAGETTITCCACTCARGAGTRRGGARACACRARCACGAGACGACTATGITACALZRCCACC 530

Query 132 ACTRGTCGTGCATCCATCTITRAAGRGEACTCTATTTITTAGGCCARCCATGCOCTATEEEE 131
FEETEEEEE e e et e e e e e e e e e e e e e e e e ennd
Sbjet 58% ACTAGTCGTGCATCCATCTITITAAGAGEACTCTATTTITAGECCARCCATECCCTATGGEE 530

fuery 132 GCACAGEAGECCACTITCCGCCCCATCACACARRRACCCARRERGEEACTCATEETICIGEE 251

N NN NNy
Sbjct 525 GOACRGCAGECCACTTTCCECCCCATCACACRRRRCCCARRCRCCEACTICATGEICIGEE 470

fuery 252 CRACRRCATECETGACECCCAGECAGACETGCCCTCARCCEEATEECTICERECECARCT 311

CETEREEETT e e e e e ey e e et e ey b e e ey
Sbject 403 CALCRRCRTGCETGACGCCCAGECAGACCTECCCTCARCCEEATEECTICEEEOGCRRCT 410

Query 312 TECEITCARRRRACTCGATGEITCACGEEATICTECAATTCACACCRAAGTATCGCATITIC 271

CELLETEETT et e e e e e et
Sbject 405 TGECEITCRARRRRCTCGATGEETTCACGEEATTCTGCRATTCACACCRRGTATCGCATITIE 350

Query 372 CIACCTICTTCATCGATECCTGAGCCCAGATATCCGTTECCCGAGAGTCCGTTCATCGATICE 4321
FEETEEEEr et et et et e e e et et e et e e e e e e e enrd
Skict 345 CTACETICTTCATCGATGCGIGRAGCCGAGATATCCEITECCEAGAGTCETTCATEATICS 230

Query 432 AAAGTAGCCACGTACRATGAGCACACCECARACGEEECATCACGECACAGGCCCTITCTAT 431

RN NNy
Skijct 285 ARACTAGCCACCTACARTGAGCACACCECARRCEEEECATCACGECACAGECCCTICIAT 230

Query 452 GIATAGTTIGICCITGECACGTGITEIGCCGGEEEITGTTATGTICARCATARTETCCATE 551
FEETEEEEr et et et e e e e e et et et e e e e e e enrd
Sbjet 229 GIATAGTIITGICCTIGECACCIGTIGIGCCGEGEETIGITATCTCARCATRARATETCCATE 170

fuery 552 ARARGCCCATAGEGCARCCATGARCTRACATCGACAGTGECCRACARGEATCORATECATEE £11

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbjct le% AR CCCCATAGEECARCCATCGAACTARCATCCACACTGECCAACRREERTCGATGECATER 110

fuery el GCRRRCRRTCCTTGCARRGCCCTGIIGTITICITACARGTTCACAGETCATTCTGCTTITIECE  &71

CEEEEErEr e e e et re et r e et e e ey
Sbjct 105 GOARRCRRTCCTTGCARAGCCEIGITGITGTTACRRCTTCACAGETCATICIGCTITGCRE 50

fuery e72 GEEITCEACAATGATCCTICCECAGETITCACCTACGEARRCCTICETTAC 720

CELLEREEEE e e e b el
Sbkjct 4% GEEITCGRCARTGATCCTTCCECAGGITCACCTACGGRARACCTTIETTAC 1

Alineamiento de la secuencia de T. erecta, TAG-00032 con la secuencia de

mayor similitud en BLAST (misma secuencia).

95



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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:
Select All None Selected:0
1 Alignmens O

Max  Total Query

Ident  Accession
score score cover value

Description

Tagetes moorel isolate TAG-00017 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 588 ribos 1291 1291 94% 0.0  100% KC800433.1

Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribos 1234 1234 95% 0.0 98% KC800422.1

Tagetes parryi isolate TAG-00010 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: internal franscribed spacer 1, 5.88 ribos 1229 1229 95% 0.0  98% KCB8004271

Tagetes sp. 2 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal franscribed spacer 1. 5 85 ribosomal RN 1107 1107 95% 0.0  95% KC800439.1

Tagetes sp. 1 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal franscribed spacer 1. 5 85 ribosomal RN 1103 1103 95% 00  95% KC8004381

Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene. partial sequence; internal transcribed spacer 1. 5 88 ribosomal RNA gene. an 1103 1103 95% 00  95% DQ82121.1

Tagetes foetidissima 183 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA ger 1086 1086 95% 00  94% DQ862119.1

Tagetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 588 ribosomal RNA gene. 1072 1072 92% 00  95% GUB18722.1

Tagetes patula isolate TAG-00016 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribos 1044 1044 95% 00  93% KC800432.1

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1, partial sequence: 5 85 rivosomal RNA gene. complete sequence: and int 1044 1044 87% 00  96% AF413577.1

(&
a]
a]
a]
a]
a]
] Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: interal franscribed spacer 1 1101 1101 94% 0.0 95% KC300436.1
a]
a]
a]
(H
[] Tagetes patula isolate TAG-00009 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 588 ribos 1033 1033 95% 00  93% KC800426.1
(1

Tagetes sp. 4 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. internal franscribed spacer 1. 58S ribosomal RNA gene. and interr 1031 1031 95% 0.0 93% KC800428.1

Comparacion de la secuencia de T. moorei, TAG-00017 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagefes moore] isolate TAG-00017 185 riosomal RNA gene, partial sequence; infernal transcribed spacer 1, .85 ribosomal RNA gene, and
internal franscribed spacer 2, complete sequence; and 283 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: 0DJKCB00433.1] Length: 699 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 699 GenBank Graphics

Score Expect  Identities Gaps Strand
1291 hits(699) 0.0 £99,/693(100%) 0/693(0%) Plus/Minus

Cuery 23 CIGEEGTCGCGATCGARGCATCATCETARGRCARTECACCGEGTTARRTTARGAGETICT a2
CEETETEETE e ettt e e e e e e e ee e e e e e e ey
Sbjct €359 CIGGEETCGCGATCGARGCATCATCGTRARGACRRTGCACCGGETTARATTARGAGETTCT o40

fuery 83 CCCCTCAAGATTAAGGACACACARCRCCACACGACTATCTTACAARCCACCACTACTCCET 142

FETETEETE et et et e e e e e e e e e ernd
Skjcr  83% CCOCCTCARGATTARAGEACACACARCARCGAGACGEACTATGITACARRCCACCACTAGTICET 580

fuery 143 GCATCCATCTITARGRAGGACTCTARTITTAGECCARCCATGECCCCTATGAGECACAGRA: 202
FETEEETEEE e et e e e e e e e e e e e e et e e e e
Sbjeot 575 GOATCCATCTITARAGAGEACTCTRATTTTAGGCCRACCATECCCCTATGRGECACAGERAZ 520

fuery 203 GCCACTITCCGCCCCARCRCGCARARRCCCARRTAGCEAGTCATEETCIGEECRACARGRAT 2462

FELTLLETEEE LR e e ree et e e bbb eer iy
Sbkjet 515 GOCACTITCCECCCCARCACGCARARRCCCRRRTRACEERAGTICATGEIGIGEECGACRRGRAT 420

fuery 263 GOGIGACGCCCAGGCAGACETECCCTCARCCEARTEECTTICEEECEGCRARACTTECGTTCRAR 322
FEETETEET e ettt e e e e e e e e e e ee e e e e e e e e e e
Sbjct 45% GCGIGACGCCCAGGCAGACGTGECCCTCARCCGARTEECTITCGEECECARCTTGOETTCAR 400

fuery 323 ARACTCGATGEITCACGEEATTICTGCAATTCACACCALGTATCECATTITIGCTACETICT 382

FETETEETE e e e et e e e e e e e ernd
Skhjct 359 ARACTCGATGEITCACGEEATICTIGCRAATTCACACCRAGTATCECATTITIGCTACETICT 340

fuery 383 TCATCGATGCEIGAGCCGAGATATCCOGITGCCCEAGAGICETTTATGATITCARACRAGCOC 442
FPEETETEETE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e rn
Sbjot 335 TCATCGATGCGEIGAGCCGAGATATCCGITGCCEAGAGTCETTTATGATTITCARAGRAGCC 280

fuery 443 ACGTACAATGAGCACACCGCARRCGEEGCATCATGECACAAGCCCTICTATGTATAGTTT 502

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbjet 275 RCGTACARTCRCCACACCGCARACCCECECATCATECCACRACCCCTICTATETATAGTIIT 20

Query 503 TICCTTGECACGIGITGIGCCGGGEETTCTITCTCGTICARCATARTCTCCATCARRECACAT Gal
PEETETEETr e et et e e e re ey e ee e e e e ee e et
Skjet 213 TICCITGECACEIGITGIGCCGEEEEITETIGIGTICAACATAATETCCATEARAGCACRAT 1:0

Query 583 ARGECRRCCATGRARCRRRCRTCGRCRRGCEECCTACRRGGATCRRRCCRTRRCCARRRRRT 22
Mhict 189 IIMIIIllﬂtlullﬂclulllIéléﬂé{l}&éﬂéﬂlIlléiﬂil}i_l_ullllllllllllll 100
fuery ©23 CCTTGCRRRGCCATETTGITGITACRRGTTCACRGETCATTCTECTTTECAGEETTCEAE 82
S S T
Query €83 ARTGATCCTTCCGCAGETTCACCTRCCGRARCCTIGTTR 721

FELTTLEEL T e ety
Skjct 3% AATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGARACCTITGEITA

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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select Al None Selected0
i1 Algnments o}

Max  Total Query

Ident  Accession
score score cover value

Description

Tagetes parryi isolate TAG-00004 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.85 ribost 1343 1343 98% 0.0 100% KC800422 1

Taoetes parryi isolate TAG-00010 165 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 ribost 1301 1301 95% 0.0 100% KC800427 1

Tagetes moorei isolate TAG-00017 18S ribosomal RNA gene. pariial sequence; intemal transcribed spacer 1. 5,85 ribos 1219 1219 94% 0.0  98% KC800433.1

Tagetes sp. 2 JACM-2013 183 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RN 1142 1142 97% 0.0 95% KCB800439 1

Tagetes foetidissima 185 ribosomal RA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RMA ger 1142 1142 97% 0.0  95% DQse2119.1

Tagetes sp. 1 JACM-2013 183 ribosomal RNA gene. parfial sequence: intemal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RN 1136 1136 97% 0.0  95% KCB8004381

Tagetes patula 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene an 1136 1136 97% 0.0  95% DQ862121.1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1 1118 1118 94% 00  96% KCB00436.1

Tagetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5,85 ribosomal RNA gene.. 1105 1105 94% 00  95% GUB187221

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence; 585 ribosomal RNA gene. complete sequence: and int 1072 1072 87% 0.0  97% AF413577.1

Tagetes sp. DH-2012 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. & 88 ribosomal RNA ge 1050 1050 95% 0.0  93% JX8676451

O O O 0O oOoOoDOD@o oD o oo O

Tagetes patula isolate TAG-00016 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585 ribos 1044 1044 95% 0.0  93% KC8004321

Comparacion de la secuencia de T. parryi A, TAG-00004 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and
internal franscribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosoral RNA gene, partial sequence
Sequence I0: gDIKCBO0422.1| Length: 727 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 727 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1243 bits(727) 0.0 727/727(100%) 0/727(0%) Plus/Minus

Query 1 ITACETCEETACTCCAGOCTCACCTGEEETCCCEATCCRRGCATCATCATRRERCARTEC 20

EEPLEEEE e et e e e et et
Skject  TET  TIRGEIGGEIAGICCAGCCIGACCIGGEGEICGCGATCGRARGCATCATCATRRGRCRATEC oeB

fuery &1 ACCGEETTARATTARCACETTCTCCCCTCALMCACTARCEACACACAMCACCAGACGACTE 120
Perrerrrr e ettt e e e e e e e e e
Sbjct 867 ACCEGETTARATTRARAGAGETTCTCCCCTCAAGAGTAACGACACACARACACCGAGACCGACTE 608

guery 11 TGEITACRRRCCRACCRCTRGCTCGTIGCATCCATCTTTARGRACEACTCTRARTTTTAGECCARC 180

LR ettt e bbb et
Skject 207 TEITACRRRCCRCCACTAGCICEIGCATCCATCTTIARGRAGGACTCTRATTTTAGGCCRAC S4B

fuery 181 CATGCCCCTATGAGGCACGEGAGCCCACTTTCCGCCCCAACACACARARRCCCAARTACEE 240
PErrerrrr et r e e e e e e e e e
Sbjct 547 CATECCCCTIATGAGCCACGEGAGCCCACTTTCCGCCCCAACACACAARRCCCAARTRALGE 488

fuery 241 ACTCATGCIGTGEECARCAACATECCTGACCCCCAGGCAGACCGTECCCTCARCCEEATEE 3200

PELEEEEE et e et et bbb e et
Sbjeot  4B7 AGTCATGEICTGEGCRAACRRCATGCCTCEACGCCCAGECACRCETECOCCTCAACCEEATEE 428

fuery 301 CITCGEECECARCTIGCGITCRARRRRCTCGRTEETTCACGEEATICTECRAATTCACRCCE 320
PEEEEEEEr et et e e e e e e e et
Sbject 427 CTITCEEECECRRCTTECETICARRRRACTCEATECITCACEECATICTECARTTCACACCE  3&B

fuery 3681 ACTATCECATTITGCIACGTTCITCATCEGATGCCTEACGCCGAGATATCOCGTTCGCOGACGRAE 420

FETETEEE L e et e e e e e e et e e e et
Sbjct 387 ACTATCGCATTTTGCTACCTTCTITCATCEATGCGTEACGCCGAGATATCCGTTGCCOCGACGRE 308

Guery 4zl TCEITTAIGATITCRRRGRRGCCRCGTRCAGTGRGCACRCCGCARRCGEEECATCATEEC 480
LT et e et e et e e e et e e e e eyl
Skject 307 TCOGITIATGRAITICRARRGRRGCCRCGCTRCRGTGRGCRCRACCGCRRRCGEEECATCRATGEEC 248

fuery 481 ACEEECCCTIICTATGIATAGTIITITCCITEECACGICITEIGCCEEEEETIEITEICGICE 540

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjet 247 ACGGECCCTIICTIATCIATACITITICCITGECACCIGITEIGCCEEEEETIGTITICIEICE 182

fuery 541 ARCATRRTGICCATGRRRGCRCRRRRCECRRCCATGRACRRRCRTCGRACRREEECOCTACRE <00
FETEEEEE e e et e et e e e et e e e e eyl
Skjet 187 ACRTRRTGICCRATGRRRGCRCRRRRCGCARCCRTGARCRRRCATCGRCRAGGECCTACRRE 128

Query 601 GEATCARAGCATARGCRRACRARTCCTTGCARRGCCETEITGITEITACRAGTTCACARET 660
o 127 S L
Query 66l CATICTGCTTITGCAGGEETTCGACARATGATCCTICCECAGETTCACCTACGEARRCCTTET 720
e 0 I L
Query 721 TACERCT 727

(ERNRR
Sbjct 7 TACGACT 1

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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:
Select Al None Selected:0
i1 Aignments 0

Max  Total Query

Ident  Accession
score score cover  value

Description

Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 ribost 1343 1343 98% 0.0  100% KC800422 1

Taoetes parryi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.85 ribost 1301 1301 95% 0.0 100% KC800427 1

Taoetes moorei isolate TAG-00017 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 588 ribo: 1219 1219 94% 00  98% KC800433 1

Tagetes sp. 2 JACM-2013 183 ribosomal RNA gene. parfial sequence; intemal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RN 1142 1142 97% 00  95% KCB8004391

Tagetes foefidissima 185 riosomal RNA gene. parial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RMA ger 1142 1142 97% 0.0  95% DQ862119.1

Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene. pariial sequence; infernal franscribed spacer 1. 583 ribosomal RNA gene an 1136 1136 97% 00  95% DQ8621211

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 188 ribosomal RNA gene. parfial sequence; internal transcribed spacer 1 1118 1116 94% 00  96% KC800436.1

Taoetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5,83 ribosomal RNA gene.. 1105 1105 94% 00  95% GUB187221

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence: 585 ribosomal RNA gene. complete sequence: and int 1072 1072 87% 00  97% AF4135771

Tagetes sp. DH-2012 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA ge 1050 1050 95% 0.0  93% JX867645.1

(i
g
O
(i
g
[ Tagetes sp. 1 JACM-2013 183 ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal franscribed spacer 1. 5.8 ribosomal RN 1136 1136 97% 0.0  95% KC800438.1
O
]
O
O
]
O

Taoetes patula isolate TAG-00016 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.8 ribos 1044 1044 95% 00  93% KC800432.1

Comparacion de la secuencia de T. parryi B, TAG-00010 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes parryi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; intemnal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA
gene, and internal franscribed spacer 2, complete sequence; and 288 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gb|KCB00427.1| Length: 704 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 727 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1342 bits(727) 0.0 727/727(100%) 0/727{0%) Plus/Minus

Query 1 ITACETCEETACTCCAGOCTCACCTGEEETCCCEATCCRRGCATCATCATRRERCARTEC 20

EEPLEEEE e et e e e et et
Skject  TET  TIRGEIGGEIAGICCAGCCIGACCIGGEGEICGCGATCGRARGCATCATCATRRGRCRATEC oeB

fuery &1 ACCGEETTARATTARCACETTCTCCCCTCALMCACTARCEACACACAMCACCAGACGACTE 120
Perrerrrr e ettt e e e e e e e e e
Sbjct 867 ACCEGETTARATTRARAGAGETTCTCCCCTCAAGAGTAACGACACACARACACCGAGACCGACTE 608

guery 11 TGEITACRRRCCRACCRCTRGCTCGTIGCATCCATCTTTARGRACEACTCTRARTTTTAGECCARC 180

LR ettt e bbb et
Skject 207 TEITACRRRCCRCCACTAGCICEIGCATCCATCTTIARGRAGGACTCTRATTTTAGGCCRAC S4B

fuery 181 CATGCCCCTATGAGGCACGEGAGCCCACTTTCCGCCCCAACACACARARRCCCAARTACEE 240
PErrerrrr et r e e e e e e e e e
Sbjct 547 CATECCCCTIATGAGCCACGEGAGCCCACTTTCCGCCCCAACACACAARRCCCAARTRALGE 488

fuery 241 ACTCATGCIGTGEECARCAACATECCTGACCCCCAGGCAGACCGTECCCTCARCCEEATEE 3200

PELEEEEE et e et et bbb e et
Sbjeot  4B7 AGTCATGEICTGEGCRAACRRCATGCCTCEACGCCCAGECACRCETECOCCTCAACCEEATEE 428

fuery 301 CITCGEECECARCTIGCGITCRARRRRCTCGRTEETTCACGEEATICTECRAATTCACRCCE 320
PEEEEEEEr et et e e e e e e e et
Sbject 427 CTITCEEECECRRCTTECETICARRRRACTCEATECITCACEECATICTECARTTCACACCE  3&B

fuery 3681 ACTATCECATTITGCIACGTTCITCATCEGATGCCTEACGCCGAGATATCOCGTTCGCOGACGRAE 420

FETETEEE L e et e e e e e e et e e e et
Sbjct 387 ACTATCGCATTTTGCTACCTTCTITCATCEATGCGTEACGCCGAGATATCCGTTGCCOCGACGRE 308

Guery 4zl TCEITTAIGATITCRRRGRRGCCRCGTRCAGTGRGCACRCCGCARRCGEEECATCATEEC 480
LT et e et e et e e e et e e e e eyl
Skject 307 TCOGITIATGRAITICRARRGRRGCCRCGCTRCRGTGRGCRCRACCGCRRRCGEEECATCRATGEEC 248

fuery 481 ACEEECCCTIICTATGIATAGTIITITCCITEECACGICITEIGCCEEEEETIEITEICGICE 540

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjet 247 ACGGECCCTIICTIATCIATACITITICCITGECACCIGITEIGCCEEEEETIGTITICIEICE 182

fuery 541 ARCATRRTGICCATGRRRGCRCRRRRCECRRCCATGRACRRRCRTCGRACRREEECOCTACRE <00
FETEEEEE e e et e et e e e et e e e e eyl
Skjet 187 ACRTRRTGICCRATGRRRGCRCRRRRCGCARCCRTGARCRRRCATCGRCRAGGECCTACRRE 128

Query 601 GEATCARAGCATARGCRRACRARTCCTTGCARRGCCETEITGITEITACRAGTTCACARET 660
o 127 S L
Query 66l CATICTGCTTITGCAGGEETTCGACARATGATCCTICCECAGETTCACCTACGEARRCCTTET 720
e 0 I L
Query 721 TACERCT 727

(ERNRR
Sbjct 7 TACGACT 1

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, mostré6 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.

Sequences producing significant alignments:

Select: All None  Selected0
11 Alignments o

Max Total Query E

Ident ~ Accession
score score cover value

Description

[ Tagetes minuta isolate TAG-00013 185 ibosomal RNA gene. partial sequence: and inferal transcribed spacer 1. 585 1277 1277 94% 00  100% KC800429.1

[ Tagetes laxa isolate TAG-00015 185 ribosomal RA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S riboson 1192 1192 94% 00  98% KCA00431.1

[ Tagetes sp. 3 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5 69 ribosomal RN 1129 1129 94% 00  96% KC800430.1

[ Tagetes minuta intemal transcribed spacer 1. parfial sequence: 5.85 ribosomal RNA gene. complete sequence: andinte 1118 1118 87% 00  98% AF413576 1

[ Vilobia praetemissa intemal franscribed spacer 1. partial sequence: 5 8 ribosomal RNA gene. complete sequence: an 1098 1098 87% 00  98% AF413381.1

[ Tagetes campanulata internal franscribed spacer 1. partial sequence: 5.85 ribosomal RNA gene. complete sequence: a 1083 1083 87% 00  97% AF4135741

[ Tagetes pamyiisolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribosc 994 994 97% 00  92% KC8004221

[ Tagetes moorei isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 565 rbos 990 990 94% 00  92% KC800433.1

[ Tagetes parryi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal ranscribed spacer 1. 5.85 ribost 977 977 94% 00  92% KC8004271

[ Tagetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribos 959 959 94% 00 91% KC8004321

[ Tagetes sp. 2 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 5,85 ribosomal RN 955 955 96% 0.0  91% KC800439.1

Comparacién de la secuencia de T. minuta, TAG-00013 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes minuta isolate TAG-00013 188 ribosomal RNA gene, partial sequence; and interal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal
RNA gene, internal transcribed spacer 2, and 288 ribosomal RNA gene, complete sequence
Sequence ID: gb|KCB00429.1| Length: 691 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 691 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1277 bits(631) 0.0 £91/691(100%) 0/691(0%) Plus/Minus

Query 23 CIGEECTCGCGATCGARCCATCATCAARRCACARRTCCACCCEGTTARRATAREAGETICT 82
CEETEEEE e e et e e e ee e et e et e e e e e e e e e e e e e rnrd
Sbjct 6591 CIGGGETCGCEATCGARGCATCATCARZRRGACRAATECACCEEGTTARARTARCAGETICT @32

Query 83 CRAGATTCACCAGACACARCAGRRCRCCACTATCETTACARACCACCACTAGTCGTGCATC 142
FEEEEEEE e e e et e e e ee e et e e et et e e e e e e e e errnrd
Sbjet 631 CARGRATTCAGERAGACARCARCAGARCACGACTATGITACRRRCCRCCACTAGTCETGCATIC 572

Query 143 CACTTTGAGRACGEACTCTIAATTTTAGGCCARCCATCCCCATTGAGCACAGEAGACCACTIT 202
CEETEVTE e et et e e e ee e e e e e et e e e e e e e e e e e el
Sbjct 571 CACTITGAGRGEACTCTAATTTTAGECCRACCATECCCATTGAGCACAGGAGACCACTTT 5l

P

Query 203 CCGCCCARACACACRRRRCCCRRRGAACCACGTCATGATETGEGGRACARGATRACCTEACE 262
CEETEEEE e et et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e errnnd
Sbjet 511 CCGCCCARRCACACARRACCCRRRCARCCACTCATCATGTECGGRACARGATACCTGRACE 45

L&

Query 283 CCOCAGECAGACETGCCCTCAACCCARTECCTTCEEECGCARCTTECCTICARARACTCER 322
CEETEETE e e et e e e ee e e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 451 CCCAGECAGRCETGCCCICARCCGRRTGECTICGEECGCRACTTGCETTCARRRACTCORE 332

Query 323 TGGITCACGEEATTCIGCAATTCACARCCARCTATCGCATTTTGCTACGITCTITCATCGAT 382
CEETEVEE e e et e e e ee e et e e e e e e e e e e e e e e e e rrrd
Sbjet 2351 TGETTCACGGEATTCTGCAATTCACACCARRCTATCECATITTGCTACCITCITCATCGAT 332

Query 383 GCOGIGAGCCGAGATATCCEITGCCGAGRCTCGITITTIATTITCARACGARCCCACATACAR 442
CEETEEEE e et et e e e ee e e e e e et e e e e e e e e e b el
Sbjct 331 GLGTGAGCCGRGATATCCETTGCCGAGAGTCGITITTITATITTCARRACARGCCACATACRR 272

Query 443 TGAGCACACCECARZRCGGEGCATCATEECACRRECCCTTICTATGTATAGTTITGICCTITGE 502

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbjet 271 TERGCACACCECARRCECEECATCATGECACRACCCCTICTATGTATAGTTIGICCTIIGE Zl:z

Query 503 CRCGIGTTGIGCCGEEEEITGITITIGICARCATARTATCCATGARCCCCCATACGEECAGE 562
CEETEEEE e e et e e e ee e e e e e e e e e e e e e e e e e e rnnd
Sbjct 211 CACGIGTIGIGCCGGGEEITGITITGICARCATARTATCCATGARCECCGATAGEECAGE 152

Query 563 CCATGRACACACATCERCRAAGGCECCTACARCEATTGARACATATGECARCRATCCTTGCAG 622
M
fuery 23 AGCIAIGITGITGITACATGITCACTAGTTGAICTGCITCGCAGGEITCGACRRTGATCC 82
S T
Query €83 TTCCECAGETTCACCTRCEGRARRCCTTIGITRZ 713

EETTETET e e e
Sbjet 231  TTCCGCAGGTTCACCTACGGARACCTTGITA 1

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,
mostro 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.

Sequences producing significantalignments:
Select: Al None  Selected:0
it Alignments o}

Max Total Query E
score score cover value

Description Ident  Accession

Tagetes laxa isolate TAG-00015 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 riosom: 1279 1275 95% 00  99% KC800431.1

Tagetes minuta isolate TAG-00013 183 ribosomal RNA gene. partial sequence: and internal franscribed spacer1. 5851 1194 1194 94% 00 98% KC800429.1

Tagetes sp. 3 JACM-2013 18 ribosomal RNA gene. partial sequence: inferal transcribed spacer 1. 568 ribosomal RNA 1140 1140 94% 00 96% KC800430.1

Tagetes campanulata internal transcribed spacer 1. partial sequence: 585 ribosomal RNA gene. complete sequence: an 1099 1099 87% 00  98% AF413574.1

Vilobia praetermissa internal transcribed spacer 1. parfial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene, complete sequence and 1075 1075 87% 00  97% AF413581.1

Tagetes minuta infernal transcribed spacer 1. partial sequence: 5.8 ribosomal RNA gene. complete sequence: and infer 1074 1074 87% 00 97% AFd4135761
Tagetes parryi isolate TAG-00004 188 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1. 588 ribosor 1003 1003 96% 00  92% KC800422.1

Tagetes moorel isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S bosc 990 990 94% 00  92% KC800433.1

Tagetes parryi isolate TAG-00010 188 ribosomal RNA gene._partial sequence; intemal franscribed spacer 1. 58S ribosor 989 989 95% 00 92% KC8004271

Tagetes foetidissima 188 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal franscribed spacer 1. 58S ribosomal RNA gene 965 965 95% 00 92% DQ862119.1

Tagetes pafula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal transcribed spacer 1. 585 rboso 953 953 95% 00  91% KC8004321

Tagetes sp. 1 JACM-2013 18 ribosomal RNA gene. partial sequence: inferal transcribed spacer 1. 568 ribosomal RNA 950 950 96% 00 91% KC8004381

O O o o o o@@@D@@nD@ED @ @3 @

Tagetes sp. 2 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene.partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 588 ribosomal RNA 948 948 96% 00  91% KC800439.1

Comparacion de la secuencia de T. terniflora, TAG-00026 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes laxa isolate TAG-00015 185 riosomal RNA gene, partial sequence; intemal transcribed spacer 1, 5,85 ribosomal RNA gene, and
internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: qoKCB0431.1] Length: 697 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 697 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1275 bits(630) 0.0 695/697(39%) 1/697(0%) Plus/Minus

Query 15 CTGACCTGEEEICGCCATCGARCCATCATCARARCACARATGCACCEECTTARRATARACAE 74
CETEEETEET e e et e e e et e e e e e e e e e e e e rend
Skijct 837 CIGRCCTGEEGICGCEATCGRAGCATCATCRARRCACRATECACCEEETTARRATRACRAE &38

Query 75 GITCTCRAGRTTCAGGAGACRCGACAGRRGRCEACTATGITACARZRCCACCACTRETCGT 134

CELETEE ettt et e et et e e ey 1l
Skict 837 GITCTCARGATTCAGGEAGARCACGACAGRAGRCGACTATGITACARACCACCACTARCCET 578

Query 135 GCATCCRCTCTGAGRGGACTCIARTTITAGECCRACCRATCECCCATTGRECACREEREECC 194
FEETETETET e et ettt ettt ettt et e e et e e e r e e e rer e e e e e el
Sbjet 577 GCATCCACTCIGAGAGGRCTCTAATTITAGGCCARCCATGCCCATTGAGCACAGEAGECC 518

Query 155 ACTTTCCGCCCARRCRCACACARCCCARRTAMCCACTCATECTGIGGECARCRRGATECE 254

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Skijcr 517 ACTTICCGCCCRARRCACACACARCCCARATRRGEAGTCATGETICTGEEEARCARGAT 458

fuery 255 TEACGCCCRGECRGRCGTGCCCICRACCERRTEECTICGEECECARCTTECETICARRRD 314
FEETETETET e e ettt ettt et e e et e e e r e e e e e e r e e r e e e e e el
Sbjct 457 TGEACGCCCAGECAGACGTGCCCTCAACCGARTGECTTCGGECECARCTTGCETTCARRRR 338

Query 315 CTCGATGGTITCACGEGATTCTECAATTCACACCAACTATCECATTTTGCTACCTICTTICA 374

LT e et e e e et e b e e el
Skict 357 CICGATGEITCACGEEATICTECRAATTCACRCCRARGTATCECATTITIGCTACEITCTIICA 338

fuery 375 TCEATGCETGAGCCERGATATCCGITGCCGRGRGTCETTTTTITATTCCRRRCRACCCACE 434
FEETETETET e e e ettt e et e e et e e e et e e e r e e e r e e e e el
Sbjct 337 TCEATGCGTGAGCCGAGRATATCCGITGCCGAGAGTCEGTTITITATTCCARAGRRGCCACE 278

Query 435 TACARTGAGCACACCACARRRCGEEECATCATGECACGAGCCCTTCTATGTIATAGTIIIEIC 4354

CETETEETEr e e et e e et e e e e e e el
Sbjet 277 TRACRARTGRAGCRCRCCACRLRLCCGEGCATCATGGCACGAGCCCTTICTATETATAGITICIC 218

Query 455 CITGGCRCGIGITGIGCCGEEGEITETTITICGICARCATARTATCCATEARCACCRRATATE 554
FEETETETETEr ettt er ettt e e e e et re e e e e et e e e e e el
Sbjet 217 CITGECACGIGITGIGCCGEGGETIGITITGICARCATAATATCCATGARCACCARTATE 158

Query 555 CGCORAGECCATGRACACACATCGRACRRGGEG-CCTACRRGEATTGERARRCRTRATECRRCRERTCC gl3
B TR
Query €14 TIGCARRGCTATGITGITGTITACATGTTCACTACGTTGATCTIGCTTTGCAGEETTCGRACAR &73
e o7 B
Query &74 TEATCCTTCCECAGETTCACCTRCGGERRRCCTTEITE 710

FEETETETET R e
Skict 37 TEATCCITCCECAGETTCACCTACGGERRACCTIGITAR 1

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, mostré 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 mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select: Al None Selected:0
it Alignments 0

Max  Total Query

[dent | Accession
score score cover value

Description

Tagetes laxa isolate TAG-00015 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.88 riboson 1286 1268 95% 00 100% KC800431.1

Tagetes minuta isolate TAG-00013 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: and internal transcried spacer 1.5.85 1182 1182 94% 0.0  98% KC800429 1

Tagetes sp. 3 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1.5 88 ribosomal RN 1146 1146 94% 00  97% KCB00430.1

Tagetes campanulata internal franscribed spacer 1. parfial sequence: 585 ribosomal RNA gene. complete sequence:a 1101 1101 87% 00  98% AF413574.1

Vilobia praetermissa intemnal ranscribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence-an 1077 1077 87% 00  97% AF4135811

Tagetes minuta internal franscribed spacer 1. parfial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence: and inte 1074 1074 87% 00  97% AF4135761

Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemnal transcribed spacer 1. 58S rbost 994 994 97% 00 92% KC800422.1

Tagetes moore isolate TAG-D0017 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.85 rbos 979 979 94% 00  92% KC800433 1

Tagetes parryi isolate TAG-00010 168 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 588 rbose 977 977 95% 00  92% KC800427 1

Tagetes foetidissima 183 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA ger 965 965 97% 00  91% DQ8621194

Taqetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 ribos 955 955 95% 00  91% KCB00432.1

O O O O @3 @O O 0D @3 @ @ @

Tagetes patula isolate TAG-00009 18S rinosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribos 950 950 95% 00  91% KC800426.1

Comparacién de la secuencia de T. laxa, TAG-00015 con otras secuencias, en

el programa BLAST.
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Tagetes laxa isolate TAG-00015 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and
internal franscribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gDIKCB00431.1] Length: 697 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 697 GenBank Graphics

Score Expect  Identities Gaps Strand
1288 bits(697) 0.0 697/697(100%) 0/697(0%) Plus/Minus

Query 14 CIGACCTGGGEICGCGRTCGARGCATCATCARRRCACARTCGCACCEECTTARRRTARGAE 73
CEETETETETere ey e e e e e e e e e e e e e e et e e r et e rerere ey
Skjet 8537 CIGRCCTGGEEICECGATCGRAGCATCATCARRACRCRRTECACCEEETTARRRATRARRE 38

fuery 74  GITCICAAGATTCACEAGACACCEACAGARGRACCACTATETTACALRACCACCACTAGCCET 133

CETEEETE TR e e e e e e ey
Sbjoct 837 GITCTCARGATTCAGELGACACCACACARCACCACTATETTACARRCCACCACTRACECCET 578

fuery 134 GCATCCACTCIGAGAGEACTCTRATTTTAGECCARCCATECCCATTEAGCACRAGEAGECC 153
CEETETETEr e et e e e e e e e e e e e e r e r e r e r et e e e e e ey ety
Skjct 577 GCATCCACTCIGAGAGEACTCTAATTTTAGGCCARCCATECCCATTEAGCACAGEAGECC 518

Query 154 ACTTTCCGCCCARACRCACACARCCCRARTARGGACTCATGEIGTECGGARCRACATGCE 253

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbkjct 517 ACTTTCCGECCCARARCACACACA OO TR CEaCTCATGETETEEEERARCRRERT 4358

fuery 254 TERCECCCRGECAGRCGIGCCCTCRRCCEARTGECTITCEEECECARCTTIGCETTCARRRR 313
CEETETETETEre v e et e e e e e e e e e e e r e e e e e e r e e re ey ey
Sbject 457 TGACGCCCAGGCACACCTGCCCTCAARCCEARTGCCTTCEGGECGCARCTTGCGITCARRRY 298

Query 314 CICGATGGITCACGGGATTCTGCAATTCACACCRRGTATCGCATTTITGCTACGTTICTICE 373

CEETTEEEET et ettt et e e e et et e e eyl
Sbject 397 CICGATGEITCACGGEATICTGCRATICACACCRRCTATCECATTTITECTACGTTICTICE 338

Query 374 TCGATGCGIGAGCCGRGATATCCGITCECCGAGRETCCITTITIATICCARRCRRACCCACE 433
CEETETETET e et e e e e e e e e e e e e r e r e e e e e e e re e ey
Sbjet 2337 TCRATGCGIGRGCCCAGATATCCGTTGCCEAGACGTCGITTTTTATTCCARRGRACCCACE 278

Query 434 TACARTGAGCACACCRCRRACGGGGCATCATGGCACGAGCCCITCTATGTATAGTTTGIC 453

FEETETETET et e e e ey e e e e e e e e eyl
Skjct 277 TRCRATGERGCRCACCRCRIACGEEECATCATEECRCGRGCCCTIICTATEIRTAGITISIC Z1B

Query 454 CITGECACGIGITGIGCCGEGGEITGITITCTCARCATARTATCCATCGRACACCARTATE 553
CETEEETEET e et e e e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 217 CITGECACGTGITETGCCGEEEEITGITITIGTCARCATARTATCCATEGARCRCCRATATE 158

Query 554 GCAGGCCATGAACACRCATCGACARGEEECCTACRRGGATTCGARACATATGCARCARTCC 613
e 10 AL
Query ©6l4 TIGCARAGCTATGITGITGITACATGITCACTAGTTGATCIGCTTTIGCAGGETTCGACAR 673
e o1 M LTI
guery &74 TEATCCTTCCECRGETITCACCTRACGERRRCCTIGITR 710

FEETETETET e ettt e e el
Skjct 37 TEATCCTTCCGCAGGITCACCTACEERRACCTIGITIA 1

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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select Al None Selected:0
i1 Alignments 0

Max | Total Query

Ident  Accession
score score cover  value

Description

Taoetes lucida isolate TAG-00020 188 ribosomal RNA gene._ partial sequence: internal transcribed spacer 1. 568 ribosi 1288 1288 93% 00  100% KC8004351

Tagetes lucida 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1.5 88 ribosomal RNA gene ani 1301 1301 95% 00 99% DQ862120.1

Tagetes lucida internal transcribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene. and internal transcribed spacer 2 complete sec 1170 1170 87% 00  99% AF374930.1

Tagetes sp. 5 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 588 ribosomal RN 1253 1253 94% 00 99% KC800437.1

Tagetes lucida internal franscribed spacer 1, parfial sequence: 5.88 ribosomal RNA gene, complete sequence: andinte 1129 1129 87% 00 98% AF413570.1

Taoetes fiifolia 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal transcribed spacer 1. 583 ribosomal RNA gene an 1181 1181 9% 00  97% DQ8E21181

Tagetes filifola isolate TAG-00007 188 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1. 588 ribos 850 850 69% 00  96% KC800424.1

Tagetes pringlei infemal franscribed spacer 1. partial sequence: 5.88 ribosomal RNA gene, complete sequence: andint 1033 1033 86% 0.0  96% AF4135781

Adenopappus persicaefolia internal transcribed spacer 1. partial sequence: 58S ribosomal RNA gene. complete sequer 885 885 87% 00  91% AF4135801

Tagetes subulata isolate TAG-00005 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58Srb 723 723 78% 00  89% KC800423.1

Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. pariial sequence; infernal transcribed spacer 1. 585 ribost 815 815 9% 00  88% KC8004221

O O 0O OO0 OoD oD o o oo 3

Tagetes parryi isolate TAG-00010 18 ribosomal RNA gene._partial sequence: infernal franscribed spacer 1. 585 ribose 808 808 94% 00  88% KC8004271

Comparacién de la secuencia de T. lucida A, TAG-00020 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes lucida isolate TAG-00020 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; intemal ranscribed spacer 1, 5.85 nbosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence

Sequence ID: gb[KCB00435.1| Length: 697 Number of Matches: 1

Related Information

Range 1: 1 to 697 GenBank Graphics

Score

Expect  Identities Gaps Strand

1288 bitz(697) 0.0 §97/697(100%) 0/697(0%) Plus/Minus

Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Shict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Sbict
Query
Shict

24
897
g4
237
144
577

457
324
287
B4
337
444

e34d

37

TEEEETCECARTCEARGCATTETCAR AR CECARTCCAR AGEETTARRCTTTRAGETTCIC
FEEEEEEEE et et et e e e e e et et et e e e e e e e e e renrd
TEEEETCECAATCEALGCATTETCAR AR CECARTCCAR ACEETTARACTITEAGETICIC

CCCTCRAGATARGCACACACARCATCAGRCEACTATCTTACARRCCACCACTAGTCEGTECR

CEEEErrerrrrrrer et e e et e e et e e e ety
T AR GAT A A CA CR C R R C A TEACRACEACTATCTTACRR A CCACCACTACTOETZCR

ToCATCT T A CACCACTCCTAT TTACGCGCCARCTACACCACAR TECCACRCCACGACCARTS
CETEETEETTEr e et et e e e e e e e e e e e e e e ey
TCCATCT TR AR CTCCTAT TTAGECCARCTACACCACAR TERCACRGEAGACCRARTE

TCCGCCCARCRRCACATGCCCCATAR A TATATEATEECET GCTETGEECARCATGATECE

CEEEEETErrrrrr et e rer et e e e et e e e e ety
T A L T OO CAT AR R TR TAT AT GO GCTCTGEECARCATEATEOR

TR OO AR AR CET RO CCTCARCCEA A TEECTICEEECECARCTIGCETTCARRAD
CETEETEETTEr e et e e e e e e e e e e e e e ey e e ey
TR O A AR O T RO CCTCAR OO R A TEECTTOGEECECARCTTGCETTCARRRD

CICGATGEITCACGEEATTCTECARTTCACACCARCTATCECATTTTGCTACETTCTTCA

LR et rer e e e et e e e ety
T AT eI TR AT TCT CCAR T TCACACCARCTAT CECATTTTGCTACETTCTICA

TCERT GO A CEA AT AT COETTGCCGRGACTCETTIATCATTARCARRREECCRCE
FEEEEEEEE e et e et e e e e e e et e e et e e e e e e e e el
TCEATGCET RAGCCEAGATATCOGTTGCCRAGACTCEGTTTATGATTARCAR R BEECCACHE

TACARTGAGCACACCACA R A TECEECATCATCECARAGECCCTTCTGTIGITTACTTTITCC

CEEEEETEE et e e et e e e e e e e e e ety
TACA R TR GCACRCCACA R, TEEEECATCATGECAR MEECCCTTCTGIGTTTAGTITTICC

TTEECR AT T T eI GO E T TETTAT ITEECCA AT ETEATETCCATCRARSECCCTAT
FEEEVEEEE e et et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e bl
TTGECACAT T TET GO CGEEEET TGTTATTTEECCARTETCATCTCCATCARGECCCTAT

GECCARCCATCARCACACATCCACTACECT CTACA A CGEAT CEACCCARRACCATCARTCC

CEEEEETEr e e e et e e e et e e e e e e e e e ety
GEECAAC AT AR CACATCCACTAGECTCTACAAGEAT CEAGECARRACCATCRARTCC

oG AR T AT T T T T T TACAR T TCACA R CTCATTCT GCTAT GCAGEATTCRACAD

NN NN N NN RNy
AR T AT T T CT T CT TACARCT TCACARETCATTCTGCTATCCACGEATTORACAR

TEATCCTTCCECAGETTCACCTACGEARACCTICITA 720

CETEETEETTEr ey e e e ey
TEATCCTTCCECAGETTCACCTRACGEARRCCTTIETTIRE 1

g3
6838
143

98
683
38

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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select Al None Selected0
1t Alignments o

Max | Tofal Query

Ident  Accession
score score cover  value

Description

[l Tagetes lucica intemal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA gene. and internal transcribed spacer 2 complete seq 1170 1170 87% 0.0 99% AF374930 1

[ Tagetes lucida 185 riosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 5.88 ribosomal RNA gene. and 1275 1275 95% 0.0 99% DQ862120.1

[ Tagetes lucida isolate TAG-00020 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: intemal franscribed spacer 1. 5.85 ribosor 1254 1254 94% 00 99% KCB004351

[l Tagetes sp. 5 JACM-2013 185 ribosomal RHA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5,88 ribosomal RNA 1258 1258 94% 0.0 99% KC800437.1

[ Tagetes lucica intemeal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RA gene. complete sequence: and infer 1129 1120 87% 00 98% AF413579.1

[ Tagetes fiifolia 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal transeribed spacer 1. 5.85 dbosomal RNA gene and 1188 1188 95% 00 O7% DQs621161

[ Tagetes fiifolia isolate TAG-00007 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.6 boso 863 863 70% 00  O7% KCB00424.1

[ Tagetes pringleiinternal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene complete sequence: and intey 1033 1033 87% 0.0 96% AF41378.1

[ Adenopappus persicasfolia intemal iranscribed spacer 1. pariial sequence: 585 rinosomal RHA gene. complete sequenc 891 891 87% 00 91% AF413580.1

Comparacién de la secuencia de T. lucida B, TAG-00021 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes lucida 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; intemal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 265 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gb|DQ862120.1 Length: 737 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 708 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1275 bits(630) 0.0 702/708(99%) 0/708(0%) Plus/Minus

Query 12 CCACCTGACCTGGGGICGCARTCGRAGCATTGTCARRRGECARTGCARCGEETTARRCTT 71

FEEEEErrrrer e e e e e re et e e e eyt
Sbjet  T0B CCORCCTGACCIGGGEICGCAATCERRGCATTGTCARRRGGCAATECARRLEETTARACTT &£49%

fuery 73  TEAGETTCTCCOCCTCARGATARCAGRCACARCRCGRGACGACTATETTACRRRCCACCAC 131
FEEEEEEEE e e et e e e e e e Per e e e e
Skjct  e48 TEAGEITICTICCCCICAARGATARAGCRAGRCACRRCATGAGRCGACTATGITACARACCACCARC 5E%

Query 132 TACTCEIGCATCCATCTTARGRAGEACTCCTATTIAGECCAACTACACCACRATEECACAE 151
FEEEETEEE et e e e e e e e e e et
Skjct 588 TAGTCGTECATCCATCITAACAGEACTCCTATTTACGCCAACTACACCACAATGECACRE 529

Query 152 GAGACCRATATCCGCCCAACRACRCATGCCACATARRTATATEATGECETGEICIGEECE 251
FEEEETEEE e e e e e ettt et
Sbjct 528 GREACCARTATCCGCCCRACARCACATGECCCCATRARATATATEATGGCEIGCTGIGGECA 463

Query 252 ACATGATGCGTGACGCCCAGGCAGRCEGTGCCCTCARCCERATEECTTCEEECECRARACTTE 311

FEEETEEEr e et et e e e e e et e e e ety
Skjct 428 ACATGATGCGIGACGCCCAGECAGACGTIGCCCTCAACCERATEECTICGRECECARCTIC 409

fQuery 312 CEITCARRRRCTCGATGETICACGEEATTICTECARTTCACACCARCTATCOGCATTITIICGET 371
FELERTEETT e et e e e et e e e e e e e e ey
Skjct 408 CEITCARRRRCTCGATGEITCACGGEATTCTGCAATTCACACCRRGTATCRCATITICECT 349

Query 372 ACETICTICATCGATGCCTGAGCCGACATATCCCITGCCGACACGTCETTTATGATTARCE 431
FEETETEEE e e e bbb bbb e e e e e e e e et
Sbjct 348 ACEITCTTCATCGATGCGIGAGCCGAGATATCCGITGCCGAGRGTCGTTTATGATTRARCA 283

Query 432 ARRGGCCACATRCRRTEAGCRCARCCACRARRTGEGGCATCATGECARRGECCCTICTATET 451
FEEEETEEE e e et bbb b e e e e el 1
Sbjct 288 ARAGECCRCATACRAATGRAGCACRCCARCARRTGGEECATCATGECARAGECCCTICIGIET 223

fuery 4% TIAGTTITCCTIIGECACATGITGTRCCGEEEEIIGTITATTIGECCARTETGATEICCATE 551

FEEERTEETTEr e e e e e e e e e e e e e e e et
Skjct  2Z8 TIAGITITCCITGGCACATGITGIGCCGEGEEITGITATITGRCCAATETEATEICCATE 1&9

Query 552 ARGECCCTATGEGECRRCCATGRRCACRCATCGACTAGECTCTACRRAGEATCERATECRRRE 11
e see BRI
Query el GCOATCAATCCCCGCARRATCCATGITGTITGTITACAAGTTCACRAGTCATTICTGCTATGCRAE: 71
e 100 BRI LI
Query &7 GATTCGACRRTCATCCTTCCECAGETTCACCTACGGERRRCCTTEITAC 718

FITEELRETT e e e ey
Sbject 48 GATTCGACARTGATCCTTICCGCAGGEITCACCTACGEARACCTTEITAC 1

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. arenicola, TAG-00037 nos dio una secuencia de 736 pares de
bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostré una similitud del 100% con
una secuencia de Tagetes sp con clave de acceso KC800437. También mostré
una similitud del 99% con 3 secuencias de T. lucida cada con claves de acceso
AF374930, KC800435 y DQ862120. T. arenicola presentd 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. arenicola. TAG-00037.

Sequences producing significant alignments:

Select Al None Selected:0
1 Alignments 0

Max Total Query E
Description il . Ident  Accession

score score cover  valu

[ Tagetes lucida intemal transcribed spacer 1. 585 rbosomal RNA gene. and infemal transcribed spacer 2. completesege 1170 1170 87% 0.0 99% AF3748301

[ Tagetes lucida 185 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 15,88 ribosomal RNA gene and 1275 1275 95% 00 99% DQ8621201

[ Tagetes lucida isolate TAG-00020 185 ribosomal RHA qene. partial sequence: internal ranseribed spacer 1, 5.85 ibosar 1254 1254 94% 00 99% KCB00435 1

[ Tagetes sp. 5 JACM-2013 188 rinosomal RNA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA 1258 1258 94% 0.0  99% KCE004371

[ Tagetes lucida intemal transcribed spacer 1. partial sequence: 58S ribosoral RNA gene. complete sequence: and interr 1129 1120 87% 0.0 98% AF413570.41

[ Tagetes fifolia 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal iranscribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNAgene and 1188 1188 95% 00 97% DQ8621181

[ Tagetes fiifolia isolate TAG-00007 18 rivosomal RNA gene. partal sequence: infemal franserbed spacer 1. 585 boso 863 863 70% 0.0  O7% KCB00424 1

[ Tagetes pringlei internal iranscribed spacer 1. partial sequence: 585 rbosomal RNA gene, complete sequence: and intey 1033 1033 87% 00  96% AF4135781

[ Adenopapous persicaefolia intemal transcribed spacer 1., partial sequence: 5,85 rbosomal RNA gene. complete sequen: 891 891 87% 00 1% AF413580 f

Comparacién de la secuencia de T. arenicola, TAG-00037 con otras secuencias,

en el programa BLAST.

112



Tagetes lucida 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and intenal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 265 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gb|0Q862120.1| Length: 737 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 719 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
1271 bits(688) 0.0 709/719(99%) 2/719(0%) Plus/Minus

Query 1 AGCAGET-GT-CCACCTRACCTEEGEETCACARTCCGARGCATTCGTCARRARGECARTECARC 58
FEE PP e rerr e e P e e e e e e e
Sbjet 71% AGCGEETACTCCCACCTGRCCTEGGETCGCAATCCARGCATTCTCARARGECRATECARE 640

fuery 5%  GEETTARACTTIGAGETITCTCCCCTCARGATARGRAGACRCRACRCGAGRCGACTATETITA 118

FEVTIET R e e e e e ey e e e et e e e e P e entdy
Sbjct €59 GEGTIARACTITGRGETICTCCCCTICARGATRARGAGRCACRACATGERAGACEACTATEITR  &00

Query 11% CARACCRCCACTACTCGIGCATCCATCTTARGACCGACTCCTATTTAGECCARCTACACCA 178
FEVEEETErEr et e e ettt e e e e e et e e et e e e e e e e e e e e ety
Sbkjet 5%% CRARRCCRCCRCTAGTCEIGCATCCATCITRARGREEACTCCTATTITAGGCCRRCTRCRCCA 540

Query 173 CRAATGEECACAGEAGACCRAATATCCGCCCRACARCACATGECCCCACRRRTATATEATEECA 238

FELEEETTEEL Lt e e e el Pt
Sbjct 53% CRARTCECACACEAGACCALTATCCCCCCARCRACACATGCCCCATRRATATATEATGEECE 480

Query 23% TGEIGIGEECARCATGATGCECCACGCCCAGECAGRCETGCCCTCARCCGARTEECTICE 238
FErrererererrrrrrere eevrrrrer et ey e e e e e e e ey
Skjet 473 TGCTGIGEECRAACATGATGCGETGACGCCCAGECAGACEIGCCCTCRACCERATEECTIICE 420

Query 25%% GECGCRACTTGCGTITCARRMRCTCGATGGITCACCCGCATTCTCGCARTTCACRCCARETAT 358

N RN nny
Sbkijct 41% GECOGCARCTTECGITCARRRACTCGATEETTCACGEEATTCTECARTTCACACCRARETAT 320

fuery 355 CECATTITGCTRACGITCITCATCGATGECEIGAGCCGAGATATCCCTITRCCGAGAGTCETIT 418
FEVTEETErer et e et e e e et e e e et e e ey e e e e e e e e e ety
Skiect 355 CECATTITGCTACCTICTTCATCGATGCETEAGCCEAGATATCCETTGCCEAGAGTCEIT 200

Query 41% TATGATTARCARRARCGCCACATACARTGAGCACACCACARRTGEECCATCATGECRAREE 478

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbjct 3% TATGATTARCRRRAGECCACATRCRRTEAGCRCACCACRRRTGEGGGCATCATEECRRAGE 240

Query 479 CCCTTCIGIGITIAGITITICCTIIGECACATCEITCTIGCCGEEEETTETTATITGRECCRATE 538
FEVEVETET e et e e e e e e e e e e e e e ey e e e e e e e e e ety
Sbjet 23% CCCTICIGIGITITAGTITICCTIGECACATGITEIGCCGGGGEITCTITATTITGECCARATE 180

Query 53% TGATGTCCATGARGGCCCTATEEGCARAGCATGARACACRCATCGACTAGECTCTACRAGER 538
B T T
Query 553% TCGAGGCARARCCATCARTCCCCGCAARTCCATCTTCTTGITACRACTTCACRAGTCATT ob8
SN I
Query &5% CIGCTATGCAGGATTCGACRATGATCCTTCCECAGEGTTCACCTACGEARRCCTTETTAC 717

IR R anyy
Skjct 535 CIGCTATGCACEATTCRACARTEATCCTTCCRCAGET TCACCTACGEARRCCTTETTAL 1

Alineamiento de la secuencia de T. arenicola, 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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:
Select: Al None Selected:0
i+ Alignments o}

Max ' Total Query E
score score cover  value

Description ldent = Accession

Taqetes fiifolia isolate TAG-00007 188 ribosomal RNA gene parfial sequence: internal franscribed spacer 1. 58S rboso 913 913 69% 00  99% KC800424.1

Tagetes fiifolia 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5 83 ribosomal RNA gene_and 1208 1208 93% 00 98% DQg8621161

Taqetes pringlel internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 88 ribosomal RNA gene_complete sequence: and intel 1094 1094 86% 00  97% AF413576.1

Tagetes lucida internal franscribed spacer 1.5 88 ribosomal RNA gene and intemal transcribed spacer 2 complete sequ 1068 1068 86% 00  96% AF374930.1

Tagetes sp. 5 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S ribosomal RNA 1133 1133 92% 00  96% KC8004371

Tagees lucida 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: interal transcried spacer 1. 5.8S ribosomal RNA gene. and 1129 1129 93% 00  96% DQg862120.1

Tagetes lucida isolate TAG-00020 165 ribosomal RNA gene. pariial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 ribosor 1116 1116 92% 00  96% KC8004351

Tagetes lucida intemal transcribed spacer 1. partial sequence: 583 riposomal RNA gene. complete sequence: and interr 1029 1029 86% 00 95% AF413570.1

Adenopappus persicaefolia internal franscribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequenc 861 861 86% 00 91% AF4135801

Tagetes subulata isolate TAG-00005 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer1. 585 ribo 730 730 75% 00  90% KC800423.1

Tageles parryi isolafe TAG-00010 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1, 585 ribosor 752 752 92% 00 86% KC800427.1

O O @ @O @3 @3 @3 @3 @3 @3 @3 @

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene_complete sequence: and infer 697 697 86% 00 86% AF4135771

Comparacion de la secuencia de T. filifolia A, TAG-00006 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes filfolia isolate TAG-00007 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; intemal transcribed spacer 1, 5.85 riosomal RNA gene, and
internal ranscribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gbIKCB00424.1| Length: 727 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 197 to 711 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
913 bits(494) 0.0 509/516(99%) 1/516{0%) Plus/Minus

Query 13  CCTGRCCTIGGGETCGCAATCGAAGCATTGICTARAGGCAATGCACCGRGTTARACTTIGE T2

FERERPELEEEEEEEEEEE EEERE e P FERREE R |
Sbjct 711 CCTGACCTGGGGICGCAATCGAAGCATTGTCAARAGACAATGCACCGGGTTARACTTTIGA 632

Query 73  GGITCICCCCTCAAGATAAGAGACACAACACGAGACGACTATGITACARACCACCACTAG 132

FERERLLLCEEE FEPRRREEEEERERREREEFEEFERE PR e
Sbjct 651 GGITCTICCCCTCTAGATAAGAGACACAACACGAGACGACTATGITACAAACCACCACTAG 3582

Query 133 TCGTGCATCCATCTTAAGAGGACTCCTATTTAGGCCAACTACACCACARATGGCACAGRE 132

LECUE TEEEEECLEEEELEEELCEEEEE L EEEEEE TP EEEE 1T P
Sbjct 591 TCGIGTATCCATCTTAAGRGGACTCCTATTTAGGCCARCTACACCACAA-TGGCATAGGA 533

Query 183 GACCARTATCCGCCCAACAACACACGCTCCATARATATATGRTGGCATGGIGIGGGCARC 252

LECULEEEEELLLLETEEEEELEEEEEE L EEEEEEL L TEEET
Sbjct 532 GACCARTATCCGCCCAACRACACACGCTCCATARRTATATGGTGGCATGGIGIGGGCRAC 473

Query 253 ATGATGCGIGACGCCCAGGCAGACGIGCCCTCARCCARATGRCTTCGGGCGCRACTIGEG 312

FERLELEEPRTEEEE R e e e ee e e e ee e e e e e e e e e ee e e eeve
Sbjct 472 ATGATGCGIGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAACCARATGGCTTCGGGCGCAACTTGLG 413

Query 313 TTCAARRACTCGATGGTTCACGGGATICTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTAC 372

FEREREEECCEEEEEEEE P EEEEE R EEEER R e e e e
Sbjct 412 TTCARRRACTCGATGEITCACGGGATTCTGCAATTCACACCARGTATCGCATTITIGCTAC 353

Query 373 GITCTICATCGATGCGIGAGCCGRGATATCCGTTGCCGAGAGICGITTGIGATTAACARR 432

LLCCCTEEEEEELLEEEEEEE L CEEEEEEL LT EEEFEE TR T T TEEE
Sbjct 352 GITCTTCATCGATGCGIGRGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTGIGATTAACARA 293

Query 433 AGGCCACATACTATGAGCACACCGCARRCGGGGCATCATGGCARAGGCCCTICIGIGITT 432

FEREVRELLEEEEEERRE e EEEEEEEEEEEEEEFERR e e e |
Sbjct 292 AGGCCACATACTATGAGCACACCGCARACGGGGCATCATGGCRRAGRCCCTICIGIGITT 233

Query 483 AGITTTCCTTGGCACATGITGTGCCGGGGGITIGIT 528

FERRRLPECLEEEETE TP EEErrn 1
Sbjct 232 AGITTTCCTTGGCACATGTTGIGCCGGGGGGTTGIT 197

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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:
Select All None Selected:0
it Alignments o

Max | Total Query E

[dent  Accession
score score cover value

Description

Tagetes fifolia isolate TAG-00007 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 588 riboso 937 937 69% 00 99% KCB800424.1

Tagetes filifolia 18 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1, 58S ribosomal RNA gene and 1280 1280 96% 00 99% DQs62118.1

Tagetes pringlei intemal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence: and inte 1118 1118 87% 00  98% AF413578.1

Tagetes sp. 5 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscried spacer 1. 5 85 ribosomal RNA 1171 1171 94% 00  97% KC800437.1

Tagetes lucida isolate TAG-00020 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 58S ribosor 1157 1157 94% 00  97% KC800435.1

Tagetes lucida internal transcribed spacer 1. 58S ribosomal RNA gene. and internal transcribed spacer 2_complete sequ 1072 1072 87% 00  96% AF374930.1

Tagetes lucida 168 ribosomal RNA gene. pariial sequence; intemal transcribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene and 1179 1179 96% 00 96% DQ862120.1

Tagetes lucida internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 88 ribosomal RNA gene. complete sequence: and inferr 1042 1042 87% 00 96% AF413579.1

Tagetes subulata isolate TAG-00005 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585ribo 749 749 75% 00  91% KC800423.1

Adenopappus persicaefolia internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene._complete sequenc 865 865 87% 00 91% AF413580.1

Tagetes parryi isolate TAG-00004 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: internal transcribed spacer 1, 5,88 ribosor 822 822 97% 00  87% KCB800422 1

Tagetes parryi isolate TAG-00010 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribosor 802 802 94% 00  87% KC800427.1

O OO O OO ODoOoD O oD oo @

Tagetes moorel isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S ribosc 787 787 94% 00  87% KC800433.1

Comparacion de la secuencia de T. foetidissima, TAG-00023 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes filifolia 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; intermal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and intemal transcribed
spacer 2, complete sequence; and 268 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: g0jDQB62118.1| Length: 739 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 718 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1280 bits(6932) 0.0 710/718{99%) 1/718(0%) Plus/Minus

Query 8 GEEITCEI-CCACCTRACCT GEEET CECARTCRARCCATTETCARRRACGACARTECACCEEE o8

CELE T LR P e L e bbb el
Sbjct 718 GEETAGTCCCACCTGACCTGEEETCECAATCGRAGCATTETCARRRCEACRRTECACCEEE o535

Query @7 TTARRCTITGAGETTCTCCCCICRAGATRARGRGACACRACGCGAGRCGRCTATETTACRE 124
PEEEEErErererr e rrer et terer e e e rer e terrr et
Sbkjet @58 TTARACTITGAGEITCICCCCICIAGATAAGAGACRCRACRCCAGRCGACTATEITACAR 5353

fuery 127 ACCRCCACTARGTCCIGIATCCATCTTAAGRGGACTCCTATTTAGGCCARACTACACCACAR 184

CEEEErrererrerrr e et e e e e e e et e e et
Sbjct 538 ACCACCACTAGTCGIGIATCCATCTTALGAGGACTCCTATTTAGGCCARCTACACCRCRR 535

Query 187 TGECACAGEAGACCARTATCCGCCCAACARCRCACGCTCCATRARTATATEETEGCCATGE 246
FEEEE TR Erer et et et e e e e e e e e e e e et
Sbjet 538 TEECATAGGRGRCCRATATCCGCCCRACRACRCARCGCTCCRTRARTRTRTGEIGECATEE 473

Query 247 TGEIGGGCRACATEATECGTGACECCCAGECAGRCETECCCTCARCCARRTEECTTCGEEE 3046
CEEEVEEETEr et e e et et e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 478 TEIGEECARCATEATECGTGACGCCCAGECAGACGTGCCCTCARCCRARRTGECTICEEEE 415

Query 307 GCARCTTCCGTTCARAAACTCCATGETTCACCGEEATTCTECARTTCACACCARCTATCEE 366
CETEETEEEE e e et e e et e e e v e e e e e e e
Skiecr 418 GCRARCTTGCGITCARARRCTCGATEEITCACGEEATICTECAATTICACACCRALTATCRC 353

Query 3e7 ATTTITGCTACGTITICTITCATCGATGCETGAGCCGAGATATCCEGTTGCCERAGAGTCGTITIGT 426
FEETEEEETEr et e e e et e e e e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 358 ATTTIGCTACGITCITCATCGATGCEIGAGCCGAGRTATCCETTGCCGAGRCTCETITIGT 233

Query 427 GATTRRCRARRAGECCACATACTATCEAGCACACCECARACCEEECATCATEECARRGECCC 486
FETEETERTEr e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjet 258 GATTRRCRRARCECCACATACTATEAGCACRCCECRRACGEEECATCATGEGCARARGECCC 233

Query 487 TICTGIGITIAGITITCCTIGECACATGITGTGCCEEEEETTITCGTTATITGECCARTATE 546
CEEEVEEETEr ettt e e et e e e e e e e e e e e e et
Sbjet 238 TICTGIGITIAGIITTCCITGGCACATGTITETGCCGGGEEITTECTTATITGECCRATATE 173

Query 547 ATGICCATGRRGECCCTIATGGECARRCCRATGRRCRCGCATTCACTRGECTCTACRRGERAT e0a
e 172 Mabr b B L T
Query €07 CACGECARARCCATCAATCCCCCCARATCCATECICTTEITACRACTTCACARACTCATIC cgd
e 110 L LI LEL
Query @87 TECTATGCAGERTTCGRCRRATGATCCTTCCECAGETTCACCTACEEARRCCTTETTAC 724

CEEEEETererrerrr e e et r e e e e et ey
Sbkijct 58  TECTATGCAGEATTCGACARTEATCCTICCGCAGETTCACCTACGGLLZACCTTETTAC 1

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, mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select: Al None Selected:0
i1 Alignments 0

Max | Total Query

Ident = Accession
score score cover  value

Description

Taoetes flifolia isolate TAG-00007 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal transcribed spacer 1, 5.85 ribos 1343 1343 96% 00  100% KCB00424.1

Tagetes filifolia 183 ribosomal RNA gene.partial sequence: internal franscribed spacer 1. 58S ribosomal RNA gene.an 952 952 68% 00  99% DQ862118.1

Tagetes pringlel internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence: andint 856 856 65% 00  98% AF413578.1

Tagetes lucida intemal transcribed spacer 1. 5.88 ribosomal RNA gene, and intemal transcribed spacer 2 complete sec 830 830 65% 00  97% AF3740301

Tagetes sp. 5 JACM-2013 183 rinosomal RNA gene. parfial sequence: intemal transcribed spacer 1.5 85 ribosomal RN 854 854 67% 00  97% KC800437.1

Tagetes lucida 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 5.88 ribosomal RNA gene.ani 856 856 68% 00  97% DQ8621201

Taoetes lucida isolate TAG-00020 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal transcribed spacer 1. 585 ribosi 837 837 67% 00  96% KCBO0435.1

Tagetes lucida internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence: andinter 802 802 65% 00  96% AF413579.1

Adenopappus persicaefolia internal franscribed spacer 1. parfial sequence: 5 83 ribosomal RNA gene. complete sequet 734 734 66% 00  93% AF41356801

Tagetes subulata isolate TAG-00005 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1.585rb 725 725 68% 00  92% KC800423.1

Taoetes palmeri internal transcribed spacer 1, partial sequence: 58S ribosomal RNA gene. complete sequence: and int 614 614 66% 5e-172 89% AF4135771

Tagetes parryi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence; intemal transcribed spacer 1. 58S ribost 632 632 68% 1e-177 89% KC800427.1

O O 0O O O 0O OO O O 0o 3

Comparacion de la secuencia de T. filifolia C, TAG-00007 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagetes filfolia isolate TAG-00007 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and
inemal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: QDIKCA0D424.1| Length: 727 Number of Matches: 1

Related Information

Range 1: 1 to 727 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1343 bits(727) 0.0 727/727(100%) 0/727(0%) Plus/Minus

Query 1 TR R CTGACTATTCCACCTGACCTGEEET CECARTCCRRECATTETICARRRERCRATECE a0
Ferrrrerrrrer et et e e e e e e e et e et e e
Sbject 727 TRARRGTEACTATTCCACCTERACCIGGEEICECRATCGRACGCATTGTCRLARGRCARTECE 4ol

Query &l CCEGETITARACTTTEAGETTCT CCOCTCTAGATARCACACACARCACCACACOGACTATET 120

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbkjet 227 COGEGTTARACTTITEAGETTCTICCCCTICTAGATARCRCRCRACRRCRCERCRCEACTATET <08

fuery 121 TRCARLCCRCCACTACTCETIGTATCCATCTTAAGREEACTCCTATITAGECCRRCTRCAC 180
Ferrrrerrrrer et errrr e e e et e e
Skjet 207 TRCRRRCCRCCRCTRGTICEIGIATCCATCTITARGRGGACTCCTRATTTAGECCRRCTACRC 548

fuery 181 CRCARTGECATAGGRGRCCARTATCCGECCCRACRRCRCRCGCTCCRTARRTRTRATEETE:E 240

CEEEErrerr et e e e et e e e e bbb rriennd
Sbjet 547 CRCRRTGECATRAGGRAGRCCRRTATCCECCCARCRRCRCRCGCTCCATRRATRTRTGEETIGE 428

guery 241 CRTGEIGIGGECARCATGATGCETGACECCCAGGCAGACCIGCCCTCARCCARRTEECTT 300
FEErrrerrrrer et e et e et et e e et e e e
Skject 487 CRTGGIGIGEECARCATGATGCEIGACGCCCRGECRGRCGTGCCCTCRACCRRRTEECTT 428

fuery 301 CEEECECARCTITGCGTITICRARRRCTCCATGETICACCEEATICTECRATTCACRCCRARET 320

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Skject 427 CGEECECARCTTIGCGITCARRRRACTCGRTGEITCRACGEEATTCTIGCARTTCRACRCCRRAET 3e8

fuery 3l ATCECATTTIGCTRCGIICTITICATCGATGCGTGRGCCGAGRTATCCGTIGOCGREAGTCOE 420
CEErerrerrr e e et e e e e e e e e e e et err ety
Sbject 387 ATCECATTITTGCTACEITICTTCATCGATGCEIGACGCCEAGATATCCETTGCOGRAGRAGTCE 308

Query 421 TTTGTGATTAARCARRARCCCCACATACTATCGACCACARCCCCARACCECECATCATGECARR 480

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbkjet 207 TTTGEIGATTARCARARCECCACATRCTATGAGCACACCECARRCGECECATCATEECARRE 248

fuery 481 GECCCTITCIGIGIIIAGITITCCTIIGGCACATEITEIGCCEEEEEETICITEIGTIEERAR 540
Ferrrrerrrrer et errrr e e et e e et e ey
Skjeot 247 GECCOCIICIGIGITIAGITITCCITGECACAIGITIGIGLCGEEGEETIICTITIGIGIGEARE 188

fuery 541 ATGACRTRRCCGGGRRGCCCCTCRARRRCGERRCRCERRCRRRCCETIGTITITEIRARCTICT <00

FLEEEErerrr ettt bbb e e bbbt eriennd
Skjet 1287 ATGRCRATARCCGGERAGCCCCTCARRRCGERARCACGRRCRRRACGEIGEITTTIGIRACTICT 1:i8

fuery €01 ACGAGCCCEGEEERGCCCTITATACTCCCCGEEARRRCCCCCGETEETTTARACCERECAC G620
freeeeerreerererrrrrrrr e e e e

Skjct 127 ACGAGCCCEGEEEAGCCCTTATACTCCCCGEERRRACCCCCGEIGETITIARACCEEECAC B

fuery @&l AbtctoctoEECRARCECEEERATTEEAGALRACCCOCCCECCogoggggoccocooocoozhd 720
PR rrrree ettt bbbt

Sbijct &7 ARTTTITITTGECARGECEEEARTTEEARARRCCCCCCECCOEEEEEEECCCCCCCCCCERR 8

fuery 721 RARTTIG= 727

[T
Sbjct 7 AATTTGRA 1

Alineamiento de la secuencia de T. filifolia C, TAG-00007 con la secuencia de

mayor similitud en BLAST.

119



El individuo T. micrantha, TAG-00019 nos dio una secuencia de 738 pares de
bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostré 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 mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select Al None Selected0
1! Alignments 0

Max Total Quey E

[dent  Accession
Score score cover  value

Description

[ Tagetes flifolia 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence; internal transcribed spacer 1. 5.85 ibosomal RNA gene. and 1205 1295 95% 00  09% DQBE21181

[ Tagetes fiifolia isclate TAG-00007 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal transcribed spacer 1. 5.85 riboso 935 935 69% 00 99% KC800424 1

[ Tagetes pringlel internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence: and inter 1140 1140 87% 00  98% AF4135781

[[] Tagetes sp 5 JACH-2013 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: infemal transcribed spacer 1 585 ribosomal BNA 1194 1194 95% 00 97% KCBO0437.1

[] Tagetes ucida 185 riposomal RNA gene. partial sequence: internal franseribed spacer 1. 5,85 ribosomal RNA gene and 1194 1194 95% 00  97% DQ8A2120.1

[ Tagetes lucida isolate TAG-00020 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscrived spacer 1. 5.88 ribosar 1179 1179 04% 00 O7% KCB004351

[ Tagetes lucida internal transcribed spacer 1, 5.85 ibosomal RNA gene. and intemal transcribed spacer 2, complete sequ 1094 1094 7% 00 O7% AF374930.1

[ Tagetes lucida intemel transcribed spacer 1. partal sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence: and infem 1053 1053 88% 00 96% AF413579.1

[ Adenopappus persicazfolia interal transcribed spacer 1. partial sequence: 5.85 ribosomal RNA gene. complete sequenc 887 887 7% 00  01% AF413580.1

[ Tagetes subuiata isolate TAG-D0005 188 ribosomal RNA gene. parfial sequence; intemnal transcribed spacer 1. 588 ribo 750 750 75% 00 91% KC8004231

Comparacion de la secuencia de T. micrantha, TAG-00019 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes filfolia 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; intemal franscribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and internal transcribed
spacer 2, complete sequence; and 265 riosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gDDQ862118.1] Length: 739 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 707 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1295 bits(701) 0.0 705/707(99%) 0/707(0%) Plus/Minus

fuery 14  CCTRACCTEEEGEICGECAATCGARGCATTETICARRARCACARTECACCEEETTARACTTIIGE 73
FEETETETErEr e e e e e e e e e e e e e r e e et e e e e e e e re v ey
Skijct 707 CCIGACCTGEGEICECAATCGRAGCATTGICAARAGACAATECACCEEETTARRCTITEA o48

fuery 74  GEITCTCCCCTCARAGATARGAGRCACRAACRACGACGRCGACTATGITACARLCCACCACTAE 133

CETEEETEEr e Crrrer e ey e er e e e e e e e e e ey
Sbkjct 247 GEITCICCCCICTAGRATRARGRAGACRACRRACRACCRAGACGACTATETTACRRRCCACCACTAE 528

Query 134 TCETGTATCCATCTIRARGRGEACTCCTATTTAGGCCAACTACRCCACARTGECACAGGAE 153
CETEEETEE e e et e ey e ee e e e e e e e e 1ty
Sbjct 587 TCGIGTATCCATCITARAGAGEACTCCTATTITAGGCCARCTACACCACRRTGGCATAGEAG 528

Query 134 ACCAARTATCCECCCARCARCACACGCTCCATARRTATATGETGECATGETCIGEECARCE 253

CEEETEEEEr et e et e e e e e e et e e e e e e e e ey
Skijct 527 ACCAATATCCGCCCARACRRCACRCGCTCCATARRTATATEEIGECATEEIGIGEEECARCE 408

fuery 254 TEATGCETEACGCCCAGGCAGACGIGCCCTCAACCARATEECTICEEECECARACTIGOET 213
CEETETETErer e e e e e e e e e e e e e et e e et e rer e e e re v ety
Skict 427 TEATGCEIGACGCCCAGECAGRCGIGCCCTCAACCARATEECTICEEECGCARCTIGOET 408

Query 314 TCAARRACTCEATCETTCACCEGATICICCARTTCACACCARGTATCCGCATTITTGCTACE 2373

CETEEETEE e e et e ey rer e e e e e e e e e e e ey
Sbkjct 407 TCRRRRRCTCERTGEITCACGGGATICTGCRATTCACACCRRCTATCECATTTTECTACE 348

Query 374 TICTTCATCEATGCGTGAGCCGAGRTATCCGTITGCCGAGAGTCETTTCGTGATTARCARAS 433

FETETETEL e e e ey ey e e e e e e e e e e rrryny
Sbject 347 TICITCATCGATGECETGAGCCEAGATATCCEGTTGCCGAGAGTCGITICTGATTARCARRY 238

fuery 434 GECCACATACTATGAGCACACCECARRCEEEGCATCATGRCARRGECCCTICTICIGITTIA 453

CEETTEET et e et e e e e e et e e e e e e e e ey
Skijct 287 GECCACATACTATCAGCACACCECARACGEGECATCATEECARAGECCCTICTIGIGITTIA 228

Query 454 GITTTCCTIGECACATGITGIGCCGEEEETTITGITATITGECCAATATCGATETCCATGAR 553

CETEEEEE L e Ee e e e ety
Sbjet 227 GITITCCTIGGCRCATCETTGIGCCGGGGEITTGITATITCECCARTATCGATGTCCATGAL 168

Query 554 GECCCTATGEECARARGCATGARCACRCATTGACTAGECTCTACRACCATCRACCCARRALE 613
coee e Mot LB L
Query €14 CARTCAARTCCCCGCARRTCCATGTITGITEITACARCTTCACARGTCATTCTGCTATECARE 673
e o LTI ORI
Query ©74 ATTCERCRRTERTCCTICCGCAGETITCRACCTRCGERRACCTTETTAC 720

CEETTEETErer et e et e e e e e e e el
Sbjct 47 ATTCGACRARTGATCCTICCGCAGGEITICACCTACGERRRACCTTETTAC 1

Alineamiento de la secuencia de T. micrantha, TAG-00019 con la secuencia de
mayor similitud en BLAST.

121



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, mostré una
similitud del 100% consigo misma, y una similitud del 96%con la secuencia de A.
persicaefolia con clave de acceso AF413580. T. subulata mostré 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.

Sequences producing significant alignments:

Select All None Selected0
i1 Alignments 0

Max  Total | Query

Ident  Accession
score score  cover  value

Description

Tagetes subulata isolate TAG-00005 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal transcribed spacer 1. 5.85 1343 1343 9% 00  100% KC8004231

Adenopappus persicaefolia internal transcribed spacer 1. parfial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sec 889 880 73% 00  96% AF4135804

Tagetes pringlei intemal transcribed spacer 1. partial sequence: 585 ribosomal RNA gene. complete sequence: ang 763 763 71% 00 92% AF4135784

Taqetes flifolia isolate TAG-00007 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1,585 725 725 69% 00  92% KC800424.1

Tagetes fiifolia 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585 ribosomal RNA gene. 737 737 74% 00  90% DQg621181

Tagetes moore isolate TAG-00017 188 ribosomal RNA gene. partial sequence; infernal franscribed spacer 1. 5851 664 664 67% 00  90% KC800433.1

Tagetes parryi isolate TAG-00010 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transeribed spacer 1. 588k 667 667 68% 00  90% KCB00427.1

Tagetes parmyi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5851t 688 688 70% 00  90% KC8004221

Taqetes lucida internal transcribed spacer 1.5 88 ribosomal RNA gene. and internal transeribed spacer 2 complete 717 717 75% 00 89% AF3749301

O D O O OO0 @O OO @ @3 @3

Tagetes sp. 5 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 585 ibosomal 732 732 71% 00  89% KC800437.1

Comparacion de la secuencia de T. subulata, TAG-00005 con otras secuencias,

en el programa BLAST.
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Tagefes subulata isolate TAG-00005 18S ribosomal RNA gens, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 riosomal RNA gene, and
internal ranscribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gb[KCB00423.1| Length: 727 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 1 to 727 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1343 bits(727) 0.0 727/727(100%) 0/727(0%) Plus/Minus

fuery 1 TTAGETGEETET CCECCTGACCTGEEETCCOCARCCARCCATCATCARARCACRARTECAT &0

CLrrerrerrrerrr e et et e e e e r e et e e et
Skjet TET7 TIAGGIGEEIGICCGCCTERCCTIGEGEICGCGRACGRRECATCRATCRRRRBERCRATECORAT ool

Query &l CRGETTRARATTRARGRGETTCTCCCCTCARGATRARGRCRCACRRCRACERAGROCRCTATEIT 120

CEEPELrerr et bbb bbbt ennd
Sbkjet 227 CRAGETTRARRTTRRCAGETITCTICCCCICRAGATRARCAGRCACRRCACCRAGCACGEACTATEIT <08

Query 121 ACARACCACCACTACTCETGTATCCATCTTAAGACCACTCCTATITAGECCARCTCGCACC 180

CEEETEEETr et e e et e e e e e e e e e e b e e e ey
Skjet 207 RCRRRCCRCCACTRGICGIGIATCCATCTTARGRAGERCTCCTATITAGGCCRRCTIGECACC 548

fuery 181 ACATTAGCACAGEACRCCACTCTCOGCCCTGCCACARAGCACCCCATATATATATACEEAE 240

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Skjct 547 CATTACCACRCCACGACCAGTCTCCECCCTECCACRRCCACCCCATATATATATACEERAE 488

fuery 241 GCATEETGIGEECRRCARCATECEICACECCCAGCCACACETECCCTCERACCERATEECT 300
FErrrrerrrrer et errrr e e e e e e e e
Sbject 487 GOATGEIGIGEECARCRAGATECGTGACGOCCAGECAGACCGTECCCTCGACCEGARATGECT 428

Query 301 TCAGECGCAACTTGCGTTCARARMCTCEATGEITCACGEEATTCTCGCAATTCACACCARE 360

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Sbjct 427 CRGECECRRCT TCRRRRRCTCEATCGETTCACCGEEATICTGCARTTCACACCARE 308

Guery 3l TARICECATTTIGCIACGITCTITCATCGATGCCIGAGCCGRAGRATATCCETITECCGRAERETC 420
CEEEErrerrr e et et e e e e e et e e r et e e ety
Sbkjet 387 TATCGCATTTITECTACGTITCITCATCEATECETCAGCCEAGATATCCEITECCEAGAETC 308

Query 421 GITTATGATTAACRARRRACCCACATACAARTGAGCACACCECAATCEEEECATCATGECAC 480

Lttt et e e e e bbbt
Skjet 307 GITIATGATTARCRRRRRCCCRCATRACRRTERGCRCRCCECARTCGEGECATCRIGECRC 248

Query 481 AGECCATTCTGIGTATACTTATCCTITGECACCIGITETGCCEEEEETTICITETITTITGCCC 540
CEEEErrerrr et e et et e e e e e et e e et e ety
Sbjct 247 AGECCATTCTGTGTATACTTATCCITEECACCICITETGCCEEEEETICITEITTITECCC 188

fuery 541 ACGTERAGTCCATGRCRCCCCTIATGGGEGRRCACGRRRRRROCTCGECTIGEEECTRACRAR 200

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
Skjet 1287 RCETGRRGCTCCRATGRCRCCCCIATGGEGGRACRCGRRERRRROCTCGECTITEGEECTACRR 128

fuery €01 GEECCCEIGTIGEAGCACCTATCTCCECEGRARRARACCCCCTTATTTITARCCTEETCCATT 660
Freeeeerrerrererrrrrrr e e e et

Skiject 127 GEECCCEIETTGERAGCACCTATCICCECGGARRZRRCCCCCTTATITTAACCTIGEICCATT &8

fmery @&l ITGITITITGEERRLCCARRATTITCGECARAC-CcocaccoococoggggggoccocococTOEERE 720
PR rrrrerrreerrrerrrrre ettt bbb et

Sbijct &7 TEITTIIITIGECARAGCARRTTTCGECARACCCCACCCCCOCGEEEEECCCCCCCTOEERAR 8

fuery 721 TTIITITIE 727

[T
Sbjet 7 ITITIIG 1

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 hibrido T. coronopifolia + T. terniflora A, TAGH-002 nos dio una
secuencia de 728 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostro
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.

Sequences producing significantalignments:
Select Al None Selected:0
1! Alignments o

Max Total Quey E
score score cover value

Description Ident  Accession

[ Tagetes sp. 4 JACM-2013 185 ribosomal RHA gene. internal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA gene. andinternz 514 514 95% 5e-142 80% KC800428.1

[ Tagetes pafuia isolate TAG-00016 188 ribosomal RNA gene partial sequence” infemal transcribed spacer 1. 585 riboso 497 497 95%  5e-137 80% KCB00432.1

[ Tagetes pafuia isolate TAG-00009 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: infenal transcribed spacer 1. 5.8 rbose 475 475 95% 2e-130 79% KCB00426 1

[ Taetes muliiflora isolate TAG-00018 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal ranscribed spacer 1. 585 ibc 473 473 9% 8e-130 79% KCB00434.1

[ Tagetes pami isolate TAG-00004 188 ribosomal BNA gene. parfial sequence: infemal transcribed spacer 1. 5.85 chosor 379 379 96% 2e-101 77% KCB00422 1

[ Tagetes pafua isoiate TAG-00008 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 riboso 374 374 94% 8e-100 77% KC800425 1

[ Tagetes pamyi isolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene, partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.8 ribosor 370 370 95% 198 76% KC8004271

B Tagetes paimeri internal franscribed spacer 1. partial sequence: 5.88 ribosomal RNA gene. complete sequence; and intel M2 M2 8% 2080 T7% AR4135774

[ Tagetes laxa isolate TAG-00013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 ribosome 337 337 95% 1e-88 76% KCB00431.1

[ Tagetes minuta isolae TAG-00013 188 ribosomal RNA gene. pariial sequence: and intemal franscribed spacer 1. 585 331 331 95% 5e87 76% KC800420.1

Comparacion de la secuencia de T. coronopifolia + T. terniflora A, TAGH-002 con

otras secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal franscribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and
internal franscribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
sequence ID; gb[KCB00432.1] Length: 703 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 6 to 703 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
437 bits(269) Se-137  560/703(80%) 10/703(1%) Plus/Minus

Query 11 CIGRCCTGGEEICGCGATCGARAGCATCATCARARGACARTECACCEEGATARRTTAAGRAE 70
CETTEEETEEE e e e e e e ey e e e ey e e e e e e rrery
Sbject 703 CIGACCTGGGETCGCGATCGARGCATCATCARAAGCACARTECACCGECATARRTTARCGAE 644

fuery 71  GITCTICCCC-ATICGRGACRCGRACRCACARCRCGACARTATTACGITACA--CCCCTACT 127

FTETLTLT N A e
Sbjct e43 GITCTCCCCICAT-GATTCAGGACACACARCACGAGACGACTATETTACARACCACCACT 585

Query 128 CTAGCCTCGCATCCGICTGIARTCTGACTITATTCTITACCCCARCCATGCCCTATEEGAC 187
Er b rererr e OO et rrerer trrrrrrrrrn
Sbjet 584 -ARTCET-GCRTCCATCTTTGRAGAGEACTCTATTITTIAGECCARCCRCECCCTATGGEEAC 527

fuery 188 GOCAGATTCCACTITCCECCCARACARACCARACCCCRATCEGEACTCCTEARCTGEECA 247

N e N N ey
Sbjet 52¢ ACAGERCGCCACTTTCCECCCARRACARRCCARRCCCARRCRCCGAGTCATGATETGGECE 487

Query 248 ACCTEATGCCTGAC-CCCACGTECC-ACCTGCCCTCARCCARRREECTCCACTTGCARTT 305
Cre e rere eeer e rr rer e ey FTET |
Sbjct 4oe ACCRAGRTGCGIGACGCCCA-G-GCAGACGTGCCCTCARCCRARRGECTTCGEECECARCT 405

Query 30¢ TGCETTCARAAGCTCCATGGTACTCGECATTCTGCAATTCACACCACATATCGCATTTIT 265

N e e N e R e e
Sbjct 408 TGCGITCARRRACTCGATGETTCACGGEATTCTGCAATTCACACCRRGTATCECATITIC 345

fuery 388 CIACGITCTTICCICGATGCGAGATACGAGATCETCCATAGCCEATATTCATTITATGATTICL 425
Creverrrrer reeerrer e rerere rer rrerer rrr rrrerererry
Skjct 348 CTACGTTCITCATCGATCECEIGAGCCEAGATATCCCTTGCCGAGACGTCETTTATEATICC 285

Query 42¢ CCRCAARCCACGARCACTACGCACARCCECGCACCCGGCATCARATECCCTATCCCTTICTAT 485

o TEere et trrrnrd FETETEIErr e 1t
Sbjct 288 ARAGRRGCCRCETACRATARGCACACCGCARRCGEEGCATCATTGCACGAGCCCTICTIAT 225

Query 48¢ TIGICCITIGCCCIIGITACGIGTIIGIGCCGEEEITIGITETGICARCCTATTATCCCIE 545
e rerer rrrreererererrer teeer rererrr e e
Sbjet 228 CGIATATTITGICCITGECACGIGITGIGCCGGGEETTGITATCTCARCATARTETCCATE 165

Query 546 ATAGCCTCIGCCGCAACCATGRACCCACATCGECCTAGEECCARTARRGATCGCACCATE 605
oee 160 ot st b LA L LI
Query o0t ATCCTTGCICCITGCAGATGITTIGITGITCITACATCITCARTCTITCTITCTGCTITGC: 665
cosee 199 Ao Lot ot kL. 5
Query @66 AGGRTGARCCATGATCCTTCTCCACGITCGCCTACTTARRCCT 708

N A N Ay
Skjct 48 GEEITCGACARTGATCCTITCCOGCAGETITCACCTACGEARACCT o

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 hibrido T. coronopifolia + T. terniflora B, TAGH-003 nos dio una
secuencia de 718 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostro
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. Mostr6 también similitud del 95% con las secuencias de T. multiflora
TAG-00018 y T. patula TAG-00009 con claves de acceso KC800434 vy
KC800426 respectivamente.

TCGTGCAGTCCGCCTGACCTGGGGTCGCGATCGAAGCATCATCAAAAGACAATGCACCGGGATAAATTAAGAGGTT
CTCCCCTCACGAGTCACGACACACAACACGACACGACTATGTTACAAACCACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTAATA
GGACTCTATTTTTAGGCCAACCATGCCCTATGGGACGCCAGAAGCCACTTTCCCCCCAAACCACCCAAACCCGAACA
AGGGAGTGTGATGTGGGCAACCAGATGCCTGACCCCACAGGCCAACTGCCCTCAACCAAAAGGCTTCCGGCGCAAC
TTGCGTTCCAAAACTTCATGGGTTACGGGAATTCGCCATTCACACCAAATTTTGCAATTTTCTTCCTTCTTCCTCGATG
CGAGAACCCAAATATCCATTGCCGAAAATCATTTATGAATCCCAAAAAACCACGTACAAAAAACACACCGCAAACCGG
GGCACCATGCCCCAGCCCTTTCATTTATAATTTGGCCTTGGCACGTGGTGGGCCGGGGGGTGTTGTGTCAACCTAAT
GTCCCTGAAAGCCCCTAAGGGAACCATGAACCCACATCGACCGGGGGCCAACAAGGATCGAAGCATGATCAACAAT
TCTTGCAGAAGCTGGTTGTGTTACTGTTCATAGGCATTTGCTTTGCAGGTTAACAATGATCCGCCGCAGTTCACTACT
AACCAGTACATTTTAACTTCAAA

Secuencia ITS obtenida de T. coronopifolia + T. terniflora B. TAGH-003.

Sequences producing significant alignments:
Select Al None Selected:0
i+ Alignments o}

Max Total Quey E

Ident  Accession
score score cover value

Descripfion

Tagetes sp. 4 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene. intemal transcribed spacer 1. 5 8 ribosomal RNA gene. and inten: 736 736 94% 00  86% KC8004281

Tagetes patula isolate TAG-00016 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: inemal transcribed spacer 1. 585 iboso 712 712 94% 00 86% KC800432.1

Taoetes mufiiflora isolate TAG-00018 18 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585 ibc 688 688 93% 00 85% KC8004341

Taoetes patula isolate TAG-00009 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585 riboso 689 689 94% 00  85% KC800426.1

Tagetes patula isolate TAG-00008 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5,85 riboso 632 632 94% 1e-177 84% KC800425 1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 188 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1. 621 621 94% Je-174 83% KC800436.1

Tagetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5,85 ribosomal RNA gene. &) 628 628 94% 2e-176 83% GUB187221

Taoetes patula 185 ribosomal RNA gene. pariial sequence; infernal franscribed spacer 1. 585 ribosomal RNA gene and 627 627 95% 6e-176 83% DQ862121.1

Tagetes sp. 2 JACM-2013 183 ribosomal RNA gene. parfial sequence; internal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA 623 623 95% 7e-175 83% KC800439 1

Tagetes sp. 1 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1. 5.88 ribosomal RNA 623 623 95% 7e-175 83% KC8004381

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence: 585 ribosomal RNA gene. complete sequence: and inte) 575 575 88% 2e-160 83% AF4135771

O O 0O 0O 0O 0O 0 0 0 O0 O 3

Taoetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 ribosor 616 616 95% 1e-172 83% KC800422 1

Comparacion de la secuencia de T. coronopifolia + T. terniflora B, TAGH-003

con otras secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and
internal franscribed spacer 2, complete sequence; and 283 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gbKCE00432.1| Length: 703 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 14 to 7023 GenBank Graphics
Score Expect Identities Gaps Strand
712 bits(285) 0.0 594/694(86%) 17/694(2%) Plus/Minus

fQuery 14  CIGACCTGEEEICGCGATCCARGCATCATCARARCACARTECACCEECATARATTARGAR 73

CEVTEEETEEr e e e e e e ey e e e ey e e e e e e ey
Sbjet 703 CTIGACCIGEEEICECEATCGARGCATCATCARARCRACRRTCECACCGGGATRRAATTRARGAE o44

Query 74  GITCTCCCCTCACGAGTCACGACACACRACARCGACRCGRCTATGTTACRRACCRCOCACTZ 133
VT Ereere er v teererer et teere e e e re e eyl y
Sbjct ©43 GITCICCCCICATGATTCAGGACACACRARCACGAGRCGACTATGTTACARRCCACCACTE 534

fuery 134 GICGEIGCATCCATCTITTAATAGEACTCTATTITIAGECCARCCATGCCOCTATEEEACECC 153

FEErererrr e & rrer e re e e e e et Pererer e
Sbkjct 583 ATCGIGCATCCATCTITGAGAGEACTCTATTTTITAGGCCRRCCACGCCCTATGGGACRACE 524

fuery 154 AGRAGCCACTTTCCCCCCARRCCACCCARACCCGRRCRRACGEAGT-GTCATCETIGEECAAL 252
FErererrrrrr rererer v reerer rerr rrerer  rererrrrrrrn
Skjcot 523 GRAGECCACTITCCGCCCRARACRARCCRRRCCCRARCR-GERAGTCATGEATGIGEECARC 485

Query 253 CRGATGCCTEACCCCACAGGCCARC-TECCCTCAACCARRREGCTTCCGECGCARACTTEC 311
v rere er veeer e ererrr e e e e e e e e PEEre ey
Skjct 404 CRGATGCGTGRCGCC-CAGGCAGACGIGECCCTCARCCRRRRLECTTCGEGCECAACTITEE 40&

Query 312 GITCCARRRCTTCATGEGETTACGGGAATTC-GCCATTCACACCRRATTITECAATTITTCT 370
et erer o reerer rer v rrrerer e o ree rre
Skjet 405 GITCRRRRRCTCGATGETTCACEEEA-TICTGCRATTCRCRCCRAGTATCECATTITIGCT 347

Query 371 TCCITCITCCTCGATGCGAGRRCCCARRTATCCATTGCCCARRATCATTITATGAATCCCE 430
Forrerer veereeer re e reerer rererrr e rerrrrr e
Skjet 348 ACGTTCTICATCGATGCGIGRGCCEAGRTATCCGITGCCGRGAGTCETTITATEATICCAR 287

Query 431 ARRRACCRCCGTACRRAMRACACACCCCRRRCCEECGCACCA-TGCCCCAGCCCTTTICATT 4835
o rrreerrerr re reerrrerreer rerrer e v freerrrr
Sbjct 28¢ AGARGCCACGTACARTARGCACACCGCRARRC-GEEECATCATTGCACGAGCCCTITCIATE 228

Guery 450 TATARTTTGECCTIIGECACCIGEIGEECCEEEEEETICTICTEICALCCTAATEICCCTEA 545

CEVETErE trerrr e e e vreer et tevrr e rerrr e Tl
Skjct 227 TATATTTIGICCTIIGGECACGIGITGIGCCEEGGEITGITATGTCARCATRATETCCATEE 1468

Query 550 ARGCCCCTRAGGGARCCATGRRCCCRCRATCERCCGEEGECCARCRARGERTCERAGCRTER =05
e 167 Aot AL L
Query €10 TCARCRATTCTTGCAGRRGCTGEITEI-GITAC-TGITCATAGE-CATT-TECTTIGCAG 685
e 107 oA L L L
Query &8¢ G-TTA-ZCRATGATCCG-COGCAG-TICRAC-TAC &34

L e ettt rerer 1
Skjct 47 GEITCGACARTGATCCTTCCGCAGEITCACCTIAC 14

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 hibrido T. lemmonii + T. terniflora A. TAGH-005, nos dio una
secuencia de 735 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST,
mostré una similitud del 92% con una secuencia de T. palmeri con clave de
acceso AF413577. También mostré 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.

Sequences producing significantalignments:

Select: All None Selected:0
11 Alignments )

Max Total Query E

Ident  Accession
score score cover value

Description

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene. complete sequence: and inte 907 907 87% 00  92% AF4135771

Tagetes parryiisolate TAG-00010 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal franscribed spacer 1. 58S ribosor 965 965 95% 00  91% KC800427.1

Tagetes parryiisolate TAG-00004 18 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal franscribed spacer 1. 58S ribosor 977 977 96% 00  91% KC800422 1

Tagetes moore isolate TAG-00017 188 ribosomal RNA gene._partial sequence internal transcribed spacer 1. 585 ribosc 928 9286 94% 00  91% KC800433.1

Tagetes foetidissima 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene 929 929 96% 00 90% DQ862119.1

Tagetes sp. 1150 168 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5 88 rbosomal RNA gene. a1 902 902 93% 00 90% GU818722.1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 188 ribosomal RNA gene. parfial sequence: infernal transcribed spacer 1. 905 905 94% 00  90% KC800436.1

Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscried spacer 1. 5.8 ribosomal RNA gene. and 917 917 9%6% 00  90% DQ862121.1

Tagetes sp. 2 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: infemal transcribed spacer 1, 5.85 riposomal RNA 913 913 96% 0.0 90% KC800439.1

Tagetes sp. 1 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: inferal transcribed spacer 1, 5.88 riposomal RNA 909 909 96% 00 90% KC800438.1

Tagetes erecta internal transcribed spacer 1. partial sequence; 585 ribosomal RNA gene. complete sequence: and intenn 826 826 87% 00  90% AF4135751

Tagetes muliiflora isolate TAG-00018 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S ribc 845 845 94% 00 89% KC800434.1

O O o o o @O @D@E@m@EZ @ @ @3

Tagetes patula isolate TAG-00016 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585 rboso 852 852 95% 00 89% KC8004321

Comparacion de la secuencia de T. lemmonii + T. terniflora A. TAGH-005 con

otras secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.85 ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal transcribed
spacer 2, partial sequence
Sequence ID: gJAF413577.1] Length: 644 Number of Matches: 1

Related Information
Range 1: 3 to 644 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
907 bits(491) 0.0 596/647(92%) 6/647(0%) Plus/Minus

Query 30 GATCGRAGCATCATTARARGACAATGCACCGGGITARATTARGAGGTTCTCCCCTCACGE 89

FECEVEEEEREE P e e e e e e e e e e e e ey 1
Sbjct 644 GRTCGARGCATCATCARAAGACRATGCACCGEGITARATTAAGAGGTICTCCCCTCARGR 383

Query 90  GTAACGACACACRACACARGACGACTATGITACAARCCRCCACTAGICTTGCATCCATCT 145

LEE LR PR e e e ey ey
Sbjet 584 GIAG-GACACACRACACGAGACGACTATGTITACRRACCACCACTAGTCGTGCATCCAICT 3526

{uery 150 TTACTAGEACTCTAATTITACGCCARCCATGCCCTATGRGGCACAGGATGCCACTITICCG 209

R R N e e Ay
Sbjet 525 TIARGAGGACTCTAGATTTAGGCCARCCAT-C--TAT-GGGCRACAGGRAGCCACTTICCG 470

fuery 210 CCCCARCACRCRARACCCGARTAGGGAGTARTGRIGIGGGATACRAGATGCCTGACGICE 2469
FECEVEEEERETE e teer e e e e 1ty
Sbjct 46% CCCCARCACACARARCCCAARTAGEGRGTCATGRIGIGEGCAACAAGRTGCGTGACEICC 410

Query 270 AGGCACACCTGCCCTCAGCCGRATGGCTICGEECRCARCTTGOGTTCAARRRCTCCATG 329

FECEEEE PP er Per e e e e e e e e e e et Frd
Sbjct 409 AGGCAGACGTGCCCTCARCCGGATGRCTTCGEGCGCRACTTGCGTTCARRARCTCEATGE 350

Query 330 TTCACGGEATICTGCAATTCACACCRARTATCGCATTTTGCTACGITICTICCICEAIGCG 389
FECEVEETEREEE e e e e e e e e e e Py
Sbjct 34% TICACGGGATICTGCAATTCACACCAAGTATCGCATITIGCTACGITCIICATCGATGCG 290

Query 380 TGAGCCCAGATATCCATTGCCGATAGTCATITATGACTCCCAACARACCACATACRATGE 449

FEEEEE TEREEE e e e e e e e eer e re rer Py
Sbjct 289 TGAGCCGAGRTATCCGTIGUCGAGAGICGITTATGATTCCARRGRRGCCACGTACRATGE 230

Query 430 GCACACCGCRCACGGGGCATCATGGCCCGEECCCTTICTATRTATACTTITGTCCTIRRCAC 509

FEEEREEEEE PRt e et eeee e e e e ey
Sbjot 229 GCACACCGCARRCGREGCATCATGECACGEGCCCTICTATGTATARTTIGICCTTGRCAC 170

Query 3510 GIGITGIGCCGGGEGITGIIGIGTCARTATARTGTCCATGARRGCCCATAGRECA-ACCA 568
AT
Query 569 TGAACARACATCGACCAAGGCCTACARAGATATAAGCATRARCCRRCRRTCCTTIGCRRAG 628
e o e LU
Query 629 CCITGITGITGITACATGITCACAATTCATTCTGCTITGCARGGIIC 475

EETEEEEEEEE PR e ee e Fee e e e e
Sbjct 49  CCATGITGTIGITACATGITCACAAGTCATICTGCTITGCAGGGIIC 3

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 hibrido T. lemmonii + T. terniflora B, TAGH-006 nos dio una
secuencia de 733 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostro
una similitud del 97% con la secuencia de T. palmeri con clave de acceso
AF413577. Mostro también una similitud del 96% con 3 secuencias distintas,
gue 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. Estas 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.

Sequences producing significant alignments:
Select All None Selected:0
it Alignments )

Max  Total Query E
score score cover  value

Description Ident ~ Accession

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5.88 ribosomal RNA gene, complete sequence: and intel 1072 1072 88% 00 97% AF413577.1

Tagetes parryi isolate TAG-00010 188 ribosomal RNA gene, partial sequence; intemnal franscribed spacer 1, 5.88 ribosor 1147 1147 95% 0.0 96% KC800427 1

Tagetes parryi isolate TAG-00004 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 588 ribosor 1157 1157 97% 00 96% KC800422.1

Tagetes moorei isolate TAG-00017 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S ribosc 1116 1116 94% 00  96% KC800433.1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 18 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal transcribed spacer 1. 1094 1094 94% 00  95% KC800436.1

Tagetes foetidissima 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 58S ribosomal RNA gene 1110 1110 97% 00  95% DQ862119.1

Taqetes sp. 2 JACM-2013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA 1098 1098 96% 00  95% KC800439 1
Tagetes sp. 1 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA 1098 1098 96% 00 95% KC800438.1

Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene._partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5 88 ribosomal RNA gene. and 1103 1103 97% 00 95% DQ862121.1

Tagetes sp. 1150 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene. a1 1075 1075 94% 00  94% GU8167221

Tagetes erecta internal transcribed spacer 1. partial sequence: 58S ribosomal RNA gene. complete sequence: and intenn 990 990 88% 00  94% AF413575.1

Tagetes patula isolate TAG-00016 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 58S riboso 1037 1037 95% 00  93% KC800432.1

O o o 0o o@Oo@OD@mBE @3 @ @ @ @

Tagetes multiflora isolate TAG-00018 185 ribosomal RNA gene._partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S ribc 1018 1018 94% 00  93% KC800434.1

Comparacion de la secuencia de T. lemmonii + T. terniflora B, TAGH-006 con

otras secuencias, en el programa BLAST.

130



Tagetes palmeri intemal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.85 ribosomal RNA gene, complete sequence; and intemal transcribed
spacer 2, partial sequence
Sequence ID: QOJAF413577.1] Length: 644 Number of Matches: 1

Related Information

Range 1: 1 to 644 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1072 bits(580) 0.0 627/649(97%) 6/649(0%) Plus/Minus

fuery 28  GRTCGARGCATCATTARRAGACRATGCACCGEETTAAATTALGAGETTCTCCCCTCACGR E7

CEEELETTEEEE T FEEE e e e e e ey 1l
Sbjct 644 GATCGRAAGCATCATCAARRGACRATGCACCGGGTTARATTAAGAGETTCICCCCICAAGE 3B

Query 88  ATARGGRCACACARCACAAGACGACTATGITACARACCACCACTAGTCGIGCATCCAICT 147

CETPEEEEEEr e P e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 584 GTA-GGRCACACAACACGAGACGACTATGTITACAARCCRCCACTAGTCGIGCATCCAICT 526

fuery 148 TTRARGAGGACTCTAATTTTAGGCCARCCATGCCCTATGGGGCACAGRAGGCCACTTTCC:G 207

COPELEREELEEE L e et L L L
Sbjet 525 TTARGRGGACTCTAGATTTAGECCARCCAT---CTAT-GEGCACAGGRAGCCACTITCCE 470

fuery 208 CCCCARCRCRCRAARACCCARATAGEGAGCTRARTGETGTGGECARCRARAGATCCGTGACGICC 247

CEEEVEEEEREE TR e e e e Cer e e e e e e e e e rry
Skjct 469 CCCCRACRCRCARAMCCCRAATAGGGRAGTCATGGIGIGGGCRAACRAGATGCOGTGACGCCC 410

fQuery 268 AGECAGACGIGCCCTCAACCGRATGECTICGEECGCAACTTGOGTTCARRRRACTCGATGE 327
FEEEEEEEECEE e e e e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 409 AGGCAGRACGIGCCCTCARCCGEATGRCITCGGGCGCAACTTGOGTTCARRRACTCGATGE 350

Query 328 TTCACGGGATTICTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTICATCGATECG 387

CEEEVEEEECEEE e e e e e e e e e e e e e e e e ey
Jbjct 348 TTCACGGGATTCTGCAATTCACACCRAGTATCGCATTITTGCTACGTICITCATCGATGCE 280

fuery 388 TGAGCCGRGRTATCCATTGCCGAGAGTCGITTATGACTCCCLAAGRAGCCACATACARTGE 447
CEEEVEEEERErE e e e e e e e e ee Peer e e rrrrrry
Jbjct 289 TGAGCCGRAGATATCCGITGCCGAGAGICGITTATGATTCCARAGAAGCCACGTACARTGRE 230

Query 448 GCACACCGCARACGGGGCATCATGECACGEGECCTTCTATGTATAGTTTGICCTIGRCAC 507

CECCERERETEEEE T e e e e e e e e e e e e e e e e e
gbjct 228 GCACRCCGCARRCGGGEGCATCATGECACGEECCCTTICTATGTATAGTTIGICCTIGRCAC 170

Query S08 GIGTTGTGCCGGEEGTTGTTGTGTCARTATARTGTCCANGARAGCCCATAGGECA-ACCA 566

Sbict 169 CIETICIECOMGRGATIETIEIEICAACHTAATCICCATGARAROLCAIAGRCHTACER 110

Query 567 TGAACAARCATCGACCAGGGCCTACAAGGATAGAAGCATAAGCCAACAATCCTIGCAAAG 626

Sbict 109 TGHACHAACAICGACAAGGRCITACRACATAGAAGCATACAACARICCTIECHAG 50

Query 627 CCATGITGTIGITACATGTTCACAAGTCATICTGCTTTGCAGGSTICGE 675

Sbjct 48 CCHIGTIGIIGITACICIICKAAICHTICIGCITIRCAEGRTICG 1

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 hibrido T. terniflora + T. lemmonii. TAGH-004 nos dio una secuencia
de 731 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostr6 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.

Sequences producing significantalignments:
Select All None Selected:0
it Alignments o}

Max Total Query

[dent  Accession
score score cover value

Description

Tagetes laxa isolate TAG-00015 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5,85 riboson 1288 1288 95% 00  100% KC800431.1

Tagetes minuta isolate TAG-00013 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: and infernal transcribed spacer 1. 585 1182 1182 94% 00  98% KCB004291

Tagetes sp. 3 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 5.8 ribosomal RN 1146 1146 94% 00  97% KCB800430.1

Tagetes campanulata intemal transcribed spacer 1. parfial sequence: 5 85 ribosomal RNA gene._complete sequenceza 1101 1101 87% 00  98% AF4135741

Vilobia praetermissa internal transcribed spacer 1. partial sequence: 5.85 ribosomal RNA gene. complete sequence: an 1077 1077 87% 00  97% AF4135814

Tagetes minuta intemal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 83 ribosomal RNA gene. complete sequence: and infe 1074 1074 87% 00  97% AF413576.1

Tagetes parryi isolate TAG-00004 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: intemnal transcried spacer 1. 5.85 rbose 990 990 97% 00  92% KCB00422.1

Tagetes moorei isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 rbos 979 979 94% 00  92% KCB004331

Tagetes parryi isolate TAG-00010 168 ribosomal RNA gene, partial sequence: internal transcribed spacer 1. 5.85 rbose 977 977 95% 00  92% KCB004271

Tagetes foefidissima 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemnal transcribed spacer 1, 585 ribosomal RNAger 966 966 97% 00  91% DQ862119.1

Taoetes patula isolate TAG-00016 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 rbos 995 955 95% 00  91% KCB00432.1

O O 0O 0O DO oODoD@mD@Om o @

Tagetes patula isolate TAG-00009 185 ribosomal RNA gene. parfial sequence: internal franscribed spacer 1. 585 ribos 950 950 95% 00  91% KCB00426 1

Comparacién de la secuencia de T. terniflora + T. lemmonii. TAGH-004 con

otras secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes laxa isolate TAG-00015 185 ribosomal RNA gene, partial sequence: intemal ranscribed spacer 1, 5.85 nibosomal RNA gene, and internal franscribed spacer
2, complete sequence: and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: QJKCB00431.1] Length: 697 Number of Matches:

Related Information
Range 1: 1 to 697 GenBank Graphics
Score Expect  Identities Gaps Strand
1288 bits(697) 0.0 697/697(100%) 0/697(0%) Plus/Minus

fuery 15  CTGACCTIGEGEICGCGATCEARGCATCATCARARCRCARTGCACCEEETTARARATRALGRAE 74
FEETEEEEEEr et et ettt e e e e e e e e e e e e e e ey
Skjct 857 CIGRCCIGGGEICECGATCGAAGCATCATCARARRAGRCARTECACCCEETTARRLATRACAL &£38

Query 75  GITCTCARGATTCAGGRACACARCCACARGRRGRCCACTATCTTACAMRCCACCACTAGCCGT 134

EETEEETEEE ettt b r e rrrnn
Sbjet 237 GITCTCARGATTCACEACACACCACRCGRRACRCCACTATCTTACRRACCACCACTAZCOCET 578

Cuery 135 GCATCCACTCTGAGAGEACTCTARTTTTAGGCCARCCATGCCCATTGAGCACAGGAGECE 154
FETEEETEEEr e e e et e e e e e e e e e e e ey
Sbjet 577 GCATCCACTCTGRGAGGACTCTAATTITAGGCCAACCATGCCCATTGAGCACRAEGAGECC 518

fuery 155 ACTTTCCGCCCRRRCRACACRCRRCCCRRRTRARCCAGTCATGEICTEEEEARCALEATECE 254

FELTTEETEEE e e et et e e e b e e e e ety
Skjecr 517 ACTTITCCGCCCARACACRCRCRRCCCARATRACEAGTCATGEIGTGEEEARCRLGATECE 458

Query 255 TEACGCCCAGGCAGACETGCCCTCARCCGAATGECTTCGEECECAACTTGCETTCARARE 314
FEETEVEEEEr et ee et e e e e e e e e e e e e e e e ey
Sbjet 457 TGACGCCCAGGCAGACGTGCCCICARCCCARTGECTTCGGGCECARCTTGCEITCARARR 2598

fuery 315 CICGATGETTCACGGGATTCTGCAATTCACRCCARGTATCECATITIGCTACCGTICTICE 2374

R NN NNy
Sbkjet 357 CICGATGEITCACGEEATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTIGCTACEITICTICA 338

fuery 375 TCEATGCETGAGCCGREATATCCGITGCCGREAGTCETTTITTATTCCARRGARGCCACE 434
FEETEEEEEEr et e et et e e e e e e e e e e e e e e ey
Sbkjet 337 TCGRTGCGIGAGCCEAGRTATCCCTIGCCERGRGTCGITTTITATICCRARGRAGCCRCE Z7E

fuery 435 TACRATGRAGCACACCACRRRCGGGGCATCATEECACGAGCCCTTICTATCIATAGTITEIC 494

FEETTEETEEr et e e et e e e e e e e
Skjct 277 TACARTGAGCACACCACRRRCGGGGCATCATGECACGAGCCCTTICTATGIATAGITICIC 218

Query 485 CITGGCACGIGITGIGCCGGEEETIGITTITIGICARCATARTATCCATCGARCACCARTATE 554
FETEEETTEErt e e et e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 217 CITGECACETGITEIGCCGGGGEITGITTITGTCAACATRARTATCCATEARCACCARTATE 158

Query 3555 GCAGGCCATGRACACACATCGACRAGGEGCCTACARGERTTGRARACATATECRAACRAATCC &14
B 1R .
fuery el5s TTECARRGCTATCEITGITGCITACATGITCACTACTTIGATCTCCTTTCCAGEETICERCRR 274
e o1 AL
Query @75 TEATCCTICCGCAGEITCACCTACGGARRCCTIGITZ 711

FETTTEETEEE T e el
Sbjet 37  TEATCCTICCGCAGGITCACCTACEGEARACCITIEITRZ L

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 hibrido T. coronopifolia + T. parryi A. TAGH-007 dio una secuencia
de 737 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostré 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
tltima 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.

Sequences producing significantalignments:

Select All None Selected:0
i Alignments )

Max  Total Query

Ident  Accession
score score cover value

Description

Tagetes sp. 2 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1. 5.88 ribosomal RN 1317 1317 96% 0.0 100% KC800439.1

Tagetes sp. 1 JACM-2013 188 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1. 588 ribosomal RN 1314 1314 96% 00 100% KC800438.1

Tagetes patula 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA gene_an 1312 1312 96% 00  99% DQ862121.1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1 1279 1279 94% 00  99% KC800436.1

Tagetes sp. 1150 185 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1.5 85 ribosomal RNA gene 1242 1242 93% 00  99% GU818722.1

Tagetes sp. DH-2012 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: infernal franscribed spacer 1. 588 ribosomal RNA ge 1216 1216 94% 00  98% JXB67645.1

Tagetes erecta inferal transcribed spacer 1. partial sequence: 5 83 ribosomal RNA gene. complete sequence: and inte 1170 1170 88% 00  99% AF413575.1

Tagetes fosfidissima 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA ger 1140 1140 96% 00  96% DQ862119.1

Tagetes parryi isolate TAG-00004 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S ribost 1138 1138 97% 00  95% KC800422.1

Tagetes parryi isolate TAG-00010 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 58S ribost 1118 1118 95% 00  95% KC800427.1

Tagetes moorei isolate TAG-00017 188 ribosomal RNA gene. partial sequence; intemal transcribed spacer 1. 58S ribos 1092 1092 94% 00  95% KC8004331

Tagetes patula isolate TAG-00016 18S ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S rbos 1027 1027 95% 00  93% KC800432.1

O o o oo @D@ED@HD @3 @3 @ @ @

Tagetes patula isolate TAG-00009 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 58S rbos 1022 1022 95% 00  93% KC800426.1

Comparacion de la secuencia de T. foetidissima, TAG-00023 con otras

secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and intemnal transcribed
spacer 2, complete sequence; and 265 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID; gblDQA62121.1] Length: 738 Number of Matches; 1

Related Information

Range 1: 1 to 713 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1312 bits(710) 0.0 712/713(39%) 0/713(0%) Plus/Minus

fuery 8 ARTCCAGCCTRACCTEEEETCECCATCEARRCATCATCARARCRCRRTECACRAGEEETAR &7

FELEE PP Er et e e e e b et e ey
Skjct 713 AGTCCCGCCIGACCTGEEETCGCCATCCAARCATCATCARRACACRATECACAGGEGTAR 654

fuery €8  ATTRRGRGCTTITCCACTCALGAGTRRGEARRCACRARCACCAGRCGACTATETTACRARAD 127
FEETETETTE e e e et e e e et e e e ee e e e e e e
Sbjct 653 ATTAAGAGETTTITCCACTCAAGACTARCCARACACAACACCAGACGACTATETTACAARC 554

Query 128 CACCACTAGTCGETGCATCCATCITIARGAGEACTCTATTTITAGGCCARCCATGCCCTAT 187

R N NNy
Sbjet 553 CACCACTAGTCGTGCATCCATCTTTARGAGEACTCTATTITITAGGCCAACCATECCCTAT 534

Query 188 GEGGECACAGERGECCACTTTCCGCCCCATCACRCRRRRCCCARRCAGEEACTCATEETE 247
CEETETETEE et e ee e et e e e e ey e e ee e e e e e e et
Sbjet 533 GEEEECACRGERGECCARCTTTCCECCCCATCACACRRRRCCCRRBCRGEEAGTCATEEIC 474

Query 248 TGEECARCRAGATECGEIGACGCCCAGECAGACCTECCCTCARCCEEATEECTICGEECEC 307

COLEEEEEE e e e bbb ber ey
Sbjeot 473 TEEECARCRARGATGCGIGRACECCCAGECAGACCTGCCCTCARCCEEATEECTTICREEOEE 414

Query 308 ARCTTGCGITCRARARCTCGATGEITCACGECATICTICCAATTCACRCCRACTATCECAT 367
FEETETETTE e e et e e et e e e e e e ee e e e e e e e
Sbjct 413 AACTTGCETTCARARARCTCEATGGITCACGEGATICTECAATTCACACCRAGTATCECAT 354

fuery 388 TITGCTACGIICTITCATCGATGCCTEAGCCGAGATATCCCTITECCEAGAGTCETICATERA 427

FEETETETT e e e e e e e e e e e e e ey
Skjct 353 TITGCTACGITCTTICATCGATGCEIGAGCCGACGATATCCETTGCCGAGACTCEITCATEA 234

fuery 428 TICCARRCTRAGCCACCTACAATGAGCACRCCECARRCGEEECATCACGECACRGECCCTT 487
FEETETETEE e e et et e e e e e e e ee e e e e e e e ey
Skjct 253 TICCARAGTAGCCACGTACAATCAGCACACCGCAARCCEECCATCACGECACAGGCCCTT 234

Query 488 CIATGIATAGTTTGICCITGECACETGITEIGCCGEEEETTICGITATCGTCARCATRARTETC 547

LT EETErrr et e e et e e e e e e e e et e errentl
Skjct 233 CIATGIATAGITITGCICCITGECACGIGIIGIGCCEGEGETTICTITATEICAACATRATETIC 174

Query 548 CATGARRGCCCATAGGGCAARCCATGARCTARCATCGACAGTGECCARCRRGEATCEATEC 607
o 7o b I LT LI
Query 08 ATGAGCARARCARATCCTTGCARRCGCCGIGITGITGITACAAGTTCACAGEICATICICGCTIT &7
oy 125 LML LI
Query ee8 TGECAGEGITCGACARTGATCCITCCGCAGETTCACCTACGEARACCTTCGITAC 720

CEEETEEEEr e et e et e e et e e e e ey
Sbkjet 53 TECAGGGTICGACARTGATCCTTCCECAGETTCACCTACGERRACCTTIGEITAC 1

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 hibrido T. coronopifolia + T. parryi B. TAGH-008 nos dio una
secuencia de 733 pares de bases. Al introducirla en el programa BLAST, mostro
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.

Sequences producing significantalignments:
Select Al None Selected:0
it Alignments o}

Max | Total Query

Ident  Accession
score score caver  value

Description

Tagetes parryiisolate TAG-00010 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585 rbost 1301 1301 96% 00  100% KCB800427.1

Tagetes parryi isolate TAG-00004 18 ribosomal RNA gene.partial sequence: intemal transcribed spacer 1. 585 rbost 1319 1319 97% 00  99% KCB800422.1

Tagetes moorei isolate TAG-00017 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1. 585 ribos 1219 1219 95% 00  98% KCB00433.1

Tagetes palmeri internal transcribed spacer 1. partial sequence: 588 ribosomal RNA gene._complete sequence: andint 1072 1072 88% 00  97% AF413577.1

Tagetes foefidissima 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal franscribed spacer 1. 588 ribosomal RNA ger 1131 1131 96% 00  96% DQ862119.1

Adenopappus persicifolius isolate TAG-00028 185 ribosomal RNA gene. partial sequence: internal transcribed spacer 1 1118 1118 95% 0.0 96% KCB800436.1

Tagetes sp. 2 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene, partial sequence: infernal transcribed spacer 1. 5 85 ribosomal RN 1131 1131 97% 00  95% KCB800439.1

Tagetes sp. 1 JACM-2013 18S ribosomal RNA gene, partial sequence: infernal transcribed spacer 1. 58S ribosomal RN 1125 1125 96% 00  95% KCB800438.1

Tagetes patula 185 ribosomal RNA gene._partial sequence internal transcribed spacer 1. 5.88 ribosomal RNA gene an 1123 1123 97% 00  95% DQ862121.1

Tagetes sp. 1150 168 ribosomal RNA gene. partial sequence: intemal franscribed spacer 1. 5.85 ribosomal RNA gene . 1092 1092 94% 00  95% GUB167221

Tagetes erecta internal transcribed spacer 1. partial sequence: 58S ribosomal RNA gene. complete sequence: and inte 1014 1014 88% 00  95% AF413575.1

Tagetes pafula isolate TAG-00016 18S ribosomal RNA gene, partial sequence: infernal transcribed spacer 1. 58S ribos 1044 1044 96% 00  93% KCB800432.1

Y i i [ Y I I Y i Y i

Tagetes sp. 4 JACM-2013 185 rinosomal RNA gene. internal franscribed spacer 1. 5 85 ribosomal RNA gene_and inferr 1042 1042 96% 00  93% KC800428.1

Comparacion de la secuencia de T. coronopifolia + T. parryi B. TAGH-008 con

otras secuencias, en el programa BLAST.
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Tagetes parryi isolate TAG-00010 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.85 ribosomal RNA gene, and
internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: gRIKCB00427 1| Length: 704 Number of Matches: 1

Related Information

Range 1: 1 to 704 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1201 bits(704) 0.0 704/704(100%) 0/704(0%) Blus/Minus

Query 16 CIGACCTGEEETCGCEATCCAACCATCATCATARACACARTECACCCEETTARRTTARACAS 75
CEETETETEE T e e et e e e e e et e e e ee e e e e et
Sbjet T04 CTGACCIGEGETCECEATCGARGCATCATCATARGRACRATECACCGGETTARARTTRARZGRAE 445

fuery T&  GITCTCCCCTICARGAGTARGEACACACRACACCRAGACGACTATCETITACARACCACCACTA 135

CETETEEEE et et b e e e e et e et e b by
Sbjct 644 GITCTCCCCTCARGAGTAAGGACRCACRACACCAGACGACTATGETITACARACCACCACTA 585

fuery 13e¢ GICETGECATCCATCTITIARGAGEACTCTAATTTTAGECCARCCATECCCCTATGAGECAL 1355
CEETETETEE e eer et et et e e e e e e e e e et
Sbjct 584 GICGTGECATCCATCTITAAGACGACTCTAATTTTAGGCCAACCATGCCCCTATGAGGCAC 525

fuery 1%& GEEAGECCACTITTCCGECCCCARCACACRRRRCCCRARTACERRACTCATEETEIGEECARC 255

CETPTEETEE e e e r e e e e e e e e e e e ey
Sbjcr 524 GEEAGECCACTITICCECCCCAACRCACRRRRCCCARRTRACEERACTCATEETGIGEGCARC 403

fuery 25 AAGATECETGACGCCCAGECAGACGTIGCCCTCARCCGEATERCTICGEECRCAACTTICES 315
FEETETETEV e e e e e e e e e e e e e e e e e e ey
Shjct 404 AMGATECCIGACGCCCAGECAGACCIGCCCTCARCCGEATEECTICGEECECRACTIGCE 405

Query 3l¢ TTCARRRRCTCEATGGITCACGGEATTCTGCAATTCACACCRRGTATCGCATTITECTAC 375

CEEETEErEr e et e e e e e e er e e e rer ey
Shjct 404 TICARRRRCTCGATGEIICACGEEATICTGCAATTCACACCARCTATCGCATTITIGCTAC 245

Query 37 GITCTTCATCGATGCGIGAGCCGAGATATCCGTITECCEAGACTCCGTTTATGATTTICARRE 435
CEETETETEE Tt e e e e et e et e e e e e ey ee e e e et
Sbject 344 GITCTTCATCGATGCEIGAGCCERAGATATCCGTTRCCGAGAGTCGITTATEATTICARRS 285

fuery 43¢ ALGCCACCTACAGTGAGCACACCECARRCGEGEECATCATGECACGEECCCTTICTIATETIAT 435

CEEETEEEErr e et e e e e e e e e e e e e e ey
Sbjeot 284 AAGCCRCGTACAGTGAGCACACCECARRCGEEECATCATERCACGEECCCTTCIATGETAT 225

Query 45%¢ ACTITITCCIIGECACGIGTITGIGCCGEEEETITEIICTIETICARCATARTETCCATEARRE 555
FEETETETEV e e e e et e e e e e ey e e e e e e e e
Sbjct 224 AGTTITICCTITGECACGIGITGIGCCGEGGETTETIGIGTCARCATARTETCCATEARRAE 165

Query 55& CACRRRRCECRRCCATGERACRRACATCCACRARCGECCTACRRGEATCRRAGCATRRECRER 15
e 166 AU LU
Query &le ACRRTCCTTGCRRRGCCETGETTETTETTACRRETTCACRACTCATTCTECTTTIECRAEEET 675
e 106 AR AL
Query €7¢ TCEACARTEATCCITCCGCAGETTCACCTACGERAACCTTEITA 713

CETETEETEr e e e et e e eyl
Sbjct 44 TOGACARTGATCCTTCCGCAGETITCACCTACGEARACCTITEITE 1

Alineamiento de la secuencia de T. coronopifolia + T. parryi B. TAGH-008 con la

secuencia de mayor similitud.
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