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INTRODUCCION

Los frutos de pimiento (Capsicun spp) son ampliamente utilizados en la gastronomia mundial, consu-
miéndose en fresco, cocinados o procesados en forma de especia. Uno de los principales caractercs de
calidad es la presencia o auscncia de picor de sus frutos, El picor del pimiento se debe, en esencia, a la
presencia de unos compucstos alcaloides denominados capsicinoides. En los iltimos afios sc han iden-
lificado unos compuestos andlogos, denominados capsinoides, cuyo picor ¢s aproximadamente 1000
veces menor respecto al de los capsicinoides (Tanaka et al., 2015). Ambos tipos de compuestos, especi-
ficos del género Capsicum, se biosintetizan en la placenta de los frutos. Numerosos estudios avalan la
utilidad de cstos compucestos para tratar enfermedades como el cdncer, Ta artritis, problemas digestivos
y otros asociados a la vesicula biliar (Bortolotti, 2013). Ademds, la leve sensacién de picor producida
por los capsinoides. favorece ¢l caonsume de frotos con elevadas concentraciones de estos compueslos,
lo cual podria repercuiir beneficiosamente en la salud del consumidor. Los resultados obtenidos del
andlisis del contenido de capsinoides y capsicinoides. realizados en entradas de pimiento poco ¢ nada
picantes, asociados i la pésdida de [uncidn del gen que coditica la aminotranslerasa pAMT, han mostra-
do que las mataciones ocurridas en part son el principal factor penético que afectarfa al bajo picor en
C. chinense (Tanaka et al., 2105). Hasta la fecha se han identificado y caracterizado un total de 7 alelos
nmutados de pami, principalmente en las cspecies C. annium y C. chinense y recientemente en una cn-
trada de C. fristescens (Tanaka et al,, 2013; Park et al.. 2015). Sin embargo. sc sabe muy poco sobre el
estado alélico de pAMT en ofras especies y su influencia en el contenido de capsinoides y capsicinoides.
Por ello, el objetivo de cste trabajo ha sido evaluar la variabilidad alélica del gen pAMT en diferentes
entradas pertcnecientes a nueve especics del género Capsicunt, con distinto grado de picor.

MATERIAL Y METODOS

Sc han analizallo 100 entradas perlenccientes a las siguientes especies del género Capsicum: C. chi-
nense, C. annmuum, C. frurescens, C. pubescens, C. baccatum, C. cardenasii, C. chacoense, C. galapa-
goense vy C. tovaril. Las plantas fueron cultivadas en invernadero en las instalaciones del CITA, con
termperaturas que variaron entre 15 y 25°C. La extraccién de ADN, a partir de hojas jovenes, se realizé
sigujendo el protocolo descrito por Gareés-Claver ot al. (2007). Las amplificaciones de los fragmentos
correspondientes al gen pAMT se realizaron utilizando siete parejas de cebadores descritos por Tanaka
et al. (20135). Los productos de PCR fueron separados en geles de agarosa. En agquellas cntradas en lag
que se detectaron productos de amplificacion cuyo tamafio podia corresponder con el alelo mutado o no
correspondia al csperado para el alelo mutado o el silvestre, se purificaron y secucnciaron los fragmen-
tos amplificados. Las secuencias obtenidas fueron alineadas con las secuencias de referencia de cada
alelo disponibles en ¢l GepBank mediante el programa MEGAv6 (Tamura et al., 2013).

RESULTADOS Y DISCUSION

De las 100 entradas analizadas se han encontrado 14 con alelos mutados de pamr. Estos fragmentos fue-
ron purificados y secuenciados. El alclo pamt?, con una insercién de 5 pb en ¢l 8° exdn ¥ caracterizado
en la entrada C. chinense Belice Sweet, ha sido identificado en la entrada C-404, también C. chinense,
con un nivel medio-bajo de picor. El alelo pamt?, caracterizado a partir del cultivar C. chinense Zavory
Hot, no ha side detectado en ninguna entrada. Sin embargo, cuando utilizamos los cebadores discfiados
para amplificar Ta mutacién descrita en este alelo, se detectd otro fragmento no esperado. Al secuen-
ciarlo, se observé una delecién no descrita anteriormente, correspondiendo a un nuevo alelo pan®. Este
nuevo alelo ha sido identificado en 5 entradas de C. pubescens, 3 de C. eximium y una de C. cardenasii.
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Esta delecion se ha localizado en la misma posicién de la secuencia genética en [a que estd la insercidn
de 2.3 kb en el 5% intrén del alelo mutado pamr®. Estos resultados poncn de manifiesio, no s6lo la identi-
ficacidn de un nuevo alelo de pamr, sino lambién su presencia en tres nucvas especies de Capsicum. El
alelo pamy, con una insercidn de 8 pb en ¢l 6° exdén y caraclerizado a partir del cultivar C. chinense Aji
Dulce strain2, ha sido identificado en las entradas C-449 y C-371. Ambas cntradas también pertenecen
a la especic C. chinense, sin embargo, lo relevante de cste resultado es que la entrada C-449 es muy
picantc. Por primera vez, se ha identificado un alelo mutado de pasmr en una entrada con altos niveles de
picor. Respecto a los alelos pamt® y pamy’, no se han encontrado entradas que los contengan,
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