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. RESUMEN

El maiz (Zea mays L.) es uno de los cereales mas importantes por su diversidad de
usos en la alimentacion y en la industria. Esto ha demandado el desarrollo de maices
especializados para satisfacer necesidades de los sectores alimentarios e industrial.
El Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y Pecuarias (INIFAP) ha
implementado la tecnologia de dobles haploides (DH) para desarrollar hibridos de maiz
con alto contenido de aceite (ACA, > 6%) y proteina. Sin embargo, este proceso puede
ser mas eficiente si es asistido por marcadores moleculares asociados a dichas
caracteristicas. El objetivo de este proyecto fue caracterizar molecularmente cruzas
experimentales de maiz ACA desarrolladas por INIFAP y evaluar caracteristicas de
calidad del grano. Se utilizaron 21 cruzas (11 blancas y 10 amarillas), asi como un
hibrido comercial blanco y uno amarillo como testigos. Se obtuvo el ADN de las lineas
ACA progenitoras y de la generacion filial 1 (F1), el cual se utilizd para determinar el
genotipo de 4 marcadores SNP (polimorfismo de un solo nucleétido), 3 asociados con
el contenido de aceite y 1 con proteina. Las F1 se plantaron en campo y a los granos
F2 se les evaluaron algunas caracteristicas fisicas y quimicas (contenido de proteinas,
aceite y fitoquimicos). También se evaluo in vitro la actividad antioxidante por ABTS y
DPPH. EIl analisis con los marcadores SNP mostré que la mayoria de las cruzas
experimentales de maiz ACA presentaron alelos favorables para el contenido de aceite
y proteina. Todas cumplieron con el minimo de peso hectolitrico (74 kg/hL) establecido
para la elaboracion de tortillas y productos nixtamalizados. El contenido de aceite vario
entre 6 y 9%, mientras que el rango de proteina entre 7.7 y 11.4% en maices blancos
y entre 8 y 12% en amarillos. El contenido de lisina fue de 0.08 a 0.37 mg/100 g de
harina en maices blancos y de 0.05 a 0.26 mg/100 g en maices amarillos, mientras
que el triptofano variéo de 0.037 a 0.053 mg/100 g y de 0.027 a 0.066 mg/100 g,
respectivamente. Comparado con los testigos comerciales, las cruzas ACA registraron
contenidos significativamente mas altos de fendlicos (417-573 mg EAG/100 g en maiz
amarillo y 411-570 mg EAG/100 g en maiz blanco), flavonoides (117-164 mg EC/100
g en maiz amarilloy 105-152 mg EC/100 g en maiz blanco) y carotenoides (14-22 ug/g
en maiz amarillo y 1.31-3.58 pg/g en maiz blanco). Los maices ACA también
presentaron mayor actividad antioxidante que los testigos comerciales, con valores de
inhibicion del radical ABTS de 35.16-61.74% en maiz amarillo y 33.83-47.67% en maiz
blanco, mientras que para DPPH se obtuvieron valores de 47.12-58.13% y 52.62-
60.33%, respectivamente. Estos resultados demuestran una mejora en el valor
nutricional y nutracéutico de las cruzas experimentales de maiz ACA desarrolladas por
INIFAP, sugiriendo su uso para impulsar el desarrollo de hibridos comerciales
competitivos y potencialmente beneficiosos para la salud de los consumidores.

Palabras clave: Maiz ACA, doble haploide, compuestos bioactivos, actividad
antioxidante.



ABSTRACT

Corn (Zea mays L.) is one of the most important cereals due to its diversity of uses in
food and industry. This has required the development of specialty corns to meet the
needs of the food and industry sectors. The National Institute of Forestry, Agriculture
and Livestock Research (INIFAP) has implemented double haploid (DH) technology to
develop corn hybrids with high oil content (HOC, >6%) and protein. However, this
process can be more efficient if molecular markers associated with these
characteristics are used in the selection. The objective of this study was to characterize
at the molecular level some experimental crosses of HOC developed by INIFAP and to
evaluate grain quality characteristics. Twenty-one experimental crosses were used (11
white and 10 yellow); commercial white and yellow hybrids were used as reference.
DNA was obtained from parental HOC lines and the filial generation 1 (F1) and used to
determine the genotype of 4 SNP markers (single nucleotide polymorphism), 3
associated with oil content and 1 with protein content. The F1s were planted in the field
and the F2 grains were evaluated for some physical and chemical characteristics
(protein, oil and phytochemical content). Also, in vitro antioxidant activity was evaluated
by ABTS and DPPH. The analysis with SNP markers showed that most of the
experimental HOC crosses had favorable alleles for oil and protein content. All of them
met the minimum hectoliter weight (74 kg/hL) established to produce tortillas and
nixtamalized products. The oil content of the crosses varied from 6 to 9%, while the
protein content varied between 7.7 and 11.4% in white corn and 8 to 12% in yellow
corn. The lysine content ranged from 0.08 to 0.37 mg/100 g of flour in white corn and
from 0.05 to 0.26 mg/100 g in yellow corn, while tryptophan varied from 0.037 to 0.053
mg/100 g and from 0.027 to 0.066 mg/100 g, respectively. Compared to commercial
corn, HOC crosses recorded significantly higher contents of phenolics (417-573 mg
EAG/100 g in yellow corn and 411-570 mg EAG/100 g in white corn), flavonoids (117.1-
164 mg EC/100 g in yellow corn and 105-152 in white corn), carotenoids (14-22 pg/g
in yellow corn and 1.31-3.58 ug/g in white corn). HOC also showed higher antioxidant
activity than commercial corn, with ABTS radical inhibition values of 35.16-61.74% in
yellow corn and 33.83-47.67% in white corn, while DPPH showed values of 47.12-
58.13% and 52.62-60.33%, respectively. These results demonstrate an improved
nutritional and nutraceutical value of the experimental HOC crosses developed by
INIFAP, suggesting their use to promote the development of competitive commercial
hybrids that are potentially beneficial to consumer health.

Keywords: HOC, double haploid, bioactive compounds, antioxidant activity.



IIl. INTRODUCCION

El maiz (Zea mays L.) es una planta originaria de América que se ha propagado
por todo el mundo gracias a los seres humanos y a su capacidad de adaptacion a
diferentes condiciones agroecolégicas. Este cereal ha jugado un papel fundamental en
la nutricion desde hace mas de 7,000 anos, ya que era parte esencial en la
alimentacion y en las creencias religiosas de las civilizaciones Maya y Azteca (Rivas,
2021). Actualmente, el maiz es uno de los cultivos mas importantes a nivel mundial
debido a sus diversos usos en la alimentacion humana y animal, asi como en la
industria (Hossain y col, 2016). Esto ha demandado el desarrollo de maices
especializados, por lo que el Instituto Nacional de Investigaciones Forestales,
Agricolas y Pecuarias (INIFAP) ha adquirido lineas dobles haploides (DH), de
poblaciones propias, generadas mediante el Centro Internacional de Maiz y Trigo
(CIMMYT), para desarrollar maices con alto contenido de aceite (ACA, 6-8%), la cual,
representa una caracteristica deseable que ayuda a cumplir con los requerimientos de

la alimentacion humana y animal (Ortega-Corona y col, 2015).

El incremento en el contenido de aceite de los maices ACA se correlaciona con
un aumento en el tamano del germen, el cual, va acompanado de un incremento en el
contenido de las proteinas presentes en esta estructura. Esto disminuye la proporcion
de las proteinas mayoritarias del endospermo (zeinas) que son deficientes en lisina y
triptéfano, por lo tanto puede mejorar la calidad proteinica del grano (Alameldin y col,

2017).

El desarrollo de maices ACA mediante seleccidon recurrente ha evidenciado un

efecto genético significativo, en el aumento de la acumulacion de aceite en el grano,



en diferentes ambientes, por ello, resulta relevante identificar marcadores moleculares
asociados, que permitan un mejoramiento genético mas eficiente, logrando generar
hibridos de maiz en un tiempo menor respecto a los métodos tradicionales. En lo que
respecta al programa de mejoramiento genético del INIFAP, Rios-Sandoval (2017)
realizd la genotipificacion mediante la tecnologia DartSeq de 120 genotipos
pertenecientes a las regiones del Bajio y el Noroeste de México, identificando un total
de 35,770 polimorfismos de un solo nucleétido (SNP) que permitieron establecer la
diversidad y estructura genética de los materiales estudiados. En el mismo sentido,
Gaytan-Pinzon y col (2022) evaluaron la diversidad genética y la estructura poblacional
de 310 lineas DH ACA, encontrando 19,078 SNP y valores relativamente altos de
contenidos de informacion polimorfica (0.346-0.353) y heterocigosidad (0.194-0.284).
La variabilidad genética registrada entre las lineas analizadas tiene un gran potencial
para aportar alelos especificos benéficos a los programas de mejoramiento utilizados

en la generacion de hibridos de maiz ACA.

Por otro lado, Valenzuela-Apodaca y col (2022) analizaron la diversidad genética
de 49 lineas DH de maiz ACA e identificaron 43 SNPs asociados con el contenido de
aceite y 2 con el de proteinas. Los autores validaron la presencia de los SNPs y se
definieron como alelos favorables aquellos que estaban presentes en lineas con
contenido de aceite mayor al 6% y contenido de proteina mayor al 10%. Por lo tanto,
estos SNPs se pueden utilizar para determinar el genotipo de cruzas experimentales,
que actualmente estan siendo desarrolladas por INIFAP, y evaluar sus principales
caracteristicas fisicas y quimicas, con el fin de seleccionar los materiales mas

competitivos.



ll. REVISION DE LA LITERATURA
A. GENERALIDADES DEL MAIz

1. Origen y taxonomia

El maiz (Zea mays L.) es originario de América y fue domesticado en
Mesoamérica, de donde se extendié al resto del mundo después de la conquista. Su
éxito como cultivo se debe a su gran capacidad para adaptarse a una amplia variedad

de condiciones agroecoldgicas (FAO, 1993; Hossain y col, 2016).

Este cereal desempefid un papel fundamental en la nutricion, las creencias
religiosas y las festividades de las civilizaciones Maya y Azteca, por lo que era
considerado un elemento esencial en ambas culturas. México alberga un total de 64
razas de maiz, de las cuales 59 son consideradas nativas y han sido cultivadas por las
poblaciones autéctonas desde mucho antes del descubrimiento de América (FAO,

1993).

Desde el punto de vista taxonomico, el maiz forma parte de la division
angiospermae, clase monocotyledoneae, orden poales, familia poaceae, género Zea
y especie mays. Es una planta graminea unica en su género que se cultiva
extensamente. Sus parientes silvestres incluyen al teosinte y el arrocillo. Originalmente
se clasificaron los géneros Zea y Euchlaena por separado; sin embargo,
investigaciones de botanica, genética y citologia sugieren que ambos pertenecen al

género Zea (Acosta, 2009).

2. Caracteristicas botanicas
El maiz es una planta anual y miembro del grupo de las monocotiledoneas que

puede alcanzar una altura de 1 a 5 metros. Se distingue por su sistema radicular fibroso



y su tallo erguido, con pocos macollos y sin ramificaciones. Sus hojas son lanceoladas
y acuminadas, que nacen de los nodos alternamente a lo largo del tallo (Figura 1)

(Sanchez-Ortega y Pérez-Urria Carril, 2014).

Es una planta monoica, es decir, presenta flores masculinas y femeninas bien
diferenciadas en la misma planta. La inflorescencia masculina (panicula o espiga)
consiste en un eje central o raquis con ramas laterales, donde se desarrollan las
anteras, que contienen los granos de polen. Por su parte, las inflorescencias femeninas
(mazorca) se encuentran en las yemas axilares de las hojas, son espigas cilindricas
que consisten en un raquis central donde se insertan las espiguillas por pares. Cada
espiguilla tiene dos flores postiladas: una fértil y una abortiva, dispuestas en hileras
paralelas. Cada mazorca puede contener de 400 a 1000 granos dispuestos en
promedio 8 a 24 hileras por mazorca. Los estilos largos que sobresalen del raquis,
comunmente conocidos como pelos de elote, tienen propiedades estigmaticas donde
germina el polen. En la mazorca cada grano es un fruto independiente, llamado
cariopside, que esta insertado en el raquis cilindrico u olote (Kato-Yamakake y col,

2009).

La reproduccion se realiza de manera alégama, lo que implica que la fecundacién
requiere que el polen provenga de una flor diferente a la que contiene el évulo. Por lo
tanto, las flores de un solo sexo, la distancia entre las flores femeninas y masculinas y
la accion del viento favorecen la polinizacion cruzada, dando como resultado una

progenie hibrida o de dos padres diferentes (Kato-Yamakake y col, 2009).
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Figura 1. La planta de maiz y sus partes principales (Saquimux-Canastuj, 2011).



3. Estadisticas de produccion

El maiz es el cereal de mayor importancia a nivel mundial en términos de
produccion, seguido por el arroz y el trigo, que ocupan el segundo y tercer lugar,
respectivamente. En el aio 2022, la produccion global de maiz alcanzé un volumen
de 1,163,497,383 toneladas (Cuadro 1). Estados unidos se destacé como el principal
productor mundial, con una cosecha de 348,750,930 toneladas de grano (FAOSTAT,
2024). Por su parte, México ocupé el sexto lugar en la produccién global, con un total

de 26,625,693.83 toneladas (Cuadro 2).

A nivel nacional, el estado de Sinaloa lidera la produccion de maiz con 5,309,195
toneladas, seguido por Jalisco con 3,984,289 toneladas y Michoacan con 2,093,142
toneladas. En términos de demanda y el equilibrio entre produccion e importacion,
México enfrenté una demanda de 44 millones de toneladas de maiz en 2022. Sin
embargo, la produccién nacional alcanzé solo 26 millones de toneladas, lo que resultd
en la necesidad de importar 18 millones de toneladas para cubrir la demanda interna

(SADER-SIAP, 2024).
B.ESTRUCTURA Y COMPOSICION DEL GRANO DE MAIZz

El grano de maiz es una cariépside formada por 4 estructuras principales:
pericarpio o cascara, germen o embrion, endospermo y piloriza (Figura 2). El pericarpio
es la cubierta protectora del grano, dura y fibrosa; el endospermo proporciona los
nutrientes necesarios para germinar la semilla hasta el momento en que se convierta
en un organismo autotrofo; el germen es la estructura a partir de la cual se desarrolla

la nueva planta; y la piloriza es una estructura conica de tejido inerte cuya funcion es



Cuadro 1. Produccién mundial de maiz en 2022

Pais Produccion
(Ton)
Estados Unidos de América 348,750,930
China 277,203,000
Brasil 109,420,717
Argentina 59,037,179
India 33,729,540
México 26,625,693
Ucrania 26,186,930
Indonesia 23,564,000
Sudafrica 16,137,000
Rusia 15,862,434
Otros 226,979,959
Total 1,163,497,383
FAOSTAT (2024)



Cuadro 2. Producciéon de maiz en México en 2022

Estado Pro((.jrl:)i‘;ién
Sinaloa 5,309,195
Jalisco 3,984,289
Michoacan 2,093,142
Guanajuato 1,898,925
México 1,779,468
Chihuahua 1,731,211
Guerrero 1,490,519
Chiapas 1,379,252
Veracruz 1,353,531
Oaxaca 770,847
Otros 4,835,315
Total 26,625,693

SADER-SIAP (2024)
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Figura 2. Principales partes del grano de maiz (Benitez-Cardoza y Pfeiffer-Perea,

2006).
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unir al grano y el carozo u olote, esta compuesta principalmente de celulosa y
hemicelulosa, ademas de otros carbohidratos complejos (Benitez-Cardoza y Pfeiffer-
Perea, 2006). La calidad nutricional y la integridad de los granos de maiz pueden estar
influenciadas por factores como el medio ambiente, genética, procesamiento del

grano, entre otros.

Los principales componentes son almidon, proteinas y aceite (Cuadro 3). El
primero se encuentra principalmente en el endospermo, mientras que las proteinas y
aceites son mas abundantes en el germen (Urango, 2018). El almidon, formado
principalmente por amilopectina y amilosa, es el componente principal del grano,
representando el 72% de su composicion. Los azucares simples, como la glucosa,
sacarosa Yy fructosa, se encuentran en cantidades que varian del 1 al 3%, siendo la
sacarosa el mas abundante entre ellos. Por otro lado, la fibra cruda constituye

aproximadamente el 7% del total del grano (Benitez-Cardoza y Pfeiffer-Perea, 2006).

Las proteinas representan entre el 8 y 11% del peso del grano de maiz y suelen
clasificarse en funcién de su solubilidad en agua (albuminas), soluciones salinas
(globulinas), alcohol (prolaminas o zeinas) y soluciones alcalinas (glutelinas). Las
zeinas se encuentran fundamentalmente en el endospermo y son las mas abundantes,
llegando a ocupar del 50 al 60% de la proteina total. Debido a que esta fraccion
mayoritaria es deficiente en los aminoacidos esenciales lisina y triptéfano, la calidad
proteinica del maiz normal es baja. Las proteinas del grano de maiz contienen
aproximadamente 0.3-0.4% de lisina y un 0.08-0.15% de triptofano (Larkins, 2019). En

maices especializados como los de alto contenido de aceite el contenido de estos
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Cuadro 3. Principales componentes quimicos de las partes del grano de maiz

Componente (%) Grano Endospermo Germen Pericarpio Pedicelo

Almidén 71.5 86.4 8.2 7.3 5.3
Proteinas 10.3 9.4 18.8 3.7 9.1
Aceites 4.8 0.8 34.5 1.0 3.8
Azlcares 2.0 0.6 10.8 0.3 1.6
Cenizas 1.4 0.3 10.1 0.8 1.6
FAO (1993)
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aminoacidos suele incrementarse como consecuencia del aumento en el contenido de

proteina (Cuadro 4).

Con respecto al aceite, el grano de maiz tiene de 3 a 6% y del total, el 84% se
encuentra en el germen (Barrera-Arellano y col, 2019). El aceite de maiz suele tener
un ligero color amarillo con un olor suave y caracteristico, tiene un bajo nivel de acidos
grasos saturados (11% acido palmitico, 2% acido estearico), un alto nivel de acidos
grasos poliinsaturados (61.9% &cido linoleico y 0.7% de acido linolénico) y en menor
proporcion acidos grasos monoinsaturados (24.2% oleico) (Cuadro 5) (Sanchez-

Ortega y Pérez-Urria Carril, 2014).

El maiz contiene compuestos bioactivos que tienen un impacto significativo en la
salud. Entre estos compuestos se incluyen micronutrientes vitales, como vitaminas y
minerales, que son cruciales para funciones corporales fundamentales. Las vitaminas,
por ejemplo, actian como cofactores en el metabolismo y ayudan a proteger contra el
estrés oxidativo. Los minerales como hierro, zinc y selenio son esenciales para la
produccion de hemoglobina y la sintesis de ATP. Ademas, el maiz es rico en
compuestos nutracéuticos, como carotenoides, fitoesteroles y polifenoles, que poseen
propiedades antioxidantes y pueden contribuir a la prevencién de enfermedades
cronicas. Sin embargo, el maiz a menudo presenta deficiencias en ciertos nutrientes
esenciales, como la vitamina B12 y la vitamina C, y su contenido mineral puede
disminuir durante el procesamiento. Para mejorar su perfil nutricional y abordar estas
deficiencias, se emplea la biofortificacion mediante técnicas como la fertilizacion, la
seleccién genética y la ingenieria transgénica (Acosta-Estrada y col, 2019; Loy y

Lundy, 2019).
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Cuadro 4. Contenido de proteina y aminoacidos de un maiz normal y un maiz con alto

contenido de aceite (ACA)

Caracteristica Maiz Normal Maiz ACA

Contenido de proteina (%) 9.27 11.26

Contenido de aminoacido (%)
Acido aspartico 0.63 0.73
Treonina 0.31 0.37
Serina 0.36 0.43
Acido glutamico 1.72 2.04
Glicina 0.36 0.44
Alanina 0.74 1.00
Valina 0.44 0.82
Isoleucina 0.35 0.38
Leucina 1.21 1.20
Tirosina 0.41 0.29
Fenilalanina 0.51 0.49
Lisina 0.31 0.36
Histidina 0.31 0.41
Arginina 0.45 0.54
Prolina 0.98 1.16
Cisteina 0.26 0.29
Metionina 0.16 0.16
Triptéfano 0.069 0.078

Adaptado de Song y col (2003)
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Cuadro 5. Composicion de principales acidos grasos en maiz normal y ACA

Acido graso Maiz ACA

) Maiz normal’ INIFAPZ Maiz ACA3
Palmitico 11.0 11.7 14.8
Estearico 2.0 26 -
Oleico 24 1 41.5 35.2
Linoleico 61.9 44.0 48.2
Linolénico 0.7 - 1.1
Otros <1 <1 <1

Lambert (2000)", Ortiz-Islas y col (2019)?, Katral y col (2024)3
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Los carotenoides son pigmentos que aportan color amarillo a los granos de maiz
y se dividen en carotenos y xantofilas. Los carotenos, que no contienen oxigeno, y las
xantofilas, que si lo contienen, estan presentes en bajas concentraciones en el maiz
blanco (0.4 pg/g) y en mayores cantidades en el maiz amarillo (22.3-26.4 ug/qg),
especialmente carotenos como luteina, zeaxantina y -caroteno (Pillay y col, 2014). La
principal funcién nutracéutica de los carotenoides en humanos es la proteccion
molecular antioxidante, especialmente por su capacidad de inactivar el oxigeno
singlete e interactuar con los radicales libres. El B-caroteno, en particular, es relevante
por sus propiedades antioxidantes, que pueden prevenir problemas de salud como la
ceguera y enfermedades cardiovasculares. La luteina y la zeaxantina también
desempefian un papel en la proteccién contra la degeneracion macular y la radiacion
ultravioleta. La estructura insaturada de los carotenoides los hace susceptibles a la
degradacion por calor, luz y pH acido, lo que puede afectar su contenido en productos
procesados (Meléndez-Martinez y col, 2004). En el maiz, se encuentran
principalmente en el endospermo corneo (74-86%), seguido del endospermo harinoso
(9-23%), el germen (2-4%) y el pericarpio (1%) (Garcia-Lara y col, 2019; Loy y Lundy,
2019). El grano de maiz contiene 2 vitaminas liposolubles que le otorgan el color
amarillo, naranja o rojo: la vitamina E y la provitamina A (B-caroteno). Desde el punto
de vista nutricional, el B -caroteno es el metabolito mas importante del maiz, ya que se
convierte en vitamina A (retinol) en el cuerpo. Este también puede regenerar la
actividad de la vitamina E, que se encuentra en el germen, y otros antioxidantes
oxidados. La vitamina A es crucial para la nutricion y la salud humana, previniendo la
ceguera parcial y completa, la xeroftalmina, el cancer y las enfermedades

cardiovasculares y fortalece el sistema inmunoldgico. Se ha registrado un contenido
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de 97 g de vitamina E por cada 100 g y 0.49 mg de provitamina por cada 100 g de

maiz amarillo (Sanchez-Ortega y Pérez-Urria Carril, 2014; Acosta-Estraday col, 2019).

Los fendlicos son metabolitos secundarios predominantes en el maiz y se
clasifican en tres categorias: fendlicos simples, flavonoides y taninos. Los fendlicos
simples se derivan de acidos benzoicos o cinamicos y estan predominantemente
asociados con las paredes celulares del pericarpio y la aleurona en formas insolubles,
mientras que en el germen se encuentran en formas solubles. Entre estos se destacan
los acidos: cafeico, cumarico, hidroxibenzoico, protocatecuico, siringico, vainilico,
sinapico, galico y ferulico. El acido ferulico es el compuesto fendlico principal,
representando alrededor del 70% del total de &cidos fendlicos y presentando
propiedades antioxidantes, antiinflamatorias y quimiopreventivas, lo que convierte al
maiz en un cereal con una actividad antioxidante notable, tres veces mayor que la de
trigo, avena y arroz, ademas, los compuestos fendlicos en el maiz contribuyen a la
prevencion del dafo celular al eliminar radicales libres (McGhie y Walton, 2007;
Acosta-Estrada y col, 2019). En cuanto a los flavonoides, se forman a partir de las
unidades de cinamico y malonil-CoA, dividiéndose en varias subcategorias: flavanoles,
que incluyen la catequina y la epicatequina; flavanonas, pequefias cantidades en maiz;
flavonas, como la apigenina y la luteolina; y antiocianinas, responsables de los colores
rojos, morados y azules en el maiz, destacando la cianidina y peonidina (Salinas-

Moreno y col, 2007; Acosta-Estrada y col, 2019).
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C. MAIZ CON ALTO CONTENIDO DE ACEITE (ACA)

El aumento en la demanda de consumo y usos industriales del maiz ha motivado
el desarrollo de materiales especializados para satisfacer dichas necesidades. El maiz
ACA es especialmente valioso por su alto contenido energético, ya que los lipidos
tienen 2.25 veces mas energia acumulada que el almidén y la proteina (Liy col, 2023).
Por lo tanto, comprender el comportamiento genético de los rasgos relacionados con
el tamano y peso del germen es fundamental para el mejoramiento del contenido de
aceite del grano, ya que el incremento de este componente en los maices ACA se
debe a un aumento en el tamano del germen (Katral y col, 2023). Este cambio va
acompafnado de un incremento en el contenido de las proteinas mayoritarias del
germen como las albuminas y glutelinas, lo cual disminuye la proporcién de zeinas y
puede mejorar la calidad proteinica del grano. Se estima que el contenido de lisina
aumenta de 0.31% a 0.36% en maices ACA (Cuadro 4), ademas de que conforme
incrementa el contenido de aceite también aumenta el contenido de compuestos con
actividad nutracéutica como carotenoides, compuestos fendlicos, vitamina E y

fitoesteroles (Alameldin y col, 2017).

El estudio mas clasico de mejoramiento de maiz con alto contenido de aceite y
proteina fue realizado por C.G. Hopkins en la Universidad de lllinois en 1896, en el
cual se incrementé el contenido de aceite de 4.5% a 22%, pero se encontré una
correlacion negativa entre los niveles de aceite y el rendimiento del grano. Sin
embargo, gracias a la biotecnologia y al mejoramiento de las técnicas se han reportado
maices hibridos ACA con un contenido de aceite de 6 a 9% y rendimientos similares a

sus testigos (Barrera-Arellano y col, 2019).
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Ortega-Corona y col (2015) investigaron la respuesta ciclica de seleccién
recurrente, un procedimiento para aumentar gradualmente la frecuencia de los alelos
favorables para rasgos primarios, en este caso, para contenido de aceite y rendimiento
del grano. Los autores reportaron 4 poblaciones de maiz con un contenido final de
aceite de entre 6.7 y 8.1% sin reducir el rendimiento del grano. Preciado-Ortiz y col
(2013) tuvieron resultados similares, reportando que no hubo correlacion negativa
entre el rendimiento del grano y el incremento en contenido de aceite en poblaciones
mejoradas de maiz amarillo y blanco, donde se alcanz6 un incremento en un rango de

33-60%.

Algunas aplicaciones de este tipo de maiz se han orientado hacia la formulacion
de alimentos con mayor contenido energético, sin necesidad de utilizar aceites
suplementarios, lo que a su vez reduce el costo de la alimentacién. Benitez y col (1999)
realizaron dos experimentos para comparar el rendimiento de dietas en pollos en
engorda al sustituir el maiz convencional por maiz ACA. En el primer experimento, se
utilizé maiz control con un 6.75% de aceite, mientras que en el segundo se empled
maiz ACA con 8.81% de aceite. En el experimento 1, los resultados fueron
comparables a los obtenidos con el maiz convencional. No se observaron diferencias
significativas en el peso corporal, consumo de alimento, conversién alimenticia ni en
el porcentaje de mortalidad. Por su parte, el experimento 2 mostré que los pollos
alimentados con maiz ACA tuvieron pesos y valores de conversion alimenticia
significativamente mayores en comparacion con aquellos alimentados con maiz

convencional. En general, los resultados sugieren que el uso de maiz ACA puede
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mejorar el rendimiento de los pollos en engorda si el alimento se formula para

aprovechar el contenido energético superior de este maiz.

de Olivei y col (2011) evaluaron el uso de maiz ACA frente al maiz convencional
en dietas para cerdos en crecimiento y engorde, analizando la digestibilidad total,
digestibilidad ileal y el rendimiento. Los resultados mostraron que el maiz ACA ofrece
una mayor digestibilidad de la energia total del grano en comparacion con otras
variedades de maiz, lo que puede ser beneficioso para la formulacion de dietas de alta
energia destinadas a cerdos. Los coeficientes de digestibilidad de los aminoacidos
fueron similares a los reportados en la literatura tanto para el maiz comun como para
el maiz ACA. Ademas, la inclusion del maiz ACA no afecté el rendimiento. Los
hallazgos sugieren que el maiz ACA puede ser una alternativa viable al maiz comun

en la dieta de cerdos, sin comprometer el rendimiento o la calidad.

Espinosay col (2021) realizaron dos experimentos para evaluar si el coeficiente
de digestibilidad ileal estandarizada (CSID) de los aminoacidos (AA), las
concentraciones de energia digestible (DE) y metabolizable (ME), y el coeficiente de
digestibilidad total estandarizada del tracto (CSTTD) del fésforo son mayores en el
maiz ACA en comparacion con en el maiz convencional. En el experimento 1, 9 cerdos
fueron alimentados con tres dietas (una libre de nitrégeno y 2 con maiz convencional
o ACA como unica fuente de proteina cruda y AA) en un disefio de cuadro latino 3x3.
Los resultados mostraron que la CSID de proteina cruda y la mayoria de los AA fue
mayor en los maices ACA, lo que resultd en mayores concentraciones de AA
digestibles ileales estandarizados. En el experimento 2, 64 cerdos fueron alojados en

jaulas metabdlicas y asignados a un disefio factorial 2x4 con 2 fuentes de maiz
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(convencional o ACA) y cuatro niveles de fitasa microbiana (0, 500, 1000, 2000
unidades de fitasa/kg). Los resultados indicaron que el maiz ACA tuvo mayores
concentraciones de DE y ME debido a su alta digestibilidad de energia bruta. Ademas,
la adicion de fitasa aumentd la CSTTD de fosforo en ambas fuentes de maiz, siendo
mayor en el maiz ACA. En conclusion, el maiz ACA presentd un mayor valor nutricional
que el maiz convencional, con mayores concentraciones de AA, DE, ME y CSTTD de

fosforo.

1. Tecnologia doble haploide (DH) como herramienta para el desarrollo de
maices ACA

Uno de los métodos mas utilizados recientemente para el desarrollo de maiz ACA
es la tecnologia doble haploide (DH), la cual posibilita la reduccion del tiempo para
obtener lineas 100% homocigotas y la acumulacién de alelos favorables relacionados
con la caracteristica de interés (Ren y col, 2017; Ortiz-Islas y col, 2019). Para obtener
lineas endogamicas con un 99% de homocigosidad se requieren de 6 a 8 generaciones
(3-4 anos), pero al utilizar la tecnologia DH se obtienen lineas ~95% homocigotas en
solo un afo (Preciado-Ortiz y col, 2013; Gaytan-Pinzén y col, 2022). Para generar
lineas DH, se requiere la induccién de haploidia a través de cruzas con lineas
inductoras de haploidia, seguida por una duplicacion de cromosomas mediante
colchicina y siembra en campo para auto-polinizacién de las plantas. La estrategia de
induccién de haploides incluye marcadores morfolégicos, donde el marcador fenotipico
R1-nj (R1-navajo) es el mas comun porque permite identificar las semillas desde antes
de la siembra. Esta morfologia es conocida como el fenotipo del nucleo navajo y puede

producir 3 fenotipos diferentes que pueden observarse en la Figura 3.
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Contaminante

Inductor Donador Mazorca F1 Haploide Diploide
RI-nj R: R1-nj/r,
~\ - ~\
Q. Q.

Figura 3. Ejemplo de induccién de haploides y de tipos de granos derivados de una

cruza de induccidn tipica (Prasanna y col, 2013).
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Una vez identificados los haploides, se duplica el numero de cromosomas para
restaurar el genoma 2n de la planta. Se utiliza la duplicacién inducida quimicamente,
utilizando inhibidores mitéticos como colchicina y otros agentes antimicrotubulares

(Magbool y col, 2020).

Con el objetivo de satisfacer la demanda industrial y ofrecer alternativas en la
produccion de alimentos con alto valor agregado, el programa de mejoramiento
genético de maiz del Instituto Nacional de Investigadores Forestales, Agricolas y
Pecuarias (INIFAP) ha adquirido lineas de maiz DH blanco y amarillo con ACA, las
cuales se obtuvieron de una Poblacion Blanca del Noroeste (PBN), una Poblacion
Blanca del Bajio (PBB), una Poblacion Amarilla del Noroeste (PAN) y una Poblacion
Amarilla del Bajio (PAB). Estas poblaciones se mejoraron mediante un esquema de
seleccion recurrente de medios hermanos, desde el 2004 hasta 2013. Ortiz-Islas y col
(2019) reportaron el contenido de aceite en 46 hibridos obtenidos de la cruza de lineas
DH ACA amarillos y blancos, y se correlaciono positivamente con el tamafio del
germen y varid en rangos de 6-9% y 5-8%, respectivamente; los acidos grasos mas
abundantes fueron oleico (36-51%) y linoleico (35-52%). Actualmente, INIFAP ha
liberado nuevos hibridos de maiz con alto contenido de aceite y proteinas, como el H-
388 O, hibrido de maiz trilineal de grano blanco oleoso para el subtrépico de México
(Preciado-Ortiz y col, 2019c) y el H-327 AO, hibrido trilineal de maiz oleoso de grano
amarillo para regiones subtropicales de México (Preciado-Ortiz y col, 2019a). Vazquez-
Carrillo y col (2018) reportaron que estos hibridos cumplieron con la calidad de la masa
para tortilla y produjeron tortillas mas suaves que los hibridos normales después del

almacenamiento.
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2. Desarrollo de maices ACA asistido por marcadores moleculares

El desarrollo de maices ACA mediante seleccion recurrente y su estabilidad en
diferentes ambientes demostro la heredabilidad de esta caracteristica cuantitativa y la
contribucion de genes especificos, por lo que resulta muy relevante identificar
marcadores moleculares asociados que puedan utilizarse para asistir en el
mejoramiento de maices ACA y obtener materiales en forma mas eficiente (Hossain y

col, 2023).

Los marcadores moleculares son secuencias de ADN que se pueden detectar
facilmente y son heredables, siendo mas informativos los de naturaleza codominante,
es decir, los que detectan las dos variantes alélicas en un individuo diploide, tales como
los microsatélites o repetidos de secuencia simple (SSR) y los polimorfismos de
nucledtidos simple (SNP), siendo los ultimos los mas utilizados en los ultimos afos

(Hasan y col, 2021).

Los SNPs son variantes genéticas muy comunes y estables que afectan un solo
nucledtido en el ADN, lo que los convierte en herramientas altamente informativas y
utiles en la investigaciéon genética. Su alta frecuencia y simplicidad en el analisis
facilitan el mapeo de genes asociados con caracteristicas fenotipicas, permitiendo una
comprensidon mas precisa de la variabilidad genética. Ademas, los SNPs son
fundamentales en el desarrollo de pruebas genéticas, debido a su capacidad para
identificar variantes genéticas especificas relacionadas con rasgos complejos y

respuesta a tratamientos (Gibbs y col, 2003; Antontseva y col, 2023).

Diferentes estudios en maiz han investigado las bases genéticas de

caracteristicas relacionadas con el aceite mediante el uso de marcadores moleculares,

25



destacando en un primer momento el uso de microsatélites para el mapeo de loci de
caracteres cuantitativos (QTL) asociados con el contenido de aceite, almidén y
proteina en maiz ACA. Los QTL identificados en estos estudios se ubicaron en
regiones cromosémicas similares o compartieron marcadores moleculares con genes
que regulan el metabolismo de estos componentes, como oilc2 y accA, asi como stcS
y ael. La acetil-CoA carboxilasa, que participa en la sintesis de acidos grasos, es
codificada por el gen accA, mientras que ae1 es un gen mutante que afecta la enzima
desramificadora del almidén Il b (Zhang y col, 2008; Wang y col, 2010; Yang y col,
2013). Recientemente las investigaciones se han enfocado en el uso de SNPs para
encontrar asociaciones con dichas caracteristicas y genes candidatos responsables
de su variacion en lineas no relacionadas (Zheng y col, 2021) o poblaciones

biparentales (Fang y col, 2021).

La tecnologia DH y los marcadores moleculares estan revolucionando los
programas de mejoramiento genético de maiz y, combinados con el genotipado,
pueden producir grandes ahorros en tiempo y recursos economicos al identificar
regiones del genoma relacionadas con genes de calidad nutricional (Prasanna y col,
2013). Recientemente, Zhang y col (2023) analizaron QTLs asociados con el contenido
de aceite en cuatro poblaciones de maiz DH, destacando seis que explicaron la mayor
variaciéon fenotipica. Los autores ubicaron 17 genes involucrados en el metabolismo

de acidos grasos dentro de los intervalos de los QTL identificados.

Polimorfismos en un solo nucledtido se obtienen mediante técnicas de
secuenciacion masiva, a través de diversas tecnologias de genotipificacion como GBS,

RADSeq, entre otras. GBS es una herramienta ideal para la busqueda de marcadores
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moleculares distribuidos a lo largo del genoma (Elshire y col 2011). Una vez
identificados los SNPs mediante GBS, estos se pueden monitorear en diferentes
genotipos sin necesidad de secuenciar de nuevo su genoma, a través de tecnologias

de genotipado por PCR como las siguientes:

a. PCR alelo-especifica. Esta técnica de PCR utiliza dos primers, cada uno
especifico para un alelo determinado y un primer comun. Para cada individuo
analizado se realizan dos PCR simultaneas donde se utilizan por separado cada
uno de los primers alelo-especificos. Los productos amplificados se separan por
electroforesis y se determinan las variantes dependiendo de la presencia o
ausencia de las bandas correspondientes a cada reaccion (Villegas-
Castagnasso y col, 2015).

b. PCR entiempo real con sondas TagMan alelo especificas. Esta técnica requiere
disefiar una sonda TagMan especifica para cada alelo y aprovecha la actividad
exonucleasa 5" de la Taq polimerasa que elimina los nucledtidos desde el
extremo 5°de una sonda unida a un fragmento de ADN a medida que avanza la
polimerizacion desde un primer, generando de esta manera una sefal
fluorescente. La emisién de fluorescencia sélo ocurre si la sonda hibrida de
manera especifica para uno de los alelos (Villegas-Castagnasso y col, 2015).

c. Analisis de curva de fusion de alta resolucion (HRM). Permite caracterizar la
variacién genética de amplicones de ADN obtenidos por PCR en tiempo real a
través de la disociacién de la doble cadena al aumentar la temperatura. Se
utiliza un flour6foro que se intercala en el ADN para determinar la cantidad de

ADN de doble cadena en cada ciclo y las curvas de fusion de alta resolucion
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permiten distinguir la composicion de contenido GC en la secuencia del
amplicén, incluyendo un SNP, por lo que es capaz de identificar alelos y
amplicones con un contenido de GC idéntico (Figuras 4 y 5) (Vossen y col, 2009;

Schiwek y col, 2020).

Aunque todas las técnicas mencionadas anteriormente pueden detectar SNPs,
el HRM no requiere de primers ni sondas especificas para alelos, ya que se basa en
las variaciones en la curva de fusion de las variantes amplificadas. Si bien el uso de
las sondas TagMan alelo-especificas provee una alta precision y sensibilidad, HRM
también ha demostrado tener una alta resolucion y sensibilidad para detectar SNPs a

un costo mucho menor (Vossen y col, 2009).

En los ultimos afos, la tecnologia HRM ha sido utilizada en investigaciones
dirigidas al mejoramiento de maiz. Un ejemplo es el estudio de Abakemal y col (2012)
quienes compararon la eficacia de los marcadores de ADN polimérficos amplificados
al azar (RAPD) y repeticiones de secuencias simples (SSR) en combinacién con el
analisis de fusién de alta resolucion (HRM) para detectar la variabilidad genética en
lineas endogamicas de maiz de calidad proteica (QPM). Los resultados mostraron
patrones de fusidn similares entre las lineas para ambos sistemas de marcadores.
Ademas, las medidas de distancia genética y los resultados de la electroforesis en gel
coincidieron con los datos de HRM. El analisis HRM demostré ser eficaz para detectar
variaciones genéticas y puede permitir la exclusion de la electroforesis en gel en

etapas tempranas de cribado, ahorrando tiempo y recursos.
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Figura 4. Diagrama del principio del anélisis HRM. A) ElI ADN de interés se amplifica
mediante PCR. A su vez se van agregando agentes intercalantes. B) El analisis de
fusidn de alta resolucion se realiza justo después de la amplificacion por PCR.
Comienza con la desnaturalizacién del ADN a 95°C y el enfriamiento hasta 40°C,
seguido de un aumento gradual de la temperatura desde alrededor de 65°C hasta
95°C. Los amplicones se separan cuando se alcanza la temperatura de fusion y, por
lo tanto, los colorantes intercalados se liberan y las sefiales fluorescentes disminuyen.
C) Los cambios de sefial se detectan tras la excitacion del laser durante el andlisis y

la curva de fusion se registra en consecuencia. Adaptado de Kim y col (2023).
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Figura 5. Curva de HRM. Adaptado de Miyoshi y col (2022)
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Por su parte, Naidoo y col (2013) desarrollaron un marcador molecular basado
en un SNP para identificar el gen Ipal-1 en la etapa vegetativa temprana, con la
finalidad de usarlo para reducir el contenido de acido fitico (LPA) y mejorar la absorcion
de nutrientes. Los autores diferenciaron los genotipos homocigoto dominante, no
dominante y heterocigoto mediante perfiles de fusién de alta resolucion (HRM) y
graficos de diferencia normalizados. El analisis de HRM resulté ser mucho mas
econdmico y permitié confirmar el contenido reducido de fitato en una linea parental.
Este avance facilitara un mejoramiento mas eficiente y rapido del maiz para la

caracteristica de bajo contenido de acido fitico (LPA).

En lo que respecta al programa de mejoramiento genético del INIFAP, el uso de
marcadores moleculares en lineas doble haploide de maiz permite calcular indices de
diversidad y estructura genética para identificar las lineas mas contrastantes y
combinaciones prometedoras para la generacion de cruzas y explotacion de la
heterosis, con una alta variabilidad genética, sin probar todas las combinaciones de
las lineas parentales, ahorrando tiempo y recursos econdmicos (Peinado Fuentes y
col, 2021). Rios-Sandoval (2017) realizé la genotipificacion por GBS de 120 genotipos
pertenecientes a las regiones del Bajio y el Noroeste de México, identificando un total
de 35,770 SNPs que permitieron establecer la diversidad y estructura genética de los
materiales estudiados. En el mismo sentido, Gaytan-Pinzon y col (2022) evaluaron la
diversidad y estructura genética poblacional en 310 lineas DH derivadas de las cuatro
poblaciones de mejoramiento de INIFAP: PBN, PBB, PAN y PAB. Ellos encontraron
19,078 marcadores de polimorfismos de un solo nucleétido (SNP) y los valores de

contenido de informacion polimorfica fueron de 0.346, 0.352, 0.353 y 0.353; asi como
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heterocigosidad de 0.221, 0.194, 0.284 y 0.177 para PAB, PAN, PBN y PBB,
respectivamente. Concluyeron que la amplia variabilidad genética entre las lineas
analizadas tiene un gran potencial para aportar alelos especificos benéficos para los
programas de mejoramiento utilizados en la generacion de hibridos de maiz ACA.
Valenzuela-Apodaca y col (2022) analizaron la diversidad genética de 49 lineas DH
con alto contenido de aceite (5 PAB, 7 PAN, 3 PBB y 34 PBN) e identificaron 43 SNPs
asociados con el contenido de aceite y 2 con el de proteinas, destacando los SNPs
5589069 (A/G, Adenina/Guanina), 100156460 (C/T, Citosina/Timina) y 2412207 (G/T,
Guanina/Timina) que estuvieron presentes en el 70.9, 35.4 y 22.5 % de las lineas con
ACA y el SNP 5586538 que estuvo presente en el 14.63 % de las lineas con alto
contenido de proteina (Cuadro 6). Mediante el analisis de HRM los autores validaron
la presencia de los SNP asociados con el contenido de aceite o proteina y se definieron
como alelos favorables a aquellos que estaban presentes en lineas con un contenido
de aceite > 6% y proteina > 10% (Cuadro 7). No obstante, es fundamental confirmar
estos SNPs en los genotipos y las caracteristicas fisicas y quimicas para establecer
una relacion entre las caracteristicas evaluadas y la variabilidad observada en las

cruzas experimentales.
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Cuadro 6. Genes candidatos para aceite y proteina

Gen ID Aceite Cromosoma Descripcion Funcién
(SNP ID)
Zm00001d021040 7 Proteina de Transporta los acidos grasos
(5589069) exportacion de de los plastidios e incrementa
acidos grasos 1, la produccion de lipidos
cloroplastos
Zm00001d012063 8 Proteinas de Proteinas transportadoras de
(100156460) transferencia de lipidos (LTP) mejoran la
lipidos (LTP) transferencia bidireccional
entre membranas y permiten la
unioén de las cadenas de acilos
Zm00001d045304 9 Proteinadela Codifica para proteinas
(2412207) familia de las  aciltransferasas involucradas

aciltransferasas
tipo HXXXD

en la sintesis de distintos

acidos grasos

Gen ID proteina Cromosoma
(SNP ID)

Descripcion

Funcion

Zm00001d021815 7

(5586538)

Factor de inicio

de elongacion

EF-1a es una proteina rica en
lisina que permite la union de
los aminoacil-tRNAs a los

ribosomas

Valenzuela-Apodaca y col (2022)
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Cuadro 7. Alelos favorables para cada uno de los SNP asociados con el contenido de

aceite y proteina

ID SNP Rasgo SNP Alelo favorable
5589069 Aceite G>A G/A
100156460 Aceite C>T cIT
2412207 Aceite G>T GIT
5586538 Proteina A>G A/G

Las letras subrayadas indican el alelo favorable establecido en cada SNP.

Valenzuela-Apodaca y col (2022)
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IV. JUSTIFICACION

La agricultura del noroeste de México es muy relevante en el contexto nacional
por sus aportaciones al volumen y valor de la produccién, donde el estado de Sinaloa
es lider en la produccion de maiz. Sin embargo, aun existe una deficiencia en el
desarrollo de hibridos de maiz competitivos y a bajo costo, por ello el INIFAP ha
incursionado en el uso de lineas doble haploide a partir de poblaciones mejoradas y la
implementacion de herramientas gendémicas en su programa mejoramiento genético
de maiz con el fin de generar materiales competitivos y con valor agregado. El valor
agregado de las cruzas experimentales de maiz del INIFAP, es su alto contenido de
aceite (ACA) y proteina, lo cual, tiene como consecuencia un incremento en la calidad
nutricional de estos materiales. Por lo tanto, es necesario analizar el genotipo de
marcadores SNP para contenido de aceite y proteina, con el fin de verificar la
composicién quimica de las cruzas, asi como sus caracteristicas fisicas y la estimacion

del rendimiento de grano.
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V. HIPOTESIS
Las cruzas experimentales de maiz ACA desarrolladas por INIFAP poseen
caracteristicas genéticas y de calidad del grano que permiten una buena seleccion

para el desarrollo de hibridos comerciales competitivos.
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VI. OBJETIVOS

A.OBJETIVO GENERAL
Caracterizar molecularmente cruzas experimentales de maiz con alto contenido
de aceite y proteina desarrolladas por INIFAP y evaluar sus caracteristicas de calidad

del grano.

B. OBJETIVOS ESPECIFICOS
1. Determinar el genotipo de lineas DH y cruzas experimentales mediante el uso
de marcadores SNP asociados con el contenido de aceite y proteina.
2. Evaluar las caracteristicas fisicas del grano y rendimiento de las cruzas
experimentales de maiz cultivadas bajo un esquema de polinizacion libre.
3. Determinar el contenido de los principales componentes quimicos de las cruzas

experimentales.
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VI. MATERIALES Y METODOS
A.MATERIALES
Un total de 26 lineas DH (13 de maiz amarillo y 13 de maiz blanco) y 21 cruzas
experimentales de maiz ACA, asi como los hibridos comerciales Hipopotamo (Asgrow)
y Sunrice (Genetiks), se cultivaron en el Campo Experimental Valle del Fuerte del
INIFAP en el ciclo Otono-Invierno 2022-2023 (Cuadros 8 y 9). Se utilizaron las

condiciones indicadas en la guia para cultivo de maiz del INIFAP (INIFAP, 2017).

Para el analisis del genotipo, se germinaron los granos de las lineas parentales
y de la generacién filial 1 (F1) de las cruzas experimentales para obtener ADN de tejido
vegetativo. Los granos maduros de las cruzas experimentales e hibridos comerciales
se utilizaron para evaluar el rendimiento y las caracteristicas fisicas. Posteriormente
se procesaron con un molino de bolas MM400 (Retsch, Haan, Alemania) para obtener

harinas que fueron utilizadas para los analisis de composicion quimica.

B.METODOS
1. Extracciéon de ADN

El ADN se extrajo de tejido foliar de plantulas de maiz de cada uno de los
materiales enlistados en los Cuadros 8 y 9 utilizando un protocolo estandar de CTAB
(Stewart y Via, 1993). En un tubo de 1.5 mL se homogeneizaron alrededor de 2 cm de
hoja en presencia de 800 uL de CTAB/PVP y 2 uL de B-mercaptoetanol con ayuda de
un pistilo de plastico. La mezcla se dejo incubar 1 h en bafo maria a 65 °C con
agitacion y luego se centrifugd a 13,000 g por 10 min (Labnet, modelo PRISM™ R,

Nueva Jersey, USA).
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Cuadro 8. Lineas DH con ACA utilizadas como parentales de cruzas experimentales

Maiz amarillo Maiz blanco
CML451xCML486 PBN32
CML451xCML481 PBN27

PAN133 PBN84
PAN139 PBN58
PAN141 PBN85
PAN142 PBN118
PAN155A PBN11a
PAB218 PBB183
PAB236 PBB187
PAB219 SPBN678
PAB209 SPBN619
SPAN212 SPBB269
SPAB15 SPBB330
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Cuadro 9. Cruzas experimentales de maices ACA desarrolladas por INIFAP

Maiz Amarillo

Maiz Blanco

CML451/CML486xPAN133
CML451/CML486xPAB219
CML451/CML481xPAN139
CML451/CML481xPAB218
CML451/CML481xPAN141
CML451/CML481xPAN155A
PAN139xPAB218
PAN142xPAB236
PAN142xPAB209

SPAB15xSPAN212

PBB183xPBN85
PBB85xPBB183
PBN11axPBB183
PBB187xPBN32
PBN32xPBB187
PBN32xPBN118
PBN118xPBN32
PBN27xPBN32
PBN84xPBNS58
SPBN619xSPBB330

SPBN678xSPBB269
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Se paso el sobrenadante a un tubo de 2 mL, se afiadieron 650 puL de cloroformo-
alcohol isoamilico (24:1) y la mezcla se agitd en vortex durante 2 min. Se centrifugo de
nuevo a 13,000 g por 10 min y la fase acuosa se paso a un tubo nuevo de 2 mL. Los
lavados con cloroformo se repitieron 3 veces mas. Posteriormente, se transfirieron
aproximadamente 400-450 uL del sobrenadante a un tubo de 1.5 mL y se anadio el
equivalente al 70% del volumen de alcohol isopropilico, se mezcld por inversion 4-5
veces y se dejo precipitar a -20 °C toda la noche. La pastilla de acidos nucleicos se
recuperd centrifugando a 13,000 g por 15 min y descartando el sobrenadante. La
pastilla obtenida, se lavé con 500 pL de etanol al 70%, se centrifugd a 13,000 g por 15
min, se descarto el etanol y la pastilla se seco a temperatura ambiente. Finalmente, se

resuspendio en 50 pL de agua.

2. Cuantificaciéon de ADN

La cuantificacion se realizé utilizando un espectrofotometro UV-Visible BioMate
3S (Thermo Scientific, Madison, USA), registrando la absorbancia a 260 nm del ADN
en agua. Una densidad 6ptica de 1 corresponde a 50 ug/mL de ADN de doble cadena.
Para evaluar la pureza, se calculé el cociente de absorbancias 260/280 nm. Se
considera que un valor entre 1.8 y 2.0 indica una pureza Optima, ya que un resultado
inferior sugiere contaminacién por proteinas y fenoles, mientras que uno mayor podria
indicar la presencia de ARN. La integridad del ADN se valor6 mediante electroforesis
en gel de agarosa al 0.8% (p/v), seguido de una tincién con bromuro de etidio para la
visualizacion de las bandas con luz UV en un sistema fotodocumentador XRS (Bio-

Rad, USA).
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3. HRM (High Resolution Melting)

A partir de marcadores SNP identificados previamente para el contenido de
aceite y proteina (Valenzuela-Apodaca y col, 2022), se utilizé la técnica de HRM que
consiste en la amplificacion en tiempo real de una secuencia de ADN para identificar
la presencia o ausencia del polimorfismo en cada una de las lineas DH y cruzas F1
analizadas. Se utilizaron primers especificos para amplificar cada una de las variantes

de marcadores previamente asociados con aceite y proteina (Cuadro 10).

El ensayo de HRM se llevd a cabo utilizando un sistema de PCR en tiempo real
(QuantStudio™ 7 Flex) con un volumen de mezcla total de 10 uL (5 uL de MeltDoctor™
HRM Master Mix, 0.5 uL de ADN (20 ng/uL), 0.5 uL de cada primer (5 uM) y 3.5 uL de
agua desionizada). Las condiciones de amplificacién fueron un ciclo a 95°C por 10min;
seguido de 35 ciclos de 95°C por 15 s, 59 °C por 60 s, seguidos de fusion de 60 °C a

95 °C con un incremento de 0.025 °C por segundo (Valenzuela-Apodaca y col, 2022).

4. Caracteristicas fisicas del grano y rendimiento

Las cruzas experimentales se evaluaron junto con testigos comerciales, en
parcelas de 4 surcos de 50 m de longitud espaciados 0.8 m, con 2 repeticiones en
bloques al azar y una densidad de 7 a 8 plantas/m, atendiendo las recomendaciones
de manejo agronomico de la agenda técnica para maiz (INIFAP, 2017). Las variables
fisicas evaluadas incluyeron las dimensiones de los granos, el peso de 100 granos y
peso hectolitrico, siguiendo la metodologia descrita por la AACC (2000).

a. Dimensiones de grano
Se utilizé un micrémetro digital modelo 3109-25A (INSIZE, Suzhou New District,

China) para medir la longitud, anchura y grosor de 25 granos seleccionados al azar.
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Cuadro 10. Secuencia y ubicacion de primers para SNP asociados con el contenido

de aceite y proteina utilizados en PCR en tiempo real asociado a HRM

. ey . Tm %GC
SNPID Cromosoma Posicion Primers (FIR) (FIR)
Aceite
F gtctgcattcacgcacattg
5589069 7 141044791 59 50/43.5
R cccttcttatgttcttcctcttg
F actcaatgtcgaacgctacg
100156460 8 167539498 59 50/50
R agcgctagatttggagtgagag
F agggttcaaggtgttcatcg
2412207 9 18542642 59 50/50
R acagcagctcctgaatttcc
Proteina
F catacgttcacgcatgtgac
5586538 7 163521488 59 50/50

R cgacaagaagtcgattgagg

F: directo; R: reverso

Valenzuela-Apodaca y col (2022)
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b. Peso de 100 granos
Se determiné seleccionando 100 granos al azar y registrando su peso en tres
pruebas independientes en una balanza granataria (Sartorius, Acculab, AX224).
c. Peso hectolitrico
Se llend un recipiente de volumen conocido con granos y se pesoé en una balanza
analitica (Sartorius, Acculab, ALC-2100.1). El peso hectolitrico se obtuvo dividiendo el
peso de los granos entre el volumen del recipiente, ajustado a 1 L. Se llevaron a cabo
10 repeticiones.
d. Rendimiento
Se evalud en campo considerando variables como: la superficie de cada parcela,
porcentaje de materia seca del grano ajustado a 14% de humedad y un factor de
correccion para su extrapolacion a la superficie de una hectarea. Para ajustar la
humedad al 14%, se tomd en cuenta la humedad presente como el peso de la cosecha,
utilizando los factores de correccion descritos por INIFAP (2017), segun las férmulas

que se detallan a continuacion.

o . (Peso ajustado (t))(10,000 m2)
Rendimiento por hectarea (t) = ~ 0.001
Area de la parcela (m2)

(100 — %humedad)(Peso de cosecha(t))
86

Ajuste de humedad a 14% (t) =

5. Humedad

Se determind la humedad de acuerdo al método oficial 925.09B de la AOAC
(1999). Se midi6 la pérdida de humedad de la muestra (3 g de harina) después de
someterse a calentamiento durante 12 h a 70 °C y 2 h a 130 °C en estufa con

circulacion de aire forzado modelo DX402C (Yamato Scientific, Japon).
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6. Grasa cruda

Se determind de acuerdo al método 920.39C de la AOAC (1999). Las
extracciones se realizaron en muestras de 1 g de harina envueltas en papel filtro. Se
utilizaron matraces bola de fondo plano (a peso constante) con cornetas de
recirculacion conectadas a condensadores; las muestras se colocaron dentro de la
corneta. Los matraces se rellenaron con 300 mL de éter de petréleo y se mantuvieron
sobre placas de calentamiento a 105 + 5 °C para permitir la ebullicién del éter de
petréleo y su consecuente recirculacion sobre la muestra durante 4 h. Posteriormente,
el solvente usado en la recirculacion se recupero y evaporé en estufa durante toda la
noche a 80 °C. El matraz se pasé a un desecador durante 30 min y posteriormente se
peso para calcular el porcentaje de aceite de las muestras por diferencia de peso.
7. Proteina cruda

Se determiné por micro Kjeldahl de acuerdo al método oficial 960.52 de la AOAC
(1999) para nitrogeno total. Se pesaron 0.2 g de harina y se digirieron con 5 mL de
H2S04 concentrado y mezcla reactiva de selenio (Merck Co., Alemania) a 200 °C hasta
cambiar su coloracion de negro a azul cristalino. Posteriormente, al material digerido
se le anadieron 5 mL de agua desionizada. En la destilacion, la muestra digerida se
neutralizé con una solucidon de hidréxido de sodio al 40%; el producto destilado se
recolectd en una solucion de acido bdérico al 4% y fenolftaleina como indicador. La
titulacion se llevo a cabo con una solucion valorada de HCI 0.1 N. La proteina cruda

se calculé a partir del contenido de nitrogeno total utilizando un factor de 6.25.
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8. Determinacion de lisina

El contenido de lisina se determiné utilizando el ensayo colorimétrico con acido
trinitrobencenosulfénico (TNBS) descrito por Felker y col (1978) con las modificaciones
de Singh y col (2000). Se mezclaron 10 mg de harina con 1.5 mL de amortiguador de
extraccion (50 mM de NasP207-HCI, pH 9.4) por 1 h en un agitador varimix
(Thermolyne, Dubuque, IA, EUA) a 80 rpm y temperatura ambiente. Después de
centrifugd a 10,000 g por 8 min (Eppendorf, 22331 Hamburg, Alemania), el
sobrenadante se diluyo 5 veces con amortiguador de extraccion y se colocaron 200 L
por triplicado en una microplaca, seguido de la adicion de 20 uL de TNBS (5 mg/mL)
e incubacién a temperatura ambiente por 1 h. Se leyo la absorbancia de las muestras
a 415 nm en un lector de ELISA 680 (Bio-Rad, Hercules, CA, EUA). Para la calibracion,
se prepard una curva estandar con concentraciones conocidas de lisina-HCI (Sigma-

Aldrich, St Louis, EU) en las siguientes concentraciones: 10, 20, 40, 60 y 80 ug/mL.

9. Determinacion de triptéfano

Se utilizd el método del acido glioxilico descrito por Nurit y col (2009). Se pesaron
20 mg de harina de maiz y se hidrolizaron con 1 mL de solucion degradadora (papaina
0.1% (p/v), bromelaina 0.02%(p/v), PVPP 0.5%(p/v), 50 mL de acetato de sodio 0.1 M
y 0.1%(v/v) de EDTA 0.5 M), se homogenizo6 la muestra y se incubd a 65 °C durante
toda la noche en un Termomixer (Eppendorf, 5350 Hamburg, Alemania). Se recuperd
el sobrenadante por centrifugacion a 20,000 g por 5 min. (Eppendorf, 22331 Hamburg,
Alemania). Se tomaron 50 uL del sobrenadante recuperado y se mezclaron con 150
uL del reactivo colorimétrico [(acido glioxilico 0.1M, cloruro férrico 1.8 mM en 20 mL de

acido sulfurico 7 N) + 20 mL de acido sulfurico 30 N]. La reaccion generd un compuesto

46



colorido debido a la uniéon de una molécula de acido glioxilico con dos moléculas de
triptéfano. La absorbancia se midié a 560 nm utilizando un lector de ELISA 680 (Bio-
Rad, Hercules, CA, EUA). Para la calibracion, se preparé una curva estandar con
concentraciones conocidas de triptéfano (Sigma-Aldrich, St Louis, EUA) de 0, 10, 20,

30, y 40 mg/mL.

10. Obtencién de extracto metandlico
Se mezclaron 0.05 g harina con 2 mL de metanol puro, la mezcla se agité a 250
rom durante 30 min y posteriormente se sonicé por 30 min. La mezcla se digirié con 1
mL de HCI 2 N a 90 °C durante 30 min, se dejo enfriar a -20 °C por 1 h, posteriormente
se centrifugé a 15 000 g por 20 min a 4 °C (Labnet, modelo PRISM™ R, Nueva Jersey,
USA) y se recuperd el sobrenadante. Los extractos se secaron en estufa (Eppendorf,
modelo 5804 R, Germany) a 40 °C y se almacenaron a -20 °C hasta su analisis. Los

extractos se reconstituyeron con 0.5 mL de metanol puro.

11. Fendlicos totales

Los fendlicos totales se determinaron por el método de Folin-Ciocalteu (Singleton
y Rossi, 1965) adaptado para microplaca. El extracto metandlico o el estandar (0.02
mL) se mezclé con 0.180 mL del reactivo de Folin-Ciocalteu, la solucion se dejo
reposar por 3 min a oscuridad y temperatura ambiente. Enseguida se agregaron 0.05
mL de solucion saturada de Na2COs al 7% (p/v), se incubd a temperatura ambiente por
90 min en oscuridad y después se midio la absorbancia a 750 nm en un lector de
microplacas Multiskan Sky (Thermo Fisher, Massachusetts, EUA). La cuantificacion se

realizd usando una curva de calibracion de acido galico (0-500 ug/mL), utilizando agua
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en lugar del extracto metandlico como control negativo. Los resultados se expresaron

como mg equivalentes de acido galico (EAG)/ 100 g de muestra en base seca (b.s).

12. Flavonoides totales

Para flavonoides totales se utilizé el método descrito por Heimler y col (2005). En
una microplaca de 96 pocillos se agregaron 0.02 mL del extracto metandlico con 0.1
mL de agua y 0.006 mL de NaNO:2 al 5% (p/v); la microplaca se dejé reposar en
oscuridad durante 6 min y se agregaron 0.012 mL de AICIls al 10% (p/v). Después de
5 min de reposo en oscuridad se afadieron 0.06 mL de NaOH 1 M, seguido de 0.022
mL de agua. Se incubd a temperatura ambiente por 30 min en oscuridad y se midi6 la
absorbancia a 510 nm en un lector de microplacas Multiskan Sky (Thermo Fisher).
Para la cuantificacion se utilizé una curva de calibracidon de catequina (0-700 ug/mL de
catequina), utilizando agua en lugar del extracto metandlico como control negativo. Los

valores se expresaron en mg equivalentes de catequina (EC) / 100 g de muestra b.s.

13. Actividad antioxidante
a. ABTS

La determinacion de la capacidad antioxidante se llevdo a cabo mediante la
metodologia descrita por Re y col (1999) con algunas adecuaciones para microplaca.
El radical ABTS™* se generé mezclando 5 mL de una disolucion de ABTS (7mM en
agua desionizada) y 5 mL de persulfato de potasio (2.45 mM). La mezcla se mantuvo
en oscuridad y en reposo durante 16 h a temperatura ambiente. La disolucién del
ABTS* fue diluida con PBS (pH 7.4, 10 mM) hasta obtener un valor de absorbancia de

1.4 £ 0.1 a 734 nm. Para el ensayo se mezclaron 292.5 uL de la disolucion de ABTS™

con 7.5 uL de muestra. La microplaca se incubd durante 10 min en oscuridad y a
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temperatura ambiente para posteriormente tomar lectura de la absorbancia a 734 nm
usando un lector de microplacas 680 (Bio-Rad, Hercules, CA, EUA). Los resultados
fueron comparados con una curva estandar de Trolox y se expresaron como
equivalentes de Trolox (umol ET/ 100 g b.s.). El porcentaje de inhibicién se obtuvo con

la siguiente formula:

(Abs blanco — Abs muestra)

X 100
Abs blanco

b. DPPH

La evaluacion se realizé de acuerdo al método propuesto por Brand-Williams y
col (1995) con algunas modificaciones. El ensayo se realizé en microplaca en la cual
se mezclaron 280 pL del radical DPPH (150 mm en metanol 80%) y 20 uL de muestra.
Como blanco se utilizé6 una mezcla de 20 uL de metanol y 280 uL del radical. La
microplaca se dejo reposar por 30 min a 37 °C en oscuridad y posteriormente se tomo
lectura de la absorbancia a 540 nm usando un lector de microplacas 680 (Bio-Rad,
Hercules, CA, EUA). Los resultados se compararon con una curva estandar de Trolox
y se expresaron como umol ET/ 100 g b.s. El porcentaje de inhibicion se obtuvo con la

formula:

(Abs blanco — Abs muestra)
Abs blanco

X 100

14. Carotenoides totales
a. Extraccion de la muestra
La extraccion y cuantificacion de carotenoides totales se llevd a cabo mediante

el método espectrofotométrico descrito por Kurilich y Juvik (1999) con algunas
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modificaciones. Las extracciones se realizaron en oscuridad para minimizar la
degradacion de los carotenoides. Se utilizaron 0.6 g de harina y se le agregaron 6 mL
de etanol puro con 0.1% de hidroxitolueno butilado (BHT) y la mezcla se incubd
durante 5 min en bafo Maria a 85 °C. Posteriormente, se le agregaron 0.5 mL de KOH
al 80% y se calenté de nuevo en bafo Maria por 10 min para su saponificacion, a los
5 min de incubacién se mezcld en un vortex durante 20 s. Inmediatamente después de
la saponificacion la mezcla se enfrié en un bafio de hielo y luego se le agregaron 3 mL
de agua destilada fria seguido de 3 mL de hexano, se mezcld en vortex y las muestras
se centrifugaron a 1,200 g por 5 min (Eppendorf, modelo 5804 R, Alemania). La capa
superior de hexano se transfirié a otro tubo y la capa inferior se extrajo 3 veces mas
con hexano. El hexano de los sobrenadantes combinados se evaporé con nitrégeno y
los extractos se reconstituyeron con 10 mL de acetona y se sonicaron por 2 min para
su solubilizacion.
b. Determinacion de carotenoides totales

La concentracion total de carotenoides se determind segun lo reportado por
Singh (2010). Se tomaron alicuotas de la muestra en una cubeta de cuarzo y se midio
la absorbancia a 450 nm en un espectrofotometro UV-Visible BioMate 3S (Thermo
Scientific, Madison, USA). El valor de la absorbancia de cada muestra se utilizé para

determinar la concentracion total de carotenoides con ayuda de la siguiente ecuacion:

hgy DS, M+ 1000 * 10
T (E) a w

Donde:

¢ = Coeficiente de extincién molar (130056 L/mol cm)
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PM = peso molecular (557.7 g/mol)
W = Peso de la muestra (Q)

La luteina, la zeaxantina y el betacaroteno son los carotenoides predominantes

en el maiz. Se empleo un valor promedio para € y PM.

15. Analisis estadistico
Los analisis estadisticos se realizaron con el programa Statgraphics Plus 5.1 (Di
Rienzo y col, 2001). Las variables de mediciones fisicas y de composicion quimica
fueron evaluadas mediante un ANOVA de un solo factor (genotipo de maiz). Las
comparaciones entre las medias de los genotipos se llevaron a cabo utilizando la
prueba de Tukey con un nivel de significancia del 95%, mientras que las diferencias
entre los promedios de los materiales blancos y amarillos se analizaron mediante la

prueba T-Student (p < 0.05).
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VIll. RESULTADOS Y DISCUSION
A.GENOTIPO DE SNP ASOCIADOS CON EL CONTENIDO DE ACEITE Y
PROTEINA EN LINEAS DH Y CRUZAS EXPERIMENTALES DE MAIZ ACA

A partir de la informacion reportada por Valenzuela-Apodaca y col (2022) se
determiné mediante HRM el genotipo de 4 SNP en 26 lineas DH parentales y 21 cruzas
ACA para identificar la presencia de alelos favorables asociados con el contenido de
aceite y proteina, lo cual se logra registrando cambios en la temperatura de fusion
aproximada para cada variante del SNP. En las Figuras 6 y 7 se muestran los perfiles
de HRM de cada uno de los SNP analizados.

En el caso de los marcadores asociados con el contenido de aceite, las curvas
de fusién del SNP 100156460 (C/T) muestran el mismo patron en las lineas DH (Fig.
6A) y las cruzas experimentales (Fig. 6B), un cambio en la temperatura de fusién a
aproximadamente 80 °C correspondiente al nucleétido C presente en ambos
cromosomas, es decir, en condicidn homocigédtica en todos los materiales. Cabe
sefalar que este comportamiento era de esperarse en las cruzas debido a que todas
las lineas parentales contribuyen la variante alélica con C. En el SNP 2412207 (G/T)
(Figuras 6C y 6D) se observa un cambio en la temperatura de fusién a los 82 °C,
indicando un genotipo homocigoto para el alelo favorable (G/G), pero también se
observo otro cambio a 77.5 °C, el cual de acuerdo con Valenzuela-Apodaca y col
(2022) corresponde a un genotipo heterocigoto (G/T). EI SNP 5589069 present6 un
cambio a los 78°C, correspondiente al genotipo homocigoto con alelo favorable (G/G),
y otro patrén de curva a los 77-80 °C, cercano a lo reportado para el genotipo

heterocigoto (Figs. 6E y 6F).
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Figura 6. Curvas de fusion de marcadores SNP asociados con el contenido de aceite

en lineas y cruzas de maiz ACA. A) Lineas parentales SNP 100156460, B) Cruzas

ACA SNP 100156460, C) Lineas parentales SNP 2412207, D) Cruzas ACA SNP

2412207, E) Lineas parentales SNP 5589069 y F) Cruzas ACA SNP 5589069. Los

alelos obtenidos para cada SNP se muestran en los cuadros 9 y 10.
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La presencia del genotipo homocigoto con el alelo favorable en los SNP
relacionados con el contenido de aceite se observé de la siguiente manera: el alelo
favorable (G/G) del SNP 2412207 se encontr6 en el 88% de las lineas y en 95% de las
cruzas, el alelo favorable (G/G) del SNP 5589069 estuvo presente en el 84% de las
lineas y en el 95% de las cruzas, mientras que el alelo favorable (C/C) del SNP
100156460 se identifico en el 100% de las lineas y cruzas (Cuadros 11 y 12). Los
genes donde se encuentran estos SNPs codifican principalmente para proteinas de
exportacion de acidos grasos, proteinas transportadoras de lipidos y acil transferasas
(Cuadro 6), por lo que la combinacion de alelos en estos maices puede favorecer la

sintesis de acidos grasos y un mayor contenido de aceite.

En relacion con el SNP 5586538 (A/G) asociado al contenido de proteina (Figura
7), el cual se encuentra en el gen que codifica para el factor de elongacion EF-1a
(Cuadro 6), mostré un cambio de temperatura a los 76.5 °C, lo que indica un genotipo
homocigoto con el alelo favorable (A/A). También se observo otro cambio a 77.5°C,
que de acuerdo con Valenzuela-Apodaca y col (2022) corresponde a un genotipo
homocigoto del alelo no favorable (G/G). El genotipo homocigoto con el alelo favorable
(A/A) del SNP 5586538 asociado a proteina se registro en el 96% de las lineas y en el
85% de las cruzas. Para este SNP, la cruza de maiz blanco PBN32xPBN118 debid ser
heterocigota (A/G) y no homocigética (A/A) como se registrd en el analisis (Cuadro 12),
sugiriendo una posible contaminacion con un parental de genotipo A/A'y no G/G como
el de PBN118 durante la preparacion de la cruza. Por otro lado, las cruzas
PBN32xPBB187, SPBN619xSPBB330 y SPBNG678xSPBB269 presentaron una

condicion homocigota (G/G) que no corresponde con los alelos de ninguna de las
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Cuadro 11. Genotipo de marcadores SNP asociados con el contenido de aceite y

proteina identificados por HRM en lineas de maiz ACA

SNPs Aceite SNP Proteina
Linea de maiz | 100156460 2412207 5589069 5586538
(C/T) (GIT) (G/A) (A/G)
CML451/486 C/C G/G G/IG A/A
CML451/481 C/C G/IT G/IG A/A
PAN133 C/C G/G G/A A/A
PAB219 C/C G/G G/G A/A
PBB183 C/C G/G G/G A/A
PBN85 C/C G/IG G/G A/A
PAN139 C/C G/IG G/G A/A
PAB218 C/C G/G G/G A/A
PAN141 C/C G/IT G/IG A/A
PAN155A C/C G/G G/A A/A
PAN142 C/C G/IG G/G A/A
PAB236 C/C G/IG G/G A/A
PAB209 C/C G/G G/G A/A
PBB187 C/C G/G G/G A/A
SPAB15 C/C G/IG G/G A/A
SPAN212 C/C G/IG G/G A/A
PBN11a C/C G/IG G/G A/A
SPBNG678 C/C G/G G/A A/A
SPBB269 C/C G/T G/IG A/A
PBN32 C/C G/G G/G A/A
PBN118 C/C G/G G/IG G/G
PBN27 C/C G/IG G/G A/A
PBN84 C/C G/G G/G A/A
PBN58 C/C G/G G/G A/A
SPBN619 C/C G/IG G/G A/A
SPBB330 C/C G/G G/A A/A
Porcentaje de
lineas con
genotipo 100% 88.4% 84.6% 96.1%
homocigoto para
el alelo favorable
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Cuadro 12. Genotipo de marcadores SNP asociados con el contenido de aceite y

proteina identificados por HRM en cruzas de maiz ACA

SNPs Aceite SNP Proteina
Cruza Experimental 100156460 2412207 5589069 5586538
(C/T) (GIT) (G/A) (A/G)
CML451/486xPAN133 C/C G/G G/IG A/A
CML451/486xPAB219 C/IC G/IG G/G A/A
CML451/481xPAN139 C/IC G/IG G/G A/A
CML451/481xPAB218 C/C G/IG G/G A/A
CML451/481xPAN141 C/C G/IT G/IG A/A
CML451/481xPAN155A C/IC G/IG G/G A/A
PAN139xPAB218 C/C G/G G/G A/A
PAN142xPAB236 C/C G/G G/G A/A
PAN142xPAB209 C/C G/G G/G A/A
SPAB15xSPAN212 C/C G/G G/G A/A
PBB183xPBN85 C/C G/G G/G A/A
PBN85xPBB183 C/C G/G G/G A/A
PBN11axPBB183 C/IC G/IG G/G A/A
PBB187xPBN32 C/C G/IG G/G A/A
PBN32xPBB187 C/C G/G G/G G/IG
PBN32xPBN118 C/C G/IG G/G A/A
PBN118xPBN32 C/C G/IG G/G A/A
PBN27xPBN32 C/C G/IG G/G A/A
PBN84xPBN58 C/C G/G G/G A/A
SPBN619xSPBB330 C/IC G/IG G/G G/G
SPBN678xSPBB269 C/IC G/IG G/G G/G
Porcentaje de cruzas con el
alelo favorable de ambos 100% 95.2% 95.2% 85.7%
parentales
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Figura 7. Curvas de fusion del marcador SNP 5586538 asociado con el contenido de
proteina en lineas y cruzas de maiz ACA. A) Lineas parentales SNP 5586538 y B)
Cruzas ACA SNP 5586538. Los alelos para cada SNP se muestran en los cuadros 9

y 10.
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lineas parentales, lo que sugiere algun error en campo durante el establecimiento de

las cruzas o bien durante el etiquetado.

Los resultados obtenidos en el presente estudio indican que la mayoria de las
cruzas experimentales de maiz ACA analizadas poseen combinaciones favorables de
variantes alélicas de genes relacionados con la sintesis de aceite y proteina que
permiten desarrollar hibridos comerciales competitivos. Los resultados del desempeio

agronomico de estas cruzas se indican en el siguiente apartado.

B.PROPIEDADES FiSICAS DEL GRANO Y RENDIMIENTO DE LAS CRUZAS
EXPERIMENTALES DE MAIZ ACA

1. Caracteristicas fisicas del grano

Las propiedades fisicas del grano de maiz son muy importantes por su relacién
con aspectos de produccion y rendimiento. Entre ellas estan el tamafo de grano, peso
de 100 granos y peso hectolitrico. En el cuadro 13 se muestran las dimensiones de los
maices amarillos y blancos, se puede observar que el ancho promedio fue de 7.34 mm
para los materiales blancos y 7.50 mm para los amarillos, mientras que el grosor
promedio fue de 3.89 mm y 3.75 mm, respectivamente. Sin embargo, se observo una
diferencia significativa en la longitud del grano, con una media de 11.41 mm para el
maiz blanco en comparacion con 9.49 mm para el amarillo. Esto resultados sugieren
que, aunque no hubo variacion significativa en el ancho ni en el grosor, los granos
blancos tienden a ser mas largos, y, por lo tanto, ligeramente mas grandes que los
amarillos. Por su parte, los testigos comerciales tuvieron granos mas grandes, ya que
las tres variables medidas mostraron valores significativamente superiores en

comparacién con las cruzas.
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Cuadro 13. Dimensiones de los granos de las cruzas de maiz ACA

Genotipo

Dimensiones (mm)

Largo Ancho Grosor
Maiz amarillo
Sunrice 12.12 £ 0.732 8.65 + 0.53 5.21 £0.67°
CML451/486xPAN133 9.26 + 0.909%f 7.18 £ 0.48° 3.27 + 0.39%
CML451/486xPAB219 8.83 +0.76f 7.05 £ 0.59¢ 3.43 +0.51¢
CML451/481xPAN139 9.77 + 0.57¢d 8.27 + 0.54° 472 +0.53°
CML451/481xPAB218 7.53 £ 0.529 6.41 +0.57¢ 2.95 + 0.46°f
CML451/481xPAN141 9.81 +0.87° 6.82 + 0.69% 3.06 + 0.65%f
CML451/481xPAN155A 10.61 +0.72° 9.21 + 0.562 4.63 +0.62°
PAN139xPAB218 12.07 £ 0.252 8.72 + 0.36% 4.51 + 0.46°°
PAN142xPAB236 10.15 + 0.61°° 7.21+0.72° 4.10 £ 0.59¢
PAN142xPAB209 9.18 + 0.57¢f 5.46 £ 0.47¢ 2.76 + 0.44f
SPAB15xSPAN212 10.67 +0.28° 8.70 + 0.41° 4.06 £ 0.36°
Promedio 9.798 7.50A 3.752
Maiz blanco
Hipopotamo 12.78 + 0.542 9.43 £0.49°2 4.80 + 0.28%°
PBB183xPBN85 10.81 + 0.79¢ 6.21 + 0.66f 3.07 + 0.40¢f
PBN85xPBB183 10.88 + 0.60¢ 6.40 = 0.46f 2.88 + 0.34f
PBN11axPBB183 13.16 £ 0.48° 7.50 + 0.48% 3.98 + 0.55¢
PBB187xPBN32 12.09 + 0.61°P 7.53 + 0.59% 4.51 + 0.40°°
PBN32xPBB187 11.89 + 0.84° 8.28 + 0.58¢ 4.90 + 0.51°
PBN32xPBN118 10.19 £ 0.58¢ 6.09 + 0.60f 2.42 +0.309
PBN118xPBN32 12.87 £ 0.37° 7.64 + 0.59% 4.3 +0.18«
PBN27xPBN32 11.74 + 0.29° 7.15+0.39¢ 4.38 + 0.21°¢
PBN84xPBN58 11.56 + 0.36°° 7.92 +0.48% 4.35 +0.27°¢
SPBN619xSPBB330 11.10 + 0.40° 8.83 + 0.57° 4.77 £ 0.413b
SPBN678xSPBB269 9.26 + 0.90f 7.18 £ 0.48¢ 3.27 £ 0.39¢
Promedio 11.41A 7.34A 3.89°
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Sunrice e Hipopétamo son hibridos comerciales utilizados como testigos. Los resultados se
reportan como la media + desviacion estandar. Letras minusculas diferentes en la misma
columna indican diferencias significativas (Tukey, p<0.05). Letras mayusculas diferentes entre

los promedios de los maices blancos y amarillos indican diferencia significativa (t-student).



El peso de 100 granos se considera una medida indirecta del tamafo promedio
del grano. Para esta caracteristica se observé que los granos de maiz blanco tuvieron
un peso promedio significativamente mayor que los de maiz amarillo (Cuadro 14),
confirmando su mayor tamafo. Por su parte, los testigos comerciales presentaron un
peso mayor que las cruzas experimentales, lo que indica un tamafo de grano superior.
Segun Salinas-Moreno y col (2010) este parametro se utiliza para clasificar los granos
en pequefos (< 33 g), medianos (33-38 g) y grandes (> 38 g). Todas las cruzas
evaluadas tienen en promedio un peso de cien granos < 33 g, clasificandose como
granos pequefios. En contraste, los testigos se clasificaron como granos grandes. Esta
diferencia puede resultar beneficiosa, ya que las industrias prefieren granos de tamaro
pequefio-mediano porque les permite una mejor optimizacion en tiempos de coccion y

grado de hidratacion durante la nixtamalizacion (Vazquez-Carrillo y col, 2023).

Los resultados de peso de 100 granos obtenidos estan dentro del rango reportado
por Vazquez-Carrillo y col (2018) en tres hibridos de maiz ACA (dos blancos y uno
amarillo) y dos testigos comerciales. Los autores registraron un peso promedio de
30.44 g en maiz blanco y 32.47 g en maiz amarillo, mientras que los testigos
registraron valores de 35.23 g y 38.68 g, respectivamente. Otros estudios reportaron
un rango de 29.39 a 31.59 g para maices ACA blancos y de 31.49 a 32.47 g para
maices amarillos, valores inferiores a los registrados por los testigos comerciales,
38.68 g en maiz blanco y 35.25 g en maiz amarillo (Preciado-Ortiz y col, 2019a;
Preciado-Ortiz y col, 2019b; Preciado-Ortiz y col, 2019c; Preciado-Ortiz y col, 2019d).
Estos resultados también estan dentro del rango de valores obtenidos en el presente

estudio (Cuadro 14).

60



Cuadro 14. Caracteristicas de calidad del grano de cruzas de maiz ACA

Peso de 100 Peso Rendimiento
Genotipo granos hectolitrico estimado
(9) (kg/hL) (ton/ha)
Maiz amarillo
Sunrice 38.18 + 1.392 77.41 +0.35¢ 4.9
CML451/486xPAN133 29.42 + 0.52° 84.28 + 0.22° 5.89
CML451/486xPAB219 30.55 + 1.19° 82.63 + 0.30° 7.66
CML451/481xPAN139 29.24 + 0.82° 80.81 + 0.27¢% 5.93
CML451/481xPAB218 28.30 + 0.58¢° 80.75 + 0.38¢% 6.7
CML451/481xPAN141 28.73 £ 0.81¢ 80.91 + 0.59¢% 4.83
CML451/481xPAN155A  30.32 + 0.27° 82.93 + 0.29° 5.56
PAN139xPAB218 36.80 + 0.10° 79.97 £ 0.73f 4.28
PAN142xPAB236 23.19 £ 0.62¢ 81.28 £+ 0.73% 6.39
PAN142xPAB209 22.98 +0.13¢ 81.62 + 0.25° 8.09
SPAB15xSPAN212 27.43 £ 1.03¢ 80.39 + 0.61¢f 5.68
Promedio 28.708 81.567 6.108
Maiz blanco
Hipopdtamo 40.64 + 1.37° 77.86 + 0.53f 8.83
PBB183xPBN85 30.19 + 0.61¢% 77.38 £ 0.22f -
PBN85xPBB183 31.27 + 0.85% 7743 +£0.27f 9.21
PBN11axPBB183 34.67 £ 0.61° 79.50 + 0.57¢% 12.84
PBB187xPBN32 31.22 + 0.30% 79.20 + 0.24° 9.31
PBN32xPBB187 32.61+0.17%° 80.09 + 0.22% 9.96
PBN32xPBN118 29.28 + 0.35% 80.49 + 0.21¢ 9.18
PBN118xPBN32 31.97 £ 0.40° 81.26 + 0.69° 9.99
PBN27xPBN32 30.17 £ 1.50¢% 83.65 + 0.812 7.75
PBN84xPBN58 28.43 £ 0.25¢ 83.42 £ 0.512 8.34
SPBN619xSPBB330 34.43 + 1.40° 80.79 + 0.63° 10.16
SPBN678xSPBB269 29.26 + 0.53¢% 79.55 + 0.39¢% -
Promedio 31.23A 80.258 9.64 A

Sunrice e Hipopotamo son hibridos comerciales utilizados como testigos. Los resultados se reportan

como la media + desviacion estandar. Letras minusculas diferentes en la misma columna indican

diferencias significativas (Tukey, p<0.05). Letras mayusculas diferentes entre los promedios de los

maices blancos y amarillos indican diferencia significativa (-student).
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El peso hectolitrico es un estimador de la densidad y la dureza del grano,
especialmente relevante para maices destinados a procesos de nixtamalizacién. La
norma NMX-FF-034/1-SCFI-2002 establece un valor minimo de 74 kg/hL para estos
procesos (Normas, 2002). Los datos obtenidos demuestran que todos los materiales
cumplieron con la norma, por lo que son aptos para el procesamiento en industrias
(Cuadro 14). Ademas, el peso hectolitrico de las cruzas en general fue superior al de
los testigos comerciales, lo cual corresponde con el menor tamario del grano en los

maices ACA.

Estos resultados se encuentran dentro de lo reportado por Vazquez-Carrillo y col
(2018), quienes reportaron pesos promedio de 77.77 kg/hL para el maiz blanco ACA y
77.68 kg/hL en maiz amarillo ACA, ambos cumpliendo con el valor minimo establecido
por la norma. Vazquez-Carrillo y col (2020) obtuvieron resultados muy similares en

otros maices ACA, con valores que oscilaron entre 77 y 79 kg/hL.

2. Rendimiento

En términos de rendimiento, los materiales blancos mostraron un desempefio
significativamente superior con un promedio de 9.64 ton/ha, en comparacion con los
materiales amarillos que alcanzaron un rendimiento promedio de 6.10 ton/ha (Cuadro
14). En ambos casos superaron los rendimientos obtenidos por los testigos

comerciales con 8.83 ton/ha en maiz blanco y 4.9 ton/ha en maiz amarillo.

En estudios previos se reportaron rendimientos de 12.86 y 12.07 ton/ha en dos
hibridos de maiz ACA blancos, valores que superaron el rendimiento del testigo
comercial que obtuvo 10.05 ton/ha (Preciado-Ortiz y col, 2019c; Preciado-Ortiz y col,

2019d).

62



C.CARACTERIZACION DE LOS PRINCIPALES COMPONENTES QUIMICOS DE
LAS CRUZAS EXPERIMENTALES DE MAIZ ACA

1. Contenido de aceite

Se determind el contenido de aceite en 11 cruzas de maiz ACA de grano blanco
y 10 cruzas de maiz amarillo, asi como un hibrido comercial blanco y uno amarillo
como testigos (Figura 8). Las cruzas de maiz blanco presentaron valores entre 6.01%
y 9.11%, con un promedio de 7.61%. En las cruzas de maiz amarillo se observaron
contenidos de aceite similares con rango entre 6.10% y 9.01%, alcanzando un
promedio de 7.29%. Por su parte, los hibridos comerciales blanco y amarillo
presentaron contenidos de aceite de 4.68% y 4.74%, respectivamente, valores
significativamente menores que los de las cruzas de maiz ACA (Figura 8). Todas las
cruzas cumplieron con el criterio establecido para maices ACA al presentar un

porcentaje de aceite mayor al 6% (Barrera-Arellano y col, 2019).

Las cruzas de maices blancos PBN27xPBN32, PBN84xPBN58 vy
SPBN619xSPBB330, asi como las cruzas amarillas PAN142xPAB236,
SPAB15xSPAN212, PAN139xPAB218 y PAN142xPAB209 fueron las mas
sobresalientes ya que casi duplican el contenido de aceite de los testigos comerciales,

representando una buena alternativa como hibridos ACA.

Los porcentajes de aceite encontrados son un poco mayores a los reportados por
Gaytan-Pinzon (2017), quien analizé cruzas simples de maiz ACA y encontré un
contenido promedio de 6.15% en maiz blanco y 6.5% en maiz amarillo, mientras que
en testigos comerciales encontré un contenido de 3.84% en maiz blanco y 3.18% en

maiz amarillo.
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Figura 8. Contenido de aceite de las cruzas experimentales de maiz ACA. Las barras
indican diferencia significativa entre los maices del mismo color (Tukey, p<0.05) y los

valores de las medias son diferentes cuando las barras no se traslapan.
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En un estudio posterior, Gaytan-Pinzén y col (2022) analizaron el contenido de
aceite en cruzas experimentales obtenidas de lineas DH con ACA, encontrando
valores de 5.24% a 8.03% para cruzas de maiz amarillo y de 5.66% a 8.04% para las
de maiz blanco. En el caso de maices comerciales tuvieron un contenido de 3.89% y
3.19% en maiz blanco y amarillo, respectivamente. En el mismo sentido, Valenzuela-
Apodaca y col (2022) cuantificaron el contenido de aceite de lineas DH para maiz
blanco y amarillo, reportando valores entre 3.96% y 8.26% para lineas de maiz ACA

blancas y de 5.44% a 7.50% para lineas de maiz amarillas.

De acuerdo con la genotipificacion realizada en las cruzas usadas en el presente
estudio, la mayoria poseen alelos favorables para los tres SNP analizados (Cuadro
12), y todas tienen al menos un alelo favorable para cada marcador. Debido a que
todas las cruzas cumplen con el requisito de tener un contenido de aceite mayor al 6%
(Figura 8), se puede sugerir que los genes asociados con estos SNP tienen una

contribucion significativa a esta caracteristica.

2. Contenido de proteina

En el caso de proteina, las cruzas de maiz ACA blancos presentaron un
contenido promedio de 9.50%, con un rango que vario entre 7.70% y 11.41%. Por su
parte, los maices amarillos tuvieron un promedio de 9.03%, con valores que oscilaron
entre 8% y 12.03%. Los materiales testigo exhibieron contenidos de 8.09% y 8.36%,
respectivamente (Figura 9). Varias de las cruzas, sobre todo las blancas, presentaron
contenidos de proteina superiores a los testigos comerciales, destacando
SPBN619xSPBB330 y PBN84xPBN58 en las cruzas blancas, asi como

PAN139xPAB218 y SPAB15xSPAN212 de las cruzas amarillas.
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Figura 9. Contenido de proteina de las cruzas experimentales de maiz ACA. La barras
indican diferencia significativa entre los maices del mismo color (Tukey, p<0.05) y los

valores de las medias son diferentes cuando las barras no se traslapan.
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Los granos de maiz comercial contienen entre 8.5 y 10.5% de proteina (Silva y
col, 2005), mientras que en maices ACA, Vazquez-Carrillo y col (2014) reportaron
contenidos de proteina entre 11% y 13% en maiz blanco, y de 12% a 13% en maiz
amarillo. Estas tendencias no siempre son tan claras, ya que en otro estudio Vazquez-
Carrillo y col (2018) obtuvieron contenidos de proteina entre 8.9% y 10.4%, mientras
que los testigos tuvieron valores de 9.1% a 9.5%. Por otro lado, Ortiz-Islas y col (2019)
reportaron un contenido de 10.5% a 15.6% en maiz blanco y de 11.0% a 16.5% en
lineas DH de maiz amarillo ACA. También, Valenzuela-Apodaca y col (2022)
reportaron un contenido de 8.4% a 15.6% en lineas DH de maiz ACA. En general, los

resultados del presente estudio caen dentro de los rangos reportados.

La mayoria de las cruzas exhiben el alelo favorable para proteina (Cuadro 12),
aunque no todas las que mostraron dichos alelos tuvieron contenidos de proteina
mayores al 10% (Figura 9). Esta variabilidad podria atribuirse a la complejidad del
proceso de sintesis de proteinas, el cual parece estar influenciado por varios factores
posiblemente regulados por multiples loci genéticos (Deng y col, 2017). Es importante
destacar que el andlisis genético se realizé unicamente en un SNP, por lo tanto, se
requiere ampliar el analisis a un mayor numero de estos marcadores para tener una

mejor perspectiva de la asociacion investigada.

El contenido de proteina de las cruzas mostré una correlacién positiva con el
contenido de aceite (Figura 10) (r = 0.63, p = 0.001), y una tendencia en el mismo
sentido con la longitud de los granos (r=0.307, p = 0.01). Estas asociaciones sugieren
que el aumento de estas caracteristicas puede atribuirse al incremento en el tamafio

del grano, especialmente del germen, que es conocido por contener la mayor cantidad
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de estos componentes. En este sentido, Okporie y Oselebe (2007) reportan una
correlacion positiva entre el incremento en el contenido de aceite y el de proteina. En
un estudio posterior, Okporie y col (2013) relacionaron este incremento con una
disminucién en el peso del endospermo y un incremento en el peso del pericarpio y el

germen.

Valenzuela-Apodaca y col (2022) mencionan que, aunque el programa de
mejoramiento de INIFAP estd enfocado en incrementar el contenido de aceite, la
acumulacion de proteina en el grano también muestra resultados positivos. Estos
hallazgos coinciden con lo reportado por Angulo-Reyes (2024), quien sefala que los
granos de maiz ACA contienen aproximadamente el doble de aceite en comparacion
con el maiz convencional y presentan de 3.8% a 28.5% mas de proteina debido a la
morfologia del maiz ACA, que posee un germen de mayor tamano. Ademas, se
observo una correlacion inversa altamente significativa entre el contenido de almidén
y el de proteina (r=-0.901, p<0.001), lo que indica que la mayor proporcidon de germen
estd asociada a una menor proporcidn de endospermo. Esto se refleja en la menor

cantidad de almidén, principal componente del endospermo, en los maices estudiados.

3. Contenido de lisina

El contenido de lisina en las cruzas experimentales vario entre 0.08 y 0.37 mg
/100 mg harina en maiz blanco, con un promedio de 0.163 mg/100 mg. En el maiz
amarillo, el contenido de lisina oscilé entre 0.05 y 0.26 mg /100 mg harina con un
promedio de 0.136 mg/100 mg. Los testigos mostraron contenidos de 0.07 y 0.09 mg

/100 mg harina, respectivamente (Cuadro 15). El valor promedio de lisina en maices
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Cuadro 15. Contenido de lisina y triptéfano de las cruzas experimentales de maiz ACA

Lisina Lisina Triptéfano Triptéfano

Genotipo (mg/100mg (mg/100mg (mg/100mg (mg/100mg
harina b.s.) proteina b.s.) harina b.s.) proteina b.s.)

Maiz amarillo
Sunrise 0.09 + 0.0 1.02 £ 0.03*"  0.022 + 0.003"  0.26 + 0.04°
CML451/486xPAN133  0.10 + 0.0f 1.10£0.01® 0.031 +£0.002%" (.34 + 0.03%
CML451/486xPAB219 0.13 £ 0.0% 1.5+0.03%¢  0.027 £0.005%" 0.31 +0.06°
CML451/481xPAN139  0.07 £ 0.0¢ 0.88 £ 0.02 0.039 £ 0.003%%® (.46 + 0.03bcd
CML451/481xPAB218 0.13 £ 0.0¢ 1.62+0.0° 0.042 +0.005°¢ 0.51 + 0.07%°
CML451/481xPAN141  0.12 £ 0.0® 1.39+0.09 0.039 +0.005%¢ 0.46 + 0.06°
CML451/481xPAN155 0.05+0.0" 0.62+£0.019 0.027 +£0.005°" 0.32 +0.06%
PAN139xPAB218 0.16 £ 0.0° 1.32+0.03¢ 0.066 +£0.008% 0.55+0.07%
PAN142xPAB236 0.22 £ 0.0° 2.70 £ 0.03> 0.055+0.003%® 0.68 +0.042
PAN142xPAB209 0.26 £0.022 2.92+0.212  0.045+0.003*¢ 0.51 +0.03c
SPAB15xSPAN212 0.12 £ 0.0¢ 1.12+0.0° 0.039 £ 0.005% (.38 + 0.04¢°d
Promedio 0.136% 1.517A 0.041A 0.454
Maiz blanco

Hipopdétamo 0.07 £0.0' 0.86 £0.069 0.037 £0.003° 0.45 £ 0.04bd
PBB183xPBN85 0.10 £0.017"  1.22 +0.14%"  0.037 £ 0.005>  0.44 + 0.06°
PBN85xPBB183 0.13+£0.02¢" 1.37 £0.19% 0.039 £ 0.003> 0.41 +0.04
PBN11axPBB183 0.11+£0.0°9  1.19+0.04%" 0.040 +0.0072> 0.42 +0.07°
PBB187xPBN32 0.10 £ 0.0f9" 1.0+£0.01"  0.044 £ 0.0022° 0.44 + 0.02%
PBN32xPBB187 0.08 £ 0.0" 1.0+£0.03"9  0.045+0.0012* (.58 + 0.02%
PBN32xPBN118 0.10 £0.09"  1.22 £0.02%" 0.040 + 0.0022> (.51 + 0.023c
PBN118xPBN32 0.26 £0.02> 2.81+0.25° 0.039+0.001® 0.42 +0.01¢
PBN27xPBN32 0.22+0.01¢ 2.07 £0.11¢ 0.040 + 0.005%* 0.38 + 0.05%

PBN84xPBN58 0.18 £ 0.0¢ 1.55+0.019 0.039+£0.006° 0.34 +0.05¢
SPBN619xSPBB330 0.37 £ 0.0 3.28+£0.042 0.047 £0.005%® 0.41 + 0.04<d

SPBN678xSPBB269 0.14 +0.01° 1.59+0.069 0.053+£0.0072  0.60 + 0.08?

Promedio 0.163» 1.664* 0.042A 0.45

Sunrice e Hipopdtamo son hibridos comerciales utilizados como testigos. Los resultados se reportan

como la media + desviacion estandar. Letras minusculas diferentes en la misma columna indican

diferencias significativas (Tukey, p<0.05). Letras mayusculas diferentes entre los promedios de los

maices blancos y amarillos indican diferencia significativa (t-student).
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blancos fue 1.5 veces mas alto que el del testigo, mientras que en maices amarillos el
contenido promedio de lisina fue 2.3 mas alto que el del hibrido comercial. Este
incremento en el contenido total de lisina en maices ACA puede atribuirse
principalmente al aumento en el contenido de proteinas, como consecuencia del
aumento en el germen, donde se encuentran albuminas y glutelinas que tienen un
mayor contenido de lisina comparado con las zeinas del endospermo que son

deficientes en este aminoacido.

El contenido de lisina expresado como porcentaje de proteina mostré valores
entre 1 y 3.28 mg/100 mg proteina en maices blancos, con un promedio de 1.66
mg/100 mg. En maices amarillos, el rango fue de 0.62 a 2.92 mg /100 mg proteina con
un promedio de 1.52. Los testigos arrojaron valores de 0.86 y 1.02 mg /100 mg
proteina, respectivamente. En general el promedio de lisina observado en los maices
ACA blancos y amarillos fue 1.95 y 1.47 veces mas alto que sus testigos,

respectivamente.

Vazquez-Carrillo y col (2014) encontraron niveles de lisina promedio de 3.37
mg/100 mg de proteina en maices blancos y amarillos ACA. Por su parte, Ortiz-Islas y
col (2019) evaluaron la composicion de aminoacidos de dos hibridos ACA blancos y
dos amarillos, encontrando concentraciones de 2.52 y 3.17 mg/100 mg proteina en
maices blancos, asi como 2.68 y 2.77 mg/100 mg de proteina en maices amarillos.
Los autores destacaron que estos contenidos fueron muy similares a las encontrados
en el maiz comun. Esto se puede deber a que el contenido de proteina en los maices
normales es menor y al dividir el contenido de lisina da casi el mismo porcentaje que

el obtenido en el maiz ACA.
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Los resultados obtenidos por estos autores en maices ACA son superiores a los
obtenidos en el presente estudio, lo cual podria deberse principalmente al genotipo y
a las diferencias en el método utilizado para estimar el contenido de lisina. Sin
embargo, los resultados permitieron determinar la variabilidad de las cruzas en este

aminoacido y contrastarla con la de los testigos comerciales.

El contenido de lisina expresado en mg/100mg harina b.s. present6 una
correlacion positiva con el de proteina (r = 0.469, p=0.001). Ademas, se observo que
los maices blancos presentaron una mayor variabilidad en el contenido de lisina en
comparacién con los amarillos (Cuadro 15). Las cruzas mas destacadas fueron
SPBN619xSPBB330 y PBN118xPBN32 en maiz blanco, PAN142xPAB236 y

PAN142xPAB209 en maiz amarillo.

4. Contenido de triptéfano

El contenido de triptéfano en las cruzas experimentales varié entre 0.037 y 0.053
mg /100 mg de harina en maiz blanco, con un promedio de 0.042 mg/100 mg (Cuadro
15). En el maiz amarillo, el contenido oscil6 entre 0.027 y 0.066 mg /100 mg de harina
con un promedio de 0.041 mg/100 mg. Los maices testigos mostraron contenidos de
0.037 y 0.022 mg /100 mg, respectivamente. En los maices ACA blancos se observo
un contenido de triptéfano ligeramente mayor con respecto al testigo comercial,
mientras que en los maices amarillos en promedio mostraron casi el doble de
contenido de triptéfano con respecto al testigo. Como se indicé en el caso de lisina, el
incremento de triptéfano en maices ACA esta asociado a un incremento en las

fracciones de proteina del germen que si contienen este aminoacido y a una posible
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disminucién de las zeinas en el endospermo, las cuales son muy deficientes en este

aminoacido.

Al evaluar el contenido de triptéfano como porcentaje de proteina, se registraron
rangos de 0.41 a 0.60 mg /100 mg proteina en maiz blanco y de 0.31 a 0.68 mg /100
mg proteina en maiz amarillo, con un promedio de 0.45 mg /100 mg proteina en ambos
casos. Por su parte, los testigos presentaron valores de 0.45 y 0.26 mg /100 mg
proteina, respectivamente. De manera general no hubo diferencias entre el contenido
de triptéfano observado en los maices ACA blancos y su testigo, mientras que el
promedio de triptéfano de los maices ACA amarillos fue 1.8 veces mas alto que el

testigo.

Los resultados obtenidos en el presente estudio son cercanos a los reportados
por Vazquez-Carrillo y col (2014), quienes registraron niveles promedio de triptéfano
de 0.65 mg/100 mg de proteina en maiz ACA blanco y de 0.69 mg/100 mg de proteina
en maiz ACA amarillo. Por su parte, Ortiz-Islas y col (2019) reportaron concentraciones
de triptéfano en maiz ACA que variaron entre 0.53 y 0.79 mg /100 mg proteina en
maiz blanco, y de 0.72 a 0.78 mg/100 mg de proteina en maiz amarillo. Al igual que lo
encontrado para el caso de lisina, los investigadores observaron resultados similares
en el contenido de triptéfano en porcentaje de proteina con respecto a los maices
comunes. Como se indico en el caso de lisina, los maices normales a pesar de tener
un menor contenido total del aminoacido, al dividir este valor entre un menor contenido

de proteina se obtiene un porcentaje similar al encontrado en un maiz ACA.

Los resultados indicaron una correlacién positiva entre el contenido de proteina

y triptéfano (r = 0.321, p=0.007), asi como entre el contenido de lisina y triptéfano (r =
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0.366, p=0.002). Las cruzas de maiz blanco SPBN678xSPBB269, y las amarillas
PAN139xPAB218 y PAN142xPAB236 destacaron por tener los valores mas altos. Se
observé una tendencia comparable a la del contenido de lisina, de tal manera que
dentro de los maices amarillos las cruzas PAN139xPAB218 y PAN142xPAB236
presentaron valores altos de ambos aminoacidos. En el caso de los maices blancos
se puede destacar la cruza SPBN619xSPBB330 por su alto contenido de lisina y
moderado contenido de triptéfano, seguido de las cruzas PBN118xPBN32 y

PBN27xPBN32 que mostraron un balance razonable de estos aminoacidos.

5. Contenido de fendlicos totales

El contenido de fendlicos totales en los materiales analizados varié entre 411.3 y
569.9 mg EAG/100 g en maiz blanco, con un promedio de 487.47 mg EAG/100g, y
entre 416.9 y 573.2 mg EAG/100 g en maiz amarillo, con un promedio de 477.61 mg
EAG/100g (Figura 11). El contenido de fendlicos en algunas de las cruzas es casi el
doble del observado en los maices comerciales (249.9-299.9 mg EAG/100 g). Entre
los materiales analizados, la cruza de maiz blanco PBN84xPBNS58 fue la mas
sobresaliente con un contenido de fendlicos 2.3 veces mayor con respecto al testigo
blanco. Un resultado similar se observé al comparar la cruza de maiz amarillo

PAN139xPAB218 con su testigo (Figura 11).

Existe muy poca informacion sobre el contenido de compuestos fendlicos en
maices ACA, ya que la mayoria de las investigaciones se han centrado en el contenido
de aceite y proteina. Sin embargo, en otro tipo de maices se han reportado una gran

diversidad de trabajos.
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Figura 11. Contenido de fendlicos totales de las cruzas experimentales de maiz ACA.
Las barras indican la diferencia significativa entre los maices del mismo color (Tukey,

p=<0.05) y los valores de las medias son diferentes cuando las barras no se traslapan.
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Columba de la Parra (2006) analiz6 maices con textura intermedio-intermedio duro
proporcionados por un programa de fitomejoramiento de la Universidad de Texas A&M,
reportando 260.7 mg EAG/100 g y 285.8 mg EAG/100 g en maiz blanco y amarillo,
respectivamente. Gaxiola-Cuevas y col (2017) encontraron un contenido de 233.1 mg
EAG/100 g en maiz blanco, mientras que Horvat y col (2020) reportaron un contenido
de 221.3 mg EAG/100 g en hibridos comerciales de maiz amarillo. Por su parte, Babi¢
y col (2020) observaron niveles de 259.01 mg EAG/100 g en maiz blanco 'y 271.77 mg
EAG/100 g en maiz amarillo. Estos resultados corresponden con los contenidos de
fendlicos totales observados en el presente estudio para los maices comerciales y da
soporte a los valores obtenidos en las cruzas de maiz ACA. De igual manera se

observa un mayor contenido de fendlicos totales en los maices amarillos.

Maices con germen de mayor tamafo presentan un aumento en el contenido de
compuestos fendlicos (Alameldin y col, 2017), lo cual se atribuye a que los fendlicos
libres se encuentran predominantemente en el germen (Cabrera-Soto y col, 2009),
mientras que los ligados estdn mas asociados a las paredes celulares del pericarpio.
Conocer el contenido de los compuestos fendlicos tanto en su forma libre como ligada
es fundamental, ya que ambas formas pueden presentar propiedades funcionales
distintas que impactan la salud humana. La fraccién ligada a la fibra dietética parece
ser liberada en el intestino por accion de las enzimas bacterianas, lo que desencadena
efectos biologicos relevantes. Por otro lado, la fraccidn libre se mantiene soluble en los
medios digestivos del intestino delgado, lo que sugiere que podria tener un potencial

efecto antioxidante (Huaman-Alvino, 2017).
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El notable incremento en el contenido de fendlicos, reconocidos por sus
beneficios para la salud, sugiere la necesidad de enfocar futuros estudios en el estudio

de estos compuestos en los maices ACA.
6. Contenido de flavonoides totales

El contenido de flavonoides en las cruzas experimentales oscilé entre 105.3 y
152.2 mg EC/100 g en maiz blanco con un promedio de 132.4 mg EC/100 g, mientras
que en maices amarillos vario de 117.1 a 163.8 mg EC/100 g con un promedio de
142.45 mg EC/100 g (Figura 12). Entre los materiales evaluados, los mas destacados
fueron PBN11axPBB183 y PBB183xPBN85 en maiz blanco, asi como
PAN142xPAB209 y PAN139xPAB218 en maiz amarillo, que mostraron los niveles mas

altos de flavonoides, casi el doble en comparacion con los testigos comerciales.

Babic y col (2020) reportaron en hibridos comerciales contenidos de flavonoides
de 24.22 mg EC/100 g en maiz blanco y 26.35 mg EC/100 g en maiz amarillo, mientras
que Rodriguez-Salinas y col (2020) reportaron contenidos de 24 mg EC/100 g en maiz
blanco y 59.25 mg EC/100 g en maiz amarillo comunes. Estos valores son inferiores a
los observados en el presente estudio para los hibridos comerciales, lo que podria
atribuirse al genotipo o a diferencias en la metodologia utilizada, a pesar de que en
ambos casos se tiene una hidrdlisis alcalina con NaOH 4M seguida de extracciones

con acetato de etilo y éter dietilico.

Los resultados del contenido de flavonoides en los materiales estudiados siguen
un patrén similar al observado en los fendlicos totales, evidenciando un aumento de

casi el doble en las cruzas ACA con respecto a los testigos comerciales.
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Figura 12. Contenido de flavonoides totales de las cruzas experimentales de maiz
ACA. Las barras indican la diferencia significativa entre los maices del mismo color
(Tukey, p<0.05) y los valores de las medias son diferentes cuando las barras no se

traslapan.
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Ademas, se observd una correlacion positiva entre el contenido de fendlicos
totales y flavonoides (r=0.767, p=0.001). Estos resultados destacan las diferencias en
el contenido de estos compuestos en los maices ACA, y sugieren el potencial de este

tipo de maices para ofrecer beneficios a la salud de los consumidores.
7. Contenido de carotenoides totales

El contenido de carotenoides varié entre 1.31 a 3.58 pg/g en maiz blanco, con un
promedio de 2.36 pg/g, y de 14.2 a 21.65 pg/g en maiz amarillo, con un promedio de
17.25 ug/g (Cuadro 16). Por su parte, el testigo amarillo tuvo un contenido de 12.71
Mg/g, mientras que el testigo blanco no alcanzé niveles detectables. Dentro de los
materiales amarillos, las cruzas CML451/481xPAB218 y CML451/486xPAB219 se
destacaron mostrando un contenido aproximadamente 70% mas alto que el observado
en el testigo comercial. Cabe destacar que el contenido de carotenoides en maices
blancos suele ser bajo o inexistente (Pillay y col, 2014), tal y como se registré en el
testigo comercial blanco. Sin embargo, el contenido observado en las cruzas blancas
sugiere la posibilidad de una pequena contaminacién de los maices amarillos debido

a que se cultivaron en un esquema de polinizacion libre.

Hernandez-Vazquez (2018) analiz6 maices amarillos nativos y encontré que el
76% de los genotipos evaluados presentaron un contenido de carotenoides totales
entre 3 y 8 ug/g, mientras que el resto supero los 10 ug/g. Pillay y col (2014) reportaron
valores de 23.9 ug/g en maiz amarillo y 0.4 ug/g en maiz blanco, mientras que Garcia-

Flores y col (2015) observaron niveles de 9.50 ug/g en maiz amarillo.
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Cuadro 16. Contenido de carotenoides en las cruzas experimentales de maiz ACA

Genotipo

Carotenoides

(ng/g)
Maiz amarillo
Sunrice 12.71 + 0.09f
CML451/486xPAN133 14.21 £ 0.24¢
CML451/486xPAB219 21.65+0.122
CML451/481xPAN139 19.22 + 0.69°
CML451/481xPAB218 21.42 £ 0.032
CML451/481xPAN141 14.71 £ 0.01%
CML451/481xPAN155A 17.06 £ 1.11¢
PAN139xPAB218 14.93 £ 0.21%
PAN142xPAB236 15.51 +0.159
PAN142xPAB209 14.70 + 0.20%
SPAB15xSPAN212 19.13 + 0.40P
Promedio 17.25%
Maiz blanco
Hipopdétamo ND
PBB183xPBN85 2.82 +0.13b°
PBN85xPBB183 3.58 £ 0.072
PBN11axPBB183 2.93 £ 0.30°
PBB187xPBN32 1.93 + 0.08¢
PBN32xPBB187 2.09 +0.114
PBN32xPBN118 2.01 +£0.10¢
PBN118xPBN32 1.31 £ 0.22¢
PBN27xPBN32 2.09 +0.08¢
PBN84xPBN58 2.58 + 0.02°¢
SPBN619xSPBB330 2.75 + 0.22b°
SPBN678xSPBB269 1.86 + 0.17¢
Promedio 2.368

Sunrice e Hipopotamo son hibridos comerciales utilizados como testigos. Los resultados se reportan
como la media + desviacion estandar. Letras minusculas diferentes en la misma columna indican
diferencias significativas (Tukey, p<0.05). Letras mayusculas diferentes entre los promedios de los

maices blancos y amarillos indican diferencia significativa (-student). ND: No detectado.
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Por otro lado, Garcia-Lara y col (2023) indicaron que durante la seleccion
recurrente en el maiz subtropical ACA aumenté la proporcion del germen (9-12%) en
el grano, lo cual tuvo un efecto directo en el contenido de aceite y elevo los niveles de
carotenoides, tocoferoles vy fitoesteroles. Los carotenoides mejoraron especialmente
en las poblaciones amarillas, con aumentos de carotenoides totales, provitamina A, 3-

carotenos y B-criptoxantina.

La mayoria de los estudios se han centrado en los maices amarillos, ya que los
carotenoides responsables de la coloracién distintiva de estos maices suelen estar
presentes en mayores cantidades. Los carotenoides son antioxidantes efectivos en el
organismo humano, ya que desempefian un papel crucial en el sistema de defensa
antioxidante, neutralizando radicales peroxilo y oxigeno molecular singlete. De este
modo, ayudan a prevenir el dafio a moléculas esenciales como el ADN, proteinas,
carbohidratos y lipidos. Ademas, se ha demostrado que estan relacionados con la
prevencion de enfermedades cardiovasculares, cancer de prostata o del tracto
gastrointestinal (Fuentes-Cardenas, 2022). La variabilidad en el contenido de
carotenoides entre las diferentes cruzas de maiz subraya su importancia nutricional y

potenciales beneficios para la salud.

D.EVALUACION DE LA ACTIVIDAD ANTIOXIDANTE DE EXTRACTOS

METANOLICOS DE MAICES ACA
1. ABTS

Los compuestos antioxidantes presentes en el extracto metandlico participan
donando uno o dos electrones para reducir el radical cation ABTS:*. La generacién de

radicales libres esta estrechamente relacionada con la oxidacidon en los sistemas
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biolégicos y la actividad antioxidante se relaciona con la habilidad de atrapar radicales

libres (Halliwell y Gutteridge, 2015).

En cuanto a la actividad antioxidante medida por el método ABTS, los maices
amarillos presentaron porcentajes de inhibicion de 35.16 a 51.74%, con un promedio
de 40.58% (Cuadro 17). Por su parte, los maices blancos mostraron porcentajes de
inhibicion del 33.83 al 47.67%, con un promedio de 39.03% (Cuadro 18). En promedio,
la actividad de los maices ACA fue casi dos veces mayor con respecto a la observada
en los hibridos comerciales, una tendencia similar a la observada para compuestos
fendlicos (Figura 11) y flavonoides (Figura 12). Con respecto a la actividad antioxidante
expresada como equivalentes de trolox, los valores en maiz blanco variaron de 510.65
a 707.27 ymol ET/100 g, con un promedio de 581.11 umol ET/100 g. En maiz amarillo,
los valores oscilaron entre 530.60 y 760.49 umol ET/100 g, con un promedio de 600.33

pmol ET/100 g.

Las cruzas experimentales mostraron una actividad antioxidante
significativamente superior a la de los testigos comerciales, siendo ligeramente mayor
en las cruzas amarillas frente a las blancas, aunque no se encontraron diferencias
significativas entre ellas. El ligero incremento en la actividad antioxidante de los maices
amarillos puede atribuirse a su mayor contenido de flavonoides totales, conocidos por
sus propiedades antioxidantes. Entre los materiales analizados, la cruza amarilla
PAN139xPAB218 y la cruza blanca SPBN619XSPBB330 destacaron por su alta

actividad antioxidante.
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Cuadro 17. Actividad antioxidante in vitro de cruzas experimentales de maiz ACA

amarillo
ABTS DPPH
Genotipo % inhibicion
(umoles ET/100 g)
Maiz amarillo
Sunrice 21.23 + 8.809 44.01 + 0.46f
(263.92 £ 8.80) (390.15 £ 0.46)
CML451/486xPAN133 36.66 + 2.24f 58.13 + 7.662°
(543.82 £ 2.24) (513.58 £ 7.66)
CML451/486xPAB219 47.67 + 16.14° 54.05 + 6.85%
(695.60 £ 16.14) (464.2 £ 6.85)
CML451/481xPAN139 44.48 + 4.58° 56.18 + 8.142bc
(645.85 + 4.58) (492.68 + 8.14)
CML451/48I1xPAB218 39.97 + 18.88d% 56.77 + 7.863°
(592.05 + 18.88) (495.38 + 7.86)
CML451/481xPAN141 37.42 + 13.06°f 57.18 + 13.07%
(556.49 + 13.06) (500.52 £ 13.07)
CML451/481xPAN155 40.78 + 16.69¢ 55.02 + 7.13bcd
(606.50 + 16.69) (482.28 £7.13)
PAN139xPAB218 51.74 £ 0.75° 47.12 + 23.56°
(760.49 £ 0.75) (424.99 £ 23.56)
PAN142xPAB236 36.14 + 9.82f 57.86 + 0.302°
(537.53 £ 9.82) (508.44 £ 0.30)
PAN142xPAB209 35.16 + 18.15f 52.39 + 12.19¢
(530.60 £ 18.15) (458.40 £ 12.19)
SPAB15xSPAN212 35.81 + 14.54f 55.54 + 10.872
(534.36 + 14.54) (5619.57 £ 10.87)
Promedio 40.58 55.18
(600.33) (486.03)

Sunrice es un hibrido comercial utilizado como testigo. Los resultados se reportan como la media de los

valores * desviacion estandar. Letras minusculas diferentes en la misma columna indican diferencias

significativas (Tukey, p<0.05).
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Cuadro 18. Actividad antioxidante in vitro de cruzas experimentales de maiz ACA

blancos
Genotipo ABTS DPPH
% inhibicion
(Mmoles ET/100 g)
Maiz blanco
Hipopotamo 20.67 £ 15.79" 43.86 + 2.63f
(254.03 £ 15.79) (382.30 £ 2.63)
PBB183xPBN85 35.44 + 11.449 59.69 + 15.082b
(527.08 £ 11.44) (528.44 £ 15.08)
PBN85xPBB183 39.99 + 15.36% 57.26 + 2.88°¢
(600.45 £ 15.36) (510.71 £ 2.88)
PBN11axPBB183 37.86 + 16.37% 54.92 + 9.33%
(567.23 £ 16.37) (503.01 £ 9.33)
PBB187xPBN32 36.90 + 2.73¢ 55.60 + 3.98¢°d®
(542.89 £ 2.73) (490.47 £ 3.98)
PBN32xPBB187 34.05 £ 6.229 58.33 £ 1.31°¢
(501.89 £ 6.22) (510.69 £ 1.31)
PBN32xPBN118 37.53 + 2.40¢ 54.92 + 2.84%
(564.26 + 2.40) (484.86 + 2.84)
PBN118xPBN32 42.74 £ 11.75° 55.05 + 0.25¢d
(628.46 £ 11.75) (494.24 £ 0.25)
PBN27xPBN32 38.53 + 12.50% 54.13 + 9.53¢de
(574.95 £ 12.50) (489.83 £ 9.53)
PBN84xPBN58 44,75 + 12.74° 53.92 + 5.96¢°%
(667.06 £ 12.74) (491.15 £ 5.96)
SPBN619xSPBB330 47.67 £ 15.932 52.62 + 11.20¢
(707.27 £ 15.93) (480.05 £ 11.20)
SPBN678xSPBB269 33.83 +6.51 60.33 + 0.222
(510.65 £ 6.51) (536.39 £ 0.22)
Promedio 39.03 56.07
(581.11) (501.8)

Hipopétamo es un hibrido comercial utilizado como testigo. Los resultados se reportan como la media

de los valores + desviacion estandar. Letras minlsculas diferentes en la misma columna indican

diferencias significativas (Tukey, p<0.05).
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Estudios previos en maices comunes han reportado tendencias similares en sus
resultados. Lopez-Martinez y col (2009) reportaron porcentajes de inhibicién de 34%
en maiz amarillo y de 26% en maiz blanco. Por otro lado, Hwan-Hee y col (2021)
reportaron una actividad por ABTS de 351 ymol ET/100 g en maiz blanco y 355 umol
ET/100 g en maiz amarillo, mientras que Reyna-Martinez (2022) obtuvieron valores
de 268.26 ymol ET/100 g en maiz blanco y 299.40 ymol ET/100 g en maiz amarillo,
resultados similares a los obtenidos en el presente estudio para los maices

comerciales.

Mex-Alvarez y col (2013) reportaron que las variedades con mayor contenido de
compuestos fendlicos presentan una mayor actividad antioxidante, evidenciando una
relacion entre los polifenoles y la capacidad antioxidante. Sin embargo, también es
importante considerar otros compuestos antioxidantes, como los carotenos, que son
terpenos responsables del color en las variedades amarillas de maiz, particularmente
en forma de luteina y zeaxantina. Sin embargo, el extracto y métodos de actividad
antioxidante utilizados en el presente estudio no permiten registrar de forma apropiada

el posible efecto antioxidante de carotenoides.

La mayor actividad antioxidante observada en los maices ACA podria atribuirse
al elevado contenido de fendlicos totales y flavonoides totales, ya que se observé una
alta correlacién positiva entre la actividad antioxidante por ABTS y el contenido de
estos compuestos (r=0.749-0.877, p=0.001). Esto corresponde con lo observado por
Vazquez-Olivo (2016), quien reportd una alta correlacion (r= 0.871, p < 0.01) entre el

contenido de fendlicos totales y la actividad antioxidante por ABTS.
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Uno de los compuestos fendlicos mas abundantes en el grano de maiz es el acido
ferulico y sus derivados, el cual se ha demostrado que posee una alta actividad
antioxidante por ABTS (100.01 umol ET/100 g) (Bauer y col, 2013) y podria estar
contribuyendo de manera importante a esta actividad (Srinivasan y col, 2007). Sin
embargo, se requiere realizar un perfil de compuestos fendlicos y evaluar este

compuesto a la concentracion presente en el extracto para establecer esta asociacion.

2. DPPH

En el método DPPH se observaron porcentajes de inhibicion de 47.12 a 58.13%
en maiz amarillo con un promedio de 55.18% (Cuadro 17) y de 52.62 a 60.33% en
maiz blanco, con un promedio de 56.07% (Cuadro 18). Expresada como pmol
equivalentes de trolox, la actividad de los maices blancos varié de 480.05 a 536.39
pgmol ET/100 g, con un promedio de 501.8 pmol ET/100g. En los maices amarillos, los
contenidos oscilaron entre 424.99 y 513.58 ymol ET/100 g, con un promedio de 486.03
pgmol ET/100g. Los testigos comerciales tuvieron contenidos de 382.30 umol ET/100 g
y 390.15 pymol ET/100 g, respectivamente, valores significativamente menores que los

de las cruzas de maiz ACA

El método DPPH presentd valores de actividad antioxidante en equivalente de
Trolox mas bajos en comparacion con el método ABTS, comportamiento que ha sido
reportado por otros autores (Hwan-Hee y col, 2021; Vargas-Leon y col, 2022;
Feregrino-Pérez y col, 2024). Esto se debe posiblemente a que el radical ABTS puede
ser inhibido por una mayor diversidad de compuestos presentes en el extracto o bien
simplemente debido a las diferencias del comportamiento del radical y los mecanismos

antioxidantes (Wotosiak y col, 2021). Entre los materiales analizados, varias cruzas
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presentaron valores de actividad antioxidante mayores a 500 umol ET/100 g, como es
el caso de CML451/486xPAN133 y SPAB15xSPAN212, mientras que dentro de las
cruzas blancas destacan SPBN678xSPBB269 y PBB183xPBN85. El valor de actividad
antioxidante de estos materiales fue 30-40% mas alto con respecto a los testigos
comerciales. Estos resultados son comparables con lo reportado por Lopez-Martinez
y col (2009), quienes observaron porcentajes de inhibiciéon del 45% en maices
amarillos y 30% en maices blancos. Asimismo, Lopez-Martinez y Garcia-Galindo
(2010) indicaron porcentajes de inhibicion del 35% en maiz blanco y 40% en maiz
amarillo. Por otro lado, Feregrino-Pérez y col (2024) observaron porcentajes de

inhibicion del 33.99% en maiz amarillo y 35.29% en maiz blanco.

Los valores de actividad antioxidante por DPPH en los maices evaluados
presentaron una correlacion positiva moderada con el contenido de fendlicos totales (r
= 0.463, p=0.001) y flavonoides (r = 0.344, p=0.004), sugiriendo que al menos parte
de dicha actividad se debe a la accion de estos compuestos que se ha reportado son

buenos antioxidantes.
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IX. CONCLUSIONES

La mayoria de las cruzas experimentales de maiz ACA desarrolladas por INIFAP
poseen combinaciones favorables de variantes alélicas de genes relacionados con
la sintesis de aceite y proteina

Todas las cruzas cumplen con la densidad minima del grano establecida en la
Norma Oficial Mexicana (NMX-FF-034/1-2022) para productos de maiz y poseen un
rendimiento competitivo.

El incremento en el contenido de aceite y proteina en los maices ACA se asocio con
una mayor acumulacion de compuestos bioactivos como fendlicos y flavonoides que
se ha demostrado son potentes antioxidantes.

La actividad antioxidante por ABTS mostré una alta correlacion con el contenido de
fendlicos y flavonoides totales, lo que sugiere que estos compuestos son los
principales responsables de dicha actividad en el extracto metandlico de los maices
evaluados.

Los resultados demuestran una mejora en el valor nutricional y nutracéutico de las
cruzas experimentales de maiz ACA desarrolladas por INIFAP, lo que sugiere que
su introduccion como alimento podria contribuir a mejorar la salud de los

consumidores.
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