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Resumen
La papaya (Carica papaya L.) es uno de los frutales con mayor demanda a nivel mundial debido 
a su agradable sabor y múltiples propiedades farmacológicas. En México su cultivo y consumo 
están arraigados en la población y tiene importancia económica, social y cultural. Se considera que 
Mesoamérica es centro de origen y domesticación, lugar donde se encuentra una amplia diversidad 
genética, la cual ha sido poco estudiada y valorada. El conocimiento sobre los recursos genéticos 
es indispensable para plantear estrategias de conservación y aprovechamiento en el desarrollo 
de variedades mejoradas ya que son fuente de genes de resistencia a enfermedades, calidad de 
fruta, tolerancia a factores abióticos y portainjertos. Por lo tanto, el objetivo del presente trabajo 
fue explorar la información existente sobre los recursos genéticos de la papaya (Carica papaya 
L.) en México, en cuanto a su conservación, colecciones biológicas, y el potencial de caracteres 
sobresalientes para ser incorporados a programas de mejoramiento genético. Para ello, se realizó 
una revisión sobre estudios de caracterización, diversidad genética y estado de conservación de 
parientes silvestres, nativos y domesticados de la papaya realizados en México. Existe información 
valiosa sobre la variación, conservación y dinámica evolutiva de los recursos genéticos de la 
papaya en México; no obstante, no se cuenta con suficiente información sobre el potencial de 
los recursos genéticos para su aprovechamiento en el mejoramiento genético. La variación no 
estudiada y documentada, tiene un alto riesgo de erosión genética y extinción.
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Introducción
La mejora genética de plantas ha impactado en la agronomía y producción de alimentos 
desde principios del siglo XX y seguirá desempeñando un papel vital sobre la seguridad 
alimentaria mundial (Tester y Langridge, 2010). Sin embargo, en la actualidad se enfrenta a 
desafíos globales que afectan la productividad, accesibilidad y calidad nutricional, por lo cual es 
necesario el uso de los recursos genéticos para un mejor desempeño en el desarrollo de 
nuevas variedades (Swarup et al., 2021).

El éxito del mejoramiento de los cultivos radica en identificar e incorporar de manera eficiente 
la diversidad genética proveniente de distintas fuentes, incluidas las variedades comerciales, 
variedades locales, especies silvestres y nativas emparentadas al cultivo de interés. La 
diversidad genética se describe como el rango de características genotípicas dentro de un 
cultivo o especie, mientras que la variación genética se refiere a las diferencias heredables 
entre individuos para un carácter específico donde los contrastes residen en una o más 
secuencias de ADN (Swarup et al., 2021).

Cuando la diversidad genética es limitada también se reduce el potencial para generar nuevas 
variedades (Syfert et al., 2016). Por lo tanto, estudiar los recursos genéticos en cuanto a su 
diversidad y variación genética es importante para tomar decisiones enfocadas a su conservación 
y aprovechamiento. A escala histórica, muchos cultivos pasaron por un proceso de evolución y 
domesticación que dio forma a la composición genética de los cultivos actuales; no obstante, se 
seleccionó solamente la parte de los recursos genéticos disponibles que cubría las necesidades 
de los humanos, lo que generó una pérdida importante de variabilidad genética (Louwaars, 2018).

Contrariamente, en aquellas poblaciones sin mejorar, que crecieron fuera del alcance de la 
selección del hombre, existe una amplia variación que no ha sido evaluada ni empleada en los 
programas de mejoramiento genético, siendo este un gran reservorio de genes para incrementar 
la variación genética. En el caso específico de la papaya la amplia distribución geográfica de las 
poblaciones silvestres y la falta de colecciones en muchas áreas, han impedido una evaluación 
precisa de su diversidad y estructura genética para fines de conservación (Chávez-Pesqueira y 
Núñez-Farfán, 2017).

En este sentido, el objetivo del presente trabajo fue explorar la información existente sobre los 
recursos genéticos de la papaya (Carica papaya L.) en México, en cuanto a su conservación, 
colecciones biológicas, y el potencial de caracteres sobresalientes para ser incorporados a 
programas de mejoramiento genético.

Origen y estudios realizados en México
La papaya es una planta de hoja perenne que se encuentra en las regiones tropicales, es herbácea 
suculenta, posee tallo leñoso y hueco en su interior que puede llegar a medir hasta 20 m. Las 
plantas pueden ser de sexo masculino, femenino y hermafroditas, siendo las dos últimas las que 
producen frutos (Paterson et al., 2008). Los frutos son producidos a partir del ovario superior 
sincárpico por placentación parietal, los cuales tienden a ser alargadas o en forma de pera, 
dependiendo de la variedad (Mora y Bogantes, 2004; Saeed et al., 2014).

La primera mención de la existencia del árbol de papaya (C. papaya L.) fue hecha en Europa en 
1535 por de Oviedo en su libro ‘Ouiedo de la natural hystoria de las Indias’ en el que informaba 
al Rey de España del descubrimiento de papayas cultivadas entre el sur de México y el norte 
de Nicaragua (Lassoudiére, 1968). Se cree que fue desde esta región de donde se llevaron las 
primeras semillas a Panamá, República Dominicana, ciertas islas del Caribe y partes de América 
del Sur (Jurandi y Pierre, 2011).

La principal hipótesis del origen de la papaya considera a Mesoamérica como el centro más 
probable de su origen, y cada vez se acepta más que C. papaya L. tuvo su origen en el sur 
de México y América Central debido a que muchas poblaciones silvestres se encuentran en 
esta región, por lo tanto, representan el mayor acervo genético de variabilidad genética para la 
evolución, adaptación y futuro manejo del cultivo (Fuentes y Santamaría, 2014; Chávez-
Pesqueira y Núñez-Farfán, 2017).
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En la región del Sur de México existen individuos de papaya en algunos huertos familiares 
que muestran fenotipos de frutos intermedios entre plantas silvestres y cultivadas (transición de 
domesticación mediante selección o hibridación) (Ruiz-Gil et al., 2023). Estos fenotipos sugieren 
introgresión, debido al apareamiento ocasional entre diferentes poblaciones (Chávez-Pesqueira 
et al., 2014). En el Cuadro 1 se muestran cuáles han sido los planteamientos para el estudio de 
los parientes silvestres y domesticados de la papaya en México.

Cuadro 1. Estudios realizados en México sobre los recursos genécos de C. papaya.

Poblaciones estudiadas Sitios de colecta Objetivo Principales resultados Autor

106 poblaciones silvestres Desde el norte hasta

el sur de México,

siguiendo la distribución

natural de la especie

Diversidad, estructura

genética de las

poblaciones y eventos

de flujo genético

No se encontró evidencia

de la presencia de

transgenes en poblaciones

silvestres y plantaciones

de papaya en todo México,

hay evidencia del flujo de

genes entre la papaya

domesticada y la silvestre

Ruiz-Gil et al. (2023).

No determinado Península de Yucatán Análisis transcriptómico

en papayas silvestres

y comerciales para

tolerancia a estrés

por déficit hídrico

El genotipo silvestre

tolerante presento mayor

cantidad de genes

regulados positivamente

y una mayor cantidad de

factores de transcripción

que se expresaban

diferencialmente en

respuesta a estrés por

déficit hídrico, que el

genotipo comercial

Estrella-Maldonado

et al. (2021)

355 individuos de

19 poblaciones

Desde Tamaulipas

hasta Quintana Roo

Diversidad y

estructura genética

de las poblaciones

Existe una alta diversidad

genética y flujo de

genes entre poblaciones

deC. papaya(migración

r hasta 420 km)

Chávez Pesqueira y

Núñez Farfán (2016)

222 individuos nativos Baja California Sur,

Guerrero, Oaxaca,

Chiapas, Hidalgo,

San Luis Potosí,

Tamaulipas, Veracruz,

Tabasco y Campeche

Caracterización

morfológica

La variabilidad morfológica

muestra importantes

diferencias en la forma,

dimensiones y tipo del

extremo peduncular

en fruto. Los análisis

multivariados diferenciaron

entre tipos silvestres y

domesticados recolectados

en huertos familiares

Hernández-

Salinas et al. (2019)

81 poblaciones

de papaya criolla

11 localidades de

Baja California Sur

Caracterización

morfológica y conservación

Se propagaron plantas

in vitro. Parte de este

material fue transferido

a condiciones de

invernadero para su

aclimatación y posterior

Soriano-Melgar

et al. (2016)
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Poblaciones estudiadas Sitios de colecta Objetivo Principales resultados Autor

siembra a campo.

Actualmente se conserva

germoplasma de papaya

criolla in vitro y ex situ

10 poblaciones Michoacán, Quintana

Roo, Tabasco y Nayarit

Identificar, colectar

y caracterizar

germoplasma de C.

papaya y J. mexicana

Se distinguieron

frutos pequeños que

correspondieron a

poblaciones de papaya

silvestre y frutos grandes.

Los bonetes difieren

estructuralmente, pero

su dimensión es cercana

a las poblaciones de

papaya semicultivada.

La germinación rondó

28.2% al 68.8% y ocho

de 10 poblaciones

germinó a los 12 días

Álvarez-Hernández

et al. (2019)

37 individuos

sobresalientes de 12

huertos comerciales

Mejoramiento genético Identificación y

caracterización de plantas

seleccionadas con

base a características

sobresalientes y

adaptadas a la zona

productora de Michoacán

Álvarez y Tapia-

Vargas et al. (2019)

109 poblaciones silvestres,

108 de huertos familiares,

5 variedades nativas

cultivadas y 449 de

fuentes externas

Desde el norte hasta

el sur de México,

siguiendo la distribución

natural de la especie

Distribución y variables

ambientales que

definen las zonas

ecogeográficas deC.

papayanativa de México

C. papaya se distribuye

entre 15 y 27° longitud

oeste, a una altitud de 2 a

2 395 m, lo que muestra

una amplia distribución.

En general, se encontró

en climas cálidos y

muy cálidos con una

temperatura promedio

anual superior a 18 °C. No

se encontraron registros

para climas fríos. Diez

variables ecogeográficas

definen su distribución

de en México, nueve

climáticas y una geofísica

Hernández-

Salinas et al. (2022)

208 silvestres y

182 cultivados

Guerrero, Oaxaca,

Veracruz, Tabasco

y Chiapas

Elaborar una base de

datos con información

de georeferenciación de

individuos de papaya

silvestre y cultivados

El área total de la

distribución potencial de

los especímenes silvestres

fue de 114 546.5 km2, las

áreas de alto potencial se

ubicaron en el Golfo de

México (sur de Veracruz,

Tabasco, Campeche) y

en la costa de Chiapas.

La papaya cultivada

presentó una distribución

Espinosa et al. (2018)
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Poblaciones estudiadas Sitios de colecta Objetivo Principales resultados Autor

potencial alta en tres

zonas: sur de Veracruz,

costa de Chiapas y norte

de Guerrero, conformando

185 396.9 km2

200 individuos

deJ. mexicana

Nayarit, Jalisco, Colima,

Michoacán, Guerrero,

Estado de México,

Morelos, Veracruz,

Campeche, Yucatán,

Chiapas y Oaxaca

Diversidad genética

y domesticación

Existe una alta variación

genética en J. mexicana

y una reducción de la

diversidad genética

derivada de la selección

humana sobre los

caracteres relacionados

con la domesticación

Arias et al. (2010)

Conservación de parientes silvestres y domescados
La familia Caricaceae cuenta con seis géneros y 35 especies, la mayoría de las cuales se originaron
en América (Fuentes y Santamaría, 2014). El único género no americano es Cylicomorpha, con dos
especies en África occidental; Horovitzia es un género con una sola especie (H. cnidoscoloides)
endémico de la Sierra de Juárez en Oaxaca, en el caso del género Jarilla cuenta con tres especies
herbáceas en el sur de México y Guatemala, mientras que Jacaratia tiene siete especies que
están ampliamente distribuidas en climas tropicales; por último, Carica únicamente incluye al
representante económicamente más importante de la familia, la papaya común (C. papaya L.)
(Scheldeman et al., 2007; Hernández-Salinas et al., 2022).

El número cromosómico somático en el género dicotiledóneo Carica es 2n=18 (Ibitoye et al., 2011).
Las especies habitan en diferentes gradientes altitudinales, donde se presentan variantes en clima
y vegetación circundante o asociada, por lo que presentan variaciones morfológicas (Figura 1).

Figura 1. a) árbol y (b) frutos de Jacaraa mexicana. Localidad Amates, Buenavista de Cuéllar, Guerrero, México. 
Foto: Martha Isela Croseños Palazin.

Las colecciones herborizadas tienen gran importancia, ya que posibilitan determinar hábitat,
diversidad y variación genética, asimismo, permiten hacer inferencia del origen y distribución de
la especie (Fuentes y Santamaría, 2014). El herbario nacional de México (MEXU) resguarda 744
ejemplares herborizados de la familia Caricaceae colectados en Sudamérica y en México en el
Instituto de Biología de la Universidad Nacional Autónoma de México (IBUNAM, 2024), estos
representan la colección más grande en el mundo de esta familia, de los cuales 694 (93.3%) son
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de México, donde se han identificado nueve especies: Jacaratia representada con dos especies
y 207 ejemplares; Vascocellea con una especie y 35 ejemplares; Jarilla con cuatro especies y 58
ejemplares; por último, Horovitzia y Carica cada una representada por una especie con 31 y 305
ejemplares, respectivamente (Cuadro 2).

Cuadro 2. Especies de la familia Caricaceae reportadas en México.

Especie Estado (número de registros) Altitud (m)

Vasconcellea cauliflora TB (1), OX (8), CH (11), VR (14), PL (1) 90-1 460

Carica papaya CP (27), CH (58), CM (1), CL (1), GR

(9), HG (1), JL (2), EM (1), ML (1), OX

(54), PL (17), QR (5), QO (17), TB

(19), TP (7), VR (64), YT(16), NDT (5)

10-1 451

Jacaratia dolichaula CP (1), CH (16), GR (1), OX

(5), TB (1), VR (51), NDT (4)

115-380

Jacaratia mexicana CP (3), CH (7), CL (2), GR (17), JL (16),

EM (2), MH (22), ML (13), NY (3), OX

(33), PL (1), VR (5), YT (2), NDT (2)

29-1 409

Jarilla caudata CL (1), JL (2), MH (1), QR (3) 190-1 800

Jarilla chocola CH (3), CL (2), JL (8), NY

(3), OX (5), SN (1), SR (6)

50-950

Jarilla heterophylla CM (1), GT (2), HG (1), JL (8), EM

(1), MH (5), OX (1), PL (2), QR (2)

700-2 200

Jarilla nana CM (1), HG (2), JL (3), EM (3), MH (2), PL (2) 2 600

Horovitzia cnidoscoloides OX (31) 500-1 900

CP= Campeche; CH= Chiapas; CL= Colima; GR= Guerrero; JL= Jalisco; EM= Estado de México; MH= Michoacán; 
ML= Morelos; NY= Nayarit OX= Oaxaca; PL= Puebla; YT= Yucatán; QR= Querétaro; HG = Hidalgo; SN= Sonora; 

SL= Sinaloa; QO= Quintana Roo; VR= Veracruz; TP= Tamaulipas; GR= Guerrero; GT= Guanajuato; TB= Tabasco; 
NDT= no determinado.

Por otra parte, las colecciones en campo juegan un papel inicial, ya que posibilitan no solo 
conservar el germoplasma en un ambiente natural por tiempo prolongado, sino también facilitan su 
caracterización, evaluación y propagación (Ramírez-Galindo et al., 2016). En México se conservan 
en banco de germoplasma a campo abierto 222 ejemplares deC. papayacolectados en diferentes 
regiones del país, bajo la dirección de la red papaya del sistema nacional de recursos fitogenéticos 
para la alimentación y la agricultura (SINAREFI), de las cuales 109 son de poblaciones silvestres, 
108 fueron recolectados en huertos familiares y cinco pertenecían a variedades nativas cultivadas.

Actualmente se mantienen en la colección del Colegio de Postgraduados, Campus Veracruz 
(Hernández-Salinas et al., 2022), esta colección ha sido caracterizada: se midieron en el fruto 
la longitud (cm), diámetro (cm), relación longitud/diámetro, grosor de pulpa (cm), diámetro de la 
cavidad central (cm) y volumen comestible (cm3) y variables cualitativas que incluyeron forma del 
fruto, forma del extremo peduncular, forma del extremo distal, prominencia de aristas, forma de la 
cavidad central y color de la pulpa, los resultados indicaron que existen diferencias significativas 
(p# 0.01) en todas las características morfológicas estudiadas, los análisis multivariados mostraron 
las diferencias y similitudes entre genotipos silvestres y domesticados recolectados en huertos 
familiares (Hernández-Salinas et al., 2019).

En otros países como Estados Unidos de América, Colombia, Ecuador, Cuba y Brasil se han 
realizado esfuerzos en cuanto a la conservación de parientes silvestres y domesticados en bancos 
de germoplasma, para ello, se han colectado materiales valiosos de papaya en su propio territorio 
y en otros países de Latinoamérica, estos bancos han dado importante impulso a los programas 
de mejoramiento genético de papaya en las naciones que los resguardan (Dantas et al., 2000; 
d’Eeckenbrugge et al., 2003; Alonso et al., 2008; Valencia et al., 2010; Rodríguez et al., 2014; 
USDA, 2024). Sin embargo, la información sobre el número de accesiones y origen de especies 
conservadas en tales bancos es escasa.
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Importancia y potencial para el mejoramiento genéco
En términos comerciales la papaya tiene un papel muy importante ya que en 2022 México tuvo 
una producción de 1 196 300 t, con un valor de producción de $7 472 256.00 (mxn), donde el 
país se caracterizó por ser el principal proveedor de fruta fresca para Estados Unidos de América 
con 198 639 t, lo cual representó el 85% de sus importaciones United States Department of 
Agriculture (USDA, 2022); servicio de información agroalimentaria y pesquera (SIAP, 2023). Para 
cumplir con la demanda y aumentar la productividad se necesitan variedades que respondan a 
las condiciones particulares de cada región, así los parientes silvestres y domesticados de la 
papaya pueden ser fuente de genes para transferir a variedades elite mediante introgresión.

Entre los principales caracteres que han sido estudiados como objetivo de selección bajo 
domesticación en papaya se encuentran: menor altura del árbol para facilitar cosecha; tamaño del 
fruto y aumento de la pared del ovario (pulpa); tipos de sexo; morfología y germinación de 
semillas (Manshardt, 2014). Sin embargo, actualmente las demandas aumentan ante los desafíos 
globales que afectan la productividad, accesibilidad y calidad nutricional.

En este contexto, las especies del género Vasconcellea, de la familia Caricaceae, tienen un 
amplio potencial para el mejoramiento genético, d’Eeckenbrugge et al. (2014) reportan que 
poseen genes de resistencia a enfermedades importantes, resistencia al frío, y monoicidad, 
que están ausentes en el genoma común de la papaya. Se ha reportado que especies 
Andinas como V. cundinamarcensis tiene una actividad proteolítica muy alta en comparación con 
C. papaya, donde además se observó que algunos cruzamientos de V. heilbornii y V. stipulata 
mostraron niveles de actividad de papaína prometedores (Kyndt et al., 2007).

También se ha identificado resistencia genética al virus de la mancha anular de la papaya-potyvirus 
(PRSV-P) en V. cauliflora, la cual ha sido introducida por medio de cruzamientos directos a C. 
papaya (Yanthan et al., 2017). Sin embargo, los cruzamientos directos pueden tener barreras 
de compatibilidad, como el desarrollo de semillas F1 sin embrión y semillas F1 sin endospermo, 
razón por la cual Kumar y Tripathi (2016) plantearon otro puente de transferencia, al cruzar V. 
cundinamarcensis x V. parviflora, donde luego, los individuos de la F1 se polinizan con C. 
papaya, para así obtener híbridos resistentes a la virosis, o bien mediante cruzamientos entre V. 
pubescens x V. parviflora y después con C. papaya (Drew, 2014).

Retos sobre la conservación
Los recursos genéticos de papaya se encuentran en riesgo de pérdida debido a la destrucción de 
su hábitat (Chávez-Pesqueira et al., 2014) o la introgresión de genes mejorados en poblaciones 
silvestres (Ruiz-Gil et al., 2023). Otros factores que parecen estar afectando negativamente son 
el sistema de polinización y el ciclo corto de vida de C. papaya, los cuales impactan sobre su 
diversidad genética, amenazando la persistencia de sus poblaciones naturales en el lugar de 
origen, así como su reservorio genético (Chávez-Pesqueira et al., 2014).

Por lo tanto, conservar los hábitats naturales de las poblaciones silvestres es muy importante 
para asegurar los niveles necesarios de diversidad genética y mantener el potencial evolutivo 
(Chávez-Pesqueira et al., 2014), ya que casos como los de las especies V. cundinamarcensis y 
V. microcarpa las cuales poseen poblaciones endémicas o con distribución restringida, son muy 
vulnerables a la erosión genética o incluso a la extinción (Scheldeman et al., 2011).

Así también, se ha reportado que las áreas de ocurrencia natural de especies de Vasconcellea 
están sujetas a una mayor presión por el pastoreo, la quema y la extensión de la frontera 
agrícola, lo que a menudo conduce a una disminución de las poblaciones silvestres de las 
especies de este género (Scheldeman et al., 2011). Aunado a lo anterior, la falta de 
representación de la variabilidad genética en los bancos de germoplasma pone en riesgo la 
distribución y diversidad de las especies; por ejemplo, Arias et al. (2010) estudió la variación 
genética de las poblaciones de J.
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mexicana y determinó altos niveles de diversidad genética en poblaciones silvestres del sureste de
México, lo que también indica una amplia variación intraespecífica, sin embargo, no se encuentra
representada en los bancos de germoplasma nacionales.

Conclusiones
Existe información valiosa sobre la conservación y el potencial de caracteres sobresalientes de los
recursos genéticos de la papaya en México, ya que se han realizado diferentes estudios sobre la
variación, conservación y dinámica evolutiva de estos recursos. No obstante, aún existe variación
genética de los parientes silvestres y poblaciones locales que no ha sido estudiada, cuantificada
y valorada. Por lo tanto, a la fecha no se cuenta con suficiente información sobre el potencial que
tienen estos recursos genéticos para su aprovechamiento en el mejoramiento genético.

Estos recursos genéticos tienen un alto riesgo de erosión genética y extinción, debido a
las actividades antropogénicas, además de estar escasamente representados en bancos de
germoplasma nacionales, los cuales son de vital importancia para la conservación e investigación
de la diversidad genética de la papaya. Por lo tanto, es necesario tomar acciones para la
conservación de estos recursos en sus hábitats naturales, la cual es la forma más eficiente de
conservar las poblaciones.
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