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ABSTRACT 

 
Mexico has a high phenotypic diversity of chayote (Sechium edule), which is 
grouped into approximately 11 varietal groups, of which, the Smooth green, 
Cambray and Negro Xalapa chayotes, are the most commercialized in the center 
of Veracruz. It is important to identify the varietal groups with outstanding 
characteristics during postharvest, and to analyze the expression of genes during 
the physiological development of the fruits. The loss of fresh weight, germination 
and percentage of diseased fruits in the three varietal groups was determined 
during postharvest. In Smooth green chayote, the expression of ACS1, ACS4, 
ETR1 and MAPK4 genes was evaluated in fruits of different ages. There was no 
significant difference in fresh weight loss among the three varietal groups, Negro 
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Xalapa was the one that germinated with greater speed, and Smooth green 
presented higher percentage of diseased fruits. MAPK4 and ETR1 were 
expressed in low level in all analyzed fruits. However, MAPK4 expression levels 
increased in fruits of younger age. ETR1 expression levels increased in fruits of 
one and 2.5 weeks postanthesis, and a low expression level was observed in fruits 
of 1.5 and 4 weeks postanthesis.  ACS1 was not expressed in the fruits analyzed, 
and ACS4 was only expressed in diseased fruits. 
 
 
Keywords: ACS4, chayote, fruit development, ETR1, MAPK4. 
 

RESUMEN 
 

México posee una alta diversidad fenotípica del chayote (Sechium edule), el cual 
se agrupa en aproximadamente 11 grupos varietales, de los cuales, el chayote 
Verde liso, Cambray y Negro Xalapa, son los que en mayor nivel se comercializan 
en el centro de Veracruz. Es importante identificar los grupos varietales con 
características sobresalientes durante la postcosecha, y analizar la expresión de 
genes durante el desarrollo de los frutos. Se determinó la pérdida de peso fresco, 
germinación y porcentaje de frutos enfermos en los tres grupos varietales, durante 
la postcosecha. En chayote Verde liso, se evaluó la expresión de los genes ACS1, 
ACS4, ETR1 y MAPK4, en frutos de distintas edades. No hubo diferencias 
significativas en la pérdida de peso fresco entre los tres grupos varietales, el 
Negro Xalapa fue el que germinó con mayor velocidad, y el Verde liso presentó 
mayor porcentaje de frutos enfermos. La MAPK4 y ETR1 se expresaron en bajo 
nivel en todos los frutos analizados; sin embargo, la MAPK4 se expresó más en 
los frutos de menor edad, y ETR1, se expresó más en frutos de una y 2.5 
semanas postantesis, y menos en frutos de 1.5 y 4 semanas postantesis; la ACS1 
no se expresó en los frutos analizados, y la ACS4 se expresó solamente en frutos 
enfermos. 
 
Palabras clave: ACS4, chayote, desarrollo del fruto, ETR1, MAPK4. 
 
 

1. INTRODUCCIÓN 
 
El chayote (Sechium edule) es una cucurbitácea originaria de Mesoamérica, cuyo 
fruto se utiliza para el consumo humano. Su producción ha ido en aumento en 
México y Costa Rica, quienes se posicionan como los principales exportadores a 
nivel mundial. El chayote posee importantes propiedades nutracéuticas, 
antimicrobianas y medicinales (Ordoñez et al., 2003; Ordoñez et al., 2006; 
Salazar-Aguilar et al., 2017; Sulaiman et al., 2013). En México existen diversos 
grupos varietales que presentan diversidad fenotípica y molecular (Abdelnour & 
Rocha, 2008; Avendaño-Arrazate et al., 2012; Machida-Hirano et al., 2015); lo que 
representa una rica fuente de recursos genéticos que necesita ser caracterizada 
para conocer las potencialidades de cada grupo varietal. Durante la vida de 
anaquel de los frutos se pueden presentar diversos fenómenos que afectan su 
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calidad, ocasionando su rechazo y pérdidas económicas para los productores. El 
principal problema es el desarrollo de enfermedades ocasionadas especialmente 
por hongos y oomicetos, dentro de los cuales se han reportado: Ascochyta 
phaseolorum, Colletotrichum gloeosporioides, Fusarium oxysporum, Fusarium 
sambucinum, Micovellosiella cucurbiticola, Phoma cucurbitacerarum y 

Phytophthora capsici (Olguín-Hernández et al., 2011; Olguín-Hernández et al., 
2013; Watson-Guido et al., 2016). Otro problema es la viviparidad de los frutos de 
chayote (Aung et al., 2004), la cual se define como el crecimiento prematuro y 
continuo de la descendencia cuando aún está unida al tejido parental materno 
(Elmquist & Cox, 1996), y a pesar de ser una característica biológica de gran 
relevancia para la supervivencia de la especie, a nivel comercial es indeseable, ya 
que disminuye la vida de anaquel y la calidad de los frutos (Aung et al., 2004).  
Las fitohormonas como el ácido abscísico, el etileno, las giberelinas, las auxinas, 
las citoquininas y los brasinoesteroides ejercen un papel regulatorio durante la 
germinación de las semillas (Miransari & Smith, 2014); existen reportes sobre la 
acumulación de algunas de ellas, como el ácido indol-3-acético (AIA) libre y 
conjugado en diferentes partes de la semilla del chayote, observándose una mayor 
acumulación de AIA conjugado en el endospermo y los tegumentos, la cual 
coincidió con la fase de mayor crecimiento de la semilla (Di Gregorio et al., 1995). 
Por otra parte, se ha observado que la aplicación de giberelinas promueve la 
germinación en frutos de chayote, mientras que un antagonista de esta 
fitohormona, el tetciclacis, la inhibe (Aung et al., 2004). Cadena-Íñiguez et al. 
(2006), determinaron que la aplicación de 1-metilciclopropeno, un inhibidor de la 
percepción del etileno, inhibía en un 30% la germinación de frutos de chayote, y 
en combinación con una cubierta cerosa disminuía considerablemente la pérdida 
de peso durante un almacenamiento en frío, indicando una participación activa del 
etileno en los procesos de germinación y senescencia frutal. 
Debido al papel fundamental que desempeñan las fitohormonas en estos eventos 
fisiológicos, es importante evaluar la expresión de genes que participan en la 
síntesis o ruta de señalización de las fitohormonas, para identificar genes clave 
que regulen el desarrollo y comportamiento postcosecha de los frutos de chayote; 
ya que, a pesar de que se han reportado genes que regulan las respuestas de las 
plantas frente al ataque por patógenos (Thatcher et al., 2005; Koornneef & 
Pieterse, 2008), o involucrados en la germinación de las semillas (Bassel et al., 
2011; Holdsworth et al., 2008), o en la maduración y senescencia de los frutos 
(Gapper et al., 2013; Kou et al., 2012; Kuang et al., 2012); esta información es 
nula en el chayote.  
El objetivo de este trabajo fue primero caracterizar el comportamiento postcosecha 
de tres grupos varietales de chayote, para posteriormente, evaluar la expresión de 
cuatro genes relacionados con la síntesis y ruta de señalización del etileno, dos 
ACC sintasas (ACS1 y ACS4), que participan en la síntesis de etileno, un receptor 
del etileno (ETR1), y una MAPK4, que ha sido asociada con la respuesta de las 
plantas a diversos tipos de estrés (Taj et al., 2010), en frutos del chayote Verde 
liso en diferentes estadios de desarrollo y que mostraban síntomas de 
enfermedad.  
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2. MATERIALES Y MÉTODOS  
 

2.1. Material biológico 
 

Se utilizaron chayotes de los grupos varietales: Verde liso, Cambray y Negro 
Xalapa, cosechados en madurez hortícola, en Rincón Grande, Orizaba, Veracruz, 
en mayo de 2018. Se utilizaron 20 frutos de cada grupo varietal, que fueron 
almacenados durante 20-30 días en un anaquel a temperatura ambiente, y fueron 
monitoreados cada cinco días, para evaluar la pérdida de peso fresco, el 
crecimiento radicular y el porcentaje de frutos enfermos. 
Para el análisis de la expresión de genes, se etiquetaron flores femeninas durante 
la antesis, del grupo varietal Verde liso (Fig. 1); posteriormente, se cosecharon 
cinco frutos de cuatro edades distintas: 1, 1.5, 2.5 y 4 semanas postantesis (Fig. 
2). Los frutos de 2.5 semanas postantesis comenzaban a germinar, y los de 4 
semanas postantesis ya tenían un pequeño tallo y hojas. Inmediatamente después 
de cosechados, se cortó la mayor parte del pericarpio de cada fruto, y solamente 
se dejó una capa de aproximadamente 2 cm de grosor de mesocarpio que 
rodeaba a la semilla, este tejido se congeló rápidamente en nitrógeno líquido (NL2) 
y fue trasladado a la Unidad de Manejo y Conservación de Recursos Genéticos de 
la Facultad de Ciencias Biológicas y Agropecuarias de la Universidad 
Veracruzana, para realizar la extracción de ARN y evaluar la expresión de genes. 
 

2.2. Determinación de la pérdida de peso, germinación y porcentaje de 
frutos enfermos 
 

La pérdida de peso fresco se determinó como porcentaje de acuerdo a la 
metodología descrita por Cadena-Íñiguez et al. (2006), se realizaron las 
evaluaciones cada cinco días durante un periodo de 20 días. El proceso de 
germinación se monitoreó registrando la longitud de la raíz que emergía de cada 
fruto a lo largo del almacenamiento postcosecha; y el porcentaje de frutos 
enfermos se determinó cuantificando los frutos que presentaban algún síntoma de 
enfermedad; estas dos últimas determinaciones se realizaron cada cinco días 
durante 30 días. Se realizó un diseño experimental completamente al azar, con 
dos repeticiones y diez réplicas. Los resultados de la pérdida de peso fresco y 
longitud de la raíz se evaluaron con un análisis de varianza (ANOVA) con dos 
factores (grupo varietal y día postcosecha) y cuando hubo diferencias en las 
medias, se realizaron comparaciones pareadas de Tukey (P < 0.05) con el 
programa estadístico SPSS v22. Para la determinación del porcentaje de los frutos 
enfermos, únicamente se cuantificó el total de frutos con algún síntoma, y se 
obtuvo el porcentaje en base al número total de frutos. 
Adicionalmente, a partir de algunos frutos enfermos, se aislaron hongos que se 
identificaron hasta el nivel de género o especie, en el Departamento de 
Parasitología Agrícola, de la Universidad Autónoma Chapingo, obteniendo cultivos 
monospóricos y utilizando las claves taxonómicas de Barnett y Hunter (1998).  
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2.3. Análisis de la expresión de genes 
 

Se evaluó la expresión de los genes ACS1, ACS4, ETR1 y MAPK4, y del gen 
constitutivo de plantas Actina (como testigo positivo), en los frutos de chayote 
Verde liso en las cuatro etapas de desarrollo (1, 1.5, 2.5 y 4 semanas postantesis), 
y en frutos que presentaban algún síntoma de enfermedad. Los cebadores 
utilizados para amplificar estos genes fueron diseñados por Arroyo-Axol (2018), 
quien los utilizó para evaluar la expresión de los genes correspondientes en 
plantas de chayote inoculadas con el agente causal de la marchitez, Phytophthora 
capsici, y cuyos amplicones tienen tamaños que oscilan entre 109 y 453 pb. 
El ARN total (ARNT) se extrajo de las semillas almacenadas en NL2, las cuales se 
maceraron hasta obtener un polvo fino utilizando un mortero, un pistilo y NL2, 
teniendo siempre precaución de que el tejido no se descongelara. Posteriormente, 
se transfirieron 50 mg del tejido pulverizado, en un microtubo de 1.5 mL, se 
adicionó 1 mL de TRIzol (Invitrogen, California, USA) y se continuó realizando el 
protocolo descrito por el fabricante hasta obtener el ARNT. Posteriormente, se 
cuantificó el ARNT utilizando un espectrofotómetro de luz visible/UV (Thermo 
Scientific, Oklahoma, USA), y tomando la lectura de la absorbancia a 260 nm 
(Barbas et al., 2007). Utilizando 1 µg de ARNT y la enzima transcriptasa reversa 
SuperScript III de Invitrogen se realizó la síntesis de ADN complementario (ADNc). 
Posteriormente, se realizó una serie de reacciones en cadena de la polimerasa 
(PCRs) utilizando 2 µL del ADNc, cada par de cebadores y la enzima GoTaq 
(Promega, Madison, USA) siguiendo las recomendaciones del fabricante. Los 
productos de la PCR se separaron en geles de agarosa al 1.5% y se tiñeron con el 
colorante de ácidos nucleicos Diamond (Promega, Madison, USA).  
  
 

 
 

Fig. 1. Flores femeninas y masculinas de S. edule grupo varietal Verde liso. a) 
Botón floral de una flor femenina (ff) e inflorescencia masculina (im) inmadura. b) 
Flor femenina (ff) en antesis e inflorescencia masculina (im) inmadura. c) 
inflorescencia masculina (im) con botones florales y flores en antesis. d) 
inflorescencia masculina (im) con flores en antesis.   
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Fig. 2. Frutos de chayote de distintas edades. a) De izquierda a derecha: frutos de 
1, 1.5, 2.5 y 4 semanas postantesis, b) Fruto de 2.5 semanas postantesis al iniciar 
su germinación (foto de la izquierda) y fruto de 4 semanas postantesis que 
presenta un tallo y hojas formadas (foto de la derecha). 
 
 

 

3. RESULTADOS  
 
3.1. Pérdida de peso, germinación y frutos enfermos de tres grupos 
varietales de chayote durante su almacenamiento postcosecha 
 
Los frutos perdieron en promedio del 7 al 9% de su peso fresco a los cinco días 
postcosecha (dpc), mientras que en el último día de análisis, 20 dpc,  alcanzaron 
hasta un 24% de pérdida de peso fresco; sin embargo, no hubo una diferencia 
estadísticamente significativa a lo largo del experimento entre los tres grupos 
varietales. La pérdida de peso fresco se determinó solamente 20 días, debido al 
deterioro que se presentó en algunos frutos por la presencia de enfermedades. 
(Fig. 3). A pesar de ello, hubo algunos frutos que se conservaron en buen estado a 
los 30 dpc, fecha en la cual fue evidente la pérdida de peso fresco en el grupo 
varietal Cambray, donde algunos frutos se observaban menos turgentes, e incluso 
de menor tamaño respecto al día de la cosecha (Fig. 4). 
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Fig. 3. Porcentaje de pérdida de peso fresco (promedio ± error estándar) de tres 
grupos varietales de chayote durante su almacenamiento postcosecha. Letras 
iguales no muestran diferencias estadísticamente significativas (ANOVA de dos 
vías, comparaciones pareadas de Tukey, P < 0.05).  
 

 
 

 

Fig. 4. Frutos de chayote de los grupos varietales Cambray, Negro Xalapa y Verde 
liso almacenados durante 30 días. a-c) Frutos del grupo varietal Cambray. d-f) 
Frutos del grupo varietal Negro Xalapa. g-i) Frutos del grupo varietal Verde liso. a, 
d, g) Frutos el día del corte. b, e, h) Frutos a los 20 dpc. c, f, i) Frutos a los 30 dpc. 
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Con respecto al crecimiento radicular, los tres grupos varietales no presentaron 
crecimiento radicular a los 5 dpc. El chayote Negro Xalapa fue el que germinó más 
rápido, a los 10 dpc la longitud promedio de las raíces era de 1.25 cm, la cual no 
fue diferente significativamente respecto a la longitud del chayote Cambray 
(longitud promedio de la raíz de 0.8 cm), pero si fue respecto a la longitud de la 
raíz del chayote Verde liso (0.7 cm). En el último día de evaluación, los chayotes 
Negro Xalapa tenían en promedio 6.4 cm de longitud de la raíz y mostró 
diferencias estadísticas a la longitud de las raíces de los chayotes Cambray a los 
Verde liso, los cuales presentaban raíces de 4.7 y 4.5 cm, respectivamente (Fig. 
5). 
 

 
Fig. 5. Longitud de la raíz (promedio ± error estándar) de tres grupos varietales de 
chayote durante su almacenamiento postcosecha. Letras iguales no muestran 
diferencias estadísticamente significativas (ANOVA de dos vías, comparaciones 
pareadas de Tukey, P < 0.05).  
 
 
 
Respecto al desarrollo de enfermedades, el chayote Verde liso fue el que presentó 
mayor porcentaje de frutos enfermos; a los 10 dpc el 40% de los frutos ya 
presentaban algún síntoma de enfermedad, mientras que solo el 14% de los frutos 
de los chayotes Negro Xalapa y Cambray estaban enfermos (Fig. 6). Al finalizar el 
experimento, el 85% de los chayotes Verde liso se habían enfermado, seguido de 
los chayotes Negro Xalapa y Cambray, con un 65 y 45%, respectivamente (Fig. 6). 
A partir de los frutos enfermos se aislaron cuatro hongos, que fueron identificados 
como Colletotrichum gloeosporiodes, Fusarium sambucinum, Rhizoctonia sp y 
Drechslera sp, y dos oomicetos Phytophthora capsici y Pythium sp; de ellos, 
solamente F. sambucinum y P. capsici se han identificado como fitopatógenos del 
chayote (Olguín, 2010; Olguín-Hernández et al., 2013); en el caso del oomiceto y 
los hongos restantes, se están evaluando los postulados de Koch para determinar 
si son patógenos del chayote o solamente son microorganismos oportunistas. 
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Fig. 6. Porcentaje de frutos enfermos de tres grupos varietales de chayote durante 
su almacenamiento postcosecha por 30 días. 

 
 

3.2. Expresión de ACS1, ACS4, ETR1 y MAPK4 en frutos de chayote del 
grupo varietal Verde liso en diferentes niveles de desarrollo 
 
Respecto a la expresión de genes, el gen constitutivo Actina, se expresó en todos 
los tejidos evaluados tal como se esperaba, mientras que la ACS1 (datos no 
mostrados) y ACS4 no se expresaron en los frutos en los cuatro niveles de 
desarrollo evaluados (Fig. 7). Por otra parte, la MAPK4 a pesar de que tuvo un 
nivel de expresión menor al gen constitutivo en las cuatro edades del fruto 
evaluadas, se pudo apreciar que la expresión fue mayor en los frutos con menor 
nivel de desarrollo respecto a los más desarrollados, el gen ETR1 presentó un 
nivel de expresión aún menor que la MAPK4, en las cuatro edades del fruto; sin 
embargo, tuvo un patrón de expresión bifásico, expresándose más en frutos de 
una y 2.5 semanas postantesis, y menos en frutos de 1.5 y 4 semanas postantesis 
(Fig. 7). Finalmente, la ACS4 se expresó en frutos que presentaban síntomas de 
enfermedad, y se corroboró que no se expresó en frutos germinando y tampoco en 
frutos que presentaban deshidratación (datos no mostrados). 
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Fig. 7. Amplificación de los genes Actina, ACS4, MAPK4 y ETR1, de frutos de 
chayote Verde liso en diferentes niveles de desarrollo. E) Marcador de peso 
molecular 1000 pb. 1-4) Gen Actina. 5-8) ACS4, sin expresión. 9-12) MAPK4. 13-
16) ETR1. 1, 5, 9 y 13) Frutos de 4 semanas postantesis; 2, 6, 10 y 14) Frutos de 
2.5 semanas postantesis; 3, 7, 11 y 15) Frutos de 1.5 semanas postantesis; y 4, 8, 
12 y 16) Frutos de una semana postantesis. Gel de agarosa 1.5%.  
 
 

4. DISCUSIÓN  
  
De los tres grupos varietales evaluados, el que se cultiva en mayor proporción es 
el chayote Verde liso, existiendo huertas que cultivan exclusivamente este grupo 
varietal. Los otros dos grupos varietales se cultivan para consumirse de manera 
regional. No hubo diferencia estadísticamente significativa en la pérdida de peso 
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fresco entre los diferentes grupos varietales de chayote en los diferentes días 
postcosecha evaluados, mientras que la pérdida de peso si fue significativa entre 
los diferentes días post inoculación, especialmente en el chayote Verde liso a los 
15 y 20 dpi. No se registró la pérdida de peso fresco a los 30 dpi, debido a que 
algunos frutos presentaban pudrición severa, la cual incluso ya estaba 
destruyendo el tejido vegetal; sin embargo, con los frutos que no estaban tan 
enfermos fue posible registrar el crecimiento radicular. Los resultados de la 
pérdida de peso son similares a  los obtenidos por Cadena-Íñiguez et al. (2006), 
donde determinaron  la pérdida de peso en chayotes Verde liso tratados con 
diferentes recubrimientos de cera y distintas dosis de 1-metilciclopropeno y 
almacenados a 10°C, en su estudio a los nueve días de almacenamiento a baja 
temperatura y con los distintos tratamientos los frutos perdieron de 5.35 a 14.5% 
de peso fresco; la pérdida de peso fresco en este trabajo varió dependiendo del 
grupo varietal, pero osciló de 5 a 20% a los 10 dpc. La cutícula de los frutos es la 
primera barrera contra condiciones bióticas y abióticas, y minimiza la pérdida de 
agua (Heredia et al., 2009; Lara et al., 2014), para trabajos futuros será muy 
importante caracterizar la cutícula de los frutos de chayote de los distintos grupos 
varietales, para determinar si existen diferencias en su composición o grosor, lo 
que reflejaría una diferencia en el nivel de transpiración y la pérdida de peso 
fresco. 
La germinación se presentó con mayor rapidez en el chayote Negro Xalapa, 
seguido del Cambray y por último en el Verde liso, el grupo varietal más comercial, 
esto podría reflejar una mayor dependencia sobre el hombre de este último 
chayote para germinar; ya que la domesticación implica una interdependencia 
entre el productor y las plantas que cultiva (Fuller & Allaby, 2009); y hay evidencia 
que demuestra que la domesticación y post-domesticación han influido en la 
fisiología y morfología de las semillas, afectando su desarrollo, su tolerancia a la 
desecación, su germinación y su vigor; y a pesar de que la dormancia de las 
semillas es una estrategia adaptativa para sobrevivir en condiciones adversas, a 
veces puede representar un problema en la producción agrícola (Fernández-Marín 
et al., 2014; Wang et al., 2015). 
Por otra parte, el chayote Verde liso fue el que presentó mayor porcentaje de 
frutos enfermos durante el almacenamiento postcosecha; mientras que el chayote 
Cambray fue el que presentó menor porcentaje de frutos enfermos. Se sabe que 
algunos cultivos suelen ser más susceptibles a enfermedades respecto a sus 
contrapartes silvestres (Nygren et al., 2015); existen estudios que demuestran que 
los diferentes grupos varietales del chayote presentan diferencias en su nivel de 
resistencia o susceptibilidad a enfermedades, habiendo otros grupos varietales 
más susceptibles que el Verde liso (San Martín-Romero et al., 2014), lo que nos 
indica que la susceptibilidad del chayote a las enfermedades dependerá de la 
interacción específica entre el grupo varietal y un patógeno determinado. Es 
necesario realizar más evaluaciones para determinar en donde reside el mayor 
nivel de tolerancia a enfermedades del chayote Cambray, y la susceptibilidad del 
Verde liso durante el almacenamiento postcosecha.  
La MAPK4 es un gen que codifica una enzima que forma parte de cascadas de 
señalización conformadas por otras MAPKs, y se ha estudiado ampliamente en las 
plantas en respuesta a diversos tipos de estrés, incluido el ataque de patógenos 
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(Mishra et al., 2015); en jitomate se ha relacionado la expresión de la MAPK4 con 
la tolerancia al frío (Zhao et al., 2013), en soya, la sobreexpresión de la MAPK4 le 
confirió a la planta un incremento en la tolerancia a estrés salino (Qiu et al., 2019); 
en garbanzo las MAPKs se expresan más en flores y vainas jóvenes, respecto al 
tejido vegetativo (Singh et al., 2018). En el chayote se expresó en los frutos en 
todos los niveles de desarrollo evaluados; sin embargo, la expresión fue mayor en 
los frutos más jóvenes, implicando que esta MAPK podría participar en la 
regulación del desarrollo de los frutos en esta especie. 
El etileno juega un papel importante en regular la maduración y senescencia de 
los frutos. El gen ETR1, que codifica a un receptor del etileno, se expresó en frutos 
de chayote de una y 2.5 semanas postantesis, y en menor nivel en frutos de 1.5 y 
4 semanas postantesis; este comportamiento bifásico se observó en la expresión 
del gen ETR2 en hojas de jitomate expuestas a ozono, y fue concominante con la 
síntesis de la fitohormona (Moeder et al., 2002); en cítricos, se ha observado que 
la expresión de este gen puede variar dependiendo de la variedad vegetal y de la 
aplicación exógena de etileno (John-Karuppiah & Burns, 2010). En manzanas, la 
expresión de ETR1 es inducida por el etileno y reprimida por el inhibidor de la 
percepción del etileno, el 1-metilciclopropeno (Yang et al., 2013). Estos resultados 
sugieren que el etileno en un regulador del desarrollo de los frutos de chayote, y 
que los genes que participan en su síntesis y señalización se expresan 
diferencialmente dependiendo del estadio de desarrollo del fruto; ya que la  ACS4, 
que codifica una proteína que participa en la síntesis del etileno, se expresó en 
frutos enfermos del chayote Verde liso y no se expresó en frutos sanos en los 
distintos niveles de desarrollo evaluados, ni en frutos que estaban germinando, 
indicando una participación más directa en respuesta a estrés biótico; las ACS 
forman parte de familias multigénicas, cuyos miembros presentan expresión 
diferencial para modular en una manera muy fina la síntesis del etileno; por 
ejemplo, en el tratamiento de duraznos con dos inhibidores de la percepción y 
síntesis de etileno, reguló de manera distinta la expresión de tres genes ACS 
(Muñoz-Robredo et al., 2012).  
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