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RESUMEN 

Entre las principales especies domesticadas del género Phaseo/us y de gran importancia 

se encuentra el frijol Lima (Phaseolus lunatus L.). Esta se conforma de dos acervos 

genéticos: el Mesoamericano y el Andino. Para el acervo Mesoamericano se ha 

demostrado que la península de Yucatán posee el mayor número de formas cultivadas de 

todo México con una alta diversidad genética. Diversos estudios morfológicos y 

moleculares han señalado el alto riesgo de erosión genética en este germoplasma debido, 

principalmente, a cambios asociados a la intensificación de la agricultura tradicional. El 

objetivo de este trabajo fue analizar la diversidad, estructura y relaciones genéticas del 

acervo cultivado mesoamericano del frijol Lima (Phaseolus /unatus L. var /unatus) del área 

maya, comparando los resultados obtenidos de cada subárea (Tierras Bajas Mayas vs 

Tierras Altas Mayas). El análisis se realizó en 23 poblaciones de cada área y se 

analizaron 73 loci ISSRs (lnter-Simple Sequence Repeats). Los resultados indican que las 

Tierras Altas presentan niveles mayores de diversidad genética que las Tierras Bajas 

(Porcentaje de loci polimórfico = 100 y 97.33%, respectivamente; Índice de Shannon = 
0.58 y 0.51 , respectivamente) . El análisis de estructura mostró que existe una 

diferenciación genética muy grande en el área Maya (Fst = 0.66) y niveles bajos de flujo 

genético (Nm = 0.29). En el análisis de relaciones genéticas las accesiones presentaron 

un patrón general de agrupamiento basado en las dos subáreas Mayas. Los resultados 

aquí presentados son importantes para implementar estrategias en la colecta y 

conservación ex situ de las variedades cultivadas de P. lunatus en el área Maya. 
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ABSTRACT 

Among the major domesticated species of the genus Phaseolus and most important is the 

Lima bean (Phaseolus lunatus L.). This specie is granped into two gene pools: the 

Mesoamerican and Andean. For the Mesoamerican pool, it has been showed that the 

Yucatan Peninsula has the largest number of cultivated forms from all over Mexico , 

displayed a high genetic diversity. However, severa! studies indicat~ a high risk of genetic 

erosion in this gene pool due to changes associated with the intensification of traditional 

agriculture. The objective of the work was to analyze the genetic diversity, the structure 

and genetic relationships of the Mesoamerican cultivated forms P. lunatus present in the 

Mayan Highlands and Lowlands. 23 accessions for each area were included and 73 ISSR 

(lnter-Simple Sequence Repeats) loci were analyzed. The genetic diversity analysis 

indicated that higher values were observed in the Highlands with a Shannon index of 0.58 

and polimorfic loci percentage value of 100% versus 0.51 and 97.33% for the same 

parameters respectively in lowlands. The structure analysis revealed a high genetic 

differentiation in the Mayan area (Fst = 0.66) with low levels of gene flow (Nm = 0.29). In 

the analysis of genetic relationships the accessions showed a general clustering pattern 

based on the existence of these two Mayan sub-areas. These results are important as 

they are the base for the implementation of a collect and ex situ conservation strategies of 

the cultivated P. lunatus in the Mayan area. 
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Capítulo 1 

INTRODUCCIÓN 

México es un centro importante de domesticación y de diversidad de numerosos cultivos, 

entre los que se encuentra el frijol Lima (Phaseolus lunatus L.) el cual , después del frijol 

común (P. vulgaris L.), es la segunda leguminosa cultivada más importante del género 

Phaseolus (L; Martínez, 2005). 

De acuerdo a Baudet (1977) , P. lunatus está conformada por dos variedades 

botánicas: P. lunatus var. lunatus (formas cultivadas) y P. lunatus var. silvester (formas 

silvestres). Para las formas cultivadas este autor basándose en la morfología de las 

semillas identificó tres cultigrupos (cv-grs.): 1) Papa, 2) Sieva y 3) Gran Lima. 

Adicionalmente, P. lunatus está integrada por dos principales acervos genéticos (Fofana 

et al. , 1997; Maquet et al., 1997; Gutiérrez-Salgado et al. , 1995; Nienhuis et al. , 1995): el 

acervo genético Andino y el acervo genético Mesoamericano, ambos comprenden tanto 

formas silvestres como cultivadas. Las formas cultivadas del acervo genético Andino se 

distribuyen desde Colombia hasta el Sur de Brasil y comprenden el cv-gr. Gran Lima. El 

acervo genético Mesoamericano se extiende desde el Suroeste de los Estados Unidos 

hasta el norte de Argentina y está representado por los cv-grs. Papa y Sieva (Gutiérrez

Salgado et al. , 1995; Makie 1943; Vavilov 1926). 

Una importante área cultural que forma parte del área de distribución del acervo 

genético Mesoamericano de P. lunatus es el área Maya. Esta cultura se extendió en un 

territorio de aproximadamente 400 000 km2
, abarcando los actuales estados mexicanos 

de Tabasco, Chiapas, Campeche, Yucatán y Quintana Roo, y hacia Centroamérica hasta 

el occidente de Honduras y El Salvador, incluyendo Belice y Guatemala. El área Maya 

incluye una variedad de ecosistemas: paisajes de alta montaña, . áreas costeras, bosques 

de niebla, regiones de selvas altas, medianas y bajas, y zonas lacustres e inundables. La 

gran diversidad de hábitats encontrados en esta área permite dividirla en dos zonas: 

Tierras Altas y Tierras Bajas (Ruz, 1981 ). Las Tierras Altas comprenden el estado 

mexicano de Chiapas, el país de Guatemala (exceptuando al departamento del Petén), el 

occidente de Honduras y el occidente de El Salvador. Las Tierras Bajas comprenden los 
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Capítulo 1 

estados mexicanos de Campeche, Yucatán, Quintana Roo y Tabasco, el país de Belice y 

el departamento del Petén Guatemalteco. 

En el área Maya, las formas cultivadas de P. lunatus son importantes en la 

agricultura tradicional en donde reciben diferentes nombres: "lb" para toda el área de las 

Tierras Bajas, "lxtapacal" para Guatemala y "Patashete" para Chiapas, entre otros 

nombres (Ballesteros, 1999). Un caso muy bien estudiado de la importancia de este 

cultivo es el de la península de Yucatán en México, región que abarca la mayor parte de 

las Tierras Bajas Mayas y que está incluida en el área putativa de domesticación del 

acervo genético Mesoamericano de P. lunatus (Gutiérrez-Salgado et al. , 1995; Vavilov, 

1926). En esta región, esta especie es el cuarto cultivo más importante dentro de la milpa, 

solamente después del maíz (Zea mays L.) , el frijol común (Phaseolus vulgaris L.) y la 

calabaza (Cucurbita spp. L.) (Martínez-Castillo et al., 2004) . La milpa es un sistema de 

agricultura tradicional que ha sobrevivido por siglos debido, en parte, a la resistencia 

cultural ofrecida por los pueblos Mayas quienes han mantenido a este sistema agrícola 

como la base material de su cultura y alimentación, asimismo, la presencia de grandes 

extensiones de suelos rocosos y poco profundos han limitado la introducción de: 

maquinaria agrícola, otros cereales y siembra al voleo (Zizumbo-Villarreal, 1992). 

Durante las últimas décadas, la milpa de las Tierras Bajas Mayas ha sufrido una 

serie de transformaciones que están poniendo en crisis la existencia de la diversidad 

genética de las especies cultivadas en este sistema agrícola, esto debido, en parte, al 

crecimiento de la población rural , la cual se ha elevado al doble en los últimos 30 años 

(Cuanalo y Arias, 1997). Entre los cambios más notorios en la intensificación de la milpa 

se encuentran: a) el acortamiento en el período de barbecho (tiempo de descanso de las 

tierras agrícolas), cuyo tiempo óptimo ha sido calculado para la región en 

aproximadamente 20 años (Lazos, 1995; Ku-Naal , 1995; Hernández-Xolocotzi, 1981), b) 

la integración de los productores a un sistema de mercado, e) el mayor uso de 

agroquímicos, d) la disminución de la diversidad inter e intraespecífica de las especies 

cu ltivadas y e) la pérdida de áreas de vegetación aledañas a las milpas donde se 

desarrollan las poblaciones silvestres de muchos de los cultivos (Graefe, 2003; Terán y 

Rasmussen , 1995; Reyes y Aguilar, 1992). 
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Aún con todos los cambios que ha sufrido la milpa Maya, Ballesteros (1999) 

demostró que la península de Yucatán contiene la mayor cantidad de formas cultivadas 

de P. lunatus de todo México. Esto fue confirmado por Martínez-Castillo et al. (2004). 

Estos últimos autores señalaron también que existe un alto riesgo de pérdida de 

variedades locales de esta especie ya que muchas de éstas son sembradas por un 

número pequeño de campesinos y en áreas de terreno pequeñas. En un análisis 

molecular usando secuencias inter microsatélites (ISSRs) , Martínez-Castillo et al. (2008) 

demostraron que, aún bajo este riesgo de erosión genética, el acervo genético cultivado 

del frijol Lima presente en esta región posee niveles altos de diversidad genética en 

comparación a otras regiones de América. 

Considerando la alta diversidad genética de las formas cultivadas de P. lunatus 

manejada en la agricultura tradicional de las Tierras Bajas Mayas, el alto riesgo de erosión 

genética que éstas presentan y la carencia de trabajos que abarquen toda el área Maya, 

surge la necesidad de realizar estudios que nos permitan determinar con mayor precisión 

la importancia de esta área como centro de diversidad genética dentro del acervo 

cultivado Mesoamericano de P. lunatus. La realización de este tipo de estudios no sólo 

permitirá conocer la diversidad, estructura y relaciones genéticas de las formas cultivadas 

de P. lunatus en esta importante área cultural, también ayudará a valorar el papel de la 

agricultura tradicional y la aportación de los grupos étnicos (en particular la cultura Maya) 

como generadores y conservadores de dicha diversidad. Además, este tipo de estudios 

nos permitirá tener más elementos para generar los conocimientos básicos sobre la 

adecuada implementación de programas de conservación en esta región de 

Mesoamérica. 

7 



Capítulo 1 

MARCO TEÓRICO 

DIVERSIDAD, EROSIÓN GENÉTICA Y CONSERVACIÓN 

El término diversidad biológica, o biodiversidad, no solamente consiste en el número de 

especies de plantas, animales, etc., sino que, en su sentido más amplio incluye la 

diversidad genética dentro de una especie, entre especies y entre ecosistemas. La 

diversidad biológica presente es el resultado de miles de millones de años de evolución, 

modificada por procesos naturales e influenciada cada vez más por las actividades 

humanas (CONABIO, 2007). La diversidad biológica es un recurso esencial para el 

bienestar humano ya que asegura recursos genéticos para la alimentación y la agricultura, 

por consiguiente constituye la base biológica de la seguridad alimentaria del mundo y el 

soporte del sustento humano (CONABIO-CONANP-SEMARNAT, 2008). 

México posee una extraordinaria riqueza biológica, tanto a nivel genético como de 

variedad de especies y ecosistemas. Nuestro país se ubica entre los cinco primeros 

países de mayor biodiversidad (CONABIO, 2007; Sala et al. , 2000; Pimm et al., 1995). 

Además, es un importante centro de domesticación y de diversidad de numerosos 

cultivos. Sin embargo, cambios demográficos, como la migración y el abandono de la 

agricultura al convertirse en una actividad económica poco rentable, afectan grandemente 

la diversidad de muchas de las especies nativas cultivadas (Bellon et al., 2009). Esta 

pérdida de biodiversidad es conocida como erosión genética. A nivel de especies 

domesticadas, esta se puede definir como el proceso de pérdida o reducción de la 

diversidad genética dentro de las variedades cultivadas y sus poblaciones silvestres a 

través del tiempo (Jarvis et al., 2000). En la agricultura, la erosión genética está 

provocando la desaparición de los recursos genéticos vegetales a un ritmo alarmante 

(tasa de erosión anual del uno al 2%), recursos de los cuales depende la seguridad 

alimentaria de las generaciones presentes y futuras (Demissie, 2000; Mazhar, 1997). Esta 

erosión es una consecuencia de la alteración en los sistemas arables, el uso de tierras no 

sustentable, la deforestación o el deterioro de los agroecosistemas. La erosión genética 

es un tema significativo en las áreas de domesticación de plantas debido a que éstas 

concentran una alta diversidad genética, se conservan las variedades ancestrales junto 
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con el conocimiento y las prácticas culturales que han creado esta diversidad y favorecen 

el flujo de genes entre los acervos silvestre y domesticado, su variabilidad genética es la 

base del desarrollo de variedades mejoradas y fuente de resistencia a factores 

ambientales adversos (Hernández, 2000; Bellon y Taylor, 1993; Brush, 1991). 

El desarrollo del conocimiento multidisciplinario en áreas como la genética, la 

biología de la conservación, y la biogeografía, entre otras áreas del conocimiento, pueden 

determinar los métodos más adecuados para el mantenimiento de las especies y la 

dinámica de las comunidades y ecosistemas a través del tiempo (Cubillos, 1998). Por 

ejemplo: la ecología y los conocimientos tradicionales sobre los agroecosistemas han 

ayudado a la conservación de un gran número de especies domesticadas en México 

(Hernández-Xolocotzi , 1973). Por su parte, la biología de la conservación se enfoca en 

mantener activamente la diversidad genética de una especie, está dedicada a la 

preservación, rescate, mantenimiento, estudio y utilización del patrimonio que representa 

la biodiversidad (Tapia y Rosas, 1998). La conservación de especies puede realizarse en 

dos modalidades: in situ y ex situ. El Convenio de la Diversidad Biológica define que la 

conservación in situ "es la conservación, mantenimiento y recuperación de poblaciones 

viables en sistemas dinámicos y evolutivos del hábitat original o en el caso de especies 

cultivadas, en el entorno en que hayan desarrollado sus características", esto permite que 

el germoplasma pueda continuar su proceso evolutivo. Por su lado, la conservación ex 

situ se define como "la conservación de muestras genéticamente representativas de las 

especies o cultivos, que se mantienen viables a través del tiempo, fuera de sus hábitats 

naturales o lugares de cultivo, en ambientes controlados y con el apoyo de tecnologías 

adecuadas" (Frankel y Soulé, 1992). 

Aunque muchas especies están siendo rescatadas por métodos ex situ y 

reintroducciones, la forma más importante de conservar una especie es a través de la 

protección del hábitat en el que se encuentra (Tapia y Rosas, 1998). La participación de 

las comunidades locales en la conservación in situ es la figura que se promueve a nivel 

internacional, debido a su dominio sobre los territorios y a los conocimientos tradicionales 

que mantienen en torno al uso y manejo de los recursos naturales (Hoyt, 1988). 
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MARCADORES GENÉTICOS 

Una estrategia en el estudio de la diversidad genética en las especies cultivadas es el uso 

de marcadores genéticos. Un marcador genético es un carácter cuantificable que puede 

detectar variación ya sea en una proteína o en una secuencia de ADN. Una diferencia, ya 

sea fenotípica o genotípica, puede actuar como marcador genético si identifica en un 

individuo características del genotipo, del fenotipo, o de ambos y si, además, puede 

hacerse seguimiento a su herencia a través de varias generaciones (IPGRI y Cornell 

University, 2003). Los marcadores genéticos se dividen en tres tipos: a) morfológicos, b) 

proteicos o bioquímicos y e) moleculares (IPGRI y Cornell University, 2003). 

Los marcadores moleculares son secciones del genoma, generalmente muy 

pequeñas en comparación con el genoma completo de un organismo, los cuales son 

elegidos con el objetivo de que sean representativos de las cadenas más largas de ADN 

(Trevor y Rowe, 2007); son ampliamente utilizados en genética humana, vegetal, animal y 

microbiana y permiten evidenciar variaciones (polimorfismos) en la secuencia del ADN 

entre dos individuos, modifiquen éstas o no su fenotipo (Picea et al., 2004). 

Según Caetano-Anollés y Gresshoff (1997) los marcadores moleculares se 

clasifican de acuerdo al tipo de técnica en la que se basan: 1) hibridación (marcadores 

RFLP: Polimorfismo de la Longitud de los Fragmentos de Restricción), y 2) la tecnología 

de la PCR (marcadores RAPOs: polimorfismos de ADN amplificados al azar; AFLPs: 

polimorfismos de longitud de los fragmentos amplificados; minisatélites; SSR: secuencias 

simples repetidas o Microsatélites; ISSRs: lntersecuencia Simple Repetida, entre otros). 

Una de las técnicas que ha sido útil en el estudio de la diversidad genética es la 

técnica molecular de los ISSRs. Esta se basa en el uso de un iniciador compuesto de una 

secuencia de microsatélite anclado al extremo 3' ó 5' por 2 - 4 nucleótidos arbitrarios y a 

menudo degenerados (Deqiu et al. , 1998). Las bandas que se obtienen con este tipo de 

marcador van de 100 a 2000 pares de bases (pb). La variación alélica en los ISSRs 

consiste de la presencia o ausencia de los productos amplificados. Este es un tipo de 

marcador dominante el cual genera de 25 a 50 bandas en una sola reacción, por lo cual 
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pueden distinguir accesiones relacionadas muy estrechamente de forma más confiable 

que otras técnicas y son menos caros que los RFLP ó los RAPO (Deqiu et al. , 1997; 

Zietkiewicz et al. , 1994). Los ISSR han sido utilizados en especies cultivadas desde 1994 

y pueden utilizarse para la identificación de individuos, distinción de variedades 

intraespecíficas, identificación de paternidad y maternidad, mapeo genético, evaluación de 

diversidad genética y subdivisión genética en poblaciones, reconstrucciones filogenéticas, 

introgresión e hibridación (Wolfe et al., 1998). 

Entre las ventajas principales que ofrecen los ISSR están la alta variación que 

detecta, su reproducibilidad debida principalmente a las altas temperaturas de alineación 

utilizadas en la PCR, no son necesarias altas concentraciones de ADN, no es necesario 

conocer la secuencia del genoma del organismo en estudio y pueden visualizarse tanto en 

electroforesis de geles de agarosa como de acrilamida. Entre las limitaciones de los 

ISSRs están: que las bandas son leídas como marcadores dominantes, es decir, la 

presencia de la banda representa el genotipo dominante (homócigo o heterócigo), 

mientras que su ausencia representa el genotipo homócigo recesivo por lo que la 

homología de las bandas es incierta; dado que son marcadores dominantes, no permiten 

el cálculo de ciertos parámetros que exigen distinguir claramente a los heterócigos de los 

homócigos dominantes (Zietkiewicz et al. , 1994). Asimismo, para estimar la heterocigosis 

poblacional es necesario asumir a priori que la población se encuentra en equilibrio de 

Hardy-Weinberg, por lo que las estimaciones de heterocigosis y estructuración genética 

pueden sesgarse un poco, aunque existen correcciones estadísticas (Lynch y Milligan, 

1994). 

EL FRIJOL LIMA (Phaseo/us lunatus L.) 

Es una leguminosa de origen neotropical (Baudoin, 1988) y representa , después del frijol 

común (P. vulgaris L.) , la segunda especie cultivada más importante del género 

Phaseolus. Actualmente, el frijol Lima se cultiva en América, en algunas regiones de 

Europa, África y Asia (Domínguez et al., 2002). 
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De acuerdo a Flores (2001) su clasificación taxonómica es la siguiente: 

Familia: Fabaceae (Leguminosae) 

Género : Phaseolus L. 

Especie : E.. lunatus L. 

Subespecie: E.. luna tus L., var. silvester (Baudet, 1977) 

E.. lunatus L., var. lunatus (Baudet, 1977) 

Phaseolus lunatus es una herbácea con ciclo de vida anual o corto. La autogamia 

es favorecida por la maduración sincronizada de los granos de polen y el estigma, así 

como por la proximidad de éstos dentro de la yema floral (Webster et al. , 1979). Sin 

embargo, se han reportado tasas de entrecruzamiento que van del 0.02% hasta el 48%, 

dependiendo esto del genotipo, condiciones de crecimiento, distancia entre plantas, 

dirección del viento y las poblaciones locales de insectos polinizadores (Zoro Bi et al., 

2005; Baudoin et al., 1998). 

De acuerdo a Ballesteros ( 1999), Phaseolus luna tus recibe diferentes 

denominaciones con respecto al tamaño de la semilla. Para los cultivares de semilla 

pequeña (peso de 24-70 g por 100 semillas) los nombres comunes son , en lengua Maya 

"lb" (Yucatán, México), "patashete" (Chiapas, México), "ixtapacal" (Suchitepéquez, 

Guatemala); castellano: "sieva", "comba" (Guerrero, Colombia) , "furuna" (Jalapa, México), 

"chilipuca" (El Salvador), "kedeba" (Costa Rica) , "frijol caballero" (Cuba) , "haba" (Puerto 

Rico, Panamá), "carauta" [Colombia (Atlántico)], "frijol de año" [Colombia (Tolima)] , 

"guaracaro" (Venezuela); francés: "pois souche" (Haití)·. 

Los nombres comunes de los cultivares de semilla grande (peso de 54-280 g por 

100 semillas) son en castellano: "lima" (en razón de su proveniencia de la costa del Perú), 

"torta" [Colombia (Nariño, Huila), "layo" [Perú (Cajamarca)], "paliar'' [Perú (Lambayeque, 

La Libertad, Lima, lea y algunas partes de la sierra)], "palato" [Bolivia (Chuquisaca)] , 

"poroto" "manteca" (Argentina). 
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Se han propuesto varias hipótesis para el origen de P. lunatus. La primera de 

éstas fue propuesta por Mackie (1943) quien fue el primero en proponer un origen 

específico para esta especie. Este autor propuso a Guatemala como el centro de origen 

del frijol Lima y señaló tres líneas principales de dispersión de las formas cultivadas, 

siguiendo las rutas de comercialización existentes en tiempos precolombinos: (1) la rama 

Hopi, que se extiende hacia el norte y alcanza áreas del sur de Estados Unidos, (2) la 

rama Caribe, la cual alcanza las islas del mar Caribe y la base del Amazonas en Brasil y, 

(3) la rama Inca, que abarca desde Centroamérica hasta Perú. Una hipótesis más reciente 

señala que esta especie se originó en Sur América, considerando las relaciones más 

estrechas con sus parientes andinos silvestres (Fofana et al. , 1999). 

De acuerdo a una gran cantidad de evidencia morfológica, bioquímica y molecular 

existente, actualmente se reconoce que el acervo genético primario de P. lunatus está 

compuesto de dos grandes grupos genéticamente bien diferenciados, así como de un 

acervo genético secundario compuesto por especies silvestres de distribución Sur 

Américana las cuales son: P. augusti (Harms), P. bolivianus (Piper) y P. pachyrrhizoides 

(Harms; Fofana et al., 1999). Los dos grandes grupos presentes en P. lunatus son los 

llamados acervo genético Mesoamericano y acervo genético Andino, los cuales 

comprenden tanto la forma silvestre (P. lunatus var. silvestel} como la domesticada (P. 

lunatus var. lunatus; Baudet, 1977). La evidencia morfológica, bioquímica y molecular 

sustenta el agrupamiento de los acervos mencionados (Fofana et al., 1997; Maquet et al., 

1997; Lioi, 1996; Gutiérrez et al., 1995; Nienhuis et al., 1995). Las formas silvestres del 

acervo Mesoamericano se extienden desde el Norte de México hasta Argentina (Fig. 1.1), 

las semillas son de tamaño relativamente menor en comparación a su contraparte andina. 

La diferenciación genética entre los acervos Mesoamericano y Andino en las variantes 

silvestres se ve apoyada por estudios de: faseolina (Lioi, 1-996), proteínas de semilla tipo 

lectinas (Lioi et al. , 1999), proteínas de almacenamiento en la semilla (Gutiérrez-Salgado 

et al., 1995), aloenzimas (Maquet et al. , 1997) y marcadores moleculares RAPO (Fofana 

et al., 1997), entre otros. En lo que respecta a las formas cultivadas, el acervo genético 

Mesoamericano se extiende desde el Suroeste de Estados Unidos hasta Argentina (Fig. 

1.1), caracterizado por semillas de tamaño pequeño (0.24-0.70 g/semilla) y representado 

por el cv-gr Sieva de semilla con forma arriñonada de tamaño intermedio y el cv-gr. Papa 

con semillas de forma globular de tamaño pequeño. El acervo genético Andino se 
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distribuye desde Colombia hasta el Sur de Brasil , las semillas son de forma arriñonada de 

gran tamaño (mayores a 0.54 g/semilla) y es representado por el cv-gr. Gran Lima 

(Gutiérrez-Salgado et al. , 1995; Geps, 1990). 

A.G.M 

e Forma silvestre 

• Forma domesticada 

cv-gr Sieva 

cv-gr Papa 

. " .. 
. (!! ' 

t • 

• • •• 

' . 
• Forma domesticada 

{

• Forma silvestre. 

A.G.A r--==--. 
cv-gr Gran Lima 

.___~l!ll!l---

Figura. 1.1. Distribución de los acervos genéticos primarios de P. lunatus L., el acervo genético 
Mesoamericano (A.G.M., suroeste de Estados Unidos -Argentina) y el acervo genético Andino 
(A.G.A. , Colombia- sur de Brasil) ; cv-gr (cultigrupo) (Modificado de Gutiérrez et al. , 1995). 

Diferentes investigadores han tratado de localizar el centro de domesticación de P. 

lunatus. La teoría más aceptada, basada en datos arqueológicos (Kaplan y Linch, 1999; 

Kaplan y Kaplan , 1988), evolutivos (Smartt, 1985), bioquímicos (Lioi, 1996, 1994; 

Gutiérrez-Salgado et al., 1995) y moleculares (Fofana et al. , 1997}", apoyan la hipótesis de 
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dos eventos de domesticación independientes en los dos acervos genéticos de la especie. 

La evidencia arqueológica reportada por autores como Kaplan y Linch (1999) y Kaplan y 

Kaplan ( 1988) apoyan la hipótesis que variantes de semillas pequeñas ( cv-gr Sieva y 

Papa) fueron domesticadas en Mesoamérica, mientras que las formas de semilla grande 

(cv-gr Gran Lima) fueron domesticadas en Sudamérica. Dicha evidencia también señala 

que P. lunatus fue primero domesticado en Sudamérica alrededor de los 5000 años A. P. 

como lo demuestra la edad de las semillas fosilizadas encontradas en diferentes lugares 

del Perú. La domesticación de las formas mesoamericanas ocurrió al parecer mucho 

tiempo después, ya que los registros arqueológicos más antiguos para esta especie 

encontrados en Mesoamérica datan de 1500 años A. P. en las cuevas de Ocampo, en 

Tamaulipas; o de 1300 A. P. en el Río Zape, Durango. 

Gutiérrez-Salgado et al. (1995) proporcionaron evidencia bioquímica que apoya la 

hipótesis de una domesticación independiente. Sus resultados muestran que las formas 

silvestres se dividen en dos grupos: uno con semillas pequeñas distribuidas en México, 

Centroamérica y el Este de los Andes y otro con semillas grandes con distribución más 

limitada en el Oeste de los Andes en Ecuador y Norte de Perú. Así como también las 

cultivadas de semilla grande se han domesticado de semillas silvestres grandes de frijol 

Lima en el Oeste de Sudamérica. En su estudio, estos autores no lograron determinar un 

centro de domesticación para las formas cultivadas de semilla pequeña ya que la variante 

del patrón electroforético comúnmente compartido por las formas silvestres y cultivadas 

presenta una amplia distribución geográfica (desde México hasta Argentina). 

Los resultados obtenidos por Fofana et al. (1997) a partir del uso de RAPD 's 

apoyan la hipótesis de domesticación independiente dentro de cada acervo genético de P. 

lunatus. Estos autores encontraron que las accesiones silvestres y cultivadas 

pertenecientes al mismo acervo genético compartían una mayor similitud genética entre 

sí, que la compartida con las poblaciones silvestres o cultivadas del otro acervo genético. 
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MESOAMÉRICA Y EL ÁREA MAYA 

Mesoamérica constituye una de las 25 Ecorregiones Terrestres Prioritarias (ETP) del 

mundo con mayor riqueza en biodiversidad (Mittermeir et al., 1999). Es un área cultural y 

geográfica que comprende los siguientes países: en México, una porción del norte, y el 

centro y sur completos; Guatemala, Belice, El Salvador, Honduras, Nicaragua y Costa 

Rica (Acuña, 1980). Mesoamérica limita al norte en términos generales con el paralelo 24° 

latitud norte, y por las costas se prolonga hasta el paralelo 25° en la del Golfo, y hasta el 

paralelo 26° latitud norte en la del pacífico. Por el sur confina con el Océano Pacífico; en 

el sureste comprende toda la Península Yucateca, incluyendo Belice; Guatemala, el Oeste 

de Honduras, El Salvador y Nicaragua, y la parte oeste de Costa Rica hasta el Golfo de 

Nicoya (Canto, 1993). 

Los arqueólogos han identificado a Mesoamérica como un área ocupada por una 

variedad de culturas antiguas que compartieron sus creencias religiosas, el arte, la 

arquitectura y la tecnología, aspectos que los hicieron únicos en América por más de tres 

mil años, desde aproximadamente 3000 a.C. hasta 1519 d.C. (Sharer, 1999). Esta ha sido 

dividida en cinco zonas culturales: 1) El occidente de México, 2) El altiplano central 

mexicano, 3) El Golfo de México, 4) El área de Oaxaca y 5) El área Maya (Matos, 2000; 

Escalante 1993). 

La cultura Maya ocupó una gran extensión territorial calculada en más de 400,000 

km2 (Drew, 2002; Fig. 1.2}, comprendiendo los países de Guatemala, Belice, El Salvador y 

la porción occidental de Honduras; en México la totalidad de los estados de Quintana 

Roo, Yucatán y Campeche, así como los estados oe Tabasco y Chiapas. El área Maya 

incluye una variedad de ecosistemas que van desde alta montaña hasta áreas costeras: 

tal diversidad en el tipo de hábitats permite dividir al área Maya en Tierras Altas y Tierras 

Bajas (Ruz, 1981). 
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Bajas y Tierras Altas (Garza et al., 1996) 
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Las Tierras Altas localizadas en el estado de Chiapas, el país de Guatemala 

(exceptuando al departamento del Petén), el occidente de Honduras (Copán, Ocotepeque, 

Lempira, lntibuca, Santa Bárbara, Cortés) y el occidente de El Salvador (Santa Ana, 

Ahuachapán, Sonsonate) presentan relieve montañoso que alcanzan sus cimas más altas 

en picos volcánicos que sobrepasan los 4,000 msnm (Fig. 1.3), el tipo de vegetación 

predominante son bosques y selvas altas; los suelos en su mayoría son de origen 

volcánico. Los rangos de precipitación anual y temperatura varían de acuerdo a la altitud, 

sin embargo, los caracteres predominantes son climas húmedos, cálidos y templados, los 

rangos de precipitación van de los 1,000 a los 4,500 mm, los rangos de temperatura anual 

oscilan entre los 18 y los 25 oc (MAGA 2002; Instituto Geográfico Nacional, 1972). 
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Figura 1.3. Distribución de la altura media sobre el nivel del mar en el área 
Maya (Morley, 1983) 

Las Tierras Bajas comprenden los estados de Campeche, Yucatán, Quintana Roo, 

y Tabasco de México, el país de Belice y el departamento del Petén Guatemalteco 

(Sharer, 1999). De manera general el clima predominante es cálido subhúmedo con 

lluvias en verano, el rango de precipitación promedio anual va de 500 a 2,500 mm. Los 

rangos de temperatura promedio anual van de 24 a 28 oc (García, 1973). El relieve es 

plano con ligeras ondulaciones encontrando al sur terrenos de aproximadamente 400 

msnm y al sureste terrenos que se elevan gradualmente desde la costa de Belice hasta la 

frontera con Guatemala sin alcanzar los 100 metros de altura. Siendo el Victoria Peak 

(1, 132 m), el punto más alto (Fig. 1.3). La vegetación predominante es selva baja y 

mediana, los suelos son calcáreos y pedregosos (Daltabuit et al., 2006; Carnevali et al., 

2003; Gargallo y Santana, 1993). 
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Los primeros humanos que ingresaron al área Maya fueron cazadores y 

recolectores. Instrumentos elaborados en piedra nos muestran los inicios de la 

colonización durante el Periodo Lítico (30,000 a 7,000 a.C.; Álvarez, 2004). De acuerdo 

con la datación léxico-estadística estos grupos humanos habían llegado a las Tierras 

Altas de Chiapas y Guatemala aproximadamente en 2500 a.C., dentro del periodo Arcaico 

y posiblemente fueron ellos quienes llevaron el maíz y otras plantas cultivadas a esta área 

(Cae, 1990). 

Después del 2,000 a.C., se inicia el Periodo Preclásico que ha sido dividido en tres 

subperiodos: Temprano o Inferior, Medio y Tardío o Superior; éste último se prolongó 

hasta el siglo IV de nuestra era (Cuadro 1.1 ). El Preclásico Temprano se caracteriza por la 

adopción definitiva de la agricultura, cultivando maíz, frijoles, calabazas y chiles, que se 

convertirían en los cultivos Mayas básicos, la forma de vida sedentaria y la invención de la 

cerámica (Áivarez, 2004; Drew, 2002). 

Cuadro 1.1. Cronología de la cultura Maya (Tomás, 2011, comunicación personal) 

Sociedades 
urbanas y 
estatales 

1550 d.C 

1250 a.C 

1000 d.C 

800 d.C. 

600 d.C 

250 d.C. 

100 d.C. 

500 d. C. 
1200 a.C. 

Agricultores . 2500 a.C 
aldeanos 

Posclásico 
Tardío 

Posclásico 
Temprano 

Epiclásico 

Clásico Tardío 

Clásico 
Temprano 

Protoclásico 

Preclásico 
Tardío 

Preclásico 
Medio 

Preclásico 
Temprano 

Estados en las Tierras Altas de Guatemala 
Esplendor y ocaso de Mayapán. Continuación 
de la escritura en códices 

Chichén ltzá Cerámica plomiza. Uso de 
metales 
Estilo arquitectónico Puuc. Cerámica 
anaranjada Fina. Últimos monumentos 
fechados 
Desarrollo de estilos regionales. Auge y 
estandarización de la escritura. Esplendor de la 
cerámica polícroma. 
Consolidación de linajes gobernantes. 
Influencias Teotihuacanas. Cerámica policroma 
Escritura en altares y estelas. Primeras 
bóvedas. Cerámica Usulutan. 
Surgimiento de céntros urbanos. Arquitectura 
monumental. Mascarones de estuco. 
Consolidación de la vida aldeana. Primeras 
vasijas cerámicas. Interacción con los olmecas 

Sedentarismo pleno. Cultivo de plantas. 
Alfarería. 

Durante el lapso de 600- 300 a.C. los principales asentamientos se localizaban en 

la costa de Pacífico de Guatemala y El Salvador. Así mismo, se inicia la ocupación 
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extensiva del centro del Petén (Áivarez, 2004). El preclásico tardío (500 a.C. - 100 d.C.), 

fue la época de cambios formativos, cuando se desarrolló el modelo básico de la 

civilización Maya. Surgieron ciudades tanto en las tierras altas como en las bajas (Drew, 

2002). 

Uno de los principales factores en el desarrollo de las poblaciones fue el ambiente 

natural el cual ofrecía una amplia gama de fuentes de alimento: peces, mariscos y fauna 

marina a lo largo de las costas así como en los lagos y ríos, mientras que de las selvas se 

obtenía una enorme variedad de alimentos vegetales silvestres y fuentes de proteína 

animal. Pero, a medida que las poblaciones crecían, una buena parte de los recursos de 

animales silvestres habían sido ahuyentados de la selva o reducidos en modo significativo 

por la cacería (Drew, 2002). 

Aunque las Tierras Altas y las Tierras Bajas dependen de la quema de la 

vegetación y de los períodos de descanso de sus parcelas, son completamente diferentes 

entre ambas regiones. En las Tierras Altas la práctica de la agricultura en los suelos 

volcánicos fértiles sustentó asentamientos sustanciales. El barbecho moderado practicado 

depende de la posición del terreno en la ladera, con la posibilidad de 1 O años de cultivo 

continuo en los campos más altos, después de lo cual la parcela debe dejarse descansar 

hasta 15 años, en tanto que predios más abajo es practicable el cultivo continuo durante 

15 años, con sólo 5 años de descanso. Al sur, las tierras aluviales a lo largo de los ríos 

principales pudieron haber sido cultivadas de manera casi continua y los excedentes 

incluso pudieron ser exportados a otras áreas. En el transcurso del año se plantan varias 

clases de maíz y la labranza es por surcos, intercalan·do cosechas secundarias, como las 

de frijol, calabaza, mandioca y chile, aunque utiliza la misma clase de plantas que las 

Tierras Bajas, el sistema agrícola de la montaña parece estar bien adaptado a una zona 

muy poblada, con suelos fértiles y profundos, donde no es un gran problema la 

competencia de bosques muy tupidos o de la maleza (Drew, 2002; Coe, 1990). 

Al norte en las tierras bajas la tierra es escasa, de tan sólo unos cuantos 

centímetros de profundidad. Sin embargo, en las áreas pantanosas próximas a algunos 

de los ríos de curso lento en Belice, se practicó el cultivo de camellones o terrenos 
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elevados. Los entornos contrastantes también significaban diversos recursos naturales o 

productos terminados que eran intercambiados por los de otras regiones. Redes de 

comercio, locales y de larga distancia, de artículos utilitarios y suntuarios, se extendían 

por todo el mundo Maya desde los tiempos preclásicos. El cacao o el chocolate, constituía 

un artículo comercial sumamente solicitado que sólo crecía en regiones con abundante 

precipitación pluvial , como las laderas más bajas arriba de la costa del Pacífico y los 

alrededores del golfo de Honduras (Drew, 2002). 

Con respecto a la división entre tierras altas y tierras bajas del área Maya, 

corresponde al hecho de que existe una diferencia relativamente marcada entre casi 

todas las lenguas que se hablan en las tierras altas con respecto a las tierras bajas; esta 

diferenciación en dos grandes grupos se basa en la proximidad relativa de las lenguas al 

interior de cada uno de ellos, y únicamente de manera casual , o por razones 

extralingüísticas esta diferencia corresponde más o menos con la división geográfica (Fig. 

1.4; Villa, 1995). 

En la actualidad existe un grupo aproximadamente de 28 a 31 lenguas mayas cuya 

distribución geográfica abarca la porción oriental de los estados de Chiapas y Tabasco; 

casi todo el territorio de Guatemala y Belice; la península de Yucatán y pequeñas 

porciones del occidente de Honduras y de El Salvador (Fig. 1.4; Garza et al., 1996). Las 

más conocidas son el yucateco hablado en la mayor parte de la península de Yucatán, el 

Tzeltal , Tzotzil y el Chol en Chiapas, y el Cakchiquel, el Quiché y el Kekchí, distribuidos 

en las tierras altas de Guatemala, todas ellas se derivan de una lengua madre común 

"ProtoMaya" que se habló alrededor del 2000 a.C. (Pérez, 2004; Drew, 2002; Salazar, 

2001). Se ha propuesto que el lugar donde se habló el ProtoMaya se puede situar en la 

zona de los Altos Cuchumatanes al occidente de Guatemala. En términos generales los 

pueblos más conservadores y aislados se encuentran en las rugosidades de las tierras 

altas, en tanto que, en los pueblos de las llanuras ya se nota un grado avanzado de 

aculturación: es decir, el porcentaje de indígenas que desconocen el español alcanza el 

50% de la población de las tierras altas y sólo el 9% de la que corresponde a las tierras 

bajas. Este dato permite entrever la distancia cultural que existe en las dos regiones (Villa, 

1995). 
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Figura. 1.4. Lingüística del Área Maya. Mapa geográfico del área de las lenguas mayas 
(Garza et al. , 1996) 

El principal sistema agrícola productivo para ·el área mesoamericana ha sido por 

varios milenios la milpa en la cual la especie principal es el maíz. Sin embargo, este 

sistema difiere entre cada región cultural ya sea por su historia, los recursos naturales 

disponibles, tipo de suelos, disponibilidad de agua, la cosmovisión, entre otros (Toledo et 

al., 2008; Mariaca et al., 2007). 

En la actualidad, la milpa en el área maya ha sufrido diversos cambios, los cuales 

han sido observados tanto en las Tierras Bajas como en las Tierras Altas. De acuerdo a 

Cuanalo y Arias (1997) en las Tierras Bajas los cambios en el sistema tradicional agrícola 
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están asociados al incremento en la población rural, la cual se ha duplicado en los 

últimos 30 años. Entre los cambios más notorios en la intensificación de la milpa se 

encuentran: el acortamiento en el periodo del barbecho de 20 años el cual ha disminuido 

gradualmente de 15, 1 O hasta 3 años (Ku-Naal, 1995; Lazos, 1995; Hernández-Xolocotzi, 

1981 ); la integración de los productores a un sistema de mercado, el incremento en el uso 

de productos químicos, la disminución de la diversidad ínter e intraespecífica de las 

especies cultivadas y la pérdida de áreas de vegetación aledañas a las milpas donde se 

desarrollan las poblaciones silvestres de muchos de los cultivos (Graefe, 2003;Terán y 

Rasmusén, 1995; Reyes y Aguilar, 1992). Por otro lado, en las Tierras Altas la milpa ha 

presentado los siguientes cambios: reducción en los periodos de barbecho a tres o incluso 

un año, crecimiento demográfico acelerado superior a la media nacional, sustitución del 

estiércol y el abono por el empleo de agroquímicos y herbicidas inorgánicos que ha 

generado el incremento de arvenses cada vez más agresivas y la caída abrupta de las 

especies asociadas, la migración a otras partes de México y los Estados Unidos, 

principalmente por razones económicas y escasez de la tierra (Mariaca et al., 2007; Berlín 

et al., 2003). 

Es importante señalar que en las Tierras Altas se presentan diferencias 

particulares, siendo principalmente el desplazamiento de los cultivos tradicionales 

utilizados en la milpa por especies introducidas de mayor demanda en el mercado como 

por ejemplo: la arveja para el área de Guatemala y el café y la caña de azúcar para el 

área de Chiapas. En esta última también se ha reportado el abandono del sistema roza

tumba-quema y la paulatina migración de la milpa hacia laderas muy inclinadas. A su vez, 

la tumba y el uso del hacha desaparecieron cuando así lo hicieron los montes viejos, lo 

que dio lugar a dos formas de cultivos que persisten actualmente: año y vez, roza y 

quema, la primera consiste en restaurar la vegetación en pocos meses (de tres a cuatro) y 

en la segunda el terreno se deja en barbecho uno o tres años después de haberse usado 

dos años (Mariaca et al., 2007). 
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ESTUDIOS DE DIVERSIDAD GENÉTICA EN Phaseolus lunatus var. /unatus 

Aún cuando P. lunatus es una especie con tendencia a la autogamia (Webster et al. , 

1979), algunos estudios han mostrado que las formas cultivadas de esta especie pueden 

poseer niveles relativamente altos de diversidad genética. 

Maquet et al. (1997) mediante 1 O aloenzimas estimaron la diversidad genética del 

frijol Lima de 46 variedades cultivadas obtenidas del banco de germoplasma del CIAT 

provenientes de América Latina y el Caribe. Los autores obtuvieron una diversidad 

genética total de HT=0.331. Fofana et al. (1997) usando marcadores RAPO, evaluaron la 

diversidad genética de 46 muestras de P. lunatus (16 silvestres y 30 cultivadas 

pertenecientes a los cv-grs Gran Lima, Sieva y Papa y sus formas intermedias). El empleo 

de 12 loci confirmó la existencia de dos grandes grupos: el grupo mesoamericano y el 

grupo andino, así como también mostraron que dentro de cada uno de estos grupos las 

formas silvestres y cultivadas fueron genéticamente diferentes y la diversidad genética de 

las formas cultivadas fue alta a comparación de las silvestres. Lioi et al. (1998), usando 

isoenzimas y ADN de cloroplasto, estudiaron 60 muestras cultivadas incluyendo colectas 

representativas del acervo genético Mesoamericano y Andino y tipos intermedios. Estos 

autores obtuvieron un número medio de alelas por locus de 1.53, la heterocigosidad 

esperada fue de 0.13, la diversidad genética total fue de 0.168 y la diversidad genética 

dentro de los morfogrupos fue de 0.04. Castiñeiras et al. (2007), usando marcadores 

AFLPs, estimaron la diversidad genética de 59 muestras cultivadas del frijol Lima que 

fueron colectadas en 25 huertos familiares en las tres regiones geográficas principales de 

Cuba. Estos autores obtuvieron una diversidad genética total de HT= 0.119. 

En el caso del área Maya, los primeros estudios sobre la diversidad presente en 

las formas cultivadas de P. lunatus fueron realizados con marcadores morfológicos. Las 

colectas realizadas por Debouck (1979), Hernández y Delgado (1992), y Nahal (1993), 

indicaron la existencia de una alta riqueza de formas cultivadas en la agricultura Maya de 

la península de Yucatán. Posteriormente, Ballesteros (1999) demostró que esta región 

posee la mayor diversidad de formas cultivadas de P. lunatus de todo México. Martínez

Castillo et al. (2004) estimaron la diversidad genética del frijol Lima en la península de 

24 



Capítulo 1 

Yucatán con base en caracteres morfa-fenológicos, así como información sobre la 

clasificación Maya. Los resultados generados por estos autores apoyaron lo reportado por 

Ballesteros (1999), encontrando además la existencia 30 variedades locales y mostrando 

que la riqueza y la diversidad (H = 0.8 a 0.71) de este material fue mayor en las zonas en 

donde hubo menor intensificación agrícola, poblaciones silvestres y arvenses de P. 

lunatus, y una mayor persistencia de cultura tradicional. 

Martínez-Castillo et al. (2008) usando 90 loci ISSR, éstimaron la diversidad 

genética de 21 variedades del frijol Lima colectadas en cuatro regiones de la península de 

Yucatán donde la agricultura tradicional aún persiste. La diversidad genética total del 

acervo cultivado fue alta (Índice de Shannon=0.33, diversidad genética de Nei=0.28, 

heterocigosidad promedio=0.31) en comparación a otras regiones de Mesoamérica. 

Recientemente, Martínez-Castillo et al. (2012) usando marcadores microsatélite 

realizaron un análisis temporal de la erosión genética a partir de colectas de variedades 

cultivadas en años diferentes (1979, 2007) en el noreste de Campeche, México. 

Evaluando los niveles de diversidad genética de ambas colectas, estos autores 

encontraron que la colecta de 1979 tuvo mayor diversidad genética en comparación con la 

del 2007 (índice de diversidad genética de Nei = 0.18 y 0.05 respectivamente) . El análisis 

de agrupamiento mostró que los aleles presentes en 1979 no fueron los mismos que 

aquellos encontrados en el 2007, indicando un desplazamiento alélico en las variedades 

del acervo genético del frijol lima en los últimos 30 años. 
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PREGUNTAS DE INVESTIGACIÓN 

Estudios basados en análisis morfo-fenológicos y de clasificación tradicional Maya, han 

reportado a la península de Yucatán como una región con gran riqueza de formas 

cultivadas de frijol Lima (Martínez-Castillo et al., 2004; Ballesteros, 1999; Nahal, 1993; 

Hernández y Delgado, 1992). Martínez-Castillo et al. (2004), además, indicaron el peligro 

de pérdida del frijol Lima como consecuencia, principalmente, de cambios asociados a la 

intensificación de la agricultura tradicional en las Tierras Bajas Mayas. Martínez-Castillo et 

al. (2008), usando marcadores moleculares, confirmaron los niveles altos de diversidad 

genética para las variedades cultivadas del frijol Lima en esta subárea Maya, así como el 

riesgo alto de erosión genética de muchas variedades locales que son sembradas por un 

número reducido de campesinos Mayas. Martínez-Castillo et al. (2012) , señalaron 

además que la erosión genética que se ha presentado en el frijol Lima cultivado del 

noreste de Campeche en el periodo de 1979-2007 podría deberse, principalmente, a dos 

factores asociados a la intensificación de la agricultura tradicional : 1) la introducción de 

variedades mejoradas, 2) cambios en los criterios de selección campesina asociados al 

mercado. 

Los trabajos arriba citados indican la importancia de la cultura Maya en la 

generación y mantenimiento de la diversidad genética de las variedades cultivadas del 

frijo l Lima. Además, estos trabajos señalan los riesgos de erosión genética a los cuales 

está sujeto este cultivo, así como los factores asociados a dicho riesgo. Sin embargo, 

estos trabajos han sido realizados solo en las Tierras Bajas Mayas, no existiendo trabajos 

que consideren al frijol Lima cultivado en las Tierras Altas, y mucho menos estudios que 

abarquen de forma integral toda el área Maya. En las Tierras Altas, solo se ha colectado 
• < 

semilla de frijol Lima por algunos investigadores (Debouck, Martínez-Castillo), pero hasta 

ahora no se han realizado estudios sobre la diversidad, estructura y relaciones genéticas 

de este cultivo para toda el área Maya. Por todo lo antes señalado, es importante realizar 

trabajos sobre la diversidad genética del acervo cultivado de P. lunatus abarcando toda el 

área Maya. Ante este interés, surgen las siguientes interrogantes: 
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¿Qué niveles de diversidad genética tiene el acervo cultivado de frijol Lima presente en 

las Tierras Bajas Mayas en comparación al de las Tierras Altas? 

¿Qué factores pueden estar asociados a las diferencias en los niveles de diversidad 

genética encontrados en cada subárea Maya? 

¿Cuál es el grado de estructura genética del acervo cultivado de esta especie en toda el 

área Maya? 

¿Cuáles son las relaciones genéticas existentes entre las accesiones del acervo cultivado 

presentes en ambas subáreas Mayas? 

HIPÓTESIS 

El área Maya ha sido dividida por los especialistas en dos subáreas: Tierras Bajas y 

Tierras Altas (Ruz, 1981 ). Aunque esta división tiene más una base lingüística y cultural 

(Villa, 1995), en términos generales corresponde con una división geográfica. Por esto, 

aún cuando los grupos humanos de ambas subáreas poseen un origen común, existen 

características agroecológicas particulares en la práctica de la milpa y la problemática de 

este sistema en éstas subáreas, lo cual podría estar afectando los niveles de diversidad 

genética de las especies cultivadas en ambas subáreas. Este podría ser el caso del frijol 

Lima (P. lunatus), cultivo de gran importancia entre los campesinos Mayas. En las Tierras 

Bajas, este cultivo está representado por variedades pertenecientes a los cv-gr- Papa y 

Sieva, mientras que en las Tierras Altas solo existen variedades del cv-gr. Sieva. Aun 

cuando no existen trabajos que permitan una comparación entre el cultivo del frijol Lima 

en ambas subáreas, en el caso de las Tierras Bajas se ha demostrado la existencia de 

niveles altos de diversidad genética asociados a factores relacionados a la intensificación 

de la agricultura tradicional así como una estructura genética alta y un patrón de 

agrupamiento basado en el aislamiento geográfico como resultado de bajos niveles de 

flujo genético. Considerando lo anterior, se plantean las siguientes hipótesis: 
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1. La diversidad genética del acervo cultivado del lb (Phaseolus lunatus L. var. 

lunatus) es mayor en las Tierras Bajas que en las Tierras Altas. 

2. El acervo cultivado del lb (Phaseolus lunatus L var. lunatus) existente en el área 

Maya presenta una estructura genética alta. 

3. El germoplasma analizado presenta un patrón de agrupamiento basado en la 

existencia de ambas subáreas. 

OBJETIVOS 

OBJETIVO GENERAL 

Analizar la diversidad, estructura y relaciones genéticas del acervo cultivado 

mesoamericano del frijol Lima (Phaseolus /unatus L. var. lunatus) del área Maya, 

mediante marcadores moleculares lnter-Simple Sequence Repeat (ISSR). 

OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

28 

1) Estimar la diversidad genética del acervo cultivado mesoamericano de P. lunatus 

var. lunatus presente en el área Maya. 

2) Estimar y comparar la diversidad genética presente en las Tierras Bajas y Tierras 

Altas de Phaseolus lunatus L var. lunatus . . · 

3) Determinar la estructura y las relaciones genéticas del acervo cultivado 

mesoamericano de P. lunatus var. lunatus del área Maya. 
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ESTRATEGIA EXPERIMENTAL 

Este trabajo se realizó en el laboratorio de Marcadores Moleculares de la Unidad de 

Recursos Naturales del Centro de Investigación Científica de Yucatán (CICY). Se 

incluyeron 23 accesiones de frijol Lima por cada subárea Maya, las cuales fueron 

obtenidas del Banco de Germoplasma del Centro de Agricultura Internacional (CIAT) y de 

la colecta del Dr. Martínez (CICY). Como marcador molecular se usaron secuencias inter-. 
microsatélites (ISSR- lnterSimple Sequence Repeats). A partir de los datos obtenidos con 

cuatro iniciadores, se aplicó un enfoque de genética de poblaciones para evaluar la 

diversidad, estructura y relaciones genéticas en ambas subáreas y del área Maya como 

un todo, usando estimadores adecuados para el análisis de datos dominantes. La 

diferencia en niveles de diversidad genética entre ambas subáreas fue analizada usando 

estadística paramétrica. Los resultados fueron discutidos considerando las diferencias 

existentes entra ambas subáreas y del cultivo de frijol Lima en las mismas. 
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DIVERSIDAD, ESTRUCTURA Y RELACIONES GENÉTICAS DEL ACERVO 

CULTIVADO MESOAMERICANO DE P. lunatus var. lunatus EN EL ÁREA 

MAYA 

INTRODUCCIÓN 

Mesoamérica es considerado uno de los principales centros de origen de la agricultura y 

domesticación de plantas (Zizumbo-Villareal y Colunga-García Marín 201 O; Ranere et al. , 

2009; Piperno et al. , 2006). En esta región se han encontrado evidencias sobre la 

domesticación de muchos cultivos de gran importancia mundial y regional , como por 

ejemplo: el maíz (Zea mays L; Matsuoka et al., 2002), el frijol (Phaseolus vulgaris L; 

Bitocchi et al., 2012), la calabaza (Cucurbita spp; Sanjur et al. , 2002), la ciruela (Spondias 

purpurea L; Miller y Schaal, 2005) y el frijol lima (Phaseolus lunatus L; Motta-Aidana et al., 

2010) entre muchos otros. A pesar de la megadiversidad que posee esta área, también se 

ha observado que algunos cultivos de gran importancia socioeconómica se encuentran en 

peligro de erosión genética como ha ocurrido en el frijol Lima (Martínez-Castillo, 2012; 

Camacho-Pérez, 2009). Bajo esta consideración, la gran diversidad de recursos 

fitogenéticos presentes en Mesoamérica deben ser considerados de manera urgente en 

programas de conservación in situ y ex situ. 

Cuando se habla de la conservación de las especies cultivadas, no solamente es 

importante conocer sus niveles de diversidad genética, sino también como se encuentra 

estructurada u organizada esta diversidad. La estructura genética se refiere a la 

heterogeneidad en las frecuencias alélicas a través de una población causado por flujo 

génico limitado (Hamilton, 2009). Esta tiene implicaciones en las frecuencias genotípicas y 

alélicas en los individuos de una población , dividiendo a una población grande en 

subpoblaciones o unidades pequeñas que llegan a presentar un cierto grado de 

independencia genética (Hamilton, 2009). El análisis de ambos aspectos son 

fundamentales en la optimización de las estrategias de conservación y mejora de los 

recursos genéticos (González, 2001). 
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El frijol lima (Phaseolus lunatus L.) es la segunda leguminosa cultivada más 

importante del género Phaseolus. Evidencia basada en marcadores morfológicos, 

bioquímicos y moleculares indican la existencia dentro del acervo primario de esta 

especie de dos grandes acervos genéticos: el acervo genético andino y el acervo genético 

mesoamericano, ambos comprendiendo tanto formas silvestres como domesticadas. El 

acervo genético andino se distribuye desde Colombia hasta el Sur de Brasil. El acervo 

genético mesoamericano se extiende desde el Suroeste de los Estados Unidos hasta el 

norte de Argentina (Fofana et al., 1997; Maquet et al., 1997; Lioi, 1996; Gutiérrez-Salgado 

et al., 1995; Nienhuis et al. , 1995). 

La distribución del acervo genético mesoamericano del frijol Lima incluye al área 

Maya. Específicamente para la península de Yucatán, la cual forma parte de las Tierras 

Bajas Mayas, el frijol Lima representa el cuarto cultivo más importante dentro del sistema 

tradicional agrícola maya conocido como milpa (Martínez-Castillo et al., 2004). Ballesteros 

(1999) y Martínez-Castillo et al. (2004) han demostrado que la parte mexicana de la 

península de Yucatán posee una gran riqueza de formas cultivadas. Martínez-Castillo et 

al. (2004) indicaron, además, que existe un alto riesgo de pérdida de variedades locales 

de esta especie. Estudios recientes realizados con marcadores moleculares inter

microsatélites (Martínez-Castillo et al., 2008) y microsatélites (Martínez-Castillo et al., 

2012) señalan que el acervo genético cultivado del frijol Lima presente en esta región 

posee niveles altos de diversidad genética en comparación a los niveles de diversidad 

encontrados en otras regiones de Mesoamérica (Castiñeiras et al. , 2007; Lioi et al. , 1998; 

Fofana et al., 1997; Maquet et al., 1997). Estudios realizados por Martínez-Castillo (2005) y 

Martínez-Castillo et al. (2007) mostraron que esta diversidad existente en la Península de 

Yucatán presentaba una estructura genética alta así como un patrón de agrupamiento de 

las accesiones basado en un aislamiento geográfico. Estos resultados contrastan con lo 

reportado por Castiñeiras y colaboradores (2001), quienes, al analizar accesiones 

cu ltivadas del ib en huertos familiares de Cuba reportaron un bajo nivel de estructura 

genética. 

De acuerdo a Terán (1992) la milpa bajo roza-tumba y quema ha sido el único 

sistema aplicable a los suelos pedregosos de Yucatán, tal pedregosidad ha impedido 

modificaciones agrícolas a gran escala. Este sistema representa la base de la agricultura 
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Maya y ha sobrevivido por siglos (Zizumbo-Villarreal, 1992). Sin embargo, durante las 

últimas décadas la milpa ha sufrido una serie de transformaciones que están poniendo en 

crisis la existencia de este sistema y con ello la diversidad genética de las especies 

involucradas (Cuanalo y Arias, 1997). 

Considerando los niveles altos de diversidad genética de P. lunatus reportados 

para la península de Yucatán, la cual es generada y mantenida por los campesinos 

Mayas, así como la carencia de trabajos sobre este tema en las Tierras Altas Mayas, 

surgen las siguientes preguntas: ¿Cuáles son los niveles de diversidad del acervo 

cultivado mesoamericano de P. /unatus var. /unatus en toda el área Maya y en-las dos 

subáreas que la componen?, ¿Qué factores podrían estar explicando estos niveles de 

diversidad genética?, ¿Existe una estructura genética y un patrón de agrupamiento en el 

germoplasma cultivado de frijol Lima que esten asociados a la existencia de estas dos 

subáreas Mayas?. Considerando estas interrogantes el objetivo del presente estudio es 

analizar la diversidad, estructura y relaciones genéticas del acervo cultivado 

mesoamericano de P. lunatus var. Junatus en el área Maya, usando marcadores inter

microsatélites (ISSRs). 

MATERIALES Y MÉTODOS 

ÁREA DE ESTUDIO 

El área Maya comprende un territorio de aproximadamente 400,000 km2 y está 

conformada por los estados de Campeche, Quintana Roo, Yucatán , Chiapas, Tabasco, el 

país de Guatemala, Belice, occidente de Honduras y El Salvador. Debido a las diferencias 

ecológicas y cu lturales existentes, se ha dividido en dos subáreas: Tierras Altas y Tierras 

Bajas (Ruz, 1981). Las Tierras Altas comprenden el estado de Chiapas, el país de 

Guatemala (exceptuando al departamento del Petén), el occidente de Honduras (Copán, 

Ocotepeque, Lempira, lntibuca, Santa Bárbara, Cortés) y el occidente de El Salvador 

(Santa Ana, Ahuachapán, Sonsonate). Esta subárea se caracteriza por relieve 

montañoso, el tipo de vegetación predominante son bosques, selvas altas, los suelos en 

su mayoría de origen volcánico, el clima, los rangos de precipitación anual y temperatura 
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varían de acuerdo a la altitud. Sin embargo, los caracteres predominantes son climas 

húmedos, cálidos y templados, los rangos de precipitación van de los 1000 a los 4500 

mm, y los rangos de temperatura anual oscilan entre los 18 y los 25°C. Por su parte, las 

Tierras Bajas comprenden los estados de la península de Yucatán , el estado de Tabasco, 

Belice y el departamento del Petén Guatemalteco. De manera general . el clima 

predominante es cálido subhúmedo con lluvias en verano, el rango de precipitación 

promedio anual va de los 500 a los 2500 mm y rangos de temperatura promedio anual 

que van de los 24 a los 28 °C. El relieve es plano con ligeras ondulaciones de altitudes 

menores a los 500 msnm. La vegetación predominante es selva baja caducifolia (Ruz, 

1981). 

MATERIAL VEGETAL 

Se seleccionaron en total 46 accesiones para el área Maya de las cuales 23 pertenecen a 

las Tierras Altas y 23 a las Tierras Bajas (Figura 2.1). De cada accesión se seleccionaron 

cinco individuos para su posterior germinación (Cuadro 2.1 ). El material provino del Banco 

de Germoplasma del Centro Internacional de Agricultura Tropical (CIAT) y de la colección 

realizada por el Dr. Martínez Castillo en resguardo en el banco de germoplasma del 

Centro de Investigación Científica de Yucatán (CICY). 

EXTRACCIÓN DE ADN 

La extracción del ADN se realizó empleando el método de Dellaporta y colaboradores 

(1983) con 0.6 g. de tejido foliar de cada individuo. 

La calidad del ADN se verificó mediante electroforesis en geles de agarosa al 1% teñidos 

con 3 !JI de bromuro de etidio (1 O mg/ 1 mi de agua destilada), en una solución 

amortiguadora TBE 1 X. 
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Distribución geográfica de 
las accesiones de P. 
/unatus var. lunatus en el 
área Máya 

• Accesiones de las 
Tierras Bajas 

Accesiones de las 
Tierras Altas 

Umite cultural entre 
las Tierras Bajas y las 
Tierras Altas Mayas 

Figura 2.1 . Distribución geográfica de las accesiones del acervo cultivado mesoamericano 
de P. lunatus colectadas en el área cultural Maya empleadas en este estudio. 
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Cuadro 2.1 Ubicación geográfica de 23 accesiones del acervo cultivado mesoamericano de P. 
lunatus incluidas en el estudio de diversidad, estructura y relaciones genéticas de la subárea de 
las Tierras Altas (*) y las Tierras Bajas(). 

Accesión Origen Municipio o 

Negro azcatlan* 
Patashete* 
Trapichito* 
G25288* 
Patashete* 
G25564* 
G25570* 
G25277* 
G25280* 
Chilipuca roja* 
G25595* 
Juruma* 
G25285* 
G26305* 
G25240* 
Chapa rota* 
Ojo de pato* 
G25992* 
G26446* 
G26297* 
G25256* 
G26308* 
G26444* 
JMC1030+ 
JMC1033+ 
JMC1052+ 
Rojo+ 
Chak ch i+ 
Baca lar+ 
Chak plano+ 
Pool santo+ 
Sac lb+ 
Balche+ 
Balam-pach + 
Chak-uolis + 
Box uolis+ 
Box petch+ 
Kan lb+ 
Mulición+ 
Xnuk lb+ 
Negro+ 
Sac+ 
Chak+ 
X-mejen+ 
Madza-kitam + 
Putsica-sutsuy + 
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Chiapas 
Chiapas 
Chiapas 
Chiapas 
Chiapas 
Chiapas 
Chiapas 
El Salvador 
El Salvador 
El Salvador 
El Salvador 
El Salvador 
Guatemala 
Guatemala 
Guatemala 
Guatemala 
Guatemala 
Guatemala 
Guatemala 
Guatemala 
Guatemala 
Honduras 
Honduras 
Campeche 
Campeche 
Campeche 
Campeche 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Q. Roo 
Yucatán 
Yucatán 
Yucatán 
Yucatán 
Yucatán 
Yucatán 
Yucatán 

provincia 
Bochil 
Soya lo 
Sn. Cristoballas C. 
Tuxtla Gutiérrez 
Villa de acala 

Cuscatlan 
La paz 
La libertad 
Morazán 
Santa ana 
Alta verapaz 
Chiquimula 
Escuintla 
Huehuetenango 
Jalapa 
Quetzaltenango 
Retalhuleu 
Suchitepequez 
Zacapa 
lntibuca 
lntibuca 
Calkini 
Calkini 
Nohalal 

Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Felipe Carrillo P. 
Solidaridad 
Solidaridad 
Peto 
Tekax 
Valladol id 
Valladolid 
Yaxcaba 

Latitud 
(N) 

1JOOO'OO" 
16°32'23" 
16°26'59" 
16°26'59" 
16°20'23" 

13°25'11 " 
13°17'23" 
13°24'00" 
13°27'36" 
14°04'12" 
15°17'23" 
14°19'48" 
14°15'35" 
15°12'36" 
14°22'48" 
14°30'00" 
14°19'12" 
14°20'59" 
14°34'48" 
14°10'11 " 
14°10'11 " 
20°07'27" 
20°04'41 " 
20°06'31 " 

19°48'49" 
19°35'01 " 
19°34'39" 
19°48'42" 
19°55'00" 
19°55'30" 
19°55'53" 
19°23'26" 
19°29'21" 
19°24'12" 
20°21 '34" 
20°21 '29" 
20°07'34" 
20°12'13" 
20°35'56" 
20°35'42" 
20°32'52" 

Longitud 
(0) 

92°31 '48" 
92°32'59" 
92°024'0" 
93°04'11" 
92°28'11 " 

88°34'47" 
88°30'36" 
89°1 0'48" 
88°02'59" 
89°17'24" 
90°11'23" 
89°17'24" 
91 °1 0'12" 
91 °1 0'48" 
89°26'23" 
91 °18'36" 
91 °24'35" 
91 °16'48" 
89°19'11 " 
88°09'00" 
88°09'00" 
89°53'02" 
89°48'37" 
89°54'25" 

88°06'48" 
88°02'.43" 
88°02'43" 
88°06'42" 
88°13'00" 
88°12'36" 
88°12'16" 
88°04'29" 
8J059'40" 
88°03'52" 
88°02'1 O" 
88°02'17" 
88°55'22" 
89°17'58" 
88°09'48" 
88°09'52" 
88°49'39" 

Altitud 
(msnm) 

1200 
1200 
2127 
535 
420 

800 
170 
965 
400 
400 
1317 
700 
1790 
1538 
750 
765 
150 
600 
1230 
1000 
1000 
74 
111 
63 

22 
14 
14 
22 
26 
26 
26 
14 
15 
8 

23 
23 
35 
37 
27 
25 
7 
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TÉCNICA DE ISSR 

Se escogieron los iniciadores 15, 16, 30 y 32 (Cuadro 2.2) debido a que presentan una 

buena calidad de amplificación, número (de 50 a 60 bandas polimórficas en total para los 

cuatro iniciadores) y definición de bandas. 

Cuadro 2.2. Características de los cuatro iniciadores ISSR's usados 
en el análisis de la diversidad, estructura y relaciones genéticas en el 
área Maya. 

Iniciador 

15 
16 
30 
32 

Secuencia del 
iniciador 

(GACA)JRG 
YR(GACAh 

(GACAC)3AG 
(GACAC)JRG 

Temperatura de 
alineamiento (°C) 

42 
42 
54 
54 

La amplificación de los ISSR se llevó a cabo utilizando el método de la PCR con 

volumen final de 20 ¡JI de reacción (Cuadro 2.3 y Figura 2.2) . La separación de los 

productos amplificados se llevó a cabo mediante la electroforesis en geles 

desnaturalizantes de poliacrilamida al 5% y teñidos con nitrato de plata. 

Cuadro 2.3. Mezcla de reacción para PCR 
Componente 

H20 
Buffer de PCR 1 OX (1 OmM Tris -HCI 
(Ph 9) , 50 mM KCI; (lnvitrogen) 
dNTPs: dATP, dCTP, dGTP y dTTP 
(200 1-J M c/u ; lnvitrogen) 
Primer 1 1-JM 
2 mM MgCI2 
Taq- polimerasa (1 U) 
20 ng. ADN templete 

Volumen final = 

Volumen 1 muestra 
13.18 ~JI 
2 ~JI 

. 0.32 ~JI 

2 ~JI 
· 0.8 ~JI 

0.2 ~JI 
4 ~JI 
20 J.JI 
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Tm •e 94.0 94.0 72.0 72.0 
m./seg./ \ 4:00 2:00 42.0 1 \ 5:00 5:00 4.0 

00 

a b e d e f 

Figura 2.2 Representación del programa de amplificación . a) pre-desnaturalización , b) 
desnaturalización, e) alineamiento, d) extensión , e) extensión final , f) mantenimiento 
del producto de amplificación . 

ANÁLISIS DE DATOS 

Todas las bandas ISSR fueron registradas como 1 (presente) y O (ausente) para cada 

individuo. Para el análisis de diversidad y estructura genética se consideraron los 

siguientes niveles: área Maya (uti lizando las 46 accesiones), Tierras Altas (23 accesiones) 

y Tierras Bajas (23 accesiones). 

Diversidad genética. Considerando que los ISSR son un marcador dominante, se 

utilizaron los siguientes estimadores: (1) Heterocigosidad esperada (He) mediante un 

enfoque Bayesiano (Zhivotovsky, 1999) con el procedimiento del programa AFLP-SURV 

V.1 (Vekemans, 2002); (2) porcentaje de loci polimórfico (P%) ; (3) el índice de diversidad 

de Shannon-Weaver (/) (Shannon y Weaver 1949) con el procedimiento del programa 

POPGENE V.1.32 (Yeh et al., 1999). Con el fin de comparar los niveles de diversidad 

genética obtenidos para las Tierras Bajas y las Tierras Altas, se realizó una prueba t de 

student usando los valores obtenidos con los estimadores de Índice de Shannon y 

Heterocigosidad esperada. Esto se realizó mediante el programa Statgraphics V. 15.2.06 

(StatPoint, lnc 1982-2007). 
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Estructura genética. Para el análisis de la estructura genética considerando que 

los marcadores ISSR son un marcador dominante los estimadores utilizados fueron los 

siguientes: la diferenciación genética se analizó mediante el índice de diferenciación de 

Wright (FsT) mediante el programa TFPGA ver 1.3 (Miller, 1997), asumiendo equilibrio 

Hardy-Weinberg debido a que se usaron datos diploides/dominantes. También se calculó 

el flujo génico Nm mediante el programa POPGEN ver 1.32; con el fin de comparar los 

resultados obtenidos con el estimador FsT. se llevó a cabo un análisis de varianza 

molecular (AMOVA) mediante el programa ARLEQUIN (Excoffier, 2006). 

Relaciones genéticas. Para el análisis de las relaciones genéticas de P. lunatus 

presente en el área Maya se aplicó un análisis de agrupamiento usando el método del 

algoritmo UPGMA del programa NEIGHBOR y CONSENSE del paquete PHYLIP ver. 3.6 

(Felsestein, 2005) basado en la distancia genética de Nei's (O) (Lynch & Milligan, 1994) 

obtenida mediante el programa AFLP-SURV 1.0 (Vekemans, 2002). La robustez de la 

topología fue evaluada con 1000 bootsraps. El dendrograma fue visualizado usando el 

programa TREEVIEW (Page, 1996). 

RESULTADOS 

Los cuatro iniciadores de ISSR seleccionados generaron un total de 75 loci, de los cuales 

el 100% fueron polimórficos. El iniciador 30 presentó el mayor número de loci (21 ). 

DIVERSIDAD GENÉTICA 

El área Maya presentó niveles altos de diversidad genética (Cuadro 2.4). A nivel de 

subáreas, el polimorfismo y el índice de diversidad de Shannon-Weaver fueron mayores 

en las Tierras Altas comparado con las tierras bajas; contrariamente a lo observado con el 

estimador de heterocigosidad esperada (Cuadro 2.4). La prueba t de student aplicada al 

lndice de Shannon-Weaver mostró diferencias significativas entre ambas regiones (P = 
0.03) . Sin embargo, los valores obtenidos con el estimador de He no resultaron 

significativamente diferentes entre ambas regiones. 
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Cuadro 2.4. Estimadores de diversidad genética del acervo cultivado de 
P. lunatus del área Maya usando 75 loci ISSR. 

Región P (%) 1 (ES) He (ES) 
Área maya 100 0.65 (0.00) 0.45 (0.01) 
Tierras bajas 97.33 0.51 (0.02) 0.44 (0.01) 
Tierras altas 100 0.58 (0.01) 0.36 (0.01) 
P%, Porcentaje de loci polimórfico; /, Índice de Shannon-Weaver; He, 
Heterocigosidad esperada; ES, error estándar 

El análisis de los estimadores de la diversidad genética dentro de las regiones 

indicó que en las Tierras Bajas, la accesión Sac mostró los valores menores de diversidad 

genética (P = 4%, 1 = 0.02, y He = 0.04). Los valores mayores se encontraron en la 

accesión de Bacalar (P = 76%, 1 = 0.51 , y He= 0.47) (Cuadro 2.5). 
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Cuadro 2.5. Estimadores de diversidad genética aplicados a las accesiones del 
acervo cultivado mesoamericano de P. lunatus de las Tierras Bajas mayas, 
usando 75 loci ISSR. 

Accesión P (%) 1 (ES) 
Chac chi 30.67 0.20 (0.04) 
Kan lb 33.33 0.22 (0.04) 
Rojo 8 0.05 (0.02) 
Putsica 41.33 0.26 (0.04) 
Bacalar 76 0.51 (0.03) 
Chaac plano 26.67 0.18 (0.03) 
Negro 20 0.13 (0.03) 
Matzakitam 42.67 0.29 (0.04) 
Xmejen 26.67 0.18 (0.04) 
Pool santo 10.67 0.07 (0.02) 
Xnuc lb 13.33 0.08 (0.03) 
Mulición 13.33 0.08 (0.03) 
Sac 4 0.02 (0.01) 
Chak 18.67 0.12 (0.03) 
Sac lb 33.33 0.20 (0.03) 
Balché 21.33 0.14 (0.03) 
Bolampach 13.33 0.07 (0.02) 
Chak uolis 24 0.15 (0.03) 
Box uolis 32 0.18 (0.03) 
Box potch 37.33 0.24 (0.04) 
JMC1030 17.33 0.10 (0.03) 
JMC1 033 38.67 0.22 (0.03) 
JMC1 052 24 0.13~0 . 03) 
P%, Porcentaje de loci polimórfico; /, lndice 
Heterocigosidad esperada; ES, error estándar. 

He (ES) 
0.27 (0.02) 
0.29 (0.02) 
0.08 (0.02) 
0.33 (0.02) 
0.47 (0.01) 
0.24 (0.02) 
0.18 ( 0.02) 
0.34 (0.02) 
0.24 (0.02) 
0.10 (0.02) 
0.12 (0.02) 
0.13 (0.02) 
0.04 (0.01) 
0.18 (0.02) 
0.36 (0.01) 
0.22 (0.02) 
0.12 (0.02) 
0.28 (0.02) 
0.31 (0.02) 
0.39 (0.02) 
0.15 (0.02) 
0.27 (0.02) 
0.18 (0.02) 

de Shannon-Weaver; He, 
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En las Tierras Altas, la accesión Chiapas G25607 mostró los valores menores de 

diversidad genética (P= 8%, 1 =0.05, y He =0.09). Los valores mayores se obtuvieron en la 

accesión de Guatemala G26297 (P = 81.33%, 1 = 0.45, y He = 0.43) (Cuadro 2.6). 

Cuadro 2.6. Estimadores de diversidad genética aplicados a las accesiones del 
acervo cultivado mesoamericano de P. /unatus de las Tierras Altas mayas, 
usando 75 loci ISSR. 

Accesión P (%) 
ChiapasG25288 45.33 
ChiapasG25302 42.67 
ChiapasG25564 40 
ChiapasG25570 45.33 
ChiapasG25607 8 
ChiapasG25611 53.33 
ChiapasG25823 50.67 
GuatemalaG25240 10.67 
GuatemalaG26297 81.33 
GuatemalaG25256 74.67 
GuatemalaG25285 37.33 
GuatemalaG25604 69.33 
GuatemalaG25973 58.67 
GuatemalaG25992 30.67 
GuatemalaG26305 56 
GuatemalaG26446 53.33 
HondurasG26308 
HondurasG26444 26.67 
El SalvadorG25277 40 
El SalvadorG25280 32 
El SalvadorG25364 56 
El SalvadorG25366 32 
El SalvadorG25595 28 
P%, Porcentaje de loci polimórfico; /, 
Heterocigosidad esperada; ES, error estándar 

ESTRUCTURA GENÉTICA 

1 (ES) 
0.26 (0.04) 
0.24 (0.04) 
0.24 (0.04) 
0.24 (0.03) 
0.05 (0.02) 
0.27 (0.03) 
0.28 (0.03) 
0.07 (0.03) 
0.45 (0.03) 
0.41 (0.03) 
0.20 (0.03) 
0.40 (0.03) 
0.36 (0.04) 
0.17 (0.03) 
0.26 (0.03) 
0.27 (0.03) 

He (ES) 
0.26 (0.02) 
0.24 (0.02) 
0.25 (0.03) 
0.20 (0.02) 
0.09 (0.02) 
0.29 (0.02) 
0.35 (0.02) 
0.14 (0.02) 
0.43 (0.01) 
0.37 (0.02) 
0.24 (0.02) 
0.39 (0.02) 
0.39 (0.02) 
0.23 (0.02) 
0.30 (0.02) 
0.26 (0.02) 

0.14 (0.03) 0.16 (0.02) 
0.21 (0.03) 0.22 (0.02) 
0.19 (0.03) 0.35 (0.02) 
0.33 (0.04) 0.34 (0.02) 
0.22 (0.04) 0.29 (0.02) 
0.18 (0.03) 0.23 (0.02) 

Índice de Shannon-Weaver; He, 

Los valores obtenidos del análisis de la estructura genética para el área Maya y sus 

regiones se observan en el Cuadro 2.7. El área Maya presentó una alta estructura 

genética (Fsr= 0.66). A nivel de subáreas, las Tierras Bajas presentaron una mayor 

estructura genética (FsT = 0.63) y menor flujo genético (Nm= 0.25) que las Tierras Altas 

(FsT = 0.53 Nm =0.34). 
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Cuadro 2.7. Estimadores de estructura y flujo genético del acervo cultivado 
mesoamericano de P. lunatus del área maya, usando 75 loci ISSR. 

Región Fsr Nm 
Área maya 0.66 0.29 
Tierras bajas 0.63 0.25 
Tierras altas 0.53 0.34 
Fsr. lndice de diferenciación genética asumiendo equilibrio Hardy-Weinberg; 
Nm, flujo de genes estimado de Gst o Gcs. 

Los resultados del AMOVA se observan en el Cuadro 2.8. El porcentaje de 

variación genética entre poblaciones fue del 65%. La diferenciación genética entre 

subáreas está apoyada por un porcentaje de variación del 30.63%. La diferenciación entre 

accesiones dentro de las subáreas es del 34.47% y la diferenciación dentro de las 

accesiones es de 34.90%. Los valores de los índices de fijación fueron para Fsc = 0.49, 

Fsr = 0.65 y Fcr = 0.31. 

Cuadro 2.8. Análisis molecular de varianza aplicado al acervo cultivado mesoamericano de P. 
lunatus del área Maya usando 75 loci ISSR. 

Fuente de Grados de Suma de 
variación libertad cuadrados 

Entre subáreas 1 649.701 
Entre accesiones 44 1611.765 
dentro de las 
subáreas 
Dentro de las 
accesiones 
Total 

161 

206 

RELACIONES GENÉTICAS 

1085.133 

3346.599 

Componentes 
de varianza 
5.91632 Va 
6.65643 Vb 

6.73996 Ve 

19.31271 

Porcentaje de 
variación 

30.63 
34.47 

34.90 

En la Figura 2.3 se observan las relaciones genéticas de 46 accesiones del área Maya. 

Con algunas excepciones, las accesiones presentaron un patrón de agrupamiento general 

basado en la existencia de las dos subáreas mayas (bootsrap del 29%), así como en su 

origen geográfico. Las accesiones de las Tierras Bajas presentaron un soporte de 

agrupamiento del 73%, mientras que las accesiones de las Tierras Altas presentaron un 

soporte de agrupamiento del 28%. Entre las excepciones, la accesión G25240 

perteneciente a las Tierras Altas se agrupó con las accesiones de Quintana Roo 

so 
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pertenecientes a las Tierras Bajas (soporte de agrupamiento del 22%). Por su parte, una 

accesión de Quintana Roo se agrupó con una accesión de Guatemala de las Tierras Altas 

(soporte de agrupamiento del 27%). 

31 

29 

58 
Sacib ] 
Olakuolis 
Box petch Q. Roo 

Boxuolis 
Kan ib- Q. Roo 
Putsicatsutsuy- Yucatán 
Negro - Yucatán 
Olaac plano- Q. Roo 

'----- Xnuc ib- Yucatán 
'------ Pool santo- Q. Roo 

Olaac chi- Q. Roo 

Xmejen J 
Matzakitam Yucatán 

L------ Mulición- Q. Roo 
"-------- Rojo- Campeche 

22 

,...--- G25240- Guatemala 

27 

Balampach J 
Balche Q.Roo 

Sac J Olak Yucatán 

Bacalar- Q. Roo 
Ojo de pato - Guatemala 

G2S
2
80 J El Salvador 

Olilipuca roja 

~E~E ] Oliapas 
Patashete 
Negro azcatlan 

Tierras bajas 

9B 
G26297 Guatemala Tierras anas 
G25256 ] 
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86 

.__ __ G26446 

'------- G252n- El Salvador 
"------- G26444- Honduras 

'-------- G26305- Guatemala 

98 

62 

n 

G26308- Honduras 
G25285- Guatemala 

Juruma J 
G2SS9S El Salvador 

G25992 - Guatemala 

Trapichito J 
Patashete Oliapas 

L------------- Morado ib- Campeche 

'--------------- Putsicatsutsuy ~Campeche 
'----------------- Mulición- Campeche 

0.75 0.50 0.25 

Distancia genética de Nei's (O) (Lynch y Milllgan, 1994) 

Figura. 2.3. Dendrograma (UPGMA) de las relaciones genéticas de 46 accesiones del área 
Maya del acervo cultivado Mesoamericano de P. lunatus, usando 75/oci de /SSR 
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DISCUSIÓN 

DIVERSIDAD GENÉTICA 

Área Maya. Los valores obtenidos en este trabajo para toda el área Maya fueron mayores 

a los reportados en otros trabajos que, incluso, analizaron accesiones de los dos acervos 

genéticos de frijol Lima. Este es el caso de Maquet et al. (1997) quienes obtuvieron un P = 

50%, y Lioi et al. (1998) quienes reportan una He = 0.13. Ambos valores fueron menores a 

los encontrados por nosotros (P = 100%, He = 0.45). Estos autores usaron accesiones 

obtenidas del Banco de Germoplasma del CIAT, las cuales abarcaron un área geográfica 

mayor en relación a nuestro trabajo. Estas diferencias en diversidad pueden ser el 

resultado del marcador usado en los estudios citados (isoenzimas) . Este tipo de 

marcadores presentan niveles menores de polimorfismo que los ISSRs ya que se 

encuentran en la porción de la eucromatina del AON, la cual es la región codificadora, por 

lo que el AON tiende a permanecer más conservado (Juvenal et al., 2001 ; Klug & 

Cummings, 1999; Cuadrado et al., 1999; Acosta-Viana et al., 1996). 

Por su parte, Nienhuis y colaboradores (1995) usando accesiones del acervo 

cultivado mesoamericano de P. lunatus y 125 loci RAPO, encontraron una diversidad 

genética de 0.11, la cual resulta menor a la obtenida para el área Maya (He = 0.45) en 

este estudio. Esta diferencia pudo deberse también al mayor grado de polimorfismo 

detectado por los marcadores ISSRs en comparación al detectado por los marcadores 

RAPOs. Un aspecto a resaltar sobre las diferencias entre los resultados obtenidos por 

otros autores , es que estos analizaron accesiones obtenidas de bancos de germoplasma. 

Se ha señalado que las prácticas realizadas en estos bancos pueden inducir niveles altos 

de erosión genética, comenzando con el proceso de muestreo y continuando con la 

regeneración de la semilla (Gomez-Campo, 2006; Parzies et al., 2000). 

En cambio, en nuestro trabajo se incorporó germoplasma colectado in situ, lo cual 

podría estar considerando accesiones que conservan mayores niveles de diversidad 

genética en comparación a la contenida en accesiones de los bancos de germoplasma 

(Martínez-Castillo, comunicación personal). Los niveles altos de diversidad genética 
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reportados en este trabajo también resaltan la importancia de la cultura Maya como 

generadora y mantenedora de cultivos con altos niveles de diversidad genética. 

Además los resultados sugieren que los ISSR son una herramienta que permite 

detectar la diversidad presente en esta especie, la cual presenta niveles altos de 

homocigosis en ciertos sitios del genoma, en comparación con otros marcadores como de 

tipo bioquímico isoenzimas (Lioi et al. , 1998), de sitios específicos de ADN como SSR 

(Martínez-Castillo et al. , 2008), y otros de ADN inespecíficos como los RAPOs (Nienhuis 

et al., 1995). 

Subáreas Mayas. A nivel de subáreas observamos que los estimadores de Porcentaje 

de loci polimórfico e Índice de diversidad de Shannon-Weaver en las Tierras Altas son 

estadísticamente significativamente mayores que en las Tierras Bajas. Sin embargo, al 

comparar ambas regiones con el estimador He observamos que no hay diferencias 

estadísticas significativas (Cuadro 2.4). 

Los altos niveles de diversidad observados en las Tierras Altas pueden ser 

causados por las diferencias de una extensión geográfica mayor en la que se registran un 

relativo mayor número de grupos étnicos y mayores diferencias ecológicas. De acuerdo al 

CONANP (Consejo Nacional de Áreas Naturales Protegidas, 2008) el aislamiento 

geográfico resultante de la gran variación orográfica de esta región ha generado un gran 

número de microcl imas ocupados por grupos étnicos diferentes, en los cuales el proceso 

evolutivo de las especies ha producido diversidad genética. En este sentido, no es 

sorprendente la alta diversidad biológica presente en las áreas montañosas de la región. 

Otro aspecto que podría estar generando alta diversidad en las Tierras Altas es el 

intercambio de semillas que se da entre los agricultores ·de las diferentes regiones. 

Mariaca et al. (2007) reportan un intercambio de semilla de P. lunatus de la región de la 

Frailesca a la región de Santa Marta en los Altos de Chiapas; lo cual explicaría el valor 

relativamente más alto de Nm en esa región con respecto a las Tierras Bajas. 

La menor diversidad genética observada en las Tierras Bajas puede deberse a los 

cambios en el sistema tradicional agrícola ocurridos en las últimas décadas. De acuerdo a 

Cuanalo y Arias (1997) estos cambios están asociados al incremento en la población 
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rural, la cual se ha duplicado en los últimos 30 años, generando como consecuencias el 

acortamiento en el periodo del barbecho de 20 años, el cual ha disminuido gradualmente 

de 15, 1 O hasta 3 años (Ku-Naal, 1995; Lazos, 1995; Hernández-Xolocotzi, 1981 ); la 

integración de los productores a un sistema de mercado lo que ha provocado el abandono 

de variedades locales de baja demanda, el incremento en el uso de productos químicos, 

la disminución de la diversidad inter e intraespecífica de las especies cultivadas y la 

pérdida de áreas de vegetación aledañas a las milpas donde se desarrollan las 

poblaciones silvestres de muchos de los cultivos (Graefe, 2003;Terán y Rasmusén, 1995; 

Reyes y Aguilar, 1992). Al respecto de la reducción de la diversidad genética del ib 

sucedida en las últimas décadas, Camacho-Pérez (2009) observó que este cultivo ha 

presentado un alto grado de erosión genética durante el periodo de 1979-2007 en el 

noreste de Campeche, así como una reducción de flujo genético en el 2007, el cual , pudo 

suceder debido al aislamiento por distancia o por barreras biológicas (del tipo aislamiento 

reproductivo) entre las variedades o un aislamiento artificial debido a la acción humana 

(Schaal, 1975). Así mismo, señala que dos factores asociados a esta erosión pueden ser 

la introducción de variedades mejoradas y la incorporación de los campesinos mayas a un 

sistema de mercado. 

Los niveles de diversidad genética obtenidos en este trabajo para las Tierras Bajas 

fueron mayores (P = 97.33%, 1 = 0.51, He= 0.44) a los reportados por Martínez-Castillo et 

al. (2008) (P = 78.9%, 1 = 0.33, He= 0.31). Considerando que ambos estudios incluyeron 

accesiones cultivadas bajo el mismo tipo de agricultura Maya, la explicación de estas 

diferencias puede basarse, principalmente, en la mayor cobertura de la distribución de P. 

lunatus abarcada en nuestro estudio, lo que genera una mejor representación geográfica 

del germoplasma aquí analizado en comparación con el estudio de Martínez-Castillo et al. 

(2008) en el que analizaron accesiones de un área más restringida. 

ESTRUCTURA GENÉTICA 

Área Maya. Se observó la existencia de una diferenciación genética muy grande en el 

área Maya (Fst = 0.66) (Cuadro 2.7). Esta diferenciación fue confirmada por el AMOVA, el 

cual mostró que el 65% de variación fue explicada por las diferencias entre subáreas. 
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Este grado de estructuración podría deberse al bajo nivel de flujo genético observado (Nm 

= 0.29) lo cual, de acuerdo a Maquet et al. (1997), está influenciado por el ciclo de vida 

corto y el sistema de reproducción del frijol Lima (predominantemente autógama). La 

autogamia en el frijol Lima se ve favorecida por la sincronía de la maduración del polen y 

el estigma, y su limitada habilidad de dispersión de polen y semillas (Baudoin et al. , 1998; 

Webster et al., 1979). El flujo génico es un componente importante de la estructura 

poblacional porque determina hasta que punto cada población local de una especie es 

una unidad evolutiva independiente, esto es, si existe una gran cantidad de flujo génico 

entre las poblaciones entonces todas las poblaciones evolucionan juntas, como una sola, 

pero si hay poco flujo génico cada población evoluciona de forma casi independiente 

(Siatkin , 1994). 

La estructura genética del frijol Lima observada en el área Maya fue mayor a la 

reportada para Cuba por Castiñeiras et al. (2001). Estos autores analizaron 63 accesiones 

cultivadas en traspatios en tres regiones de Cuba mediante el empleo de AFLPs y 

reportaron un bajo nivel de estructura genética (GsT = 0.23), la mitad del valor encontrado 

por nosotros. Esta diferencia posiblemente se deba al tipo de marcador molecular 

utilizado y al tamaño del área muestreada, ya que en nuestro estudio el área muestreada 

fue mucho mayor a comparación del área analizada por Castiñeiras y colaboradores. 

Al comparar el valor de flujo génico (0.29) con el obtenido por Martínez-Castillo et 

al. (2006), quienes reportan un Nm = 0.17 para la península de Yucatán, se puede decir 

que aunque P. lunatus es reportada principalmente como una planta autógama, ésta 

puede alcanzar altas tasas de entrecruzamiento. Chimai-Chan (2008) reportó una tasa de 

entrecruzamiento de hasta el 73% en poblaciones domesticadas de Quintana Roo. Cabe 

mencionar que el nivel de entrecruzamiento depende de las condiciones ambientales, la 

disponibilidad de polinizadores, la variedad sujeta a estudio, el genotipo, las condiciones 

de crecimiento, el espaciamiento de la planta y la dirección de los vientos prevalecientes 

(Baudoin et al. , 1998). 

Subáreas Mayas. A nivel de subáreas, las Tierras Bajas presentaron una 

diferenciación genética mayor a la encontrada en las Tierras Altas (Fst = 0.63 y 0.53, 

respectivamente) . Un factor que puede estar favoreciendo los niveles mayores de 
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diferenciación encontrados en las Tierras Bajas es la existencia de formas cultivadas 

pertenecientes a dos cultigrupos (Papa y Sieva), en comparación a las encontradas en las 

Tierras Altas en donde solo se encuentran variedades del cv-gr. Sieva. Fofana et al. 

(1997) han señalado que ambos cultigrupos se encuentran en un proceso de especiación 

simpátrica incipiente que a la larga generará un mayor grado de diferenciación genética 

entre ambos. El cual es consecuencia de la existencia de una fuerte presión de selección 

que ejercen los agricultores para limitar el entrecruzamiento de sus diferentes variedades 

para conservar las características deseadas en éstas. La demanda de ciertas variedades 

en el mercado influye en la selección de las semillas, por lo que, si éstas se mantienen 

íntegras en sus características, el campesino asegura su venta en el mercado. Al 

respecto, Martínez-Castillo et al. (2004), reportaron que la incorporación de los pequeños 

productores al mercado es uno de los factores principales en el proceso de intensificación 

de la agricultura tradicional en la península de Yucatán. El nivel mayor de flujo génico 

observado en las Tierras Altas (Cuadro 2.7) posiblemente sea un indicador de su relativa 

baja importancia mercantil en esta zona, por lo que, los agricultores no ejercerían presión 

de selección sobre las variedades permitiendo el entrecruzamiento entre las mismas. 

En ·particular para las Tierras Bajas, nuestros resultados fueron mayores a los 

reportados por Martínez-Castillo et al. (2007) (Gst = 0.47). Estos autores analizaron la 

estructura genética del complejo silvestre-arvense-domesticado de 24 accesiones (11 

silvestres, 1 arvense y 12 domesticadas) del frijol Lima empleando marcadores 

microsatélites. Las diferencias encontradas entre ambos trabajos se deben, posiblemente, 

al tipo de marcador molecular empleado en cada uno de estos. Estudios de las 

variedades cultivadas del frijol Lima mostraron que el empleo de ISSRs proporciona un 

mayor n{umero de loci para ser analizados y con esto la posibilidad de obtener mayores 

niveles de polimorfismo, esto en comparación a marcadores codominantes como los SSR 

(Martínez-Castillo et al., 2008), otro factor importante es el número de accesiones y loci 

analizados, el cual fue mayor en nuestro trabajO en relación a los analizados por Martínez

Castillo et al. (2007). 

56 



Capítulo 11 

RELACIONES GENÉTICAS 

El análisis de relaciones genéticas, con algunas excepciones, mostró un patrón de 

agrupamiento general basado en la existencia de las dos subáreas mayas. Este patrón de 

agrupamiento es acorde con la alta diferenciación genética encontrada en el área Maya. 

Con algunas excepciones, la mayoría de las accesiones de las Tierras Bajas se 

congregaron con un alto porcentaje de agrupamiento (73%), en comparación al grupo que 

comprendió las accesiones de las Tierras Altas (28%). Estos valores de agrupamiento 

están relacionados con el grado de estructuración y a los niveles de flujo genético 

observado en cada subárea. Al interior de cada grupo se observó un agrupamiento de 

acuerdo a su origen geográfico. Entre las excepciones a este patrón de agrupamiento, se 

encontró que en el grupo formado por las accesiones de las Tierras Bajas una accesión 

de Guatemala perteneciente a las Tierras Altas se agrupó con accesiones de Quintana 

Roo, sin embargo, el porcentaje de agrupamiento fue bajo (22%). Así mismo una accesión 

de Quintana Roo se agrupó con una accesión de Guatemala de las Tierras Altas, 

presentando también un bajo porcentaje de agrupamiento (27%). Aun cuando no se 

encontraron trabajos que estudiaran el flujo de semillas entre comunidades Mayas de las 

Tierras Bajas y Altas, este podría haber sido una situación común en décadas recientes, 

como resultado del desplazamiento de campesinos mayas de Guatemala hacia México 

generado por los conflictos bélicos en Guatemala. 

El patrón de agrupamiento observado en este trabajo es similar al encontrado por 

Martínez-Castillo (2005). Este autor, usando marcadores S$R, estudió la estructura y 

relaciones genéticas de 12 poblaciones cultivadas de frijol Lima ubicadas en cuatro 

regiones Mayas de la península de Yucatán. Encontró ,que estas poblaciones se 

agrupaban de acuerdo a la región en donde fue colectada y concluyó que este patrón era 

consecuencia de bajos niveles de flujo genético y de un aislamiento por distancia entre las 

poblaciones. 
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DISCUSIÓN Y CONCLUSIONES GENERALES 

Los valores de diversidad y estructura genética observados en este estudio fueron 

mayores a los reportados en otros trabajos, esto se debió, posiblemente, a factores como 

la procedencia del material analizado, el grado de persistencia cultural, la extensión del 

área analizada, el número de accesiones y una diferencia en el marcador molecular 

empleado (ISSR vs. isoenzimas, RAPO o SSR) .. 

A nivel de subáreas, los valores obtenidos (% loci polimórficos, índice Shannon

Weaver) mostraron que las Tierras Altas poseen mayores niveles de diversidad genética 

que las Tierras Bajas. Sin embargo, el estimador de Heterocigosidad esperada no mostró 

diferencias significativas entra ambas subáreas, esto se debió, posiblemente, al modelo 

bayesiano bajo el cual fue obtenido este estimador. Sin embargo, la existencia de un 

mayor número de grupos étnicos, grandes diferencias ecológicas, así como el intercambio 

de semillas entre los agricultores de las Tierras Altas podrían estar influyendo en los altos 

niveles de diversidad genética y de flujo genético encontrados en las Tierras Altas Mayas 

(Consejo Nacional de Áreas Naturales Protegidas, 2008; Mariaca et a/., 2007). A pesar de 

que en las Tierras Bajas se han reportado altos niveles de diversidad genética en el frijol 

Lima, factores asociados a la intensificación de la agricultura, el acelerado incremento de 

la población rural, así como fenómenos naturales como huracanes y sequías, parecen 

haber repercutido negativamente en el grado de diversidad genética observado en esta 

subárea (Martínez-Castillo et al., 2004; Ku-Naal, 1995; Lazos, 1995; Hernández-Xolocotzi, 

1981 ; Schaal, 1975). 

El análisis de relaciones genéticas presentó un agrupamiento general basado en la 

existencia de las dos subáreas mayas. Este agrupamiento está sustentado por el alto 

grado de estructura genética y los niveles de flujo genético observados en cada subárea. 

Al interior de cada grupo se observó un agrupamiento de acuerdo a su origen geográfico. 

El patrón de agrupamiento observado en este trabajo es similar al encontrado por 

Martínez-Castillo (2005). Este autor, usando marcadores SSR, estudió la estructura y 

relaciones genéticas de 12 poblaciones cultivadas de frijol Lima ubicadas en cuatro 

regiones Mayas de la península de Yucatán . Encontró que estas poblaciones se 
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agrupaban de acuerdo a la región en donde fueron colectadas y concluyó que este patrón 

era consecuencia de bajos niveles de flujo genético y de un aislamiento por distancia 

entre las poblaciones. 
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Los resultados encontrados en este trabajo permiten concluir que: 

1. La diversidad genética del. frijol Lima presente en el área Maya fue alta con los loci 

aquí considerados, en comparación a lo reportado en otros estudios. 

2. A nivel de subáreas, el nivel de diversidad genética encontrado en las Tierras Altas 

(con base en el porcentaje de loci polimórfico y el Índice de Shannon) fue mayor al 

obtenido en las Tierras Bajas, rechazando de esta manera la primera hipótesis de 

investigación. 

3. Una alta estructura genética FsT en el área Maya fue observada, la cual , está 

asociada a la existencia de las dos subáreas geográficas. Las Tierras Bajas 

presentaron mayor diferenciación y menores niveles de flujo génico en 

comparación a las Tierras Altas. Los niveles de diferenciación genética son altos 

incluso a nivel de subáreas, cumpliéndose la hipótesis propuesta. 

4. Las poblaciones de cada subárea están más relacionadas genéticamente entre sí. 

El patrón de agrupamiento es un reflejo de la diferenciación genética existente 

entre éstas, cumpliéndose nuestra hipótesis .. 
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PERSPECTIVAS 

Aunque los resultados generados en este trabajo son de gran importancia para la 

conservación de P. lunatus en el área Maya, se necesita realizar estudios sobre la 

problemática del ib en la agricultura tradicional Maya de las Tierras Altas para llevar a 

cabo una mejor implementación de programas de conservación ex situ e in situ en toda el 

área Maya y así evitar la pérdida de variedades tradicionales de esta especie, lo que 

permitiría a futuro incrementar la diversidad genética y biológica en IÓs cultivos modernos. 

Para esto es recomendable realizar trabajos a futuro que contemplen los siguientes 

aspectos: 

1. Se recomienda realizar colectas in situ del frijol Lima cultivado en las Tierras Altas. 

2. Realizar un estudio etnobotánico de la especie en las Tierras Altas mayas para 

conocer su dinámica productiva. 

3. Así también, es importante realizar un estudio mercantil de la especie puesto que 

no existe nada en relación a este tema. 
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