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RESUMEN GENERAL

VALORACION DEL MEJORAMIENTO GENETICO PARTICIPATIVO IN SITU EN
POBLACIONES DE MAIZ (Zea mays) CRIOLLO EN EL SURESTE DEL
ESTADO DE MEXICO

La seleccion de semilla es un proceso ancestral y cotidiano en el cultivo de
poblaciones de maiz nativo (criollo); se ha planteado que mediante el
fortalecimiento de ese proceso con elementos técnicos del mejoramiento genético
se puede conservar la diversidad genética del maiz y acrecentar el potencial
productivo. De aplicarse de manera generalizada, se impactaria en el minifundio y
en mas del 80% de la superficie cultivada con maiz en México (8.5 millones de
hectareas). En el area de Genética del Colegio de Postgraduados se ha practicado
mejoramiento participativo desde 1995, mediante seleccibn masal in situ en
poblaciones de maiz nativo con agricultores del sureste del Estado de México. En
las localidades de Montecillo y Ayapango, Estado de México, durante los ciclos
agricolas abril-diciembre del 2011 y 2012, se evaluaron agronémicamente 63
poblaciones de maiz, que incluyen compuestos de ciclos de seleccion de 12
poblaciones, testigos comerciales y poblaciones nativas de coleccién reciente. Se
planteé valorar el avance genético de la seleccion masal participativa en:
rendimiento, altura de planta, tolerancia a pudricién de mazorca, duracion del ciclo
biolégico, etc. Ademas, se evalud el polimorfismo isoenzimético en una de las
versiones iniciales y las mas recientes de ciclos de seleccibn en cinco
poblaciones, con la finalidad de valorar el grado en que se ha conservado la
diversidad genética dentro de poblaciones en el proceso de seleccién. Los
resultados muestran avance genético favorable por la seleccion masal participativa
in situ en los materiales criollos, para los atributos agronémicos; ademas de la
conservacion de la diversidad genética de las poblaciones, en las frecuencias
alélicas de isoenzimas. Esto respalda la factibilidad del desarrollo de la agricultura
rural aplicando mejoramiento participativo in situ de manera consistente y
estratégica, mejorando las economias agricolas rurales, a su vez que se conserva
la valiosa riqueza constituida por la diversidad del maiz nativo.

Palabras clave: Zea mays, riqgueza genética, mejoramiento participativo,
respuesta a la seleccién, polimorfismo isoenzimatico.
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SUMMARY

ASSESSMENT OF IN SITU PARTICIPATORY GENETIC IMPROVEMENT ON
MAIZE NATIVE POPULATIONS (Zea mays) IN THE SOUTHEASTERN OF THE
STATE OF MEXICO

Seed selection has been an ancient and daily process in rural communities
when cropping native maize populations (landraces); it has been recommended
that this process can be strengthen with the addition of technical element of
scientific genetic improvement, while pursuing genetic diversity conservation and
enhancement of maize productivity. Of the area cropped with maize in Mexico (8.5
million hectares), more than 80% of it is under traditional farming with native maize
seed. Participatory maize improvement has been practiced with farmers from the
Southeastern of the State of Mexico, since 1995. 63 maize populations were field
evaluated at Montecillo and Ayapango locations, State of Mexico, in April-
December of 2011 and 2012 seasons; such entries were composites of in situ
mass selection on 12 farmers populations, plus commercial checks and recently
collected landraces; the purpose was estimate genetic gains due to selection on
grain yield, plant height, days to male flowering and ear rot frequency, mainly.
Besides, genetic diversity within populations was assessed on one early and the
latest composite of five of those farmers populations, based on isozyme
polymorphism, in order to estimate the degree of genetic diversity conservation
due to participatory mass selection. Results showed favorable genetic gains for
agronomic traits due to participatory in situ mass selection on the native maize
populations, and genetic diversity of isozymic alleles showed appropriate
conservation. These results may endorse the feasibility of traditional agriculture
development by the way of applying participatory genetic improvement in a
consistent and strategic approach, which may enhance rural economy, at the same
time that the richness of maize genetic diversity is preserved.

Key words: Zea mays, genetic diversity, participatory genetic improvement,
slection response, isoenzyme polimorphism.



CAPITULO |

INTRODUCCION GENERAL

El maiz (Zea mays L.) es una planta graminea anual originaria de Ameérica.
Actualmente, es el cereal con mayor volumen de producciéon en el mundo, superando al
trigo y al arroz. En la mayor parte de los paises de América, el maiz constituye la base
histérica de la alimentacién regional y uno de los aspectos centrales de las culturas

mesoamericanas y andinas.

El maiz, palabra de origen indio caribefio, significa literalmente “lo que sustenta
la vida”. ElI maiz junto con el trigo y el arroz son los cereales mas importantes del
mundo; suministra elementos nutritivos a los seres humanos y a los animales y es una
materia prima basica de la industria de transformacion, con la que se producen almidén,
aceite y proteinas, bebidas alcohdlicas, edulcorantes alimenticios y, desde hace poco,
combustible. La planta tierna, empleada como forraje, se ha utilizado con gran éxito en
las ganaderias lacteas y carnicas vy, tras la recoleccion del grano, las hojas secas y la
parte superior, incluidas las flores, aun se utilizan hoy en dia como forraje de calidad
relativamente buenas para alimentar a los rumiantes de muchos pequefios agricultores
de los paises en desarrollo. Los tallos erectos, que en algunas variedades son

resistentes, se utilizan para construir cercas y muros duraderos (FAO, 1993).

Esta especie, es uno de los cultivos mas importantes, desde el punto de vista
social y econémico en gran parte de las regiones templadas, subtropicales y tropicales

del mundo, bajo las condiciones climaticas adecuadas o mediante el manejo adecuado.

El cultivo del maiz tuvo su origen con alta probabilidad, en Mesoameérica,
especialmente en México, de donde se difundié hacia el norte hasta el Canada y hacia
el sur hasta la Argentina. La evidencia mas antigua de la existencia del maiz, de unos
7000 afios de antigiiedad, ha sido encontrada por arquedlogos en el Valle de Tehuacéan
y en los Valles Centrales de Oaxaca (México), pero es posible que hubiese otros
centros secundarios de origen en América. Este cereal era un articulo esencial en las

civilizaciones Maya y Azteca y tuvo un importante papel en sus creencias religiosas,
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festividades y nutricidn; ambos pueblos incluso afirmaban que la carne y la sangre

estaban formadas por maiz.

La supervivencia del maiz mas antiguo y su difusion se debié a los seres
humanos, quienes recogieron las semillas para posteriormente plantarlas. A finales del
siglo XV, tras el descubrimiento del continente americano por Cristébal Colon, el grano
fue introducido en Europa a través de Espafia. Se difundié entonces por los lugares de
clima mas calido del Mediterraneo y posteriormente a Europa septentrional (FAO,
1993).

Mangelsdorf y Reeves (1939) han hecho notar que el maiz se cultiva en todas las
regiones del mundo aptas para actividades agricolas y que se cosecha en algun lugar
del planeta todos los meses del afio. Crece desde los 58° de latitud norte en el Canada
y Rusia hasta los 40° de latitud sur en el hemisferio meridional. Se cultiva en regiones
por debajo del nivel del mar en la llanura del Caspio y a mas de 4 000 metros de altura

en los Andes peruanos.

Pese a la gran diversidad de sus formas, al parecer todos los tipos principales de
maiz conocidos hoy en dia, clasificados como Zea mays L., eran cultivados ya por las
poblaciones autéctonas cuando se descubrié el continente americano. Por otro lado, los
indicios recogidos mediante estudios de botanica, genética y citologia apuntan a un
antecesor comun de todos los tipos existentes de maiz. La mayoria de los
investigadores aceptan la hipétesis que plantea que este cereal se desarrollé a partir de
la domesticacion del teocintle (Zea mays ssp.), (Kato et al., 2009; Doebley vy lltis, 1980),
planta anual que posiblemente sea lo mas cercano al maiz. Otros creen, en cambio,
que se originé a partir de un maiz silvestre, hoy en dia desaparecido. La tesis de la
proximidad entre el teocintle y el maiz se basa en que ambos tienen 10 cromosomas y

son homologos o parcialmente homologos (FAO, 1993).

En diferentes regiones maiceras de México, tal como es el caso de la region
suroriental del Estado de México, se encuentran poblaciones de teocintle en forma

natural, las cuales antes de la floracion son semejantes al maiz, a tal grado que es



dificil de diferenciarlos, y es hasta la emision de los érganos reproductivos cuando se

puede observar la ausencia en el teocintle de la tipica mazorca de maiz (Reyes, 1990).

Ha habido introgresion (retrocruzamiento reiterado) entre teocintle y el maiz, y
sigue habiéndola hoy en dia en algunas zonas de México y Guatemala, donde el
teocintle puede crecer en los cultivos de maiz. Galinat (1977) sefiala que siguen siendo
viables esencialmente dos de las diversas hipoétesis sobre el origen del maiz: la primera
es que el teocintle actual es el antecesor silvestre del maiz, y/o un tipo primitivo de
teocintle es el antecesor silvestre comun del maiz y del teocintle; la segunda es que una
forma desaparecida de maiz tunicado fue el antecesor del maiz, y el teocintle fue, en

cambio, una forma mutante de dicho grano tunicado.

En cualquier caso, la mayoria de las variedades modernas del maiz proceden de
material obtenido en el sur de los Estados Unidos, México y América Central y del Sur
(FAO, 1993).

Para México, el maiz no es sélo un bien comercial sino que constituye una
expresion de relaciones que han permitido a las comunidades y los pueblos rurales de
México su subsistencia. Durante mas de 300 generaciones, las comunidades rurales e
indigenas mexicanas han sido los guardianes de los nichos ecoldgicos generando
multiples variantes de este cereal. Este hecho es trascendental en la historia y la cultura

de los mexicanos y un legado para la humanidad (Castafieda, 2011).

A nivel mundial, se reconoce que México es un centro de diversidad del maiz, lo
cual es el resultado de millones de campesinos y grupo étnicos, quienes durante miles
de afos lograron la domesticacion del maiz y que afio con afo realizan seleccion e
intercambio continuo de sus semillas, con la finalidad de obtener un grano con mejores

propiedades que permita satisfacer sus necesidades.

Existen infinidad de variantes de maices nativos, también llamados en algunas
regiones criollos, con caracteristicas diferentes. Esto permite que el cultivo se adapte a
diferentes ambientes de la Republica. De esta manera, encontramos el cultivo en zonas
de intenso calor como en el estado de Sinaloa o en regiones totalmente distintas como

en el Estado de México, con clima templado. Cada uno de estos maices tiene
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cualidades propias que se distinguen por su adaptacion, ademas de variantes por el

color de los granos y su diferente tamafio y formas de la mazorca y grano.

Por toda esta abundancia de variedades, México se circunscribe en el mundo
como un ente pluri-social y cultural, en donde las diversas manifestaciones religiosas y
sociales del maiz se encuentran presentes a diario. Cabe destacar, que a pesar de que
el cultivo del maiz es parte de nuestra cultura, en ciertas regiones los maices criollos
(nativos) se cultivan en menor proporcion, por diversos problemas (Castafieda, 2011).
Ciertamente, la conservacion de las especies de maiz en México se ha visto
amenazada por la sustitucion de variedades nativas por otras mejoradas; en algunas
regiones han desaparecido razas como la Celaya y Tabloncillo en el Bajio y Los Llanos
de Jalisco. Asi mismo, también se ha contribuido en la pérdida y conservacion del maiz
nativo por la expansion e intensificacion de cambios en los cultivos, por la posible
contaminacion con semillas genéticamente modificadas, recientemente, asi como por
causas socioecondémicas como la migracién de poblaciones campesinas y falta de

apoyos a la produccion como se ha mencionado (Castafieda, 2011).

A pesar de las agresiones a la cultura del maiz, ésta no se refiere solamente a
una semilla y su forma de cultivarla, sino a una larga lista de centenarias dinamicas
familiares y comunitarias de siembra, cosecha, intercambio de jornales, preparacion de
alimentos, celebracion de fiestas, para mencionar solamente algunas. Por lo tanto, la
racionalidad productiva no esta dictada puramente por lo econémico, sino ante todo por
un complejo entramado de costumbres, conocimientos, gustos y necesidades

subjetivas. Se ha modificado la cultura del maiz y la tortilla, mas no ha desaparecido.

En este proceso de cambios, mas de tres millones de familias campesinas se
encuentran conservando la diversidad del maiz, en especial son las mujeres quienes
ademas de seleccionar la semilla durante la cosecha para ser sembrada en el siguiente
periodo, han sido las transmisoras de los conocimientos ancestrales para utilizar en

decenas de formas este grano (Castafieda, 2011).

Lo expresado lineas arriba se confirma cuando se comprueba que el maiz tiene
la capacidad para utilizarse con diferentes fines. Destacan los granos blancos para la

produccion de tortillas, el amarillo que ha sido desairado para elaborar tortillas, a pesar
4



de su buena calidad, se destina tan solo para alimentacion animal, el maiz morado para
antojitos, los maices rojos se utilizan para fines ceremoniales en algunas poblaciones.
No hay que dejar de mencionar el maiz Cacahuacintle para producir pozole o los elotes
tiernos, el maiz para la elaboracion de tamales, palomitas, totopos, atoles, pinole,
panecillos y otros alimentos. El uso de la hoja de mazorca (totomoxtle) para la
preparacion de tamales. De una plaga del maiz, el huitlacoche - Ustilago maydis - se ha
enriquecido la cocina, ya que se utiliza en varios guisos o el gusano elotero que

también es comestible (Castafieda, 2011).

El maiz representa uno de los aportes mas valiosos de México y a la seguridad
alimentaria mundial; ademas de ser uno de los alimentos basicos, para el pueblo
mexicano. México produce el 2.7% de maiz en el mundo (23 millones de toneladas en
el 2010), siendo el 4° productor a nivel global, detras de Estados Unidos, China, Brasil
(AGRODER, 2012).

El rendimiento promedio por hectarea es de 3.2 toneladas (lugar 78 de 164
paises que producen este grano en el mundo). El promedio mundial es de 5.2 ton/ha.

México es el mercado mas grande de maiz en el mundo para consumo humano,
representando el 11% del consumo mundial. Cada mexicano consume, en promedio,
123 Kg de maiz anualmente, cifra muy superior al promedio mundial (16.8 Kg per
capital) (AGRODER, 2012).

A pesar de que en México la produccion de este cereal es importante, existen
diferentes eventos que alteran la productividad, pero principalmente factores como;
cultivos en condiciones ambientales no favorables, utilizacion de variedades con bajo
potencial productivo, escaso uso de insumos, y la incidencia de plagas y enfermedades,
entre otros. Debido a lo anterior, anualmente se presentan pérdidas en la produccion,
por lo que entre otros aspectos, se han desarrollados diversos programas de
mejoramiento de maiz para resolver estos problemas buscando mayor produccion
(Briones, 2007).

Existen dos tipos de productores de maiz; El primer grupo, donde se encuentra la

mayoria (92 % de los productores) que posee predios menores a cinco hectareas y
5



aportan el 56.4 % de la produccidn total; en general mas de la mitad de su produccién
se destina al autoconsumo 52 %, y sus rendimientos fluctian entre 1.3 y 1.8 toneladas

por hectarea.

El segundo grupo solo estd constituido por el 7.9 % de los productores, con
predios arriba de cinco hectareas por productor y aportan el 43.6 % de la produccién;
sus predios presentan mejores condiciones ambientales para el cultivo, por lo que sus
rendimientos son mejores y Unicamente destinan el 13.55 % de su produccién al

autoconsumo.

El 56% de la produccion nacional se produce en la modalidad de temporal, del
cual el 94% (12.50 millones de ton.) corresponde a produccion del ciclo primavera —
verano; cabe resaltar que el 72.3% de la produccion total de maiz se produce en estos

ciclos.

Los precios de este grano desde el afio 2000 hasta el 2012 presentan una
tendencia alcista al incrementarse 152%, al pasar de 1495.52 pesos en el afio 2000 a
3764.09 pesos/tonelada en el afio 2012. (Financiera Rural, 2009).

En el afio 2011 la Secretaria de Economia del Gobierno Federal de México
detectd que el precio de la tonelada de maiz por parte del comercializador llega hasta
5000 pesos la tonelada; este precio se debié a las pérdidas de los cultivos de maiz en
Sinaloa por la presencia de heladas. Pas6 de estar en 3710 pesos en diciembre del
2010 a 5050 pesos en febrero del 2011 (Milenio.com, 2011).

El cuanto al mejoramiento genético en México, Fuente et al. (1990), citado por
(Moreno, 2011) mencionan que el mejoramiento genético del maiz sobre bases
cientificas en México se inicia en 1941; después en 1943, una de las primeras
actividades de la Oficina de Estudios Especiales fue la colecta sistematica de los
maices nativos, su evaluacion y deteccion de los mas sobresalientes. En principio, las
variedades que se distribuyeron fueron simplemente las nativas seleccionadas (V-10, V-
21, V-107, V-103, entre otras); un segundo paso fue la liberacion de unas pocas

“variedades sintéticas” y pronto empezaron a liberar hibridos de cruza doble; Velazquez



y Arellano (1993) mencionan que durante esa etapa se obtuvieron 10 variedades

mejoradas, principalmente para siembras de riego de la Mesa Central de México.

En diciembre de 1960 se fusiond el Instituto de Investigaciones Agricolas y la
Oficina de Estudios Especiales, para establecer el Instituto Nacional de Investigaciones
Agricolas (INIA), y hasta 1968 lo investigadores de este instituto trabajaron en
actividades de generacion de sintéticos e hibridos de cruza doble, destinados de
preferencia a zonas de riego y buen temporal y con estudios de seleccion contra
enfermedades (Sphacelotheca, Helminthosporium, virus del achaparramiento y

pudriciones de mazorca).

Arellano (1985) menciona que el mejoramiento genético del maiz en la Mesa
Central ha logrado aportar 30 variedades mejoradas durante un periodo de 36 afos. El
potencial maximo de rendimiento de los maices mejorados con respecto del maiz criollo
es de 127 % en el caso de los hibridos de riego, de 90 % en los hibridos de temporal y
de 36 % en las variedades de polinizacion libre; sin embargo, a pesar de que el
potencial de rendimiento de los maices mejorados sugiere amplias posibilidades para
elevar la produccion a costos bajos, los hechos indican que el empleo de semillas
mejoradas en la Mesa Central es dramaticamente bajo (3%), no obstante el tiempo, los

esfuerzos y el dinamismo del mejoramiento realizado en 40 afios.

Es importante sefialar que las variedades mejoradas pueden ser muy productivas
para ciertos propositos, aunque en muchos casos no son adecuadas para ciertas
regiones de bajo uso de insumos, presentando incluso mas desventajas que la semilla
tradicional local. Entre sus limitaciones resalta la dependencia de agroquimicos e
insumos que pueden afectar el ambiente y la salud rural; y su falta de adaptacién e
inferior calidad nutricional en comparacion con las variedades locales. Adicionalmente
puede causar la pérdida y desplazamiento de las variedades y técnicas tradiciones y

afectar a la seguridad alimentaria de este sector.

Segun Thompson, citado por (Gonzélez, 2002), los pequefios agricultores a
menudo siembran mas de una variedad criolla (nativa) con el fin de aprovechar

diferentes caracteristicas, como mayor rendimiento, resistencia a plagas o tallos mas
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fuertes, de modo que diferentes variedades satisfacen diferentes necesidades.
Generalmente y de forma ancestral, también emplean semillas almacenadas de la
Ultima cosecha para dar continuidad a sus siembras. Aparentemente los indigenas
latinoamericanos tuvieron especial cuidado con la seleccion de las mazorcas que
utilizarian como fuente de semillas en la siguiente temporada, la que dio origen a

muchas variedades nuevas de buena adaptacion y amplia aceptacién local.

Segun Caballero (citado por Gonzalez, 2002), menciona que el uso de
variedades mejoradas de cultivos como el maiz, constituye un aporte muy importante
para el incremento potencial de la productividad de medianos y grandes productores.
Sin embargo, existen limitaciones para transferir esta tecnologia a productores de
pequefia escala, debido a la falta de adaptacion de variedades mejoradas a sus
sistemas de produccion caracterizados por suelos de baja productividad, patrones
erraticos de precipitacion y bajo usos de insumos y maquinaria. Adicionalmente, las
variedades criollas (nativas) utilizadas por estos pequefios productores han sido
seleccionadas por su adaptacion a condiciones agroecolégicas y a preferencias de
usos, consumos y comercializacion locales, por lo que poseen ventajas que limitan la

adopcion de las mejoradas.

Como en el caso del germoplasma mejorado, experiencias de los ultimos 30
afios han demostrado que en muchas situaciones las tecnologias agricolas modernas
no estan adaptadas a las condiciones de paises en desarrollo, Adicionalmente, han
resaltado el valor del conocimiento local y el potencial que este ofrece para el desarrollo

en diversas areas de regiones especificas.

El mejoramiento de cultivo no es nuevo. Durante siglos los pequefios agricultores
han seleccionado y cruzados sus plantas en un esfuerzo para producir mas y mejores

alimentos.

Los primeros mejoradores fueron pequefios agricultores que mantuvieron la
diversidad genética durante los procesos continuos de seleccion natural y humana, que

han contribuido a la domesticacién y evolucién del maiz como se conoce en la



actualidad. Este cumple requisitos particulares de los agricultores, mostrando grandes

diferencias como la preferencia del grano entre otras caracteristicas.

Independientemente de la especie y del caracter a mejorar, las técnicas de
mejoramiento tradicional o convencional tipicamente involucran la mezcla de miles de
genes a lo largo de varios afios, y muchas generaciones de evaluacion y seleccion de

plantas hasta alcanzar una caracteristica deseada (Gonzélez, 2002)

El modelo convencional de investigacion y desarrollo supone un flujo lineal de
tecnologia e informacion, desde los centros de excelencia cientifico a través de
extensionistas, a los agricultores y otros usuarios, como recipientes pasivos. Con
frecuencia, este enfoque ha generado resultados en investigaciones de alta calidad
pero irrelevante para los agricultores, y/o tecnologias inapropiadas que han sido poco
utilizadas (Graham, 2000).

Tradicionalmente, el fitomejoramiento convencional ha formado parte de este
modelo, pues el pequefio agricultor s6lo ha participado en las ultimas fases del proceso
como evaluador para determinar si las variedades generadas se adaptan a sus
requerimientos. El mejoramiento participativo pretende involucrar al agricultor y a los
otros actores de manera horizontal y vertical, desde fases mas tempranas en el proceso

de seleccion.

El proposito es lograr junto con los agricultores, un concepto de produccion
segura en lugar de maximizada; mediante metodologias generadas por el mejoramiento
tradicional y adaptado para su aplicaciébn in situ por ellos mismos, para mayor

aceptacion posible de las variedades desarrolladas.

Segun Ortega (1993), entre los logros y aspectos relevantes de los proyectos de
mejoramiento participativo se destaca que este ha despertado considerablemente
interés tanto en campesinos innovadores como en agronomos Yy bidlogos; y que han
servido para el entrenamiento de una alta cantidad de profesionales en estas areas. De
igual manera muchos agricultores que han adoptado estas metodologias han vivido el

desarrollo de sus cultivos.



Los agricultores han jugado un papel muy importante en la seleccion de semilla,
y aunque se practica de manera tradicional, esto se puede hacer de manera mas
eficiente, mediante la aplicacion de los mismos criterios de seleccion que ellos aplican
sobre mazorca y semilla en el lugar de almacenaje, pero ahora en el campo al momento
de la cosecha. Se ha adaptado la seleccion masal estratificada a las condiciones de los
cultivos tradicionales y practicados in situ de manera participativa con el productor
desde 1995 en México. Esta metodologia estratifica el &rea de cultivo en sublotes con el
fin de controlar los efectos ambientales y hacer la seleccion de campo, permitiendo
ampliar los criterios de seleccion a atributos de la planta. Estos criterios de seleccion
consideran ademas un buen tamafio, sanidad de mazorca y grano, buena sanidad,

porte y vigor de la planta (Briones, 2007).

En cuanto a sanidad de mazorca, permite eliminar todas las mazorcas que
presenten cualquier nivel visible de dafio de pudricién, al momento de la seleccion; de
esta forma en los ciclos avanzados de las poblaciones mejoradas, al momento de la
cosecha se aprecia de manera visual una menor frecuencia de mazorcas podridas,
resultando atribuido el tipo de seleccion realizada. Estas observaciones hacen suponer
que la manera en que se ha practicado la seleccion, ademéas de mejorar rendimiento,
puede generarse ganancias en el nivel de resistencia genética a pudricion de la

mazorca (Briones, 2007).

La seleccién masal es una seleccion artificial que se lleva a cabo para obtener
mejores fenotipos y genotipo de plantas cultivadas, en la que en cada generacion se

seleccionan aquellas con mejores caracteristicas (Molina, 1981).

El primer paso en la mejora de una variedad es la seleccion de los tipos de
interés y la eliminacion de los tipos no deseables. Esto se puede hacer por corte o
arranque de las plantas no seleccionadas en las primeras fases de desarrollo, o bien se
pueden mantener todas las plantas, e ir identificando los tipos prometedores durante
todo el ciclo vegetativo, y cuando llega la madurez, cosechar sélo las plantas que
interesen. La seleccion masal implica la seleccion de las mejores plantas de la variedad
(seleccion individual) y la reunion o mezcla de toda la semilla que producen en

conjunto.
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Una forma mas refinada de la seleccibn masal es cosechar las mejores plantas
separadamente y cultivarlas como lineas puras para compararlas entre si. Una vez
evaluadas, las lineas puras superiores y similares se mezclaran para mejorar una

variedad ya establecida (Molina, 1981).

En muchos casos, la seleccion masal es el primer paso en la mejora de las
variedades autoctonas. Aplicando este método, las caracteristicas que han hecho que
la variedad autdctona tenga éxito, se mantendran y obviamente todos los defectos se
eliminaran. Cuando se quiere introducir un nuevo cultivo en un area, la mejora inicial del

mismo comienza por la realizacion de una seleccion masal.

Actualmente, se hace seleccion masal para mantener las caracteristicas de las
variedades establecidas. Por regla general, esto implica la cosecha de alrededor de 200
plantas tipicas de la variedad. El nimero de plantas debe ser grande para preservar la
identidad y la variabilidad original de la variedad. Estas plantas se cultivan en hileras y
las que no son tipicas de la variedad se destruyen antes de que florezcan. Las
restantes se cosechan en masa. Este proceso se repite tantas veces como sea

necesario a fin de mantener las caracteristicas de la variedad.

Gonzalez y Carballo (1979), mencionan que, generalmente, para seleccionar su
semilla los agricultores escogen en el granero las mejores mazorcas y utilizan solo los
granos mejor formados en la parte media de ésta. Esta practica permite obtener la
semilla mas grande y mejor formada; sin embargo, se puede ganar mas si la seleccion
se inicia en el campo durante la floracion, y se continla hasta el momento de la
cosecha, ya que asi se tendra la oportunidad de eliminar plantas enfermas y detectar
aquéllas que sean verdaderamente productivas. De esta forma es posible mejorar el
rendimiento de la variedad que se acostumbra sembrar, sobre todo cuando no es un
hibrido ni una variedad mejorada. Si esto se hace durante varios afios, se puede ir

ganando productividad y calidad en forma gradual.
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JUSTIFICACION

El maiz representa uno de los aportes a la seguridad alimentaria mas valiosos de
México y mundial, ya que se ha convertido en sustento permanente de multiples grupos
campesinos y urbanos, en el alimento barato de millones de trabajadores asalariados
urbanos, y en materia prima estratégica de la ganaderia mundial y la industria de

alimentos.

Pero actualmente en México, la baja productividad se debe principalmente a
factores como el cultivo bajo condiciones ambientales no favorables, utilizacién de
variedades con bajo potencial productivo, escaso uso de insumos, manejo y a la
incidencia de plagas y enfermedades, entre otros. Debido a lo anterior, anualmente se
presentan perdidas en la produccién, por lo que entre otros aspectos, se han
desarrollado diversos programas de mejoramiento de maiz para resolver estos

problemas buscando, mayor produccién (Briones, 2007).

Segun Caballero (citado por Gonzalez, 2002), el uso de variedades mejoradas de
cultivos como el maiz en México, constituye un aporte muy importante para el
incremento potencial de la productividad de medianos y grandes productores. Sin
embargo, existen limitaciones para transferir esta tecnologia a productores de pequefia
escala, debido a la falta de adaptacién de variedades mejoradas a sus sistemas de
produccion, caracterizados por suelos de baja productividad, patrones variados de
precipitacion, y bajo usos de insumos y maquinaria. Adicionalmente las variedades
criollas utilizadas por estos pequefios productores han sido seleccionadas por su
adaptacion a condiciones agroecolbégicas y a preferencias de usos, consumos y
comercializacion locales, por lo que poseen ventajas que limitan la adopcion de las

mejoradas.

Por esta razdn, es necesario trabajar en estrategias y metodologias que
desarrollen procesos de mejoramiento genético participativo aplicables a las variedades

nativas o criollas de maiz en México, como una alternativa de conservacion,
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potencializacion y aprovechamiento de estos recursos, asi como también de desarrollo

de las economias de los campesinos.

HIPOTESIS

La amplia diversidad de maiz criollo en México, su limitada produccion, y la falta
de adaptabilidad de materiales mejorados (hibridos) a las diferentes ecologias rurales,
han sido los antecedentes mas relevantes para seguir con los estudios del
mejoramiento participativo in situ que lleva a cabo el Colegio de Postgraduados junto a

campesinos y agricultores de diferentes ciclos de seleccion masal.

En esta investigacion se plantea como hipoétesis, que los ciclos continuos de
seleccidon masal participativa aportan con la conservacion y avance genético de los
materiales criollos o nativos, mejorando sus caracteristicas agronémicas y morfolégicas
como; rendimientos, calidad de granos, morfologia de planta, resistencia a

enfermedades, etc.

OBJETIVOS
GENERAL
Valorar el avance del mejoramiento genético in situ de maiz criollo (nativo) en
poblaciones provenientes de ciclos de seleccion masal participativo en el Sureste

del Estado de México.

ESPECIFICOS
Evaluar morfologica y agronémicamente poblaciones de maiz criollo provenientes de
ciclos de seleccion masal participativa en el Sureste del Estado de México y estimar

el avance del mejoramiento in situ.

Valorar la conservacion de diversidad genética mediante caracteres isoenzimaticos

en las poblaciones con ciclos de seleccion masal participativa.
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CAPITULO Il

AVANCE GENETICO EN POBLACIONES DE MAIZ BAJO SELECCION MASAL
PARTICIPATIVA

RESUMEN

Con la finalidad de evaluar el avance genético de diferentes ciclos de seleccion
masal participativa in situ (SMP) en poblaciones de maiz nativo (Zea mays L.), realizada
con agricultores del Sureste del Estado de México, se evaluaron 63 poblaciones de
maiz en dos localidades: en el campo experimental del Colegio de Postgraduados en
Montecillo, 2012, y en el Municipio de Ayapango, 2011 y 2012, ambas del Estado de
México. El experimento uniforme se establecié bajo un disefio experimental de bloques
completos al azar (DBCA) con cuatro repeticiones. En forma global para diez
poblaciones de maiz tipo Chalquefio, se observo respuesta a la seleccion de 2.44% por
ciclo para Rendimiento de Grano (RendGr), -0.54% para Altura de Mazorca (AlturaMz),
0.55% para Dias a Floracion Masculina (DFM) y -7.32% para el porcentaje de Pudricién
de Mazorca (PudrMz). Para el grupo de dos poblaciones seleccionadas de maiz (FMH-
Ancho) se presentaron respuestas de 3.52% por ciclo para RendGr, -0.51% para
AlturaMz, 1.20% para DFM y -8.28% para el porcentaje de PudrMz por ciclo de
seleccién. Y para el grupo de poblaciones de maiz de doble propésito (FMH-FG) se
presentaron respuestas a la seleccién de 1.63% por ciclo para RendGr, -0.68% para
AlturaMz, 0.30% para DFM y -8.84% para el porcentaje de PudrMz. El analisis de
variacion detectd diferencias altamente significativas entre ciclos de seleccion para las
variables RendGr en el grupo Chalquefio y para la variable PudrMz en el grupo de
FMH-FG, en las variables donde no se detect6 diferencias significativas, se observd una

tendencia numérica a la mejora al avanzar en los ciclos de seleccion.

Palabras clave: Respuesta a la seleccion, interaccion, avance genético
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GENETIC ADVANCE IN MAIZE POPULATIONS UNDER PARTICIPATIVE MASS
SELECTION

SUMMARY

In order to evaluate the genetic advance of various cycles of participative mass
selection in situ (SMP) in populations of native corn (Zea mays L.), carried out with
producers in southwestern State of Mexico, 63 populations of maize were evaluated in
two localities: in the Colegio de Posgraduados’ experimental station located in
Montecillos, in 2012, and in the Ayapango municipality in 2011 and 2012, both in the
State of Mexico. The uniform experiment was established under an experimental design
in complete random blocks (DCBA) with four repetitions. In an overall view, for ten
maize populations of Chalquefio type, response to selection of 2.44% per cycle for Grain
Yield (RenGr), 0.54% for Ear Height (AlturaMz), 0.55% for Male Flowering Days (DFM)
and -7.32% for percentage of Ear Rot (PudrMz), was observed. For the group of two
populations of wide corn (FMH-Ancho), values observed were: 3.52% per cycle for
RendGr, 0.51% for AlturaMz, 1.20% for DFM and -8.28 for percentage of PudrMz, per
selection cycle. And for the group of populations for double purpose (FMH-FG) values
observed were: 1.63% per cycle for RendGr, -0.68% for AlturaMz, 0.30% for DFM, and -
8.84% for percentage of PudrMz. Variation analysis detected highly significant
differences between selection cycles for the variable RendGr in the Chalquefio group
and for the variable PudrMz in the FMH-FG group, and in those variables where no
significant differences were detected, a numeric tendency towards improvement was

observed with the advance in selection cycles.

Key words: Response to selection, interaction, genetic advance
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INTRODUCCION

El maiz representa uno de los aportes a la seguridad alimentaria mas valiosos de
México y del mundo, ya que se ha convertido en sustento permanente de mdultiples
grupos campesinos y urbanos, y constituye la materia prima estratégica de la ganaderia

mundial y la industria de alimentos.

Este cereal en México no es solo un bien comercial, sino que constituye una
expresion de relacion que ha permitido a las comunidades rurales su subsistencia. En
México, se cultiva tanto en sistemas agricolas tradicionales como en condiciones
agricolas intensivas: En los sistemas tradicionales, el 85% del area cultivada que utiliza
semilla nativa que durante mas de 300 generaciones las comunidades indigenas y
rurales mexicanas han generado y resguardado, mientras que en los sistemas
intensivos, que constituyen un 15% del area cultivada, se siembra semilla mejorada,

principalmente hibridos comerciales (Soleri y Cleveland, 2001; INEGI, 2007).

Es importante destacar, que a pesar de que el cultivo de maiz es parte de la
cultura mexicana, en ciertas regiones los maices nativos se cultivan en menos
proporcién por diversos problemas, que amenazan considerablemente con la pérdida
de este recurso. La conservacion de las especies de maiz se ha visto amenazada
principalmente por la sustitucion de variedades nativas por otras mejoradas, la
expansion e intensificacion de los cultivos, la contaminacibn con semillas
genéticamente modificadas, asi como causas socioeconomicas como la migracion de
los campesinos, el precio en el mercado y la falta de apoyo en la produccion
(Castafieda, 2012).

Actualmente, la produccion y rendimientos de maiz nativo en muchos lugares
rurales en México donde prevalece la agricultura tradicional se mantienen estancados,
debido a la falta de apoyo en la transferencia de tecnologia. Para conservar estos
recursos y mejorarlos es necesario construir estrategias con base en el patrimonio

genético de maiz que existe de las comunidades.

Louette (1994) sefiala que para lograr conservar y mejorar las caracteristicas de

las variedades criollas es necesaria la participacion conjunta entre fitomejoradores y
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campesinos. El papel de los fitomejoradores en este esquema consistiria en aplicar
técnicas utiles para el mejoramiento de las variedades criollas con el entendimiento de

seleccion de semillas aplicadas por los agricultores.

El fitomejoramiento participativo ha sido propuesto para servir tanto al agricultor,
como a la conservacién de la diversidad genética, aprovechando la riqueza genética de
las variedades nativas que han sido seleccionadas y mejoradas por los propios
agricultores de acuerdo a sus necesidades y condiciones agroecolégicas, por muchas

generaciones.

Existen varias técnicas del fitomejoramiento participativo, dentro de sus cuales
esta la seleccion. Brauer (1979) define a la seleccibn como el acto de escoger
individuos que manifiesten cierto caracter expresado a un nivel determinado dentro de
una poblacion variable, perpetuandola por reproduccién. Reconoce dos clases de
seleccién: la natural como resultado directo de problemas de adaptacion de ciertos
individuos al medio ecoldgico al grado de afectar su capacidad reproductiva, y la
artificial efectuada por el hombre de manera consistente. Marquez (1985) precisa que

mediante la seleccidn se da el aprovechamiento de los efectos genéticos aditivos.

Actualmente, en algunos casos se realiza mejoramiento participativo mediante
seleccién masal, lo que ha aportado mucho con el desarrollo de estas investigaciones.
Este método de mejoramiento es el mas antiguo y simple utilizado en las plantas
alébgamas. Se puede decir que ha sido aplicado por el agricultor en su forma mas
sencilla al seleccionar su semilla para la siguiente siembra (Sprague, 1955; Angeles,
1961; Brauer, 1969).

La seleccion masal es un procedimiento en el que se sub lotifica la parcela para
tener homogeneidad ambiental dentro de cada fraccidén y elegir las mejores mazorcas
(individuos con mayor capacidad productiva), en cada sub-lote se toma un nimero igual
se semillas de cada mazorca seleccionada para hacer un compuesto balanceado para
sembrar el siguiente ciclo; en cada ciclo se repite el mismo procedimiento (Molina,
1983; De la Loma, 1963; Sprague 1955).
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La seleccion masal ha sido usada, por los agricultores en la domesticacion de
plantas cultivadas; por lo tanto, no puede haber duda de que la seleccién individual
practicada por el hombre en el maiz primitivo, fue fundamentalmente visual (Molina,
1983).

Los avances de la genética, en general, y en especial de la cuantitativa han
hecho posible mejorar en forma considerable la eficiencia de la seleccion masal
tradicional. La estratificacion del lote de seleccion y la cosecha de plantas con
competencia completa son esencialmente, los elementos que constituyen tales
modificaciones (Selecciéon Masal Estratificada) (Gardner, 1961 y Molina, 1983). Con el
fin de reducir la cantidad de trabajo se consider6 una simplificacion que consiste en
seleccionar visualmente las mejores plantas de cada uno de los sublotes. A esta
modificacion se le ha dado el nombre de Seleccion Masal Visual Estratificada (SMVE)
(Molina, 1983).

El uso de estas metodologias donde se integra la opinién y las actividades del
técnico mejorador como la del agricultor se conoce como fitomejoramiento participativo,
y han habido resultados interesantes que dan luz para resolver los problemas presentes
en el agro rural mexicano, como son los bajos rendimientos y la aceptacién de los

productos nativos en el mercado y la agroindustria.

La presente investigacion tiene como objetivo valorar el avance genético en la
seleccion masal participativa en poblaciones de maiz nativo con varios ciclos de

seleccién masal participativa in situ.
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MATERIALES Y METODOS

El material experimental consistié de 58 poblaciones de maiz nativo provenientes
del sureste del Estado de México, que en su mayor parte son del tipo Chalquefio. Se
tomaron los compuestos de varios ciclos de seleccion masal participativa junto a losde
los agricultores y el equipo investigadores del Colegio de Postgraduado del area de
Genética; ademas, se incluyeron 5 materiales mejorados con la intencion de comparar
el comportamiento de estos materiales versus a las poblaciones nativas mencionadas

anteriormente (Cuadro 1).

Cuadro 1. Poblaciones de maices Chalquefio con sus respectivas versiones de
seleccién. Montecillo 2012 y Ayapango 2011y 2012.

ANOS DE SELECCION U ORIGEN DE

POBLACION TIPO
SEMILLA

Marcelino Cadena (Mont) Chalquefio crema 2004, 2006, 2008, 2010
Marcelino Cadena Mtnz Chalquefio crema 2004, 2006, 2008, 2010
Eufrasio Ramirez Mdza Chalquefio crema 2005, 2007, 2008, 2010
Pedro Hernandez Glez Chalquefio crema 2003, 2005, 2009, 2010
Enrique Hernandez Glez Chalqueiio crema 2005, 2007, 2008, 2010
Pedro Cruz Linares Chalquefio crema 2006, 2008, 2010
Santos Altamirano Chalqueiio palomo 2004, 2005, 2006, 2007
Ignacio Rosas Flores Chalquefio palomo 2003, 2005, 2007, 2010
Luis Flores Chalqueiio amarillo 2005, 2007, 2010
Manuel Montes de Oca Chalqueio azul 2005, 2007, 2008, 2010
Ancho FMH (A. Santos G) Ancho 2005, 2006, 2007, 2009, 2010
Ancho FMH (Palemon) Ancho 2008, 2009
Pobn Plan Alta (SNP) Chalquefio - arrocillo 2008, 2009, 2010
FMH Macho Ayap (Chalquefio) - (Chalquefio arrocillo) 2005, 2008, 2009, 2010
FMH Macho Mont (Chalquefio) - (Chalquefio arrocillo) 2002, 2005, 2010
Montafia x Hibrido mejorado 2010
Pinto (T. Juan) mejorado 2010
San Miguel mejorado 2010
H-40 mejorado 2010
Promesa mejorado 2010
Raul Padilla Garcia Colecta 2009
Vicente Galicia Flores Colecta 2009
Francisca Rodrz Gonzales Colecta 2009
Epifanio de la Rosa Neri Colecta 2009
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La evaluacion en campo se realizd en los ciclos agricolas abril-diciembre del
2011 y 2012, en dos localidades; Montecillo y Ayapango, ambas en el Estado de
México. En el 2011 se perdié el experimento establecido en Montecillo por dafio de
Gallina ciega (Anomala cincta Say).

En Montecillo (19° 29'LN y 98° 54°L0, a altitud de 2250 msnm), prevalece clima
templado sub-humedo con temperaturas media anual entre 14° y 18° centigrados y con
una precipitacion promedio anual de 650 mm. La localidad de Ayapango, Estado de
México (19° 10" LN y 98° 45°L0, a altitud de 2450 msnm), presenta clima sub-himedo
con lluvias en verano, su temperatura media anual oscila entre 12° y 18° centigrados y
con una precipitacion que va de los 800 a 900 mm. (Estacidbn Agrometeoroldgica

Campus Montecillo, 2011).

Se sembraron ensayos uniformes en los dos ambientes Montecillo y Ayapango,
con base en un disefo de bloques al azar, y cuatro repeticiones. Los experimentos se
condujeron en condiciones de temporal en Ayapango, y con base en las practicas
culturales de los agricultores en tiempo y forma. La parcela experimental estuvo
constituida por dos surcos de 5.0 m de largo y 0.8 m de ancho. Se sembraron tres
semillas cada 0.5 m, y después de cuatro a cinco semanas se dejaron dos plantas por
mata, la densidad de poblacion aproximada fue de 50000 plantas ha. El cultivo se
fertilizo con la dosis 120N,-80P,0s5-00K,0s, 40 dias después de siembra. Las plagas y
enfermedades no se controlaron y el control de malezas se hizo en forma mecanica y
manual, para ello se eliminé principalmente el “Chayotillo” 6 “tatana” (Sicyios deppei) y

el teocintle o “acece” (Zea mays mexicana raza Chalco).

Durante el desarrollo de los experimentos se registraran las siguientes variables
Cuadro 2.
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Cuadro 2. Variables registradas en campo en las unidades experimentales de
maiz nativo Montecillo y Ayapango 2011y 2012.

Descriptores Unidades Descripcion

De la base de la planta en el suelo a la primera

Altura de planta (AP) cm e .
ramificacion de la espiga.
Tomada desde la superficie del suelo hasta el nudo de
Altura de mazorca (AM) cm e 'asup
la mazorca principal
. ., . , Desde la siembra hasta emisién de polen en el 50 % de
Dias a floracién masculina (DFM) dias P ’
las plantas
P .. . , Desde la siembra hasta la aparicién del jilote en el 50
Dias a floracion femenina (DFF) dias P !
% de las plantas
Numero de plantas que presentan el tallo quebrado
Plantas acamadas de tallo (PAT) # . plantas que p q
abajo de la posicion de la mazorca
. Numero de plantas que se inclinan a mas de 40° con
Plantas acamadas de raiz (PAR) # P s 9
respecto a la vertical desde su base en cada parcela
Humedad de grano (H) % Se determiné el porcentaje de humedad
Longitud de mazorca (LMZ) cm Longitud promedio de cuatro mazorcas bien formadas
., Tomado en la parte central de la mazorca, promedio de
Didmetro de mazorca (DMZ) cm part P
cuatro mazorcas bien formadas.
. . Promedio en la muestra de cuatro mazorcas bien
NuUmero de hileras (NH) #

formadas

Promedio de grano por hilera desde la base hasta la
Numero de granos por hilera (NGH) # punta de la mazorca, en la muestra de cuatro mazorcas
bien formadas

Promedio de diez granos en cada una de las cuatro

Ancho de grano (AG) mm mazorcas tomados de la parte media de la mazorca
., Promedio de cuatro olotes tomando como referencia la
Diametro de olote (DO) cm
parte central
Peso seco de la muestra(PSM) gr Peso de la muestra.
El peso de mazorcas cosechadas por parcela, se
L ondera por a proporciéon de grano en la mazorca yse
Rendimiento de grano (RGr) ton/ha P P prop & Y

expresa en ton/ha a la humedad de equilibrio bajo
condiciones ambientales

Los analisis estadisticos se realizaron con el programa SAS v.8.1 (SAS, 2000)
con el cual se efectuaron los correspondientes Analisis de Varianza por localidad y

combinado a través de localidades, para cada uno de los caracteres cuantificados bajo
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el Disefio de Bloques Completos al Azar; las comparacion de medias se realizd con
base en Tukey (p< 0.05) en tratamientos. Para estimar el avance debido a la seleccion
se aplico el analisis de regresion lineal simple para estimar la respuesta a la seleccién
por afio; se reporta la respuesta a la seleccién por grupo de poblaciones: Grupo
Chalquenio que se conforman de poblaciones de maiz tipo Chalquefio originarias de
colectas iniciadas de 1995 hasta 2001 en varios municipios del Estado de México, y que
fueron seleccionadas en cada ciclo por los agricultores por presentar plantas
sobresalientes, El Grupo Medios Hermanos Ancho (FMH-Ancho) es un maiz
proveniente de compuestos balanceados de material colectado en 1996 en los Estados
de México, Morelos y Guerrero, hechas en altitudes entre 1200-1500 msnm y de interés
por su buen precio en el mercado y que lo productores estan interesados en adaptarlo a
la region. ElI Grupo de poblaciones nativas de Familias de Medios Hermanos (FMH-
Macho) provienen de colectas realizadas en 1997 en el Estado de México y Puebla, que

se construyeron por el interés de los productores por el forraje.
RESULTADOS Y DISCUSION
Comportamiento Agronémico y Morfolégico General

Los andlisis de varianza combinado a través de localidades presentaron
diferencias altamente significativas (Tukey, p<0.01) entre localidades, entre poblaciones
y para la interaccion localidad por poblacion. El rendimiento de Grano (RendGr) mas
alto fue de 4.8870 ton/ha para la localidad de Ayapango 2012 (Ay2012), 4.8823 ton/ha
para Montecillo 2012 (M02012) y 2.1672 ton/ha para Ayapango 2011 (Ay2011).

El bajo rendimiento en Ay2011 se debidé a condiciones ambientales adversas

(periodo extenso de sequia).

Entre poblaciones hubo diferencia altamente significativa para Rendimiento de
Grano (RendGr), presentando valores de 6.3794 ton/ha para Montafia x Hibrido, 5.6814
ton/ha para Promesa (Materiales mejorados), 5.4639 ton/ha para FMH Macho Mont
(Material con ciclo de selecciéon masal participativa), etc. EI menor valor promedio se
presentd para las poblaciones de Epifanio de la Rosa, con 2.6888 ton/ha en RendGr

(Colecta 2009), (Cuadro 3).
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En la Figura 1 se observa que las poblaciones de maiz nativo con ciclos de
seleccibn masal participativa (3,6,7,8,9,11,12,13,14,15,16,18,19 y 20) presentaron
rendimiento de grano superior a las poblaciones (17, 21, 22 y 23) que fueron usadas
por los agricultores en el aflo 2009. Lo que indica que el proceso de mejoramiento con

seleccién masal participativa incrementa los rendimientos por la mejora participativa.

Comparando las poblaciones con ciclos de seleccion masal participativa versus
mejoradas, se observa que las poblaciones 1y 2, que corresponde a Montafia x Hibrido
y Promesa, con promedios de 6.3794 y 5.6814 ton.ha™, respectivamente, superé en
poco a la poblacion nativa con ciclos de seleccién masal participativa FMH Macho Mont,
con promedio de 5.4639 ton.ha-1, PobnPtaAlta (SNP) con 4.9452 ton.ha™'y FMH Macho
Ayap con 4.7086 ton.ha™.

7.000

6.000

5.000

I
o
o
o

3.000

Rendimiento ton/ha-1

1 2 3 45 6 7 8 910111213 141516 17 18 19 20 21 22 23 24
Poblacion
Bl Mejorado L] seleccién Masal P E Colecta 2009

Figura 1. Promedio de Rendimiento de Granos (RendGr) para los 24 productores

en estudio. Montecillo 2012 y Ayapango 2011y 2012.
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Cuadro 3. Rendimiento de Grano (RendGr) en ton.ha™ para los 24 productores en
estudio. Montecillo 2012 y Ayapango 2011y 2012.

No. Poblacion RendGr
(ton.ha-)
1 Mont x Hibr 6.379
p Promesa 5.681
3 FMH Macho Mont 5.464
4 Pinto 5.093
5 H-40 5.009
6 Pobn PlaAlta (SNP) 4,945
7 FMH Macho Ayap 4.709
8 Ancho FMH (Palemon) 4.576
9 Marcelino Cadena Mtnz 4.575
10 Pedro Hernandez 4.364
11 San Miguel 4.295
12 Luis Flores 4.257
13 Ancho FMH (Santos) 4.204
14 Marcelino Cadena Mont 4117
15 Eufrasio Ramirez 3.993
16 Enrigue Herndz 3.678
17 Manuel Mont Oca 3.653
18 Raul Padilla (C-2009) 3.595
19 Santos Altam 3.587
20 Ignacio R Flores 3.510
21 Isidro Cruz L 3.506
22 Francisca Rdrgz (C-2009) 3.325
23 Vicente G Flores (C-2009) 2.925
24 Epifanio dl Rosa (C-2009) 2.689

3,6,7,8,9,10,12,13,14,15,16,17,19,20 y 21 son promedios de varios ciclos de seleccién

Las poblaciones nativas con ciclos de seleccion participativa presentaron
rendimientos que compiten con las poblaciones mejoradas y a su vez superaron a las

poblaciones de uso cotidiano del agricultor.
Respuesta a la seleccion

Para conocer el avance genético en las poblaciones nativas con ciclos de
seleccion masal participativa en estudio, se hizo un analisis de regresion lineal sobre los
afios de seleccién considerando de manera global 3 grupos: a) Las poblaciones

nativas de maiz del tipo Chalquefio, b) Las poblaciones nativas provenientes de
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Familias de Medios Hermanos Forraje y Grano (FMH-FG), c) El grupo de poblaciones

nativas de Familia de Medios Hermanos Ancho (FMH-Ancho).

El grupo FMH-Ancho produjo ganancias importantes para tres de los cuatro
caracteres evaluados promedio de las 3 localidades de evaluacion; Rendimiento de
grano (RendGr), Altura de mazorca (AlturaMz), Dias a la floracion masculina (DFM) y

Pudricion de mazorca (PudrMz) (Cuadro 4).

Cuadro 4. Ganancia genética por ciclo de seleccién masal participativa en tres
grupos de maiz nativo del Sureste del Estado de México, Montecillo y Ayapango,
Estado de México, 2011y 2012.

RendGr AlturaMz DFM PudrMz

Chalquefio 2.18% -0.44% 0.16% -4.84%

84.5Kg/ha/afio  -0.70cm/afio  0.17 dias/afio -1.13 % mzpd/afio

FMH-Ancho 3.52% -0.51% 1.20% -8.28%

173 Kg/ha/afio  -0.85cm/afio  1.29dias/afio -1.41 % mzpd/afio

FMH-FG 1.63% -0.68% 0.30% -8.84%

83.1Kg/ha/afio -1.13cm/afio  0.32dias/afio -1,76 % mzpd/afo

El grupo FMH-Ancho presentd un avance genético para RendGr de 3.52% por
ciclo de seleccion, que equivaldria en este analisis a 173.0 Kg/ha/afio. Para el grupo
Chalquefio se tuvo un avance genético de 2.18%, equivalente a 84.5 Kg/ha/afio. Y para
el grupo FMH-FG se logré un avance de 1.64% igual a 83.37 Kg/ha/afio (Cuadro 4 y
Figura 4).
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Figura 2. Estimaciones de regresion lineal para rendimiento de grano en tres

grupos de poblaciones de maiz nativo con ciclos de seleccion masal participativa,

Montecillo y Ayapango, Estado de México 2011y 2012.

Para la AlturaMz, los tres grupos presentaron una tendencia levemente negativa

en su avance genético, presentando valores de -0.68% para el grupo FMH-FG, -0.51%

para el grupo FMH-Ancho, y -0.44% para el grupo Chalquefio. Indicando que mediante

la seleccion masal participativa se tiende a reducir la altura de mazorcas de las

poblaciones a lo largo de los ciclos de seleccidn, atributo positivo para el mejoramiento
(Figura 3).
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Figura 3. Estimaciones de regresion lineal para altura de mazorca en tres grupos
de poblaciones de maiz nativo con ciclos de seleccion masal participativa,
Montecillo y Ayapango, Estado de México 2011y 2012.

Para la variable DFM los valores mostraron una tendencia levemente positiva en
los tres grupos, de 1.20%, 0.30% y 0.16% para los grupos FMH-Ancho, FMH-FG y
Chalquenio, respectivamente; lo cual en principio es un resultado poco deseable tanto
desde el punto de vista del mejoramiento genético como agrondémico. La no
significancia en los 3 grupos nos indican que los ciclos de seleccibn masal participativa
no modificaron en forma significativa este caracter y que se ha mantenido a lo largo de
los ciclos de seleccion (Figura 4). No obstante, en el grupo de poblaciones del tipo
Chalquefio el incremento fue notoriamente menor, y es el grupo que ha sido trabajado

desde el afio 1996; la pendiente indicaria que se estaria incrementando el periodo
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siembra-floracion en un dia cada seis afos; es poco, pero es conveniente atender este

caracter ala baja.
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Figura 4. Estimaciones de regresion lineal para dias a floracion masculina en tres

grupos de poblaciones de maiz nativo con ciclos de seleccién masal participativa,

Montecillo y Ayapango, Estado de México 2011y 2012.

Molina (1983) menciona que para la obtencion de plantas con alturas de mazorca

y dias de floracion adecuados, se debe realizar una seleccién efectiva en cada parcela

para mantener la precocidad de la poblacién en el mismo nivel que las poblaciones

originales.

Para el porcentaje de mazorcas con pudricién (PudrMz), se tuvo una tendencia

negativa significante para el grupo FMH-FG, que presenta un valor de -8.84% de
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avance genético por cada ciclo, porcentaje importante ante la respuesta que busca el

fitomejorador en cuanto a sanidad de sus cosechas. Para el grupo FMH-Ancho la

respuesta fue de -8.28% y para el grupo Chalqueiio -4.82% lo que indica que con cada

afio de seleccion el porcentaje de pudricién de mazorca se disminuye (Figura 5).
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Figura 5. Estimaciones de regresion lineal para pudricion de mazorca en tres

grupos de poblaciones de maiz nativo con ciclos de seleccién masal participativa,
Montecillo y Ayapango, Estado de México 2011y 2012.
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CONCLUSIONES

La seleccion masal participativa In situ (SMP) fue efectiva para rendimiento. De
los tres grupos de maices nativos con SMP se presentd el mayor incremento en
Rendimiento de Grano (RendGr) para las poblaciones de FMH-Macho, seguido de las
poblaciones de Chalquefio debido a la seleccion. Para la variable Pudricion de mazorca
(PudrMz) el proceso de seleccion fue efectiva, aminorando el porcentaje de pudricion
de mazorca en los tres grupos, al igual que la variable Altura de mazorca (AlturaMz).
Para Dias de floracion masculina (DFM), su avance fue ligeramente positivo, lo cual
debe atenderse para mantener la fenologia original.

De acuerdo con el comportamiento observado a través de los ciclos de seleccion
masal participativa in situ y los valores del avance genético, se puede considerar que
las poblaciones nativas con SMP obtuvieron una respuesta favorable durante los afios
de seleccion, indicando que es factible aumentar el potencial productivo de las
poblaciones, 0 mejorar ciertas caracteristicas de conveniencia agricola, como es altura
de mazorca, dias de floracién, pudriciébn de mazorca, etc., ruta correcta para fortalecer
el aprovechamiento del uso, manejo y conservacion de su diversidad, aportando con
mejoramiento de la produccion de maiz y minimizando el riesgo de la inseguridad

alimentaria en México.
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CAPITULO Il

CONSERVACION DE LA DIVERSIDAD GENETICA EN POBLACIONES DE MAI(Z
NATIVO BAJO SELECCION MASAL PARTICIPATIVA

RESUMEN

Ante la necesidad de potenciar el desarrollo de la agricultura de pequefia escala
conservando la diversidad genética de maiz nativo (Zea mays L.), pero obteniendo
mejores rendimientos, se ha venido trabajando desde hace décadas con el
mejoramiento participativo, obteniéndose ganancias importantes en el rendimiento. El
presente trabajo tuvo como obijetivo valorar la conservacion de la diversidad genética en
poblaciones de maiz nativo con ciclos avanzados de seleccion masal participativa
mediante caracteres isoenzimaticos. El estudio se realiz6 en el Laboratorio de
Marcadores Genéticos del Colegio de Postgraduados en cinco pares de poblaciones de
maiz, cada par conformado por una poblacion con ciclos iniciales de seleccién masal
vs. poblacién con al menos 10 afios de seleccion. De los 11 sistemas isoenzimaticos
analizados, se obtuvo un numero total de 63 alelos en 17 loci de los 11 sistemas
isoenzimaticos, con un promedio de 3.7 alelos por locus. Comparando las poblaciones
iniciales con su equivalente seleccionada se observd 91.76% de loci polimorficos con
un numero de alelos observados por locus de 2.858 para las poblaciones iniciales,
mientras que en las poblaciones con ciclos avanzados los valores fueron de 88.24% de
loci polimérficos y 2.729 alelos por locus. La heterocigosis esperada en las poblaciones
con seleccion participativa fue de 38.1%, y en las poblaciones iniciales fue de 40.6%. El
analisis de componentes principales separdé los pares de poblaciones nativas
(poblaciones iniciales y poblaciones con ciclos de seleccién), formando grupos
claramente definidos de maiz, lo que responde a la hip6tesis de que ocurre

conservacion de la diversidad genética en el mejoramiento participativo del maiz.

Palabras claves: Zea mays L. diversidad genética, seleccion masal, componentes
principales, loci polimorficos.
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GENETIC DIVERSITY CONSERVATION IN MAIZE POPULATIONS UNDER MASS
PARTICIPATIVE SELECTION

SUMMARY

Due to the need for the development of small-scale agriculture under criteria for native-
maize (Zea mays L.) genetic-diversity conservation, as well as for the development of
better vyields, participative improvement has been worked on, getting important
achievements in yield gains. This work aimed at the evaluation of genetic-diversity
conservation in native-maize populations with advanced cycles of mass participative
selection through isoenzymatic polymorphism. The analysis was carried out in the
Laboratorio de Marcadores Genéticos (Genetic Markers Laboratory) in the Colegio de
Postgraduados (Postgraduate College) in five maize-population pairs, each pair formed
by an initial-cycle population of mass selection versus a population with at least ten
years of mass participative selection. Of the 11 analyzed isoenzymatic systems, a total
number of 63 alleles was detected in 17 loci in the 11 isoenzymatic systems with an
average of 3.7 alleles per locus. By comparing the initial populations with their
counterparts, a 91.76% of polymorphic loci along with 2.858 alleles per locus were
observed in the initial populations, while in the populations with advanced cycles, values
were 88.24% of polymorphic loci and 2.729 alleles per locus. The expected
heterozygosis was 38.1% in populations with participative selection, and 40.6% in the
initial populations. The analysis of main components separated the native-population
pairs (initial populations and those with selection cycles), forming clearly defined maize
groups, a fact that favors the hypothesis about the genetic-diversity conservation with

participative improvement.

Key words: Zea mays, genetic diversity, mass selection, main components,

polymorphic loci.
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INTRODUCCION

Los procesos por los que la diversidad genética es mantenida a través del tiempo
en los sistemas agricolas tradicionales, han determinado la generacion de poblaciones
de maiz (Zea mays L.) que se han adaptado a las condiciones ecoldgicas del lugar
donde se han desarrollado, y éstas difieren en su reaccién a enfermedades y plagas
con respecto a las poblaciones de otras condiciones ecoldgicas. Estos sistemas de
produccion constituyen una gran reserva genética, y su estudio permite la identificacion
de poblaciones representativas para la integracion de colecciones centrales
(Mohammadi y Prasanna, 2003), con lo que se pueden desarrollar estudios mas
detallados para plantear formas efectivas de utilizacion del germoplasma y su

sostenibilidad.

La amplia diversidad genética de maiz en México, constituida por sus
poblaciones nativas, es aprovechada para el consumo humano directo en diversas
maneras, como tortillas, tamales, tlacoyos, pinole y elotes; ademds, este acervo
genético presenta potencial para la extraccion industrial de pigmentos y para la
elaboracion de frituras (Arellano et al., 2003). Aan algunos parasitos de la planta, como
el hongo Ustilago maydis, son factibles de aprovechamiento para consumo humano.
Adicionalmente, las estructuras vegetativas de la planta se pueden aprovechar como

alimento de ganado, con fines ornamentales o para la construccion de cercas y techos.

De casi 300 razas de maiz reconocidas en América Latina, menos de 10 % estan
representadas en forma importante en los programas de mejoramiento genético en el
mundo (Goodman, 1991). En México, la inmensa rigueza contenida en sus poblaciones
nativas de maiz representa posibilidades inmensas para la seleccion y recombinacion
de recursos genéticos de maiz en diferentes regiones, y para la solucién de diversos

problemas del cultivo en el pais (Ortega, 1985).

Por otra parte, se ha planteado que es de gran importancia impulsar la
conservacion de los recursos genéticos nativos de maiz, que en términos historicos se
ha realizado por parte de los agricultores, tanto por lo que representa en la produccion

de alimentos (85% de la superficie cultivada con maiz en México), como la materia
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prima para el desarrollo agricola con base en los maices criollos, asi como para la

generacion de maices mejorados en el futuro (Ortega y Castillo, 2000).

Para el estudio de la diversidad se ha usado informacion morfolégica y
procedencia geografica, del polimorfismo de marcadores bioquimicos (isoenzimas) v,
recientemente de marcadores genéticos basados en ADN (Mohammadi y Prasana,
2003).

La utiidad de los marcadores moleculares, ademas de mapeo gendmico,
caracterizacion de germoplasma o herramientas para asistir al mejoramiento genético,
es que permiten el analisis de frecuencias alélicas de poblaciones para estudios de

diversidad y su dinamica (Labate, 2000).

En el caso de maiz, en los Ultimos afios se ha empleado otros marcadores para
el estudio de su diversidad genética y su evolucion, entre los que incluyen a las
isoenzimas, las proteinas de reserva de la semilla, RFLP’s (Polimorfismo de la Longitud
de Fragmentos de Restriccién), microsatelites y RAPD’s (ADN Polimoérfico Amplificado
al Azar). Los dos primeros siendo proteinas son marcadores fenotipicos, y algunos los
han llamado marcadores bioquimicos para distinguirlos de los marcadores de ADN, que

son marcadores genotipicos (Gepts, 1994).

Las isoenzimas en particular, son el resultado de la expresién genética que
ocurre espontdneamente en la naturaleza (Acquaah, 1992); son formas moleculares
distintas polimorficas de enzimas comunes en organismos, que comparten una

actividad catalitica comuan, y son especificas a los tejidos y a las células.

La isoenzimas pueden ser mas eficientes que los descriptores morfoldgicos,
pues permiten distinguir homocigotes y heterocigotes por presentar codominancia
(Ramirez, 2003).

Entre las ventajas de las isoenzimas se menciona la simplicidad del protocolo de
laboratorio, minima cantidad del material en estudio, costo moderado, cobertura del
genoma de 10 a 20 o mas loci por especie, y ausencia de epistasis e influencias
ambientales. Dado que la expresion alélica es codominante, es posible hacer
comparaciones entre especies y entre poblaciones de una misma especie, y detectar la

presencia de hibridos e introgresion de genes (Paredes y Gepts, 1995).
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Entre los estimadores de diversidad mas comunes se encuentra el porcentaje de
loci polimérficos, el nimero de alelos por locus, el numero de alelos efectivos por locus
y la frecuencia de heterocigotos por locus, una media de diversidad genética
equivalente al indice de diversidad de especies de Shannon (Hamrick, 1998).

Trabajos sobre la diversidad del maiz y teocintle (Zea spp.) por Doebley vy lltis,
(1980) y por Sanchez G.J.J. (2000) son ejemplos de muchos trabajos que han

empleado el uso de isoenzimas.

En 1995 se inicié un proceso de mejoramiento genético por seleccién masal de
manera participativa con agricultores del Sureste del Estado de México (Smith et al,
2001), con respuestas favorables para rendimiento de grano y otros atributos
agronémicos. Se plantea que se puede conservar la diversidad genética y a la vez
lograr mejoras de la productividad y calidad agrondmica.

El presente estudio se llevdé a cabo con el objetivo de evaluar el grado de
conservacion de la diversidad genética, mediante el polimorfismo de isoenzimas que
existe entre poblaciones de maiz nativo (poblaciones iniciales), versus sus ultimas
poblaciones equivalentes (con mas de 10 ciclos de seleccion masal participativa). La
finalidad fue valorar el grado en que las poblaciones de maiz nativo con varios ciclos de
seleccion masal han mantenido sus alelos y caracteristicas heterocigoéticas, para validar
que si se puede hacer mejoramiento sin afectar los recursos genéticos que tienen los

maices nativos o criollos.

MATERIALES Y METODOS

El anadlisis electroforético se realizd con base en el protocolo del Laboratorio de
Marcadores Genéticos (LAMAGE) del Programa de Genética del Colegio de
Postgraduados, localizado en Montecillo, Estado de México, en el afio 2012, basado en
los procedimientos descritos por Stuber et al. (1988). El proceso comprende los pasos
siguientes: 1) extraccion de la muestra; 2) preparacion de geles de almiddn; 3)
corrimiento electroforético; 4) revelado de isoenzimas; 5) la documentacion (fotografiado

y empaquetado de zimogramas); y 6) interpretacion de zimogramas.

Se utilizaron cinco pares de poblaciones representativas de maiz nativo, de la

raza Chalquefio, originales del Sureste del Estado de México, colectadas entre las
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latitudes 19°06°01.99” a 19°14’21.89” N; longitud 98°52'57.89” a 98°48'14.63” O y
altitudes entre 2264 a 2541 msnm. Cinco de estas poblaciones corresponden al afio
1997, donde 4 de ellas (Col-6538, Col-6524, Col-6525, Col-6542) son de semillas del
tercer ciclo de seleccién, y la poblacion Col-6780 del primer ciclo de seleccién. Las 5
poblaciones restantes son equivalentes a las poblaciones de 1997 y tienen un minimo

de 10 afos seleccién masal participativa respectivamente (Cuadro 1).

Cabe sefalar que en la seleccién practicada a las poblaciones de maiz nativo se
procurd seleccionar 250 mazorcas en una superficie de al menos ¥ de hectérea, y los
criterios de seleccion fueron: arquitectura de planta, altura de la planta, plantas erectas
sin acame, tallo vigoroso, dias de floracion masculina y femenina, composicién de la
mazorca, sanidad de mazorca, buena conformacion de mazorca, grano grande, nimero

de granos por hilera, numero de hileras, etc.

Cuadro 1. Poblaciones de maices Chalquefios del afio 1997 con sus respectivos

equivalentes con seleccion masal participativa. Montecillo, 2012.

POBLACION ANOS DESELECCION TIPO COLECTA
Santos Altamirano 1997
) Chalquefio palomo Col-6538
Santos Altamirano 2007
Marcelin n 1997
arce . 0 Cadena Chalquefio crema Col-6780
Marcelino Cadena 2011
Manuel Montes de Oca 1997
Chalquefio azul Col-6524
Manuel Montes de Oca 2011
i 1997
Franc!sco Gonzales Chalquefio crema Col-6525
Francisco Gonzales 2011
i 1997
Is!dro Cruz Chalquefio crema Col-6542
Isidro Cruz 2010

Se utilizaron 50 individuos por cada poblacion para el analisis electroforético. Las
semillas utilizadas de cada poblacion fueron previamente lavadas y desinfectadas con
unas gotas de fungicida (Metacaptan, en concentracion de 10 gramos por litro de agua);
se colocaron en una charola de germinacién y se incubaron en una estufa (Modelo E 82
v. €. a 127-Hz 60) a temperatura constante (25°C) en condiciones de oscuridad, durante
cinco dias y con suficiente humedad. Después del corrimiento, la tincion se realizo para

cada sistema isoenzimatico con base en el protocolo especifico (Stuber et al., 1988).
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Como testigo se us6 al hibrido de cruza simple R12xR35, generado por R.H. Moll
Y C. O. Stuber en la Universidad Estatal de Carolina del Norte (NCSU) (Sanchez et al.,
2000).

Se analizaron 13 isoenzimas; en 11 se obtuvo buena resolucién para distinguir
las bandas y medir su migracion. Los analisis de isoenzimas se realizaron en tres

sistemas electroforéticos (Cuadro 2).

Cuadro 2. Sistemas enzimaticos, tipo de gel y loci amplificados sobre coledptilo
de plantulas de 10 poblaciones de maiz nativo proveniente de ciclos de seleccion

masal. Montecillo, 2012.

ENZIMA CLAVE GEL SISTEMA LOCI
Fosfatasa 4cida ACP B ACP-1, ACP-4
Catalasa CAT C CAT
Esterasa EST C EST-1, EST-2
Glucosidasa GLU B GLU
Isocitrato deshidrogenasa IDH D IDH-A, IDH-B
Malato deshidrogenasa MDH B MDH-D, MDH-E
Malica ME B ME
6-Fosfogluconato deshidrogenasa PGD D PGD-A, PGD-B
Fosfoglucomutasa PGM D PGM-A, PGM-B
Fosfato isomerasa PHI B PHI
Shikimato deshidrogenasa SAD D SAD

Las plantulas seleccionadas se lavaron, se utilizaron 1 cm de diametro de
coledptilo; los tejidos se colocaron en tubos Eppendorf® de 1.5 ml con 100 ul de
solucion de extraccion, los que fueron macerados por tres segundos con un taladro
eléctrico adaptado con una punta plastica, para luego agregarles 50 pl de solucién
extractora y conservarlos en hielo. Los tubos con la muestra macerada se centrifugaron
por 20 minutos a 14000 rpm y a 4°C (Centrifuga marca Beckman GS-15R); al final del
ciclo se extrajo el sobrenadante con una micropipeta y se coloco en tubos Eppendorf®

de 0.5 mL para mantenerlos en el congelador a -28°C.

Para la electroforesis se utilizaron los sistemas B, C y D con las soluciones buffer
preparadas con base en el protocolo del laboratorio. Para la preparacion del gel tipo C,
se colocaron 250 ml de solucion buffer en un matraz de un litro y calentado en el horno

microondas por cuatro minutos hasta ebullicién; la solucién caliente se vacié en otro
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matraz que contenia 100 ml de solucién buffer con 14 g de azucar refinada, 32 g de
almidon (Sigma COD 4501) y 10 g de almidén (Sigma COD 5651), que fue nuevamente
calentado en microondas por dos minutos, al final de los cuales se vertio el contenido
sobre los moldes previamente nivelados. Para la preparacion de los geles tipo By D, se
colocaron respectivamente 350 ml de solucién buffer en un matraz de un litro, que fue
calentado en el horno de microondas por cuatro minutos hasta punto de ebullicién; la
solucién caliente se vacié sobre otro matraz que contenia 100 ml de solucion buffer con
14 g de azucar refinada, 42 g de almidén (Sigma COD 4501) y 20 g de almidén (Sigma
COD 5651), que fue nuevamente calentado en microondas por dos minutos, al final de
los cuales se verti6 su contenido sobre los moldes previamente esterilizados y
nivelados. En ambos casos los moldes con el gel se dejaron enfriar a temperatura
ambiente por una hora, se cubrieron con pelicula auto adherible y se dejaron en reposo
a temperatura ambiente por 12 horas. Antes de cargar las muestras se mantuvieron los

moldes en refrigeracién a 4°C por 20 minutos.

Previo al cargado de las muestras en los geles, los tubos con las enzimas fueron
descongeladas en el refrigerador a 4°C por 30 minutos. Se trabajaron muestras de
coledptilo de 50 individuos de cada poblacién; en cada gel se evaluaron 25 individuos y
se coloco a (R12xR35) como testigo a los extremos del gel y entre las muestras del
material, el cual pertenece a una poblacion de maiz mejorado ya analizado y
estandarizado para la lectura de isoenzimas. En los extremos de los geles se colocaron
dos tirillas de azul de bromofenol para observar el avance de la electroforesis. Para la
colocacion de las muestras con las enzimas se utilizaron tirillas de papel filtro No. 4 de

12 mm de largo por 2 mm de ancho, sumergidas en el extracto isoenzimatico.

Los geles con las muestras se colocaron en el refrigerador en sus respectivas
camaras de corrimiento electroforético que contenian 350 ml de buffer electrodo del tipo
del gel usado. Dado que el movimiento de las enzimas ocurre en direccién negativo a
positivo, el &nodo (-) y el catodo (+) fueron conectados de acuerdo a la ubicacién de las
muestras. Se colocé una bolsa de agua con hielo sobre los geles, para evitar el
sobrecalentamiento, y se calibraron las fuentes de poder a 240 y 140 voltios para los
geles B, C y D, respectivamente. Los tiempos de corrimiento fueron de 4 a 5 horas en el
sistema C y de 5 a 6 horas en el sistema B y D. Una vez que se observé la llegada de
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las columnas de azul de bromofenol al extremo positivo de los geles, se desconectaron
y se procedio al rebanado de los geles; se obtuvieron de 4 a 6 rebanadas por molde, las
que fueron colocadas en diferentes cajas, segun la enzima a revelar. El proceso de
tincion fue especifico para cada tipo de enzima y se trabajé con los reactivos de

acuerdo con los protocolos (Stuber et al., 1988).

Cada enzima tuvo diferente tiempo y ambiente de revelado, en la forma siguiente:
1 hora en estufa para PGM y PHI; 12 horas para ACP, ME, SAD, GLU, EST, IDH, MDH,
PGD; 10 min en ambiente para CAT; y 2 h 4°C. Luego del revelado, los geles se
lavaron con agua corriente y se mantuvieron en solucién fijadora por un dia, se
volvieron a lavar los geles y se les coloc6 en glicerol por otro dia, para luego proceder a
empagquetarlos con papel celofan natural sobre placas de vidrio. Se dej6é secar las

placas por 3 dias y se termind etiquetando los zimogramas para fotografiarlos.

La lectura de los bandeos isoenzimaticos se realizé colocando los zimogramas
sobre una ldmpara luminosa de luz blanca que permiti6 una mejor identificacion de las
bandas propias de la expresion de los alelos en cada uno de los loci. La nomenclatura
de cada locus fue dada con base en el cddigo de la enzima y su numero ordinal
correspondiente, y dentro de ellos a cada alelo se le asigné la categoria que le
correspondio de acuerdo a su desplazamiento. Se partié de los alelos mas frecuentes, a
los que se les asigno diferentes categorias, de acuerdo a la ubicacion de la banda del
otro alelo en cada locus. Los datos fueron tabulados en una hoja electronica; los valores
asignados para cada alelo fueron reemplazados por las primeras letras del alfabeto; y

se juntaron los alelos para la identificacion de cada locus en cada individuo estudiado.

Las frecuencias alélicas y las distancias genéticas de los grupos poblacionales y
de las poblaciones individuales, se analizaron en los programas POPGENE (Yeh y
Yang, 1999) y SAS (SAS, 2000), respectivamente. Previamente los datos en
nomenclatura alfabética, se guardaron en formato TXT delimitado por tabulaciones,
para ser trabajados con estos programas (Gonzalez, 2012). Como indicadores de la
variabilidad genética de las poblaciones se us6 el porcentaje de polimorfismo y el
ndamero de alelos por locus. Con las frecuencias alélicas calculadas para cada
poblacion y sin estandarizar los datos, con las distancias genéticas y euclidianas, con el

método del ligamiento promedio (UPGMA) se realizo el andlisis de conglomerados.
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RESULTADOS Y DISCUSION

Del andlisis de diversidad genética mediante isoenzimas en las 10 poblaciones se
obtuvieron los siguientes resultados: De los 11 sistemas isoenziméticos analizados para
todas las poblaciones, se identificaron 17 locus en comun, (ACP-1, ACP-4, CAT, EST-1,
EST-2, GLU, IDH-A, IDH-B, MDH-D, MDH-E, ME, PGD-A, PGD-B, PGM-A, PGM-B,
PHI, SAD), siendo el loci MDH-D del tipo monomorfico (que presenta un alelo), los loci
EST-2, IDH-A, IDH-B, MDH-E y PGM-B del tipo dimérfico (que presentan dos alelos), y
el resto de loci fueron del tipo polimérficos (mas de dos alelos) para todas las
poblaciones, los loci mas representativos en este andlisis fueron ACP-4 y GLU ya que

presentaron mayor numero de alelos en todas las poblaciones nativas (Cuadro 3).

Cuadro 3. Sistemas enziméaticos, locus y numero de alelos identificados en 10
poblaciones de maiz nativo sometidas a seleccion masal de manera participativa.
Montecillo, 2012.

Francisco Gonzalez Isidro Cruz Manuel M de Oca Marcelino Cadena Santos Altamirano
Locus R12xR35
1997 | 2011 1997 2011 1997 2011 1997 2011 1997 2007
ACP-1 3 3 3 3 3 4 3 3 4 4 1
ACP-4 6 5 5 5 6 6 5 5 6 4 2
CAT 1 2 4 2 3 3 3 2 2 1 1
EST-1 3 3 4 4 3 4 4 4 3 3 2
EST-2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
GLU 6 6 6 6 6 6 6 7 7 5 2
IDH-A 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
IDH-B 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2
MDH-D 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
MDH-E 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2
ME 3 3 4 4 4 3 4 4 3 2 1
PGD-A 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 2
PGD-B 3 1 1 1 3 1 2 1 3 3 1
PGM-A 2 3 2 3 2 2 2 3 2 2 2
PGM-B 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
PHI 4 2 2 3 3 2 3 2 2 3 1
SAD 3 2 3 2 3 4 2 3 3 3 1
[Totaldealelos| 48 | 44 [ 48 | 47 | s0 | 49 | 48 | 48 | 49 [ a4 | 20 ]

La diversidad puede ser evaluada con diferentes tipos de datos, pero los mas
adecuado son los marcadores genéticos codominantes, ya que permiten analizar los
datos desde el punto de vista genético; es decir, en términos de loci y alelos. Los
indices que permiten evaluar la diversidad son; el numero total de alelos en poblacion,
el numero medio de alelos por locus, el numero medio de alelos por locus polimorficos

(Gonzales-Andrés, 2001).
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Para la mayoria de poblaciones nativas se obtuvieron 15 loci polimorficos y 2
monomorficos con excepcion de las poblaciones Manuel Montes de Oca (MMO-1997),
Marcelino Cadena (MC-1997), Santos Altamirano (SA-1997 y SA-2007) que
presentaron 16 loci polimoérficos y 1 monomorfico respectivamente. La poblacion
R12xR35 (Testigo), que corresponde a maiz hibrido de cruza simple, obtuvo 7 loci

dimérficos y 10 loci monomorficos.

Las poblaciones correspondientes a Francisco Gonzales (FG-1997 y FG-2011)
presentaron un total de 48 y 44 alelos, respectivamente, contenidos en 15 loci
polimorficos y 2 monomorficos cada una; esto represento el 88% de polimorfismo para
ambas poblaciones, con una media de 2.82 y 2.58 alelos por loci. Para las poblaciones
correspondientes a Isidro Cruz (IC-1997 y IC-2011) se obtuvo un total de alelos de 48 y
47, respectivamente, contenidos en 15 loci polimoérficos y 2 monomorficos, lo que
represento el 88.24% de polimorfismo en ambas poblaciones, con una media de 2.82 y

2.76 alelos observados por loci en cada poblacion.

Las poblaciones de Manuel Montes de Oca (MMO-1997 y MMO-2011)
presentaron un total de 50 y 49 alelos, respectivamente, con una media de 2.94 y 2.88
alelos por loci, representados en los 16 loci polimorficos y 1 monomoérfico para la
poblacion MMO-1997, indicando un 94.12% de polimorfismo. Y para la poblacién MMO-
2011 se encontrd 15 polimorficos y 2 monomorficos, con un 88.24% de polimorfismo.

Para las poblaciones correspondientes a Marcelino Cadena (MC-1997 y MC-2011)
se obtuvo un total de 48 alelos para cada una de las poblaciones, con 16 loci
polimoérficos y 1 monomorfico, indicando un 94.12% de polimorfismo para la poblacion
MC-1997 con una media de 2.82 alelos por loci. Para la poblacién MC-2011 se obtuvo
15 loci polimérficos y 1 monomorfico, con una media de 2.82 alelos observados por loci,
representando un 88.24% de polimorfismo. Las poblaciones de Santos Altamirano (SA-
1997 y SA-2007) obtuvieron un total de 49 y 44 alelos, respectivamente, representando
un 94.12 y 88.24% de polimorfismo; ambas poblaciones presentaron 16 loci
polimérficos y 1 monomorfico con una media de alelos de 2.88 y 2.59 alelos por loci
para cada una. La poblaciéon testigo R12xR35 obtuvo un total 23 alelos en 7 loci
dimorficos y 10 loci monomorficos, lo que represento el 41.18% de loci polimérficos, con
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una media de 1.41 alelos observados por loci, siendo éstos valores menores a los

reportados en las poblaciones nativas.

La alta presencia de loci polimorficos y alelos por locus polimorficos en las
poblaciones nativas iniciales y en sus respectivos equivalentes (Ultimas selecciones),
revela la presencia de caracteristicas heterocigoticas de estas poblaciones nativas, 10
que indica que la aplicacién de ciclos de seleccibn masal de forma participativa no
afecta en gran parte su heterocigosidad genética a los largo de los ciclos de seleccion.
Esto corrobora que el proceso repetitivo de seleccion de poblaciones constituido por
plantas muy heterogéneas no necesariamente disminuye la cualidad heterocigotica de
las poblaciones y va en relacion directa con la presion de selecciéon aplicada a lo largo
de los ciclos. En contraste, la poblacion testigo R12xR35 tuvo baja presencia de loci
polimdrficos y numero de alelos por locus polimorficos, indicando que este material ha
pasado por varios ciclos generacionales de autofecundacion, proceso tipico de
mejoramiento convencional que forma lineas puras en varias generaciones y donde no
existira variacion debido a que ha alcanzado la homocigosis (caracteres uniformes).
(Molina, 1992).

En el Cuadro 4 se observa que la riqueza alélica de las poblaciones de maiz
nativo por niumero de alelos y por locus fluctio entre 2.58 a 2.94; porcentaje de loci
polimérficos entre 88.24% a 94.12% y una heterocigosis esperada que fue de 0.3689 a
0.4302. A diferencia del testigo que presentd 1.41 alelo por locus, 41.18% de loci
polimoérficos y heterosis esperada de 0.1786; menos de la mitad de los valores

reportados para las poblaciones nativas.
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Cuadro 4. Diversidad genética estimada para 10 poblaciones de maiz nativo
versus la poblacion mejorada (Testigo). Montecillo, 2012.

POBLACION 0§:EERC;EDLgSS/ % DE LOCI POLIMOFICOS HETEROCIGOSIS
LOCUS ESPERADA

FG-1997 2.8235 88.24 0.4156
FG-2011 2.5882 88.24 0.3875
1C-1997 2.8235 88.24 0.3901
IC-2010 2.7647 88.24 0.3649

MMO-1997 2.9412 94.12 0.4302

MMO-2011 2.8824 88.24 0.4117
MC-1997 2.8235 94.12 0.3603
MC-2011 2.8235 88.24 0.3689
SA-1997 2.8824 94.12 0.4339
SA-2007 2.5882 88.24 0.3718
TESTIGO 1.4118 41.18 0.1786

En el Figura 1, se observa la diversidad alélica entre las poblaciones originales y
sus versiones mejoradas de ciclos de seleccion masal participativa, a diferencia de la
poblacion testigo (R12xR35), en donde se nota claramente la uniformidad en las

frecuencias alélicas, caracteristicos de poblaciones mejoradas (hibridos).

Frecuencia alélicas
1.20

1.00

0.80

0.60

0.40

CULIE O REE B i

FG-1997 FG-2011 IC-1997 1C-2010 MO-1997 MO-2011 RC-1997 RC-2011 SA-1997SA-2007 R12xR35

Figura 1. Distribucién de las frecuencias alélicas para isoenzimas en 10

poblaciones de maiz nativo y 1 poblacion mejorada. Montecillo, 2012.

Las frecuencias alélicas estimadas para 17 loci de isoenzimas en 10 poblaciones
nativas y una poblacion testigo (mejorada) se observa en el Anexol. Se detectaron 63

alelos en total con un promedio por locus de 3.7 alelos; ademas de comportamiento
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distinto para las enzimas en las diferentes poblaciones, y contrasta la diversidad de las
poblaciones nativas en comparacion con la homogeneidad de las frecuencias alélicas

del testigo.

Cuadro 5. Frecuencias alélicas para 17 loci de isoenzimas en poblaciones de maiz

nativo y testigo. Montecillo, 2012.

Alelos POBLACIONES
FG-1997|FG-2011| 1C-1997 | 1C-2010 |MMO-1997 MMO-2011| MC—1997| MC-2011| SA-1997 | SA-2007 | TESTIGO
ACP-1B 0.780 0.720 0.740 0.710 0.670 0.600 0.800 0.860 0.760 0.580 1.000
ACP-1C 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.220 0.000
ACP-1D 0.190 0.230 0.210 0.250 0.280 0.270 0.190 0.130 0.130 0.190 0.000
ACP-1E 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050 0.010 0.000 0.000 0.100 0.010 0.000
ACP-1F 0.030 0.050 0.050 0.040 0.000 0.120 0.010 0.010 0.000 0.000 0.000
ACP-4A 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.020 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000
ACP-4B 0.150 0.140 0.120 0.040 0.040 0.110 0.120 0.090 0.260 0.060 0.000
ACP-4C 0.030 0.230 0.180 0.160 0.020 0.130 0.240 0.280 0.100 0.260 0.000
ACP-4D 0.110 0.180 0.110 0.150 0.160 0.140 0.170 0.130 0.050 0.000 0.000
ACP-4E 0.580 0.400 0.540 0.570 0.590 0.520 0.440 0.440 0.500 0.630 1.000
ACP-4F 0.090 0.050 0.050 0.080 0.180 0.080 0.030 0.060 0.080 0.050 0.000
ACP-4G 0.040 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
CAT-A 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
CAT-B 0.000 0.060 0.010 0.000 0.000 0.040 0.020 0.020 0.000 0.000 0.000
CAT-C 0.000 0.000 0.100 0.020 0.000 0.170 0.060 0.000 0.000 0.000 0.000
CAT-D 1.000 0.940 0.790 0.980 0.810 0.790 0.920 0.980 0.920 1.000 1.000
CAT-E 0.000 0.000 0.100 0.000 0.180 0.000 0.000 0.000 0.080 0.000 0.000
EST-1A 0.000 0.000 0.010 0.010 0.000 0.010 0.030 0.010 0.000 0.000 0.000
EST-1B 0.500 0.500 0.500 0.500 0.500 0.500 0.520 0.500 0.500 0.500 0.500
EST-1C 0.380 0.350 0.420 0.430 0.370 0.370 0.400 0.430 0.300 0.410 0.500
EST-1D 0.120 0.150 0.070 0.060 0.130 0.120 0.050 0.060 0.200 0.090 0.000
EST-2A 0.550 0.570 0.490 0.440 0.470 0.390 0.590 0.510 0.330 0.490 0.000
EST-2B 0.450 0.430 0.510 0.560 0.530 0.610 0.410 0.490 0.670 0.510 1.000
GLU-A 0.030 0.130 0.150 0.240 0.060 0.060 0.070 0.140 0.100 0.050 0.500
GLU-B 0.240 0.210 0.140 0.130 0.350 0.260 0.150 0.090 0.070 0.000 0.000
GLU-C 0.230 0.170 0.210 0.120 0.140 0.160 0.260 0.190 0.130 0.000 0.000
GLU-D 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000
GLU-E 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.060 0.000
GLU-F 0.170 0.040 0.100 0.070 0.210 0.280 0.100 0.190 0.130 0.030 0.000
GLU-G 0.260 0.300 0.310 0.370 0.190 0.210 0.330 0.310 0.170 0.420 0.500
GLU-H 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.180 0.440 0.000
GLU-I 0.070 0.150 0.090 0.070 0.050 0.030 0.090 0.060 0.220 0.000 0.000
IDH-AA 0.480 0.440 0.430 0.600 0.560 0.610 0.440 0.440 0.580 0.740 1.000
IDH-AB 0.520 0.560 0.570 0.400 0.440 0.390 0.560 0.560 0.420 0.260 0.000
IDH-BA 0.590 0.480 0.620 0.580 0.620 0.580 0.560 0.660 0.460 0.560 0.500
IDH-BB 0.410 0.520 0.380 0.420 0.380 0.420 0.440 0.340 0.540 0.440 0.500
MDH-DA  1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000
MDH-EA  0.190 0.090 0.190 0.210 0.120 0.140 0.140 0.140 0.130 0.120 0.500
MDH-EB  0.810 0.910 0.810 0.790 0.880 0.860 0.860 0.860 0.870 0.880 0.500
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Continuacion....

POBLACIONES
Alelos FG-1997 | FG-2011] I1c-1997 | 1c-2010 [MMO-1997|MMO-2011| Mc-1997 [ Mc-2011 | sA-1997 | sA-2007 | TESTIGO
ME-A 0220 0.160 0140 0.060  0.400 0.320 0.110 0240 0000 0060  0.000
ME-B 0530 0720 0530 0.640  0.450 0.570 0740 0610  0.460 0940  1.000
ME-C 0000 0000 0180 0.140  0.060 0.000 0.040  0.020 0340 0000  0.000
ME-D 0250 0120 0.150 0160  0.090 0.110 0110 0130 0200 0000  0.000
PGD-AA  0.180 0200 0120 0.190  0.210 0.220 0180 0190 0220 0200  0.500
PGD-AB 0280 0380 0340 0220  0.300 0.220 0220 0240 0360 0360  0.000
PGD-AC 0540 0.420 0540 0590  0.490 0.560 0.600 0570  0.420 0440  0.500
PGD-BA  0.020 0000 0000 0.000  0.060 0.000 0.000 0000 0200 0100  0.000
PGD-BB 0940 1.000 1.000 1.000  0.760 1.000 0960  1.000 0680 0880  1.000
PGD-BC  0.040 0.000 0000 0.000  0.180 0.000 0.040 0000 0120 0020  0.000

PGM-AA 0800 0.840 0860 0770  0.790 0.800 0760 0750  0.850  0.840  0.500

PGM-AB  0.000  0.040 0000 0.000  0.000 0.000 0.000  0.000 0000 0000  0.000
PGM-AC 0200 0120 0140 0210  0.210 0.200 0240 0240 0150 0160  0.500

PGM-AD  0.000  0.000 0000 0.020  0.000 0.000 0,000 0010 0000 0000  0.000

PGM-BA 0300 0.380 0.080 0080  0.220 0.080 0.100 0080  0.060 0160  0.000

PGM-BB 0700  0.620 0920 0920  0.780 0.920 0.900 0920 0940 0840  1.000
PHIA 0180 0130 0.060 0060  0.040 0.100 0070 0200 0120 0060  0.000
PHILB 0760 0.870 0940 0900  0.940 0.900 0.900  0.800  0.880  0.880  1.000
PHILC 0020 0000 0000 0.000  0.020 0.000 0.000 0000  0.000 0060  0.000
PHILD 0040 0000 0.000 0040  0.000 0.000 0030 0000 0000 0000  0.000
SAD-A 0060 0.000 0070 0000  0.000 0.040 0.000 0000 0220 0260  0.000
SAD-B 0.000 0.000 0000 0000  0.060 0.240 0.000 0060  0.000 0000  0.000
SAD-C 0740 0920 0.830 0930  0.750 0.660 0.980  0.890  0.440 0460  1.000
SAD-D 0200 0080 0100 0070  0.190 0.060 0020 0050 0340 0280  0.000

Con respecto al numero de alelos para cada locus, en forma ascendente, se
detectaron 9 alelos en el locus GLU, 7 alelos para ACP-4, 5 alelos para ACP-1y CAT, 4
alelos para EST-1, ME, PGM-A, PHI y SAD, 3 alelos para PGD-A y PGD-B, 2 alelos
para EST-2, IDH-A, IDH-B, MDH-E, PGM-B, y 1 alelo para MDH-D.

Los alelos que destacaron por su alta frecuencia fueron: ACP-4E con 99.3%, CAT-
D con 98%, SAD-C con 98%, y en PGD-BB con 96%. A nivel de grupos de poblaciones
(poblaciones con el mismo origen) se observd que la frecuencia mas alta fue para la
poblacion R12xR35 que presento 99.3%; cabe recalcar que esta poblacion fue la
testigo, seguido de 98% en las poblaciones RC-2011, RC-1997 y IC-2010, 96% para la
poblacion RC-1997 y 94% para las poblaciones FG-2011 y SAD-2007.

Doebley et al. (1985) mencionan que las poblaciones nativas han evolucionado y
cambiado en diferentes proporciones sus frecuencias genéticas, debido a la
combinacion de varios factores como la seleccidén natural, la deriva genética, diferente
presion de seleccion artificial en los sitios de los cultivos a lo largo del tiempo,
desplazamiento a nuevos ambientes y a los aislamientos reproductivos.
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La presencia de alelos con baja frecuencia puede deberse a los procesos que
tienen y han tenido los agricultores en el mejoramiento y seleccién de sus cultivos, lo
gue ha permitido su evolucion de acuerdo con las necesidades del agricultor, resultando

en la aparicién de nuevas formas alélicas en las poblaciones.

En maiz se ha sefialado la fijacion de algunos alelos como el PGD2-5, que en este
estudio corresponderia al PGD-BB, con una frecuencia de 92% para las 10 poblaciones
de maiz nativo. Este alelo también se ha detectado en maices de diferentes origenes.
Goodman y Stuber (1983), mencionan que encontraron en razas latinoamericanas este
alelo con frecuencias de 99.3%, 98.1%, 98.7%, 99.4% y 99.1% en razas de Bolivia,
Brasil, Chile, El Salvador, México y Peru, respectivamente. Hortelano (2006), observé
una frecuencia de 94.5% en maices nativos del Valle de Puebla, mientras que Lopez-
Romero (2005) encontré una frecuencia del 100% en maices de Oaxaca, al igual que

Mijangos (2005) en maices nativos de la sierra de Tarasca de Michoacan.

En las poblaciones de este estudio, otro alelo cercano a la fijacion fue el MDH-EB,
con un porcentaje de 85.3% en las 10 poblaciones, mientras que para el loci MDH-DA
en estas diez poblaciones se presento la fijacion.

De los 63 alelos presentes en el cuadro de frecuencias de los 11 sistemas
enzimaticos, puede observarse que en la poblacion mejorada R12xR35, 39 de estos
alelos estan ausentes, 10 han llegado a su fijacion como 100% de frecuencias alélicas
(ACP-1B, CAT-D, GLU-A, IDH-AA, MDH-DA, ME-B, PGD-BB, PGM-BB, PHI-B, SAD-D),
y 12 estan en el 50% de fijacion (EST-1B, EST-1C, EST-2B, GLU-6, IDH-BA, IDH-BB,
MDH-EA, MDH-EB, PGD-AA, PDG-AC, PGM-AA y PGM-AC). Lo anterior es
caracteristico en poblaciones endogamicas, donde el avance de la homocigosis
causado por autofecundaciones y presién de seleccion altas dirigidas a caracteres
agronémicos deseables causan condiciones homocig6ticas de genes en un
determinado sitio (locus). En contraste, las poblaciones nativas en este estudio
presentaron particularidades que las distinguieron del testigo, como fue la riqueza

genética, exhibiendo 63 alelos, mientras que el testigo presentd 23 alelos.

Por otro lado, con las frecuencias alélicas de las poblaciones se realiz6 el analisis
de componentes principales. Los dos primeros componentes explicaron 49% de la

variabilidad (Figura 2); el CP1 explicé el 30.3% de la variacion total, y el CP2 el 18.7%
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de dicha variacion. El primer componente esta altamente correlacionado con los alelos
MDH-EB, PGM-AA, EST-2A, PGD-AB, ACP-1D, EST-1D, mientras que el CP2 tuvo
aporte de la variabilidad proveniente de los sistemas enzimaticos PGD-AC, ACP-4D,
EST-1A, GLU-C.

Al representar en una gréfica de dos dimensiones determinadas por los dos
primeros componentes mediante la matriz de covarianza (Figura 2), se observé un
grupo grande que se ubicdé en el primer y cuarto cuadrante, perteneciente a las
poblaciones nativas, mientras que el testigo, se ubic6 en forma distante en el tercer
cuadrante. Dentro del grupo de las poblaciones nativas se observo la separacion de las
poblaciones SA-1997 y SA-2007, que corresponden a tipo de maiz Chalquefo tipo
Palomo, del subgrupo conformado de las poblaciones FG-1997, FG-2011, 1C-1997, IC-
2010, RC-1997, RC-2011, que por su relaciéon morfologica formaron el grupo de los
Chalqueiios Crema, y las poblaciones MMO-1997 y MMO-2011 que corresponden al

Chalquenio azul.
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Figura 2. Dispersion de las poblaciones nativas de maiz y el testigo en el plano
determinado por los dos primeros componentes principales con base en las
frecuencias alélicas de 17 loci isoenzimaticos. Montecillo, 2012.
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En el analisis de conglomerados, efectuado con las frecuencias de los alelos
isoenzimaticos, se obtuvieron 5 grupos (Figura 3); cada una de las poblaciones de maiz
nativo (coleccién original) se agrup6 con su equivalente (poblacion ciclos de seleccién
masal participativa), lo que indico que después de méas de 10 ciclos de seleccion masal
participativa dirigidos especificamente a caracteres agrondmicos deseables, se ha

mantenido su identidad genética, ademas de conservar su diversidad genética.

En los Grupos 1 y 2 se agruparon a una distancia euclidiana menor de 0.6 las
poblaciones FG-1997 y FG-2011, I1C-1997 y IC-2010 y RC-1997 y RC-2011, que
corresponden a poblaciones de maiz Chalquefio Crema. Esto implica que estas
poblaciones mantuvieron su alta relacion de diversidad genética después de mas de 10

anos o ciclos de seleccion.

También se puede sefialar que las poblaciones RC-1997 y RC-2011 en
comparacion de las demas poblaciones, se unieron a una distancia euclidiana menor de
0.4, que es la minima reportada en el dendograma, lo que podria indicar que de
acuerdo con las distancias observada, esta poblacion ha conservado de mejor manera

sus frecuencias génicas durante los afios de mejoramiento masal participativo.

En el Grupo 3 se ubicaron las poblaciones MMO-1997 y MMO-2011, que
corresponden al tipo de maiz Chalquefio azul, y que se unieron a los Grupos 1y 2 a

una distancia de alrededor de 0.7, conformando el Grupo de maiz Chalquefio Crema.

En el Grupo 4 se agruparon las poblaciones SA-1997 y SA-2007, que
corresponden al maiz Chalquefio tipo Palomo, que a diferencia de los demas grupos de
poblaciones de maiz nativo fue el que presentdé una distancia euclidiana mayor,
aproximadamente 0.9, indicando que esta poblacion es la que mas ha sufrido cambios

en los afios de mejoramiento.

El Grupo 5 lo formd la poblacion Testigo R12xR35, cuyos progenitores son
resultados de generaciones de autofecundaciones y presion de seleccion alta y
sucesiva, esta poblacion es la que mas alejada esta con respecto a las poblaciones
nativas a una distancia euclidiana de 1.67, lo que indica su origen genético diferente

(hibrido de cruza simple), acentuado por la homogeneidad.
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CONCLUSIONES

Con base en los resultados obtenidos en los analisis de diversidad genética mediante
isoenzimas en poblaciones de maiz nativo original y mejorado, se pueden establecer

las siguientes conclusiones:

De los cinco pares de poblaciones de maiz nativo estudiadas (poblaciones iniciales y
poblaciones con ciclos de mejoramiento masal participativo) se identificaron 63 alelos
en 17 loci de 11 sistemas isoenzimaticos, presentando variabilidad en las frecuencias

alélicas en cada una de las poblaciones y dentro de los grupos de poblaciones.

En forma general, al comparar las poblaciones iniciales de maiz nativo versus
aguellas con ciclos avanzados de seleccién masal participativa, se presentd diversidad
genética en ambos grupos de poblaciones, tanto en el porcentaje de loci polimorficos
91.76% como en numero de alelos observados por locus 2.858, en promedios de las
cinco poblaciones iniciales de maiz nativo (FG-1997, IC-1997, MMO-1997, MC-1997 y
SA-1007), mientras que en las poblaciones (FG-2011, IC-2010, MMO-2011, MC-2011 y
SA-2001) los valores fueron de 88.24% de loci polimorficos y 2.729 alelos por locus. El
hibrido (R12xR35) testigo, presentdé 41.18% de loci polimoérficos y 1.4118 alelos por

locus.

La heterocigosis esperada en las poblaciones con seleccion participativa fue de
0.381 (38.1%), y en las poblaciones iniciales fue de 0.406 (40.6%). Esto indica que
genéticamente las poblaciones con ciclos de seleccién aqui estudiadas han mantenido
gran parte de la variacion genética original a lo largo de las selecciones aplicadas, lo
que indica que la diversidad genética se ha mantenido a través del proceso de
seleccion masal.

La distribucion de las poblaciones en el analisis de componentes principales y de
conglomerados, reveld clara separacion genética de los pares de poblaciones nativas
(poblaciones iniciales y poblaciones con ciclos de seleccién), formando grupos

claramente definidos de Maiz Chalquefio crema, Chalquefio azul y Chalquefio Palomo.
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CAPITULO IV

DISCUSION GENERAL

De acuerdo con los resultados obtenidos, se puede indicar que la diversidad genética
del maiz se mantiene en gran medida durante el proceso de evolucion bajo
domesticacién que realizan mas de dos millones de productores tradicionales, que en
México siembran mas de seis millones de hectareas. Ante el doble reto de conservar la
diversidad genética, al mismo tiempo que se desarrolla el cultivo para la mejor
produccion de alimentos, se ha planteado desde hace décadas el uso del mejoramiento
participativo sobre poblaciones nativas. Esto implica considerar los procesos
tradicionales de seleccion de semilla (buenas mazorcas y semilla en tamafio y sanidad)
y agregar esquemas de mejoramiento genético de semillas factibles de ser adoptados
por los productores, tal como la seleccién masal estratificando los lotes para control de
efectos ambientales, y seleccionar en campo para agregar criterios de seleccion sobre
el tipo de planta e intensificar sobre sanidad y tamafio de mazorca y semilla, de acuerdo

con los usos que el agricultor le da al producto (Smith et al, 2001).

También se ha recomendado que el futuro de la produccién de alimentos se basara en
el desarrollo de la agricultura de pequefia escala (minifundios) (Ostron, 2009; Turrent,
2009).

En 1995 se inicio la seleccion participativa con cinco productores sobre sus poblaciones
nativas de maiz en el Sureste del Estado de México, y en afios posteriores se han
agregado otras poblaciones. Por seleccion masal las ganancias en rendimiento y
sanidad son lentas, pero al paso de mas de 10 afios la acumulacion es efectiva e
importante (Castillo et al, 2010).

Con la interrogante planteada de que tanto la seleccion masal participativa in situ aporta
al avance genético en poblaciones de maiz nativo, se pudo observar en esta
investigacion que las poblaciones nativas con seleccion masal participativa obtuvieron
una respuesta favorable durante los afios de seleccién, lo que se observa en la Figura 1

del Capitulo I, donde las poblaciones con seleccion masal participativa compiten en
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rendimiento con las poblaciones de maiz mejorado (hibridos), alcanzando valores en
rendimiento de grano de 3.60 a 5.46 ton/ha, mientras que las poblaciones mejoradas

reportaron valores 5.0 a 6.38 ton/ha.

Comparando las poblaciones nativas de uso cotidiano del agricultor, que poseen
rendimientos de 2.69 a 3.59 ton/ha con las poblaciones con seleccion masal
participativa, se pudo observar que estas Ultimas las superan significativamente,
cualidad agron6mica importante que confirma el avance genético que pueden tener los
maices nativos si se aplica técnicas de mejoramiento participativo (Cuadro 3, Figura 1)
del Capitulo II.

Evaluando mediante un analisis de regresion lineal los ciclos de seleccibn masal
participativa para las poblaciones nativas se pudo observar que en la variables
rendimiento de grano hubo un incremento de 2.44 % en el avance genético por ciclo de
selecciéon. La caracteristica altura de mazorca presentd una tendencia negativa de -
0.54% en su avance genético, lo que indica que la altura de mazorca va disminuyendo
0.87 cm por ciclo de seleccién. Para la variable dias a floracion masculina existié una
tendencia levemente positiva con un valor de 0.55%, caracteristica indeseable desde el
punto de vista del mejoramiento, ya que implica un incremento del periodo de siembra-

floracion (Capitulo I, Cuadro 4).

Se recomienda que para mantener la precocidad de la poblacion en el mismo nivel que
las poblaciones originales, es necesario realizar una seleccion efectiva en cada parcela

(seleccion de mazorcas maduras) (Molina, 1983).

En cuanto a pudricion de mazorca, existié un valor de -7.11% de avance genético por
cada ciclo de seleccion, indicando que el porcentaje de mazorca podridas va

disminuyendo cada afo (Capitulo Il, Cuadro 4).

De acuerdo con lo observado, se puede considerar que los ciclos de seleccién masal
participativa aportan favorablemente al avance genético de las poblaciones nativas,
alcanzando productividad y calidad en forma gradual.
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Para responder a la pregunta sobre la conservacion de la diversidad genética en el
mejoramiento participativo, con los cinco pares de poblaciones: version en los inicios de
la seleccion vs. sus contrapartes después de al menos 10 afios (generaciones) de
seleccion, se observé 63 alelos para 17 loci, con promedio por locus de 3,7 (Capitulo Ill,
Cuadro 5), lo que significa que la diversidad genética es importante, semejante a lo

observado por Sanchez et al. (2000) y Gonzales (2001).

Por otra parte, al separar por poblaciones, el numero total de alelos vario entre 44 y 50,
porque hubo alelos especificos para las poblaciones (Capitulo Ill, Cuadro 3). En
términos de conservacion, esto indica que las estrategias a construir deben considerar
al involucramiento de “muchas” poblaciones en los complejos que se han integrado por
regiones (Anderson, 1942; Herrera et al, 2004), para conservar alelos, que aungque en
baja frecuencia, son constituyentes que pueden ser importantes en la dinamica historica

de cambios en el orden antropoldgico y ecoldgico (cambio climatico).

La conservacion de la diversidad de las poblaciones y su determinacion alélica, ha sido
consistente en términos generales (Cuadro 4, Figura 1y 2) del Capitulo Ill. En virtud de
que se ha tratado de mantener tamafios de poblacion suficientes (al menos 250

individuos / mazorca) seleccionadas e integracion de compuestos balanceados.

El avance de la seleccion mediante la comparacion de los compuestos seleccionados
con poblaciones colectadas en afos recientes es superior al 30% (Castillo et al, 2010),
lo que sumado a la conservacion de la diversidad que se muestra en el Cuadro 3y 4y
Figuras 1 y 2 del Capitulo Ill, permite asegurar que la seleccion masal participativa
como una modificacion del proceso histérico de evoluciéon bajo domesticacion puede
aportar al desarrollo de la agricultura en el minifundio, al incrementar el potencial de
rendimientos, ademas de solventar problemas como acame y sanidad de grano,

garantizando el mantenimiento de la diversidad genética.
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