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resuMeN

diversidad de maíces criollos de Nuevo león, Méxi-
co, mediante aflp y caracteres morfológicos. el presente 
trabajo tuvo como objetivo identificar la variabilidad fenotí-
pica y molecular entre poblaciones de maíz Pinto amarillo y 
Liebre en nuevo León, méxico. en la caracterización feno-
típica se estableció un experimento en primavera 2009. Las 
variables registradas fueron altura de planta, días a floración 
masculina y femenina, número de hileras por mazorca, gra-
nos por hilera de mazorca, longitud y diámetro de mazorca. 
Para la caracterización molecular, las treinta poblaciones se 
sembraron en febrero del 2010 en macetas con peat-moss, 
después de treinta días se colectaron todas las hojas de la 
plántula, para la técnica aFLP; se realizó un análisis conglo-
merados utilizando el método de UPGMA. Se identificaron 
tres grupos; doce poblaciones de Pinto amarillo y tres de Lie-
bre agrupando genotipos comunes. Los grupos se asociaron 
más a la raza de maíz que al lugar de colectas.

palabras clave: maíz, aFLP, caracterización molecu-
lar, caracterización fenotípica.

aBstract

diversity of maize landraces of Nuevo león, México, 
using aflp and morphological characters. The objective 
of this work was to identify the molecular and phenotypic 
variability among maize populations Pinto amarillo 
and Liebre in nuevo Leon, mexico. The phenotypic 
characterization experiment was established in spring 2009. 
The variables registered were plant height, days to male 
and female flowering, number of rows per ear, kernels per 
row of ears, length and diameter of the corn ear. For the 
molecular characterization of the 30 populations, the seeds 
were planted in February 2010 in pots with peat-moss. at 
30 days after planting all the leaves were collected and used 
in aFLP. a cluster analysis was conducted using UPgma 
method. Three groups were identified; twelve populations 
of Pinto amarillo and three of Liebre. The landraces within 
each group were associated more to races of maize more 
than to location.

Keys words: maize, aFLP, molecular characterization, 
phenotype characterization.

iNtroduccióN

La caracterización de la diversidad genética en 
maíz es compleja, ya que implica evaluar un concepto 

multidimensional que involucra elementos etnográ-
ficos y la relación con el medio ambiente aplicados 
a una población, grupo de poblaciones o especies de 
plantas, y puede ser estudiada a nivel fenotípico, así 
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como de aDn usando marcadores moleculares como 
AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphisms). 
La caracterización molecular de maíces  criollos  tiene 
aplicación práctica en el mejoramiento vegetal tanto 
para la identificación de genotipos nativos, como para 
la estimación de relaciones genéticas (Vos et al. 1995). 

en algunos estudios de caracterización fenotípica 
o molecular se han utilizado diversos tipos de informa-
ción, técnicas de agrupamiento y teorías del origen del 
maíz (sánchez y goodman 1992, rincón et al. 1996, 
Benz 1997); así, se han identificado grupos raciales 
bien definidos (Sánchez et al. 2000b). en muchas re-
giones de méxico, los agricultores que cultivan varie-
dades locales o criollas de maíz en forma tradicional, 
contribuyen a la conservación y a la generación de la 
diversidad genética in situ del cultivo (Bommer 1991). 
Los productores tradicionales mantienen las varieda-
des locales al reproducirlas de una generación a otra 
(Louette y smale 1996) y llegan a formarse nuevos 
tipos, variedades o razas (Hernández 1972, Dobzhans-
ky 1982). 

Han transcurrido 59 años de la publicación del 
trabajo clásico de Wellhausen et al. (1952) en el cual 
se propuso la clasificación de la diversidad genética 
del maíz en méxico en veinticinco razas; este y otros 
estudios permitieron establecer relaciones con otras 
razas de méxico (sánchez y goodman 1992). 

se estima que existen aproximadamente 400 
razas de maíz en todo el mundo, de las cuales entre 
250 y 300 razas se encuentran en américa y de éstas, 
aproximadamente el 30% (75 razas) se encuentran en 
méxico. La mayoría de los estudios de la diversidad 
genética de maíz consideran regiones como méxico 
(sánchez et al. 2000a) o el continente americano 
(sánchez et al. 2000b) y describen las razas y sus 
agrupamientos de acuerdo con la similitud de sus ca-
racterísticas morfológicas.

La heterogeneidad ambiental, el aislamiento geo-
gráfico, la recombinación entre razas o poblaciones 
aledañas y la selección que los agricultores han 
realizado a través de miles de años en el maíz, con-
tribuyeron a la conservación in situ, al incremento de 
su diversidad y a su mejoramiento genético (eagles y 
Lothrop 1994).   

el maíz es el tercer cultivo comercial por área 
sembrada a nivel mundial, después del trigo y del 
arroz, con una superficie de 125 millones de hectáreas; 
en méxico es el más importante ya que se producen 

alrededor de 24,3 millones de toneladas en una super-
ficie de 7,3 millones de hectáreas, de las cuales, el 94% 
corresponde al ciclo primavera-verano y el 6% al ciclo 
otoño-invierno. 

El 88% de la superficie se siembra de temporal o 
secano y es el que representa a un mayor número de 
productores (FaosTaT 2010), los cuales se pueden 
agrupar en: aquellos que poseen predios de 1 a 5 ha 
(92%) y aportan el 56,4% de la producción total; la 
producción se destina al autoconsumo y sus rendi-
mientos fluctúan  entre 1,3 y 1,8 t/ha y el resto (8%) 
corresponden a productores con predios mayores de 5 
ha por productor y aportan el 43,6% de la producción 
nacional; sus rendimientos oscilan de 1,8 a 12 t/ha 

y únicamente destinan el 13,5% de su producción al 
autoconsumo. 

Nuevo León cuenta con una superficie agrícola 
de 392, 415 ha abiertas al cultivo, lo que  representa 
casi el 2% de la superficie agrícola total del país, de 
las cuales el 75% son de temporal y el 25% de riego. 
estas zonas se encuentran en los valles y llanos del 
estado, siendo los municipios del centro y sur de la 
entidad, los que concentran el 82% de la superficie 
agrícola, donde el maíz tiene una participación de  casi 
66 mil ha, seguido de trigo y sorgo con 34 y 26 mil ha, 
respectivamente (sagarPa 2009).

Las siembras de las poblaciones criollas de maíz 
en el estado de nuevo León se realizan en menor su-
perficie con tecnología intermedia con variedades de 
polinización abierta como Pinto amarillo y Liebre, 
que cuentan con amplia distribución, precocidad y 
adaptación a sequía entre otras características. 

según la información obtenida como parte de los 
resultados de un proyecto financiado por la CONA-
Bio, Zavala et al. (2010) establecieron que dentro 
de 75 poblaciones, algunas tienen influencia a la raza 
ratón o tuxpeño, ratón x tuxpeño, ratón x tuxpeño 
norteño, tuxpeño x ratón norteño, de estas colectas 
seis fueron de güerito, tres de Breve Padilla, cinco de 
Hualahuises, cuatro de Ligero, cuatro de Blanco Livia-
no, cuatro de Temprano, cuatro de La Purísima, cuatro 
de Blanco grueso, cuatro de olote colorado, tres de 
Pilinque-saire, ocho de Liebre, 22 de Pinto amarillo, 
dos de nL-amarillo y dos de nL-127.

De las poblaciones de maíces colectadas en las 
partes norte del estado de nuevo León, existe un alto 
porcentaje (54,5%) que corresponden a la variedad 
Pinto amarillo y Liebre, las cuales pudieran estar 
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emparentadas a pesar de haber sido colectadas en 
diferentes municipios del estado.

el maíz cultivado en la parte norte del estado ha 
sido la principal fuente de alimento para la población 
desde la época de las haciendas coloniales. en esta 
región, las áreas dedicadas a la producción de maíz de 
temporal son principalmente valles, cañadas y mesetas 
que exhiben condiciones fisiográficas distintivas, las 
cuales han favorecido el desarrollo de un gran número 
de variedades locales o criollas con adaptación restrin-
gida a cada uno de esos ambientes naturales.

en los municipios donde se colectaron las pobla-
ciones la producción obtenida es dedicada mayormen-
te a satisfacer las necesidades de las familias de los 
agricultores, las cuales lo utilizan como grano tierno 
(elote y esquites), grano tostado y molido (pinole y 
atoles), grano fermentado (pozol) y como materia 
prima para la elaboración de masa nixtamalizada que 
utilizan para la preparación de tamales y tortillas. ade-
más su uso se extiende a la alimentación del ganado.

Debido a la importancia que representan estas po-
blaciones entre las colectas del norte de nuevo León y 
la necesidad de identificar las mejores para realizar un 
mejoramiento genético, se realizó el presente trabajo 
con el objetivo de identificar la variabilidad fenotípica 
y molecular entre poblaciones de maíz Pinto amarillo 
y Liebre en nuevo León, méxico. 

Materiales y Métodos

La caracterización molecular se realizó en el Labo-
ratorio de Biotecnología de la Facultad de agronomía de 
la Universidad autónoma de nuevo León, en el campus 
de ciencias agropecuarias, ubicado en el municipio de 
escobedo en nuevo León, mientras que la caracteriza-
ción fenotípica se llevó a cabo en el campo experimen-
tal de la Facultad de agronomía, campus marín, ubi-
cado en el municipio de marín, nuevo León, méxico. 

se utilizaron treinta poblaciones de maíces crio-
llos (cuadro 1), veintidós de Pinto amarillo y ocho de 
Liebre, colectadas en catorce municipios de la parte 
centro y norte del estado de nuevo León.

caracterización molecular

Las treinta poblaciones se sembraron en febrero 
del 2010 en macetas con peat-moss, se depositaron 
seis  semillas en cada una. cuando las plantas 

alcanzaron una altura de 20 cm, se colectaron todas 
las hojas de las seis plantas y se colocaron en 
bolsas de polietileno de cierre hermético previamente 
identificadas con el número de la muestra, las cuales 
se almacenaron en un ultracongelador (-70°c) hasta 
su procesamiento. La extracción de aDn se realizó 
de acuerdo con el protocolo modificado de Saghai-
maroof y colaboradores (Hoisington et al. 2001).

La cuantificación del ADN se realizó por me-
dio del espectrofotómetro nanoDrop 2000c (Thermo 
Scientific) y la calidad se verificó en gel de agarosa 
al 1% teñido con sYBr green. Para la generación de 
aFLP se  utilizó el estuche comercial irDye Fluores-
cent aFLP Kit for Large Plant genome analysis (Li-
cor Biosciences, nebraska, modelo 4200). 

La amplificación selectiva se realizó con un proto-
colo de Pcr conocido como “con doce combinaciones 
dúplex” (con dos iniciadores EcoRI marcados con fluo-
rescencia uno a 700 y el otro a 800 nm) en un volumen 
total de reacción de 11 μl, con el propósito de producir 
los fragmentos de amplificación de los ácidos nucleóti-
dos de aFLP como adenina, citocina, guanina y tiamina.

La separación de los productos de amplificación 
se llevó a cabo en un gel de poliacrilamida al 6,5% en 
un secuenciador de Li-cor ir2 4200 (Li-cor Bios-
ciencies, Lincoln, ne). el programa para el análisis 
fue el sagamx y se utilizó como criterio de selección 
la definición e intensidad de las bandas amplificadas. 

se generó una matriz de datos binarios para de-
terminar el nivel de agrupamiento o similitud entre 
las poblaciones generando dendogramas  utilizando el 
método de UPgma.

b) caracterización fenotípica 

La caracterización fenotípica se realizó en prima-
vera del año 2009. se estableció un experimento de 
bloques completos al azar con parcelas de cinco sur-
cos de cinco metros de longitud a una distancia entre 
surcos de 0,80 m y cinco plantas por metro lineal con 
cuatro repeticiones. 

Las variables utilizadas para la caracterización 
fenotípica fueron:

altura de planta (ap, cm). medida desde la 
base de la planta a la punta de la espiga, se utilizó una 
muestra aleatoria de diez plantas. 

Días a floración masculina (DFM). se consideró 
cuando más del 50% de las plantas de la parcela estu-
vieran soltando polen en más del 50% de la espiga.
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Días a floración femenina (DFF). se registró 
cuando más del 50% de las plantas de la parcela pre-
sentaron los estigmas receptivos.

Número de hileras (NH). se estimó contando las 
hileras de una muestra representativa de cinco mazor-
cas de cada parcela; el dato se promedió y se registró 
como el dato promedio por mazorca.

Número de granos por hilera (# g), se contaron 
los granos de una hilera representativa de cada muestra 
representativa de cinco mazorcas de cada parcela. se 
obtuvo un promedio y éste dato se utilizó para registrar 
el dato por mazorca. 

longitud de la mazorca (lM, cm). medida desde 
la base a la punta de la mazorca. el tamaño de muestra 
fue representativo de cinco mazorcas por parcela. se cal-
culó el promedio en cm y se registró el dato por parcela.

diámetro de la mazorca (dM, cm). esta varia-
ble se midió con un vernier graduado en cm, se colocó 
en la parte media de la mazorca y se obtuvo el dato de 
cinco mazorcas representativas. se calculó el prome-
dio en cm y se registró el dato por parcela.

análisis de datos 

Para el análisis molecular con las bandas de 
aFLP, se generó la matriz de datos binarios. se utilizó 
como criterio de selección cuando en las bandas am-
plificadas se observara una intensidad oscura fuerte, 
se seleccionaron las bandas y registraron las bandas 
como variables binarias utilizando el número “1”  
para indicar la presencia de patrones amplificados y 
“0” cuando la intensidad fuera tenue para indicar su 
ausencia. 

en la caracterización fenotípica se generó una 
matriz promediando los datos agronómicos de cuatro 
repeticiones como altura de planta, días a floración 
masculina y femenina, longitud y diámetro de mazorca 
y número de hileras por mazorca.  

se utilizó el método de UPgma (media métrica 
no ponderada) para calcular las distancias y generar los 
grupos más compactos y homogéneos y así diferenciar 
los grupos molecular y fenotípicamente dentro de los 
grupos de las poblaciones. Este método es eficiente, ya 

cuadro 1.   Poblaciones de maíces criollos de Pinto amarillo y Liebre colectadas en catorce municipios del estado de nuevo León. 
méxico. 2009.

población  raza Municipio población  raza Municipio
Pinto amarillo 1 ratón x Tuxpeño Villaldama  Pinto amarillo 46 ratón garcía
Pinto amarillo 11 ratón x Tuxpeño Pesquería  Pinto amarillo 48 Tuxp. norteño x ratón mina
Pinto amarillo 12 No Identificada Hidalgo  Pinto amarillo 50 ratón china
Pinto amarillo 13 ratón mina  Pinto amarillo 70 Tuxpeño Dr. gonzález
Pinto amarillo 14 ratón salinas Victoria  Pinto amarillo 71 Tuxpeño Paras
Pinto amarillo 15 Tuxpeño x ratón Villaldama
Pinto amarillo 16 ratón x Tuxpeño Bustamante
Pinto amarillo 17 ratón Bustamante  Liebre 10 ratón Pesquería
Pinto amarillo 18 ratón Villaldama  Liebre 19 ratón (olotillo) Los ramones
Pinto amarillo 21 Tuxpeño x ratón Pesquería  Liebre 23 ratón (olotillo) Pesquería
Pinto amarillo 24 ratón x Tuxp. norteño Los ramones  Liebre 35 ratón (olotillo) Pesquería
Pinto amarillo 26 ratón x Tuxp norteño Los ramones  Liebre 37 ratón (olotillo) Los ramones
Pinto amarillo 30 Tuxpeño x ratón cerralvo  Liebre 60 Tuxpeño x ratón cadereyta
 Pinto amarillo 42 ratón Zuazua  Liebre 61 ratón x Tuxpeño cadereyta
 Pinto amarillo 43 ratón Vallecillo  Liebre 63 ratón x Tuxpeño cadereyta
 Pinto amarillo 44 Tuxpeño Vallecillo
 Pinto amarillo 45 Tuxpeño x ratón Vallecillo
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que genera conglomerados equilibrados y de tamaño 
pequeño, además de que tiene interpretación sencilla 
(Peña 1987).

 el método de UPgma asume que las especies 
son grupos por sí mismas, luego relaciona los grupos 
más cercanos basado en la matriz de distancias, recal-
cula la matriz de distancia y repite el proceso hasta que 
todas las especies estén conectadas a un único grupo. 
el método UPgma realiza todos sus cálculos con la 
matriz calculada hallando la distancia genética entre 
las especies. La ventaja de este método es muy senci-
llo ya que realiza los cálculos basados en la matriz de 
distancias y no directamente sobre las secuencias es 
mucho más rápido computacionalmente que los méto-
dos basados en carácter.

se utilizó el programa statistic (versión 6.0) para 
la generación de dendogramas. el criterio tomado para 
la distancia de corte y definición de los grupos en los 
dendogramas fue establecido sobre el número óptimo 
de grupos cuando se produjeron saltos bruscos en las 
distancias.

resultados y discusióN

en el análisis molecular se seleccionaron 434 ban-
das amplificadas de doce combinaciones dúplex de dos 
iniciadores utilizados: (ecorl-700) y (ecorl-800) los 
cuales produjeron fragmentos de amplificación de los 
ácidos nucleótidos de aFLP como: (a) adenina, (c) 
citocina, (g) guanina y (T) tiamina (cuadro 2).

el análisis de bandas se realizó en el programa 
sagamx que incluyó también un análisis de conglo-
merados,  el cual permitió identificar varios grupos a 
partir de la generación de una matriz acumulativa.

Desde una perspectiva multivariada se hizo un 
análisis de componentes principales considerando las 
30 poblaciones, 22 de Pinto amarillo y ocho de Lie-
bre, previa estandarización de los datos y una rotación 
de tipo Varimax en los componentes resultantes para 
determinar la correlación con cada uno de los factores.

en la Figura 1 se muestra como ejemplo, el patrón 
de bandas amplificadas con la combinación de inicia-
dores m-cTT–e-aag, seleccionando las bandas y 
registrándolas como variables binarias utilizando el nú-
mero “1” para indicar la presencia de patrones amplifi-
cados con la intensidad de color oscuro y “0” cuando la 
intensidad fuera tenue para indicar su ausencia. 

en la Figura 2 se observa la formación de tres gru-
pos principales de las veintidós poblaciones de Pinto 
Amarillo, las cuales se agruparon específicamente de 
acuerdo a la presencia de las bandas seleccionadas.

el primer grupo se constituyó por ocho poblacio-
nes, al asociarlos con las razas, el 50% de estas tuvie-
ron asociación a la raza ratón, el 37,5% a Tuxpeño y 
12,5% a Tuxpeño x ratón. este grupo se caracterizó 
por la distribución geográfica alejada entre cada pobla-
ción donde se colectaron, sin embargo; las condiciones 
climáticas de este grupo indican que el 88% de las 
colectas se siembran bajo condiciones de temporal lo 
que agrupó aquellas colectas con un porte de planta 
con 198 cm, 79 días a la madurez, longitud e hileras de 
mazorca con 13,5 y 2,3 cm el diámetro de la mazorca.
Esta similitud pudo ser influenciada por el medio am-
biente en que se han adaptado las variedades a pesar de 
pertenecer a diferentes municipios debido a la diversi-
dad genética y la posible existencia de intercambio de 
semilla realizada por los agricultores a través de los 
años, coincidiendo con lo descrito por Hartings et al. 
(2008) quienes concluyeron que la diversidad genética 

cuadro 2.  Combinaciones de bandas amplificadas de mar-
cadores aFLP para las veintidós poblaciones de 
Pinto amarillo y ocho de Liebre de nuevo León, 
méxico. 2010.  

 

combinación Bandas seleccionadas
1 Primer m-caa   Primer e-aac* 23
2             Primer m-cac   Primer e-acc* 20
3 Primer m-cac   Primer e-agg* 16
4 Primer m-cTT    Primer e-aag* 59
5 Primer m-cTT    Primer e-acT* 46
6 Primer m-caT    Primer e-aca* 48
7 Primer m-caT    Primer e-agc** 33
8 Primer m-cTc    Primer e-agg** 35
9 Primer m-cTg    Primer e-acc** 50
10 Primer m-cTg    Primer e-acg** 44
11 Primer m-caT    Primer e-aac** 43
12 Primer m-caT    Primer e-acT** 17

Total 434

(m)= iniciador msel, (a)= adenina, (c)= citocina,(g)= gua-
nina, (T)= tiamina, *= iniciador de ecorl-700, **= iniciador 
ecorl-800.
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de las poblaciones es altamente influenciada por las 
condiciones ambientales específicas y locales asocia-
das a su origen geográfico, mas no se establecieron las 
relaciones en base a las razas de maíz per se. 

el segundo grupo lo integraron ocho poblaciones 
de las cuales se sembraron bajo condiciones de riego 
distinguiéndose con un porte de altura de planta con 
200 cm, a los 78 días de madurez, una longitud de 
mazorca de 14,1 cm  y 13,5 cm de hileras por mazorca 
con un promedio de 14,2 en  número de granos por 
hilera y 2,4 de diámetro de mazorca.   

Los datos mostrados indican que existe variación 
entre las poblaciones adaptadas a condiciones de tem-
poral en climas secos. La definición de patrón etnofito-
genético de (muñoz 2003) es aplicable a la diversidad 
observada en las ocho poblaciones de maíz ya que es 
posible dentro de una microrregión diferenciar genoti-
pos en base a sus características.                 

Las poblaciones se colectaron en siete municipios 
representando el 50% de estos, indicando la existencia 
de amplia distribución de la diversidad genética en-
contrada del lugar de origen, es decir, las poblaciones 
que se agruparon en este grupo son molecularmente 
iguales y estos resultados tienen coincidencia con lo 
reportado por Liu et al. (2009); ellos encontraron alto 
nivel de la diversidad genética; de 247 colectas de 
maíces nativos en china formaron grupos diferentes,  
principalmente enfocados a factores geográficos de 
siete provincias del sur de china.

el tercer grupo se constituyó por seis poblaciones 
provenientes de cuatro municipios, que están muy cer-
canos geográficamente presentando estrecha relación, 
prevaleciendo de que no hay variación genética entre 
estas poblaciones (muñoz 2003). Las siembras de 
estas poblaciones se realizan bajo condiciones de tem-
poral lo que se distinguieron por presentar promedios 
de altura de planta con 1,98 cm, fueron más precoces 
a los 76 días, presentaron longitud de mazorca de 13,1 
cm y un diámetro de 2,3 cm. 

figura 2.  Dendograma generado en base a datos obtenidos 
a través de aFLP de veintidós poblaciones de 
maíces criollos Pinto amarillo de nuevo León, 
méxico. 2010.

figura 1.  Productos de amplificación de marcadores AFLP, ob-
tenidos con la combinación (m-cTT---e-aag) (m) 
representa el marcador del pesos molecular. 2010.



issn: 1021-7444     agronomía mesoamericana 23(1):29-39. 2012

35roDrígUeZ et al.: DiversiDaD De maíces criollos meDiante aFlP

Para el caso de la caracterización fenotípica, la dis-
persión de los datos mostró variación entre las veintidós 
poblaciones (Figura 3), se aprecia la formación de tres 
grupos principales, al igual que en los datos de aFLP, 
esto indica que las poblaciones que se formaron en cada 
grupo son fenotípicamente iguales a pesar de pertenecer 
a distintas áreas geográficas en que se colectaron. 

el primer grupo lo formaron siete poblaciones las 
cuales tuvieron el 57,1% asociación a la raza Tuxpeño 
x ratón, el 14,3% a ratón y otro 28,6% a Tuxpeño. 
La información proporcionada por los agricultores que 
aportaron las colectas de estas variedades, comentan 
que 86% de estas poblaciones se cultivan bajo con-
diciones de temporal, contando con un rango entre 
350-640 mm anuales de precipitación; de esta manera 
presentaron altura de plantas de 197 cm, fueron más 
precoces a los 76 días, obtuvieron longitud de mazorca 
de 13,0 cm y un duiametro de mazorca de 2,1 cm, el 
otro 14% de las poblaciones se cultivan bajo riego. 

estas poblaciones presentaron una variabilidad 
genética estrecha dentro de las regiones en que se co-
lectaron (ramírez et al. 1988).

el segundo grupo se constituyó por cinco pobla-
ciones con una proporción del 80% a la raza ratón, el 
40% a Tuxpeño x ratón; las siembras en este grupo de 
poblaciones se realizan bajo condiciones de temporal 

presentando un rango entre 380-650 mm anuales de 
precipitación; en función a la disposición de agua, en 
este grupo sobresalen los promedios, principalmente 
por su porte en altura de planta de 189 cm, fueron de 
ciclo a los 78 días de madurez, mientras que el diáme-
tro de mazorca fue 13,2 cm, el número de hileras por 
mazorca con 12,8 y granos por hileras fue de 34 y un 
diámetro de mazorca de 2,2 cm. Por esta razón, parecen 
ser una excelente fuente de resistencia a sequía. Bajo 
estas condiciones ambientales en las que se cultivan 
estas variedades difícilmente prosperarían los híbridos 
comerciales, razón por la cual son conservadas por los 
agricultores, conscientes de la eventualidad de las llu-
vias para la agricultura temporal (martín et al. 2008). 

La distribución de estas colectas presentaron am-
plia diversidad de las poblaciones como lo reportado 
por ron et al. (2008) quienes encontraron amplia 
diversidad genética, de 127 colectas de maíces nativos 
de los estados de Jalisco, michoacán y nayarit el cual 
les permitió identificar  53 colectas con 42% influencia 
de la raza Tuxpeño, 26% a Tabloncillo y 41 colectas 
con 32%  influencia de la raza Mushito.

El análisis de los conglomerados permitió identifi-
car cuatro, tres y cuatro poblaciones de Pinto amarillo 
de las Figuras 1 y 2, mostrando similitud molecular y fe-
notípica de acuerdo al área geográfica en que colectaron 
estas variedades se encontraron los siguientes grupos: 
en el primero fueron las poblaciones 18 de Villaldama, 
70 de Dr. gonzález, 24 (Los ramones) y 71 (Paras). 
el segundo grupo lo integraron las poblaciones 46 
(garcía), 50 (china) y 11 (Pesquería); el tercer grupo se 
identificaron las poblaciones 21 (Pesquería), 1 y 15 de 
Villaldama, 17 (Bustamante) y 12 de Hidalgo). 

el análisis de agrupamiento utilizando datos mo-
leculares de las ocho poblaciones de Liebre (Figura 4) 
resultó en la formación de dos grupos, el primero se 
integró con tres poblaciones 37, 23 y 19 pertenecientes 
a Los ramones y Pesqueria, este grupo se caracterizó 
por presentar asociación a la raza ratón (olotillo), sin 
embargo, las condiciones que presentan las poblaciones 
son en siembras bajo condiciones de riego distinguién-
dose por presentar promedios en altura de planta de 210 
cm, 78 días a la madurez, 14,4 cm en longitud de ma-
zorca, 3,7 cm en diámetro de mazorca con un número 
de granos por hilera por mazorca de 12,1.

el segundo grupo se constituyó por cinco pobla-
ciones, tres de ellas 63, 60 y 61 pertenecen a cadereyta 
las cuales tuvieron el 60% asociación a ratón x Tux-
peño, las dos restantes 10 y 35 pertenecen a Pesqueria 

figura 3.  Dendograma generado en base a datos obtenidos a 
través de la caracterización fenotípica de veintidós 
poblaciones de maíces criollos Pinto amarillo de 
nuevo León, méxico. 2010.
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con 40% de asociación a la raza ratón. este grupo de 
poblaciones se cultivan con poca disponibilidad de 
agua entre los 560-800 mm anuales de precipitación; 
se distinguen por presentar un porte de 200 cm de 
altura de planta, 74 y 77 días de floración masculina 
y femenina respectivamente, 13,6 cm de longitud de 
mazorca, 3,5 en diámetro de mazorca y 11,5 hileras 
por mazorca.

Las características de las poblaciones tienen rela-
ción con las precipitaciones, esto es, que las poblacio-
nes más precoces y menor altura de planta se cultiven 
en áreas de temporal con menores promedios de pre-
cipitaciones, lo anterior refleja una relación entre la 
diversidad genética del maíz y la variación ecológica 
ambiental, lo cual refiere (Romero y Muñoz 1996), 
(gil et al. 1995).

en este estudio las poblaciones presentaron una 
estrecha similitud molecular debido a la cercanía de 
los municipios donde se colectaron y coincide con la 
investigación por reif et al. (2006) quienes caracteri-
zaron molecularmente veinticinco razas pertenecientes 
a once estados de méxico, entre ellas la raza Tuxpeño; 
ellos concluyeron que una distribución de la diver-
sidad genética presenta un patrón de aislamiento por 
distancia; esto es, poblaciones más cercanas genética-
mente y geográficamente se parecen más entre sí. 

respecto a la caracterización fenotípica de las 
ocho colectas de Liebre (Figura 5), se formaron cuatro 
grupos, caracterizados fenotípicamente iguales; en el 
primer grupo con dos poblaciones 60, 63, 37 y 35 per-
tenecientes a cadereyta se asociaron el 50% a la raza 

Tuxpeño x ratón, la población 35 de Pesqueria,  la 37 
a Los ramones se asociaron a la raza ratón (olotillo).

De la información proporcionada por los agri-
cultores al momento de las colectas, se pudo notar 
que tres poblaciones 60, 37 y 63 de este grupo se 
cultivan bajo condiciones de temporal teniendo un 
rango de precipitación entre 550-900 mm anuales; se 
distinguen por tener promedios de planta de 200 cm de 
altura, fueron más precoces con 74 y 77 días de flora-
ción masculina y femenina respectivamente; tuvieron 
menor tamaño y grosor de mazorca con 14 y 3,6 cm 
respectivamente, el número de hileras por mazorca fue 
de 11,5 y con 34 granos por hileras.

Las poblaciones presentaron una marcada diferen-
cia en las características agronómicas al sembrarse en 
condiciones de escasa precipitación en ambientes de 
temporal, lo que coincide lo mencionado por (Pecina 
et al. 2009).

 el segundo grupo formado por cuatro poblacio-
nes, 10 y 23 provenientes de Pesqueria, 61 de cadere-
yta, y la 19 de Los ramones, el 75% se asoció a la raza 
Ratón (Olotillo), el 25% con influencia a la raza Ratón. 
En este grupo se identificaron dos poblaciones la 23 y 
10 del grupo tardío las cuales se han estado sembrando 
bajo condiciones de riego, se distinguieron por porte 
de altura de 210 cm, de ciclo tardío a los 77 y 80 días 
de floración masculina y femenina respectivamente, el 
tamaño de mazorca fue de 15,6 cm con un grosor de 
4,1 cm, el número de hileras por mazorca fue de trece, 
tuvieron 38,2 granos por mazorca. 

figura 5.  Dendograma generado en base a datos obtenidos 
a través de la caracterización fenotípica de ocho 
poblaciones de maíces criollos de Liebre de nuevo 
León, méxico. 2010.

figura 4.  Dendograma generado en base a datos obtenidos 
a través de aFLP de ocho poblaciones de maíces 
criollos de Liebre de nuevo León, méxico. 2010.
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Puede deducirse que de acuerdo a esta informa-
ción, estos dos municipios que están geográficamente 
cercanos, los agricultores han estado contribuyendo al 
intercambio de semilla a través de los años que han 
conducido a una menor variabilidad genética de las 
características fenotípicas coincidiendo lo mencionado 
por (gonzález et al. 2006).

Las poblaciones 61 y 19 del grupo precoz se 
siembran en condiciones de temporal caracterizada 
por presentar valores bajos de datos agronómicos. 
información similar reportan santacruz et al. (2010), 

quienes concluyeron que el 66% de poblaciones de 
maíz se cultivan bajo condiciones de riego correspon-
dientes al grupo tardío, el resto 34% en temporal al 
grupo precoz presentaron el 60% influencia a la raza 
Zapalote chico, mientras que el 40% restante fueron 
entre Tuxpeño, Vandeño y Tepecintle. 

al asociar los datos moleculares y fenotípicos 
el análisis conglomerado permitió identificar tres po-
blaciones (Figuras 3 y 4): la 37 perteneciente a Los 
ramones, la 61 de cadereyta y la 10 de Pesqueria, las 
cuales están adaptadas a condiciones de temporal con 
poca disponibilidad de agua.

componentes principales

De la variabilidad total observada en las 30 pobla-
ciones de maíz, 22 de Pinto amarillo y ocho de Liebre 
con base en las cinco variables registradas (Figura 6), 

los dos factores explicaron el 39,42% (cuadro 3). el 
factor 1, 21,1% presentó una mayor asociación positiva 
con 26 poblaciones, dentro de ellas se agruparon siete 
poblaciones de Liebre y 19 de Pinto amarillo, las po-
blaciones de mayor asociación fueron la población Pa-
18 (0,67), Pa-15 (0,69), Pa-70 (0,64), Pa-71 (0,63), 

figura 6.  Dispersión de las treinta poblaciones de maíz, 22 
de Pinto amarillo y ocho de Liebre. 2010.
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cuadro 3. componentes principales de treinta poblaciones de 
maíz criollos de nuevo León, méxico. 2010.

población factor-1 factor-2

Pa1 0,422 0,337

Pa11 0,429 -0,485

Pa12 0,570 0,076

Pa13 0,471 0,088

Pa14 0,522 0,234

Pa15 0,559 0,411

Pa16 0,613 0,144

Pa17 0,604 0,162

Pa18 0,454 0,454

Pa21 0,519 -0,212

Pa24 0,421 -0,156

Pa26 0,559 0,118

Pa30 0,593 -0,207

Pa42 0,488 -0,230

Pa43 0,452 0,019

Pa44 0,607 -0,126

Pa45 0,524 -0,463

Pa46 0,619 -0,296

Pa48 0,418 -0,621

Pa50 0,657 -0,157

Pa70 0,598 0,319

Pa71 0,622 0,247

L10 0,569 0,033

L19 0,375 0,642

L23 0,466 0,259

L35 0,507 -0,148

L37 0,428 -0,041

L60 0,691 -0,302

L61 0,419 -0,068

L63 0,639 0,069
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Pa-1 (0,52), Pa-14 (0.56), Liebre-23 (0,55), Pa-16 
(0,58) y Pa-17 (0,57); mientras que  las poblaciones 
Pa-48 y Pa-11presentaron asociación negativa.

en el factor 2 (18,21%) estuvo determinado princi-
palmente por la población 19 de Liebre.

estos resultados muestran la diversidad genética de 
las poblaciones de la  zona norte del estado de nuevo 
León considerando las características agronómicas de 
las poblaciones, de tal manera que se pueden considerar 
como un criterio para realizar un programa de mejora-
miento a futuro (Herrera et al. 2000). al respecto, gil 
et al. (2004) señalaron que existe variabilidad genética 
entre los materiales locales y entre nichos ecológicos, en 
términos de nivel de precocidad y características agronó-
micas, la variabilidad atribuible a la selección efectuada 
durante generaciones por los agricultores (Figura 7).

el análisis de componentes principales para las 
características agronómicas mostró que los dos compo-
nentes en conjunto explicaron 59,93% de la variación 
fenotípica observada de las treinta poblaciones. De 
acuerdo con los vectores propios, en el primer factor las 
variables con mayor peso fueron: floración femenina, 
floración masculina y diámetro de mazorca presentaron 
asociación positiva con 0,87; 0,84 y 0,64 respectiva-
mente, mientras que hileras por mazorca, granos por hi-
lera y longitud de mazorca presentaron baja asociación. 

La diversidad en precocidad es común entre 
las poblaciones nativas. al respecto, Ángeles et al. 
(2010) señalaron que existe variabilidad genética entre 
los materiales locales y entre nichos ecológicos, en 

términos de color del grano, nivel de precocidad 
y características agronómicas, variabilidad que es 
atribuible a la selección efectuada durante generaciones 
por los productores, para tipo y color de grano según 
los usos. Hortelano et al. (2008) también señalaron que 
en el Valle de Puebla la variación genética existente 
puede agruparse de acuerdo con influencia para explicar 
la variación observada en días a floración femenina, 
número de hojas arriba de la mazorca, área de la hoja 
de la mazorca, aspecto de planta, longitud de mazorca, 
número de hileras de grano por mazorca, diámetro de 
mazorca, longitud de grano, ancho de grano, grosor de 
grano y diámetro de olote. 
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