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RESUMEN

El maiz (Zea mays L.) es una de las especies con mayor diversidad y
plasticidad. La diversidad genética es la variabilidad en la secuencia del
ADN dentro de una poblacién o especie. La plasticidad es la capacidad de
un organismo para expresar diferentes fenotipos en respuesta a variaciones
en el ambiente. Este estudio tuvo como objetivo evaluar los cambios en los
indicadores de diversidad en poblaciones de maiz adaptadas a Valles Altos del
centro de México mediante marcadores SilicoDArT. Se analizaron poblaciones
de 11 razas de maiz (Pepitilla, Tabloncillo, Comiteco, Celaya, Vandeiio,
Tepecintle, Olotillo, Nal-Tel, Zapalote Chico, Tuxpefio y Conico Nortefio)
en sus versiones original y adaptada. Se extrajo ADN de hojas utilizando
un protocolo basado en CTAB. Los marcadores se obtuvieron mediante la
tecnologia DArTseq. Se obtuvieron 37,752 marcadores, de los cuales 20,654
fueron utilizados para el andlisis. A nivel de loci, los valores promedio de los
estimadores fueron: heterocigosidad esperada (He) = 0.304, niimero de alelos
efectivos (Ae) = 1.488 e indice de Shannon = 0.682. A nivel de accesiones,
los promedios fueron: He = 0.418, Ae = 1.723 y rareza alélica (Ra) = 234.
El agrupamiento basado en la distancia de Rogers mostré que seis de las
poblaciones adaptadas y sus correspondientes versones originales (razas
Vandeiio, Conico Nortefio, Tuxpefio, Tepecintle, Nal-Tel y Zapalote Chico) se
agruparon en el mismo clado, mientras que las restantes se ubicaron en clados
de grupos distintos. El andlisis de escalamiento multidimensional confirmé la
existencia de poblaciones con estructura similar entre sus versiones original y
adaptada, y otras con diferenciacion genética considerable. Se concluye que
la seleccion logré preservar la diversidad genética en las poblaciones, aunque
con tendencia hacia la fijacion de alelos. La divergencia observada sugiere
que la adaptacion no fue homogénea y que factores como la respuesta a la
seleccion, la estructura genética inicial de cada poblacion y la plasticidad
fenotipica influyeron en el proceso adaptativo.

Palabras clave: Zea mays, diversidad genética, marcadores
silicoDArT, plasticidad fenotipica, seleccion masal.

SUMMARY

Maize (Zea mays L.) is one of the species with the greatest diversity and
plasticity. Genetic diversity refers to the variability in DNA sequences within
a population or species. Plasticity is the ability of an organism to express
different phenotypes in response to variations in the environment. This
study aimed to assess changes in diversity indicators in maize populations
adapted to the high valleys region of central Mexico using SilicoDArT markers.
Populations from 11 maize races (Pepitilla, Tabloncillo, Comiteco, Celaya,
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Vandefio, Tepecintle, Olotillo, Nal-Tel, Zapalote Chico, Tuxpefio and Cénico
Nortefio) in their original and adapted versions were analyzed. DNA was
extracted from leaves using a CTAB-based protocol. Markers were obtained
using DArTseq technology. A total of 37,752 markers were generated, of which
20,654 were used for the analysis. At the loci level, the average values of the
estimators were: expected heterozygosity (He) = 0.304, effective allele number
(Ae) = 1.488, and Shannon index = 0.682. At the accessions level, the averages
were: He = 0.418, Ae = 1.723, and allelic rareness (Ar) = 234. Grouping based
on Rogers' distance showed that six of the adapted populations and their
corresponding original versions (races Vandefio, Cdnico Nortefio, Tuxpefio,
Tepecintle, Nal-Tel, and Zapalote Chico) were grouped in the same clade,
while the remaining populations were placed in clades of distinct groups. The
multidimensional scaling analysis confirmed the existence of populations
with similar structure between their original and adapted versions, and
others with considerable genetic differentiation. It is concluded that selection
preserved genetic diversity in the populations, although with a tendency
towards fixation of alleles. The observed divergence suggests that adaptation
was not homogeneous and that factors such as response to selection, initial
genetic structure of each population and phenotypic plasticity influenced the
adaptive process.

Index words: Zea mays, genetic diversity, mass selection,
phenotypic plasticity, silicoDArT markers.

INTRODUCCION

El maiz (Zea mays L.) es el tercer cultivo basico de mayor
produccion a nivel mundial; por ello, desarrollar estrategias
de adaptacion es crucial para la produccion agricola y
asegurar su papel futuro en la lucha contra el hambre, la
inseguridad alimentaria y la mejora de la nutricién ante
escenarios de cambio climatico (Ahmad, 2020; Liu et al,,
2020). Entre las estrategias, se ha sugerido dar mayor
prominencia a las razas locales de maiz y a la adaptacion
como factores clave para enfrentar la severidad del cambio
climéatico en la produccion de alimentos (Hellin et al., 2014).

El mejoramiento genético convencional es fundamental
paraincrementarlaproduccion de maiz frente alos desafios
ambientales; este ha sido responsable de aumentos
significativos en la productividad agricola, contribuyendo
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con el 50 % del incremento en el rendimiento del maiz en
EE. UU. desde 1930. Entre 1960 y 2000, las ganancias
genéticas en el rendimiento de grano alcanzaron un
promedio de 110 kg ha™' afio™! en ese pais (Liu et al., 2021).

En México, el uso de semilla mejorada ha aumentado
en los Ultimos afios y su uso se ha concentrado en
zonas de agricultura comercial (SADER, 2020; Sanchez-
Toledano et al., 2018); sin embargo, el padrén de adopcion
por pequefos productores ha sido irregular debido a
las ventajas adaptativas de los materiales nativos, la
preferencia por productos tradicionales que satisfacen
las demandas organolépticas locales y las condiciones
econdémicas asociadas con la superficie de siembra
disponible (Uzcanga et al, 2017). Esta brecha en la
adopcion y adaptacion a ambientes marginales podria
superarse al involucrar activamente a los usuarios finales
en el proceso de desarrollo de variedades, incorporando
en los programas de mejoramiento la perspectiva de los
agricultores (Morris y Bellon, 2004).

La adaptacion de las poblaciones de maiz depende en
gran medida de la diversidad genética disponible (Birader
et al,, 2023). En el contexto del mejoramiento genético,
genotipos con adaptacion limitada suelen presentar
baja estabilidad y reducida respuesta a la seleccion
(Bocianowski et al, 2024). En genética cuantitativa, el
fenotipo de un caracter esta determinado por los efectos
genéticos, ambientales y su interaccion, de acuerdo con el
modelo F = G + A + GxA (Falconer y Mackay, 1996). Bajo
este modelo, lainteraccion genotipo x ambiente condiciona
la expresion del fenotipo, la respuesta a la seleccién, y en
ocasiones, puede asociarse con patrones de plasticidad
fenotipica (Fuy Wang, 2023).

En vista de que el mejoramiento modifica las frecuencias
alélicas y la distribucion de la diversidad genética (Masuka
et al, 2017), es importante monitorear la diversidad en
poblaciones bajo seleccidon artificial. En maiz existen
numerosos estudios de caracterizacion genética que
reportan la variacion dentro y entre razas mediante
marcadores moleculares (Arteaga et al, 2015; Barrera-
Guzman et al., 2020; Rocandio-Rodriguez et al., 2014); sin
embargo, son limitados aquellos que evaltan el efecto de
la seleccién masal sobre la diversidad (Alves et al., 2017,
Labate et al., 1999; Solomon et al., 2010). Recientemente,
el genotipado de alta densidad se ha vuelto accesible
para estudiar la variacion existente. En este aspecto, la
tecnologia DArTseq permite obtener un alto nimero de
marcadores dominantes (SilicoDArT) y codominantes
(SNP) y facilitar estudios de diversidad y estructura
poblacional (Petroli y Kilian, 2019).

El objetivo de este estudio fue determinar la diversidad
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genética de poblaciones pertenecientes a 11 razas de maiz
en su version original y adaptada a Valles Altos del centro
de México mediante marcadores SilicoDArT. Se planted
la hipotesis de que el proceso de seleccion para adaptar
estas poblaciones de origen tropical y subtropical a esta
region de México modifico sus indicadores de diversidad
genética.

MATERIALES Y METODOS
Germoplasma de estudio

Se evaluaron poblaciones de 11 razas de maiz
adaptadas a Valles Altos: Pepitilla, Tabloncillo, Comiteco,
Celaya, Vandefo, Tepecintle, Olotillo, Nal-Tel, Zapalote
Chico, Tuxpefo y Conico Nortefo en sus versiones original
y adaptada. Estas poblaciones son parte del Programa de
Mejoramiento Genético de Maiz de la Mesa Central del
Colegio de Postgraduados.

La version o poblacion original se refiere al material
a partir del cual se inicid el proceso de adaptacion, la
poblacion adaptada correspondio al material derivado de
la poblacion original después de 18-24 ciclos de seleccion
masal (Cuadro 1) en las condiciones ambientales de
Montecillo, Estado de México (19° 27' 35" N, 98° 54' 16"
0). En el caso de Conico Nortefio, se evalud la poblacion
Zacatecas 58, una poblacion recolectada en Cantuna, Sain
Alto, Zacatecas (22° 44' 56" N 102° 32' 06" W (Santacruz-
Varela, Com. Pers., 2025)" y sujeta a 24 ciclos de seleccion
adaptativa bajo las condiciones de Montecillo, Texcoco,
Estado de México. En el caso de Olotillo, Comiteco vy
Tabloncillo, las poblaciones originales fueron sustituidas
por accesiones de la misma raza provenientes del
banco de germoplasma del CIMMYT debido a baja
viabilidad ocasionada por condiciones subodptimas de
almacenamiento (Cuadro 1).

Los materiales se sembraron en dos surcos de 10 m
separados a 80 cm, con 28 matas de dos plantas cada 40
cm, en el ciclo primavera-verano de 2023, en Montecillo,
Texcoco, Estado de México. Previamente, la semilla fue
regenerada en el aflo 2021 con el fin de homogeneizar
su calidad fisioldgica, debido a que los lotes provenian
de los ciclos agricolas 2016 y 2018. En el proceso de
rejuvenecimiento de semilla se aplicd un riego inicial
un dia después de la siembra, seguido de tres riegos
complementados con precipitacién pluvial. La fertilizacion
se realizd con una dosis de 180-90-0 kg ha™' de N-P-K,
aplicada en dos fracciones: la mitad del nitrégeno y todo el
fésforo enla preparacion del terreno, y el nitrégeno restante

'Santacruz-Varela, A. Especialista en recursos genéticos de maiz,
Colegio de Postgraduados, Montecillo, Estado de México,
México.
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durante el aporque a los 28 dias después de la siembra.
El control de malezas fue manual. No hubo aplicacién de
insecticidas.

Extraccion del ADN

Se tomaron muestras de 20 plantas por poblacion. Se
cortaron porciones de aproximadamente 20 cm de largo
de hojas jovenes, sanas y completamente extendidas,
las cuales se conservaron en frio durante su traslado al
laboratorio. De cada planta se obtuvo una submuestra de
200 mg, que se congeld en nitrdgeno liquido y se almacend
a -80 °C hasta la extraccion de ADN.

Rev. Fitotec. Mex. Vol. 49 (2) 2026

La extraccion se realizd mediante un protocolo basado
en bromuro mixto de alquiltrimetil-amonio (CTAB)
optimizado para extraccion a baja escala (CIMMYT,
2006). Brevemente, las muestras se homogenizaron con
nitrégeno liquido y se incubaron con solucion de lisis a
65 °C durante 1 h. Posteriormente, el extracto se purificd
con cloroformo:alcohol isoamilico (24:1) mezclando
a temperatura ambiente (TA) durante 10 min, y luego
centrifugando para recuperar el sobrenadante (11,500 rpm,
10 min, TA). A partir del sobrenadante, el ADN se precipitd
con medio volumen de isopropanol frio durante 1 h a -20
°C. El precipitado se lavo con etanol 70 %, se secd a TAy se
rehidratd en 100 yL de amortiguador TE, pH 8.0.

Cuadro 1. Indicadores de diversidad de 11 poblaciones de maiz en su version original y adaptada.

Raza Poblacion Version He Ae Ra

Celaya Guanajuato 20 C19S44# Adaptada 0.43 1.76 270
Celaya Guanajuato 20 Original 0.47 1.87 231
Codnico Nortefio Zacatecas 58 SMC24 Adaptada 0.45 1.80 257
Conico Nortefio Zacatecas 58 Original 0.45 1.81 255
Comiteco Chiapas 39 C19S44# Adaptada 0.38 1.61 223
Comiteco’ Chiapas 94 Original 0.39 1.63 197
Nal-Tel Yucatan 7 C19S4+# Adaptada 0.38 1.62 239
Nal-Tel Yucatan 7 Original 0.42 1.73 225
Olotillo Chiapas 56 C19S44# Adaptada 0.44 1.78 248
Olotillof Chiapas 52 Original 0.41 1.70 204
Pepitilla Morelos 17 C19S4# Adaptada 0.44 1.79 247
Pepitilla Morelos 17 Original 0.48 1.91 268
Tabloncillo Jalisco 63 C19S4# Adaptada 0.39 1.63 229
Tabloncillof Jalisco 23 Original 0.42 1.73 225
Tepecintle Chiapas 76 C19S4# Adaptada 0.38 1.61 206
Tepecintle Chiapas 76 Original 0.39 1.65 207
Tuxpefio Var.520C C18S4# Adaptada 0.42 1.72 230
Tuxpefo Var.520C Original 0.39 1.64 234
Vandefio Chiapas 30 C19S4# Adaptada 0.45 1.80 236
Vandefio Chiapas 30 Original 0.41 1.71 242
Zapalote Chico Oaxaca 48 C18S4# Adaptada 0.38 1.62 246
Zapalote Chico Oaxaca 48 Original 0.44 1.77 240

La poblacion original no corresponde con la version original en sentido estricto, pero pertenece a la misma raza y no ha sido sometida a proceso de
seleccion. He: Heterocigosidad esperada, Ae: nimero. de alelos efectivos, Ra: rareza alélica.
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La concentracion y pureza del ADN se evaluaron
mediante espectrofotometria (Nanodrop ND2000, Thermo
Scientific, Waltham, Massachusetts, EUA). La integridad
se verificod en gel de agarosa 1 %, migrando 2 pyL de ADN
mezclado con 3 pyL de amortiguador de carga SGB 5X
(CIMMYT, 2006), utilizando 50 ng de ADN del fago Lambda
como marcador. Se consideraron adecuadas aquellas
muestras que presentaron bandas de alto peso molecular
sin evidencia de degradacion.

Secuenciacion

Se prepararon volumenes de 100 yL a una concentracion
de 100 ng pL" de ADN por poblaciéon. Cada volumen
contuvo el ADN de 15 individuos en concentraciones
equimoleculares. Se enviaron para su genotipificacion al
Servicio de Analisis de Genotipificacion para la Agricultura
(SAGA) del Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz
y Trigo, en Texcoco, México, que emplea la tecnologia
DArTseq. Este tipo de secuenciacion de segunda
generacion utiliza enzimas de restriccion para reducir
la complejidad del genoma a través de fragmentacion
dirigida (Petroliy Kilian, 2019). Para las poblaciones de este
estudio se utilizaron las enzimas Pst | (CTGCA"G) y Nsp
| (RCATG"Y), siguiendo el protocolo patentado por DArT
(https://www.diversityarrays.com/services/dartseq/) en
un equipo secuenciador (NovaSeg-6000, Illumina, San
Diego, California, EUA).

Los datos obtenidos por SAGA se recibieron como una
matriz de secuencias con valores 1y O para denotar la
presencia o ausencia del marcador.

Andlisis de datos

Solo se consideraron los marcadores polimérficos y
presentes en todas las poblaciones. A partir de ellos, se
obtuvieron los indicadores de diversidad (porcentaje
de loci polimdrficos, P; heterocigosidad esperada, He;
heterocigosidad observada, Ho; alelos efectivos, Ae; rareza
alélica, Ra) por loci y accesion, asi como la matriz de
distancias de Rogers, el dendrograma correspondientey el
analisis molecular de varianza (AMOVA) con el programa
Bio-R (Biodiversity Analysis with R for Windows) version
3.2 (Pacheco-Gil et al, 2022). Asimismo, se obtuvieron
graficos de distribucion de frecuencias de He y Ae mediante
un script local disefiado para R (R Core Team, 2023).

RESULTADOS Y DISCUSION
Diversidad genética a nivel de loci

En total, se obtuvieron 37,752 marcadores SilicoDArT.
Esta cantidad de marcadores se filtrd para elegir solamente
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aquellos presentes en las 22 poblaciones, quedando
20,654 marcadores. Por lo tanto, en el analisis solo se
incluyeron los marcadores con una tasa de llamado <
0.975 y reproducibilidad = 0.875. El valor promedio de los
indicadores de diversidad de los marcadores analizados
fue el siguiente: P = 36.6, He = 0.304 + 0.007, Ae = 1.488 +
0.003 e indice de Shannon (1) = 0.682 + 0.002, lo que sugirid
una diversidad moderada que amerité ser disectada para
determinar silas frecuencias de los dos estados (presencia
0 ausencia) de los marcadores estaban equilibradas.

La Figura 1 muestra la distribucion de la He. Se observo
que la mayoria de los loci (71.2 %) mostraron He < 0.2, con
loci ya completamente fijos (He = 0) y otros presentando
diversidad genética baja. Los demas marcadores
presentaron una He que oscild entre 0.2y 0.5 (28.8 %). Dado
que He se calcula como 2pq, el valor maximo de He para
un marcador dominante cuando ambos alelos tienen la
misma frecuencia (p = q) es de 0.5; por lo tanto, en términos
de patrones de corte enzimatico, el valor de He = 0.304
encontrado en las poblaciones de este estudio significd
la existencia de un moderado grado de conservacion de
los sitios de corte de las enzimas de restriccion. Este dato
indicé que la seleccion a la que estuvieron sometidas las
poblaciones pudo haber favorecido un estado genético
sobre el otro.

Al respecto, Suarez-Gonzalez et al. (2025) reportaron
una He = 0.205 en 55 genotipos de maiz de la raza Jala
caracterizados con ISSR, un marcador dominante. Por su
parte, Rocandio-Rodriguez et al. (2014) reportaron una
He = 0.710 encontrada en 109 accesiones de siete razas
de maiz de los Valles Centrales de México analizadas
con 31 SSR, un marcador codominante. Los valores
de estas investigaciones sugieren que la He de las
poblaciones analizadas en este estudio se encuentran
dentro de la diversidad reportada para maiz. En cuanto
a la predominancia de alelos, se ha documentado que
la seleccién no actda de manera uniforme en el genoma,
pero favorece regiones gendmicas vinculadas al rasgo
bajo presion selectiva. En este aspecto, estudios en
maiz y otros cultivos han reportado barridos selectivos
en regiones que estan bajo seleccion para adaptacion
o mejoramiento. Wegary et al. (2019) identificaron 22
barridos selectivos en 292 lineas de maiz durante su
proceso de adaptacion a tierras altas de Africa. Asimismo,
Semagn et al. (2021) encontraron 21 barridos selectivos en
196 lineas de trigo de invierno, algunos de ellos cercanos
a genes asociados con caracteres como altura de planta,
fotoperiodo, vernalizacion, calidad del gluten y resistencia
a enfermedades.

Por otra parte, el valor de Ae = 1.488 refuerza el hallazgo
de que la mayoria de los individuos estan compartiendo
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Figura 1. Distribucion de la heterocigosidad esperada de 20,654 marcadores SilicoDArT de poblaciones de 11 razas de

maiz en su version original y adaptada.
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Figura 2. Distribucién del nimero de alelos efectivos de 20,654 marcadores SilicoDArT de poblaciones de 11 razas de

maiz en su version original y adaptada.

el mismo sitio de corte enzimatico. Para los marcadores
dominantes, solo dos estados genéticos son posibles
(presente o ausente); en consecuencia, el valor maximo
de Ae debe ser 2. La Figura 2 muestra la distribucién del
ndmero de alelos efectivos. Se observé que el valor de
Ae oscild entre 1.19 y 2.0 con 1.19 como el valor mas
frecuente. Al respecto, un valor de Ae = 1.0 indica ausencia
de variabilidad genética en ese locus; es decir, todas las
poblaciones tienen el mismo alelo para una posicion
genomica particular. En las poblaciones naturales, la
presencia de un mismo alelo (Ae = 1.0, alelos fijos) es
promovida por seleccion, deriva genética o un cuello de
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botella poblacional (Weir, 1996). Por lo tanto, el valor de
Ae = 1.488 detectado en este estudio implica que uno de
los alelos empieza a ser predominante, pero aun hay cierta
variabilidad entre los loci evaluados.

Diversidad genética a nivel de poblaciones

A nivel de las poblaciones, el valor de He oscild de
0.388 (Tepecintle adaptado) a 0.477 (Pepitilla original),
con un promedio de 0.418. Estos valores son mayores a
los reportados por Arteaga et al. (2015) en un conjunto
de poblaciones pertenecientes a 46 razas recolectadas
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en México entre 2006 y 2010, los cuales oscilaron entre
0.234y 0.318, con un promedio de 0.311, utilizando 36,931
SNPs. Las diferencias observadas entre ambos trabajos
pueden atribuirse, en parte, al tipo de marcador utilizado,
ya que los marcadores SilicoDArT no son directamente
comparables con los SNPs; sin embargo, considerando el
origen nativo de las poblaciones analizadas y el proceso
de seleccion para adaptacion al que han estado sometidas
(18-24 ciclos), el valor de He sugiere un grado intermedio
de diversidad genética, con algunas regiones homogéneas
y otras ya fijadas.

En cuanto al comportamiento de la He, se encontro
gue en tres poblaciones (Cénico Nortefio, Comiteco y
Tepecintle) los valores fueron similares entre versiones,
en cinco disminuyeron en la version adaptada (Celaya,
Nal-Tel, Pepitilla, Tabloncillo y Zapalote Chico) y en tres
aumentaron (Olotillo, Vandefio y Tuxpefio). En Olotillo, la
diferencia puede atribuirse a que la poblacion original no
corresponde con la que dio origen a la poblacion adaptada,
lo que implica una base genética distinta. En Vandefo y
Tuxpefio, el incremento en la He podria estar relacionado
con la recombinacion y el flujo génico.

Al respecto, la recombinacién favorece la generacion
de nuevos arreglos alélicos y es intensa en regiones
heterocigdticas, lo que provoca un aumento enla diversidad,
particularmente en fondos genéticos homogéneos como
los de Arabidopsis, una planta autégama (Szymanska-
Lejman et al, 2023). Mikhailov et al. (2025) también
encontraron que regiones heterocigoticas de genotipos
de maiz presentaron tasas de recombinacion mas altas
que las de hibridos; por lo tanto, es probable que en las
poblaciones del presente estudio, este fendmeno haya
contribuido al incremento de He durante el proceso de
adaptacion. De igual manera, el flujo génico no intencional
pudo haber incorporado variabilidad durante el periodo de
adaptacion, ya sea por la coincidencia en los periodos de
floracion entre parcelas vecinas, manipulaciéon durante la
polinizacion o incluso por una relajacion en la presion de
seleccion.

El Ae fue de 1.613 (Tepecintle adaptado) a 1.914 (Pepitilla
original) con un promedio de 1.723. Este indicador refleja el
numero de alelos que contribuyen realmente a la diversidad,
lo que sugirid una conservacion alta de la variabilidad
en las 22 poblaciones analizadas. Kondwakwenda et al.
(2020), en un estudio de 46 lineas de maiz para evaluar su
diversidad y elegir combinaciones parentales utilizando
2,623 SNPs, reportaron valores de Ae entre 1.4y 1.6, los
cuales son menores que los obtenidos en este estudio,
lo que permite inferir que las 11 poblaciones adaptadas
conservan aun variacion considerable y un alto potencial
de respuesta a la seleccion.
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Los valores de rareza alélica fluctuaron de 190 (Comiteco
original) a 270 (Celaya adaptado), con un promedio de 234
(Cuadro 1). Este parametro refleja la especificidad de los
alelos presentes en cada poblaciéon y permite identificar
poblaciones que contienen variantes genéticas menos
distribuidas dentro del conjunto evaluado. Floriani y Lipka
(2025) destacaron laimportancia de las variantes genéticas
poco comunes para comprender la arquitectura genética
de caracteres cuantitativos y procesos de adaptacion en
los cultivos; por tanto, la rareza alélica observada en las
poblaciones analizadas sugiere un potencial importante
para el mejoramiento genético y para la conservacion de
este germoplasma.

Relaciones genéticas

El analisis de agrupamiento basado en las distancias
de Rogers (Figura 3) reveld la existencia de dos grupos
principales, lo que evidencid patrones de disimilitud
genética entre las poblaciones evaluadas. El Grupo |
incluyd las poblaciones de las razas Celaya, Vandeho
y Tuxpefo, tanto en su version original como adaptada,
ademas de las poblaciones adaptadas de Comiteco vy
Olotillo. Por su parte, el Grupo Il fue mas amplio y se dividid
en dos subgrupos. El primero estuvo conformado por las
poblaciones originales y adaptadas de Coénico Nortefo y
Pepitilla, junto con la poblacion original de Tabloncillo. El
segundo subgrupo incluyd a las poblaciones originales y
adaptadas de Tepecintle, Nal-Tel y Zapalote Chico, asi como
las poblaciones originales de Comiteco, Olotillo y Tabloncillo.

Se observd que seis de las poblaciones (Vandefio,
Tuxpefo, Conico Nortefio, Tepecintle, Nal-Tel y Zapalote),
en su version original como adaptada se agruparon
en el mismo clado, lo que sugiere que conservaron
una estructura genética similar durante el proceso de
adaptacion. En contraste, las poblaciones de las razas
Celaya y Pepitilla no se agruparon en un mismo clado, sino
en uno de nivel superior dentro del mismo grupo, lo que
indicé que comparten similitudes genéticas, pero también
presentan divergencias genéticas marcadas.

Por su parte, las poblaciones de las razas Comiteco,
Olotillo y Tabloncillo se ubicaron en dos grupos distintos,
las versiones adaptadas en uno y las originales en
otro. Esto confirmd su distinto origen, debido a que las
poblaciones originales no fueron las mismas que dieron
origen a las versiones adaptadas, como se describe en
Materiales y Métodos (Cuadrol). En consecuencia, la
adecuada discriminacion de materiales de diferente origen
genético confirmo la confiabilidad del analisis.

El andlisis de escalamiento multidimensional (Figura
4) reflejé diferenciacion genética entre las poblaciones
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Figura 3. Dendrograma elaborado con distancias genéticas de Rogers de poblaciones de 11 razas de maiz en su version

original y adaptada.

evaluadas. Los dos primeros componentes principales
explicaron el 10 (CP1) y 7.85 % (CP2) de la variacion
total, respecivamente, lo que indicd que una proporcion
importante de la variabilidad genética se distribuyd en
otras dimensiones. Esta proporcion de variacion es similar
a lo reportado por Rocandio-Rodriguez et al. (2014),
quienes encontraron en 107 accesiones de maiz y dos
parientes silvestres analizados con 31 loci SSR, que el
CP1 contribuyd con el 835 % y el CP2 con el 495 % de
la variacion total. Asimismo, Rocandio-Rodriguez et al.
(2020) en un estudio integral que incluyo estas accesiones
y 13 rasgos morfoldgicos, reportaron valores comparables
donde el CP1, CP2 y CP3 explicaron el 8.7, 49y 4.6 % de la
variacion total, respectivamente.
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En el plano bidimensional, las poblaciones tendieron a
agruparseprincipalmente por su origen geografico,y mediante
este andlisis las poblaciones de ocho razas quedaron mas
cercanas entre si. Unicamente, las poblaciones de Pepitilla,
Celayay Olotillo quedaron alejadas unas de otras.

En el Cuadrante |, en la region distal, se ubicaron las
poblaciones originales y adaptadas de Tuxpefio y Vandefio
(delgrupotropical dentado),asicomolapoblaciénadaptada
de Olotillo (maduracion tardia). En ese mismo cuadrante,
en la zona proximal al origen, se localizaron las poblaciones
originales de Pepitilla y Celaya (tropical dentado), junto con
Comiteco adaptado (maduracion tardia). En el Cuadrante Il
en posicion distal, se agruparon las poblaciones originales
y adaptadas de Conico Nortefio y Tabloncillo (cénicoy ocho
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Figura 4. Grafica MSD 2D de poblaciones de 11 razas de maiz en su version original y adaptada. Los puntos grises refieren
a las poblaciones del Grupo | y los negros a las poblaciones del Grupo Il del dendrograma de la Figura 3.

hileras, respectivamente), asi como Pepitilla adaptada. En
el Cuadrante lll se conjuntaron las poblaciones originales
y adaptadas de Nal-Tel y Zapalote Chico (tropicales
precoces). Asimismo, en el Cuadrante IV y con valores
elevados en CP2, se posicionaron las poblaciones original
y adaptada de Tepecintle y las originales de Comiteco y
Olotillo (maduracion tardia).

De esta manera, la tendencia de agrupamiento y la
baja proporcion de varianza explicada sugieren que la
estructura genética de estas poblaciones es compleja y
multidimensional, caracteristica de poblaciones con alta
heterogeneidad interna, sometidas a largos procesos de
seleccion y recombinacion. La alta heterogeneidad fue
confirmada con el AMOVA, el cual mostré que 93.6 % de
la variacion fue explicada dentro de grupos y 6.4 % entre
grupos. Este patron es consistente con lo observado en
maices nativos, como fue documentado por Herrera-
Saucedo et al. (2019), quienes encontraron que el 75.6 %
de la diversidad genética reside dentro de las poblaciones
de las razas de maiz cultivadas en el norte de México vy el
restante 24.4 % entre las mismas; incluso en germoplasma
tradicional de la raza Jala, la variacion mas alta reside
dentro de grupos (62 %) como fue reportado por Sudrez-
Gonzalez et al. (2025), lo que demuestra que el proceso
de adaptacion al que fueron sometidas las poblaciones
analizadas, no condujo a una reduccion severa de su
diversidad sino a su reorganizacion interna.
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CONCLUSIONES

El analisis genético de las poblaciones de las 11 razas de
maiz en sus versiones original y adaptada evidencio que
el proceso de seleccion masal orientado a su adaptacion
a Valles Altos mantuvo una diversidad genética moderada,
tendid a la fijacion de alelos y modificd su estructura
genética. El patron de agrupamiento y la distribucion de las
poblaciones sugirieron que el proceso de adaptacion no fue
homogéneo entre las mismas y que mecanismos asociados
con la seleccion masal, la estructura genética inicial y la
plasticidad fenotipica influyeron en su diferente respuesta
adaptativa. Este estudio aporta evidencia del impacto de la
seleccion masal a largo plazo sobre poblaciones nativas de
maiz y resalta su valor como material base para estudiar
mecanismos adaptativos en Valles Altos.
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