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Resumen

En Vicia faba L. es importante generar variabilidad genética a través de la 
hibridación, mutagénesis y marcadores moleculares para seleccionar los 
mejores genotipos mediante, la estimación de parámetros genéticos como 
es la respuesta a la selección, la aptitud combinatoria general, aptitud com-
binatoria específica, la heredabidad y la heterosis que permiten establecer 
el tipo de acción génica que está presente en el carácter evaluado. En la 
región de centro del Valle de México donde se cultiva esta especie, el pro-
ductor ha seleccionado su propia semilla de generación en generación y es 
la que sigue usando en la actualidad. En este documento se describe las 
técnicas de mejoramiento genético más usadas y el grado de diversidad 
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genética disponible en los bancos de germoplasma para ser usado en fito-
mejoramiento.

Palabras clave: Vicia faba L., diversidad genética, banco de germoplasma, 
hibridación.

Introducción

Vicia faba L. (2n = 14) constituye una fuente importante de proteína (24-
37%) en la dieta de población de escasos recursos (Warsame et al., 2020; 
Pérez et al., 2014; Vioque et al., 2012). Sin embargo existe poca información 
sobre las diversas colectas existentes en la región centro de México, por lo 
que es fundamental contar con un germoplasma disponible y tener carac-
terizado las colectas existentes para realizar mejoramiento genético. A nivel 
mundial existen bancos importantes que conservan el germoplasma exis-
tente, muchos de ellos cuentan con información de las características mor-
fológicas y agronómicas para identificar fuentes de variación genética pero 
estas colectas no están adaptado para México. El mejoramiento genético en 
haba depende de la naturaleza y magnitud de la variabilidad genética dis-
ponible (Arab et al., 2018; Tadele et al., 2021) y de las interacciones involu-
cradas en la herencia de caracteres, como la hibridación, la aptitud combi-
natoria general y la aptitud combinatoria específica, la heredabilidad 
(Abo-Hegazy, 2022; Amjad y Alghamdi, 2023) y de la respuesta a la selección 
(Tadele et al., 2022), por lo que el uso de especies silvestres en el proceso de 
hibridación, en la técnica demutaganésis inducida, así como la caracteriza-
ción molecular y mapeo genético permite incorporar variabilidad genética 
disponible en estas especies.

Variabilidad genética

Existe amplia variabilidad genética en la especie por lo que se subdividen 
en dos subespecies muchos investigadores refieren a cuatro variedades bo-
tánicas: V. faba paucijuga, V. faba mayor, V. faba equina y V. faba minor. 
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Estas distinciones en especies, subespecies, y variedades botánicas están 
basadas en diferencias en peso, forma y tamaño de la semilla (Bond et al., 
1985, figura 15.1).

Figura 15.1. Subespecies y variedades botánicas de haba según Cubero (1974)

Especie     Vicia faba L.

Subespecies   Paucijuga   Eu faba

Variedades     minor  equina  mayor

Fuente: Elaborado a partir de Cubero (1974).

De acuerdo a la clasificación realizada por Cubero (1974), en México se 
tienen identificados dos grupos botánicos de haba la mayor y minor. Estos 
dos grupos están diferenciados por sus colores los cuales son: amarillo, zi-
marrona o blanca, roja o morada y moteada o parraleña y por el tamaño de 
la semilla (Díaz et al., 2006; Pérez et al., 2014). 

A pesar de la publicación de numerosos estudios genéticos y citogené-
ticos se conoce poco sobre el origen y la domesticación de haba. Cubero 
(1974) considera cuatros centros de origen: (a) Europa, (b) Norte de África 
y España, (c) a lo largo del Nilo y Etiopía, y (d) de Mesopotamia a la India. 
Sin embargo, Ladizinsky (1975) considera el centro de Asia y de acuerdo 
con Maxted (1995) considera el suroeste de Europa y suroeste de Asia. 

Zohary (1972) considera que el antepasado común de Vicia faba L. fue 
Vicia galilea, esto permitió predecir el lugar de origen; las evidencias encon-
tradas indican que las primeras descripciones de haba fueron encontradas 
en China (100 a. C.) y Japón (700 años d. C.). Por otro lado el grupo Pauci-
juga, actualmente presente desde Afganistán a la India, es la forma primi-
tiva considerada como más cercana al extinguido progenitor silvestre (Zo-
hary y Hopf, 2000). Sin embargo, no se ha cruzado la especie silvestre con 
la especie cultivada, por lo que no se conoce su ancestro común. Debido 
principalmente a que especies como V. narbonensis, V. galilea, V. johannis 
tienen diferente número de cromosomas (Raina y Rees, 1983). 
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Hibridación

La hibridación es un método de mejoramiento genético que utiliza la poli-
nización cruzada entre padres genéticamente diferentes. La hibridación es 
una forma de generar variabilidad genética. Bond realizó en 1966 los pri-
meros cruzamientos en haba de invierno y logró una heterosis de 23% con 
respecto al mejor progenitor. Por otro lado Ebmeyer y Stelling (1994) incre-
mentaron la heterosis hasta 70% para rendimiento de grano en cruzas de 
líneas endogámicas provenientes de diferentes cultivares, Sin embargo la 
Aptitud Combinatoria General (acg) fue mayor que la Aptitud Combina-
toria Específica (ace) en las diferentes cruzas de haba. En otros estudios la 
acg y la ace no hubo diferencias entre las combinaciones híbridas, es decir, 
mostraron el mismo comportamiento (Ghareeb y Fares, 2016). Esto indica 
que se está a favor de la formación de variedades sintéticas (Maalouf et al., 
1999). Sin embargo, después de considerar el alto grado de autofertilización 
que ocurre en el cultivo, los híbridos son los más apropiado para mejorar el 
rendimiento y su estabilidad por el efecto heterótico en el número de ramas 
por planta, número de vainas por planta y peso de 100 semillas (Duc, 1997; 
Bond et al., 1994). 

Heredabilidad

La heredabilidad es uno de los componentes fundamentales de la variación 
en la descripción mendeliana de una variable cuantitativa, se usa para de-
finir el grado de parecido entre individuos o familias basado en una carac-
terística en particular y además para analizar las causas genéticas y ambien-
tales de ese parecido (Jacquard, 1983), o para predecir el avance genético 
que se espera alcanzar al seleccionar progenitores en una o más poblaciones 
(Reyes, 1985). La heredabilidad en sentido amplio (h2) también conocida 
como el grado de determinación genética, es la proporción de la varianza 
genética total (δg

2) con relación a la varianza fenotípica (δF
2) h = (δg

2 / δF
2) × 100 

(Falconer, 1986) y la heredabilidad en sentido estrecho (h2) se define como 
la proporción de la varianza genética aditiva (δA

2) sobre la varianza fenotípica 
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(δF
2), (Lush, 1948; Holland et al., 2003). La heredabilidad de muchos carac-

teres cuando están controlados por líneas distintas pueden mostrar el valor 
más alto que otros cultivos, pero el rendimiento depende del componente 
ambiental (a) y de la interacción genotipo por ambiente (iga). 

La selección es el primer paso e incluye la selección de genotipos desea-
bles. Para que la selección sea efectiva debe existir variación genética en la 
población, el carácter deseado debe ser altamente heredable y tener un va-
lor económico de interés (Zamudio y Guerra, 2002). La presión de selección 
a lo largo de su periodo de cultivo la especie ha tenido un largo proceso de 
selección natural y selección hecha por el hombre y por lo tanto se han li-
berado cultivares adaptados a ambientes específicos. La presión de la selec-
ción (p) es limitada por la necesidad de controlar la polinización en las 
generaciones de selección y por las fuentes disponibles. (Bond, 1987; Bond 
y Poulsen, 1983). 

Annicchiarico y Iannucci (2008) concluyeron que en ausencia de inte-
racción genotipo por ambiente significativa las características de precocidad, 
duración de la floración, número de tallos fértiles por planta y altura de la 
primera vaina pueden ser usados para la identificación de material adapta-
do en las primeras etapas de selección, independientemente de los ambien-
tes de prueba. 

Las variedades nativas o criollas en haba son una mezcla de poblaciones 
que tienen un gran número de genes hereditarios diferentes debido a su 
diversidad genotípica y que están adaptadas al cambio de la condición am-
biental en su hábitat (Kuckuck et al., 1991). Esta variación genética dispo-
nible no ha sido explotada totalmente, ya que existe un rango considerable 
de variación existe entre y dentro de poblaciones (Lawes et al., 1983). En 
mejoramiento genético las variedades criollas son una fuente excelente de 
genes para mejorar el rendimiento de grano (Suso et al., 1993). El grado y 
patrón de variación genética determina el nivel de mejoramiento que es 
posible alcanzar y como puede ser logrado. 

Poco es conocido acerca de los componentes genéticos que influyen en 
la expresión fenotípica en habas de invierno, aunque la tolerancia al frío es 
controlada por grandes efectos aditivos bajo condiciones controladas (Duc 
y Petitjean, 1995; Sallam et al., 2015).
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Como Vicia faba L. es parcialmente alogama y de polinización libre, 
puede comportarse como completamente endogámica o completamente de 
polinización cruzada con niveles significativos 4 a 60% (Suso et al., 2001; 
Suso et al., 2010; Hu et al., 2011), por lo tanto la heterosis estimada puede 
enmascar el verdadero valor del genotipo. Link et al. (2010) describieron 
ambos efectos maternos y de sobredominancia están presentes en la gene-
ración f1 para habas tolerantes al frío. La diversidad alélica, el tamaño de 
la población, la organización multi-locus, la taza de cruzamiento, la inten-
sidad de selección, la heterocigocidad de individuos dentro de la población 
en un tiempo podría esperarse para cualquier efecto de respuesta positiva 
de selección en habas de invierno (Allard, 1996; Falconer y Mackay, 1996). 
Mientras mayor sea la varianza genética y el control ejercido por los genes, 
mayor será la disponibilidad de obtener un mejoramiento de estos.

Fuentes de variación genética

Se consideran como fuentes de variación genética a los bancos de germoplas-
mas, las mutaciones inducidas y la biología molecular. Los bancos de germo-
plasma resguardan la fuente de variabilidad genética requerida para los me-
joradores de plantas para el desarrollo de cultivares que permitan al agricultor 
superar las limitaciones naturales a fin de obtener mayores beneficios en su 
actividad, así como evitar la pérdida de la erosión genética de la especie 
(Beeching et al., 1994; Martin, 2002) esto se llama conservación ex situ. 

Los estudios de la diversidad genética dentro de estos bancos de genes 
son una de las herramientas que ayudan a tener un control más efectivo 
sobre la erosión genética (Yadav et al., 2017). Además de la conservación 
los bancos tienen funciones como documentar, caracterizar y evaluar la 
variabilidad genética que permiten la incorporación de individuos a pro-
gramas de mejoramiento genético, ya sea por sus características promisorias 
o por su susceptibilidad a condiciones bióticas o abióticas, facilitando la 
incorporación de genes y el establecimiento de la mejor estrategia repro-
ductiva así como la multiplicación y distribución del germoplasma (Graur 
y Wen-Hsiung, 2000). El número y tamaño de las colecciones en Vicia faba 
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L. en los bancos de germoplasma, se ha incrementado sustancialmente du-
rante los últimos 10 años. 

La más grande colección está en el Centro Internacional de Investigación 
para la Agricultura en Zona Áridas (icarda) en Alepo, Siria (Robertson, 
1985), en donde reportan 15 386, de las cuales 7 316 son de especies culti-
vadas, 2 940 son silvestres, 181 son de tipo silvestre, y 4 949 son desconoci-
das (Upadhyaya et al., 2011); 840 líneas están registradas y publicadas en 
un catálogo (Robertson El-Sherbeeny, 1988). Estas colectas están organiza-
das por país y origen geográfico, pero existen otras colecciones en Bari, 
Italia, Braunschweig y Gatersleben, en Alemania; este último banco tiene 
colectas de acuerdo al país de origen al tamaño de semilla (Witcome, 1984). 
El germoplasma de Egipto combina la precocidad y el mayor rendimiento 
con el tamaño medio de la semilla. Las colectas de Iraq y Siria combinan el 
tamaño grande de la semilla y las vainas largas con el mayor rendimiento 
de semilla. Los países con el tamaño más grande de semilla y las vainas más 
largas corresponden a España, Iraq, Siria y Turquía (Van de Wouw et al., 
2001). Actualmente, China cuenta con colecciones de reciente creación. En 
general, colecciones de bancos de germoplasma muy pequeños y que algu-
nos mejoradores han acumulado sus propias reservas de diversidad gené-
tica. La conservación de la semilla en los bancos de germoplasma se realiza 
a través de la manipulación de la temperatura y humedad que pueden man-
tener por largos años la viabilidad de la semilla. Duc et al. (2010) reportó 
un total de colectas que existen en el mundo, y menciona que a nivel mun-
dial existen 38 360 accesiones, en donde Europa tiene 18 076 colectas que 
representa 50% del material existente.

La conservación ex situ se realiza en varios centros de investigación los 
más importantes son Australian Temperate Field Crop Collection (atfc), 
en Horsham, Australia, con 1 410 colectas; el Instituto del Germoplasma, 
Bari Italy, con 1 876; el Western Regional Plant Introduction Station (wrpis) 
del Sistema Nacional de Germoplasma de Plantas de los Estados Unidos 
con 575 colectas; el International Centre for Agricultural Research in the 
Dry Areas (icarda), en Siria, con 9 000 colectas; el Instituto Nacional de 
Investigaciones Agrarias (inia), en Madrid, España, con 1 665 colectas; el 
Institut Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung (ipk), en Gastersle-
ben, Alemania, con 1 920 colectas; el Instituto Nacional de Investigación 
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Agrícola (inra), en Dijon Francia, con 1 900; el Vavilov Reseach Institute 
of Plant Industry (vir), en St. Petersburg, Russia, con 1871 colectas; el Plant 
Breeding and Acclimatization Institute (pbai) en, Radzikow, y el Institute 
of Plant Genetics (ipg), en Poznan, Polonia, con 2 114 colectas; el Chinese 
Academy of Agricultural Sciences (caas), en Beijig China, con 5 200; el 
Department of Primary Industries (dpi), en Victoria, Australia, con 2 445 
colectas, y el National Bureau of Plant Genetic Resources (nbpgr), en India, 
que cuanta actualmente con 1 316 colectas y un banco de recursos fitoge-
néticos de plantas a nivel nacional, que está considerado un repositorio de 
los recursos de la pgr (Van de Wouw et al., 2001; Duc et al., 2010; Yaday et 
al., 2017).

Mutagénesis artificial

Mantener el germoplasma de Vicia faba L. causa problemas debido a la 
heterogeneidad de muchas colecciones por la polinización cruzada que 
existe en la especie. Un rango limitado de variación para algunas caracte-
rísticas y la reducida introducción de nueva variación se ha utilizado la 
mutágenesis artificial. Bond y Poulsen (1983) trabajaron sobre esta técnica 
a partir de 1997 en características de contenido de proteína, habito de la 
planta y precocidad a la madurez. Algunos de estos mutantes pueden con-
tribuir a mejorar el rendimiento (Ismail et al., 1976; Filippet y De Pace 
1986). Un interés especial son los mutantes de hábito indeterminado (Sjo-
din 1971 y Nagi, 1978). En México, la Facultad de Ciencias Agrícolas de la 
Universidad Autónoma del estado de México inició en 1985 un trabajo 
sobre irradiación con cobalto 60 con el fin de obtener la dosis letal media 
y seleccionar posibles mutante en cuanto a precocidad, porte bajo, produc-
tividad y resistencia a enfermedades en haba. Se concluyó que la dosis letal 
media de esta especie se encuentra en el rango de 1 a 4 krad y se obtuvieron 
seis líneas avanzadas con potencial de rendimiento (Pérez, 1999; Pérez y 
González, 2003).

Los avances obtenidos en las últimas décadas en el desarrollo de la ge-
nética molecular y evolutiva, así como en la tecnología informática, ha crea-
do una nueva plataforma en las ciencias biológicas, la biotecnología, que 
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combinada con la informática, abre un camino para lograr ganancias en la 
productividad asociada al uso de los recursos genéticos (Roca, 2002). La 
aplicación de la biotecnología en Vicia faba L. fue referida por Van Rheenen 
et al. (1987). 

Importancia de la diversidad genética

El estudio de la diversidad genética se basa en el grado de la similitud entre 
individuos lo que permite la formación de grupos homogéneos que com-
parten un patrón o una estructura de diversidad particular. Se pude definir 
como el grado en el cual el material hereditario diferencia internamente a 
una colección de plantas. El material hereditario pude diferenciarse en el 
nivel de las secuencias del adn (alelos) y en el nivel de las combinaciones 
de alelos (genotipos) (Avise, 2004).

Para medir la diversidad genética, se han empleado dos enfoques bási-
cos el agrupamiento basado en los datos del pedigrí y el basado en marca-
dores genéticos. La clasificación con datos de pedigrí se basan en el grado 
de co-ascendencia de dos individuos o la probabilidad de que un alelo de 
un locus en un individuo sea idéntico por descendencia a otro alelo del 
mismo locus pero de otro individuo, se cuantifica generalmente a través del 
coeficiente de parentesco definido por Kempthorne (1969). Sin embargo 
este enfoque tiene la limitación que requiere que el pedigrí de material es-
tudiado sea conocido. Para el agrupamiento basado en marcadores genéti-
cos se han empleado diferentes tipos de marcadores los agromorfológicos 
y los moleculares (Gouingaea et al., 2015).

Marcadores moleculares

En los últimos años, el empleo de marcadores producto de la utilización de 
técnicas bioquímicas y moleculares, ha permitido complementar la infor-
mación obtenida utilizando caracteres agromorfológicos. Dentro de esas 
técnicas se encuentran los metabolitos secundarios, proteínas, marcadores 
de adn y secuencias de adna a través del uso de marcadores moleculares 
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es posible estimar la diversidad genética neutral. Su evaluación es más com-
pleja que los caracteres morfológicos pero la influencia ambiental es menor 
y permiten hacer comparaciones entre individuos de una misma especie, 
entre especies, establecer relaciones de paternidad y parentesco, relaciones 
fitogenéticas y analizar procesos de migración y deriva genética en la po-
blación. Los marcadores moleculares pueden ser clasificados según el tipo 
de molécula utilizada y la técnica en los basados en el análisis de proteínas, 
análisis isoenzimático, polimorfismo posicional de péptidos y los basados 
en el análisis del adn. De estos los más popularizados son los marcadores 
de adn y que permiten la recolección de gran cantidad de información 
genética (Avise, 2004). 

Los diferentes tipos de marcadores se distinguen por su capacidad de 
detectar poliforfismos en loci únicos o múltiples y son de tipo dominante o 
co-dominante (Avise, 2004; Garoia et al., 2007). Los marcadores molecula-
res de adn se dividen en tres categorías básicas; la primera corresponde a 
técnicas que no necesariamente se basan en la Reacción en Cadena de la 
Polimerasa (pcr), por ejemplo los marcadores de Polimorfismo de la Lon-
gitud de los Fragmentos de Restricción (rflp), los de Polimorfismo en la 
Longitud de los Fragmentos Amplificados (aflp), los de Número Variable 
de Repeticiones en Tandem (vntr); la segunda son técnicas que utilizan 
iniciadores arbitrarios o semiarbitrarios, por ejemplo, iniciadores pcr múl-
tiples arbitrarios como los de Amplificación Aleatoria de adn Polimórfico 
(rapd); la tercera son técnicas que utilizan la pcr con sitio específico de 
amplificación, por ejemplo los de Secuencias Simples Repetidas (ssr), los 
de intersecuencia simple repetida (issr) y los de Polimorfismo de un Solo 
Nucleótido (snp) (Karp et al., 1997; Govindaraj et al., 2015). 

Dentro de los marcadores más conocidos se encuentran los rflp que es 
el primer marcador de adn utilizado para hacer estudios de genética pobla-
cional y es el más usado para caracterizar y evaluar la heredabilidad gené-
tica existente en los bancos de germoplasma; los aflp que es una técnica 
que detecta múltiples loci polimórficos y es útil para generar huellas gené-
ticas y mapeo, así también se ha usado en la caracterización de germoplas-
ma; los rapd que son en esencia la misma metodología de la pcr solo que 
en el análisis rapd el iniciador se usa para amplificar secuencias al azar de 
un patrón complejo de adn (Phillips et al., 1995), los microsatélites o Se-
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cuencia Simples Repetidas (ssr) que son utilizados fundamentalmente para 
estudios de variación genética intra e interespecífica; los de Intersecuencias 
Simples Repetidas (issr) que es una técnica relativamente nueva que gene-
ra un gran número de bandas polimórficas, es fácil de montar, altamente 
repetible y existen primers universales para plantas (Culley y Wolfe, 2001). 
A diferencia de los marcadores de adn, la utilización de los marcadores 
proteicos está limitada por su reducido número que no cubre toda la exten-
sión del genoma, por sus interacciones o modificaciones postranscripcio-
nales y por su diferente expresión en distintos tejidos (Avise, 2004). En el 
caso de las secuencias de adn aunque su utilización se ha incrementado 
considerablemente por la resolución de la técnica, su uso sigue siendo res-
tringido ya que son muy pocas las especies a las que se les ha descrito en el 
genoma (Hunter et al., 2004).

La aplicación de los marcadores de adn a la evaluación de germoplasma 
ha facilitado la identificación de duplicados en los bancos, la clasificación 
de los materiales, el cálculo de la distancia genética entre entradas, la iden-
tificación de su origen geográfico y la determinación de puntos de máxima 
variabilidad. Esta información facilita el manejo de las colecciones de ger-
moplasma ya que permite tanto elegir parentales donde buscar nuevos ale-
los para ampliar la base genética de sus materiales y como una explotación 
más adecuada de la heterosis (Lee, 1995; Avise, 2004).

En haba la diversidad genética fue observada entre 7 líneas endogá-
micas de cultivares élites recientes provenientes de Asia, Europa y Norte 
de África usando los marcadores aflp (Zeid et al., 2003), y para investigar 
la relación entre la similitud genética de 18 líneas de haba de Europa y su 
comportamiento híbrido y de heterosis (Zeid et al., 2004). Por su parte, 
Liu y Hou (2010), usando la misma técnica en dos bancos de germoplas-
ma de haba, encontraron que la estructura genética de uno de ellos se 
dividió en siete grupos, lo que permitió conocer que de las 149 poblacio-
nes 40 de estas representan más de 80% de la información genética del 
cultivo en la región que evaluaron, material que podría usarse con fines 
de mejoramiento genético. Gresta et al. (2009) utilizando marcadores aflp 
en cinco colectas de haba mostraron 346 bandas de las cuales 60% mos-
traron polimorfismo. Gong et al. (2010), usaron 11 marcadores ssr con 
una secuencia inicial etiquetada (est), para evaluar la diversidad genética 
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de 29 cultivares de China y Europa; los resultados indicaron que sólo 
8.36% mostraron variabilidad genética. La información polimórfica reve-
lo que las habas de china tienen una línea genética base y que además las 
fuentes adicionales de accesiones genéticas podrían incrementar la varia-
bilidad genética de la especie. Wang et al., 2012, analizaron molecular-
mente 802 cultivares de diferentes regiones de China (538) Asia (91) Eu-
ropa (107) y África (70). Los resultados mostraron 209 bandas 
polimórficas. Las colectas del Norte de China mostraron alta diversidad 
genética, mientras que las accesiones de Europa fueron genéticamente más 
cerradas que las de África. Basados en los datos de issr los resultados de 
la agrupación de las accesiones de Asia, Europa y África estuvo asociada 
a su origen geográfico y su hábitat ecológico.

Abdel-Razzak et al. (2012) utilizando marcadores issr encontraron im-
portantes diferencias en 10 cultivares de Egipto; los resultados mostraron 
398 bandas polimórficas que permitieron agrupar las colectas de acuerdo 
con las características genéticas, el origen geográfico y el tipo de suelo. Otro 
tipo de primers para el análisis de la diversidad genética es el de Polimor-
fismo de Secuencias Específicas Amplificadas (ssap), los cuales revelaron 
alto polimorfismo en nueve poblaciones de haba de Túnez; la diversidad 
genética fue más alta dentro que entre las poblaciones, indicando un cru-
zamiento en las poblaciones estudiadas, así mismo los valores de las distan-
cias genéticas mostraron que el 15.6 por ciento del total de la variación se 
detectó dentro de las poblaciones. El análisis de pares de grupos no ponde-
rados y promedios aritméticos (upgma) permitieron agrupar a las pobla-
ciones en tres grupos (Ouji et al., 2012).

Se realizó un trabajo con 39 colectas de haba de la región Toluca Atla-
comulco para estudiar la diversidad genética usando Intersecuencias Sim-
ples Repetidas (issr),los resultados indicaron que las 142 bandas formadas, 
134 fueron polimórficas. Las distancias genéticas variaron entre 0.38 y 0.83 
y los seis grupos formados en el dendograma con upgma indicaron alta 
variabilidad genética a nivel de adn entre los genotipos (Salazar et al., 2015).

El análisis de diversidad genética dependerá de tipo de datos usados 
podrán generarse clasificaciones entre otras, usando información basada en 
datos de pedigrí (si es conocido), marcadores agromorfológicos utilizando 
caracteres cualitativos o cuantitativos y mercadores moleculares. En cual-
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quier caso, es posible esperar clasificaciones disimiles porque cada tipo de 
descriptor reflejar aspectos diferentes de la diversidad genética asociados al 
tipo de medición y a la resolución del marcador. Las divergencias entre los 
análisis basados en datos agromorfológicos y los basados en datos molecu-
lares se sustentan en que los cambios agromorfológicos no siembre está 
asociados a variaciones moleculares, ya que responden a reglas y presiones 
evolutivas diferentes, estas incongruencias han originado polémicas respec-
to a que tipo de datos pueden proveer de información adecuada para el 
análisis de la diversidad genética. Por lo tanto, estudios que incorporen 
descriptores morfológicos y marcadores moleculares proveen una mejor 
descripción e interpretación de la diversidad genética de los individuos 
(Wilson et al., 1974; Hillis y Wiens, 2000; Demey et al., 2003). 

Independientemente del marcador utilizado, la estructura de la diver-
sidad se puede representar adecuadamente en un modelo jerárquico, y si la 
información sobre los individuos es suficiente, ser posible representarla 
usando técnicas de agrupamiento o clasificación (van Hintum, 1995). La 
literatura muestra que las técnicas más utilizadas para la caracterización 
agromorfológica, basada en variables cuantitativas, son el análisis de com-
ponentes principales y los dendogramas, sobre matrices de distancias eu-
clídeas. Para la caracterización usando marcadores tanto dominantes como 
co-dominantes, la técnica de clasificación mayormente utilizada es el árbol 
generado por el algoritmo Unweighted Pair Group Method with Arithme-
tic Mean (upgma), calculado sobre matrices de similaridad empleando los 
coeficientes de Jaccard o Dice. 

Marcadores agromorfológicos

La descripción morfológica de órganos vegetativos y reproductivos y carac-
teres agronómicos (descripción fenotípica) ha sido de gran utilidad para la 
caracterización y evaluación de recursos genéticos (Yahia et al., 2012; Pérez 
et al., 2015; Salazar et al., 2015). Adicionalmente se consideran datos sobre 
susceptibilidad a factores de estrés, patógenos y enfermedades. Estos mar-
cadores agromorfológicos pueden ser definidos como atributos de las plan-
tas fácilmente cuantificables e identificables, los cuales pueden o no ser al-
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tamente heredables y estar controlados por uno o dos pares de genes, lo que 
permite una discriminación rápida de fenotipos (Lowe et al., 1996). No 
obstante, presentan limitaciones que dificultan su medición y restringen la 
información genética recuperable, como son los efectos pleitrópicos, des-
conocimiento de su base genética, tipo de herencia y su alta susceptibilidad 
a la influencia del medio ambiente como es el caso de los caracteres de in-
terés agronómico (Pan et al., 2004).

Este último aspecto conocido como la variación adaptativa es cuantifi-
cada a través de ensayos regionales donde se evalúa la respuesta de distintos 
genotipos creciendo en las mismas condiciones, con lo que se minimiza la 
influencia ambiente; a la vez, el ensayo se repite en diferentes localidades 
para determinar la variación de un mismo genotipo en distintos ambientes 
(iga) (Annicchiarico, 1997; Flores et al., 2016). Estos ensayos se establecen 
para recoger información sobre parámetros genéticos como la heredabili-
dad. Pérez et al. (2014) obtuvieron heredabilidades en sentido amplio de 51 
a 90% (Alan y Geren, 2007) o los coeficientes de variación genética aditiva, 
su aplicabilidad es sólo en cultivos de importancia económica por lo cual 
conseguir información para otras especies no comerciales es poco probable 
(Primack y Kang, 1989). 

Conclusiones

El mejoramiento genético uso de la variabilidad genética disponible en haba 
ha sido de gran utilidad para la caracterización y evaluación de material 
colectado, disponible en bancos de germoplasma y se complementa con el 
uso de marcadores moleculares, lo que ayuda a tener una idea clara del 
grado de variabilidad existente en Vicia faba L.
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