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RESUMEN

La judia o poroto comun, Phaseolus vulgaris L., es la especie del género Phaseolus de
mayor importancia a nivel mundial. Es una leguminosa anual, diploide, predominantemente
autdgama y de gran valor nutricional. Las provincias del Noroeste de Argentina (NOA)
representan el limite sur del centro Andino de domesticacion de la judia y albergan un gran
numero poblaciones silvestres y de variedades locales de P. vulgaris, que contienen una
importante diversidad genética de la especie, y muchas de ellas se encuentran bajo el riesgo de
erosion genética. Por esta razon, es importante contar con colecciones conservadas y evaluadas
que puedan resguardar la mayor cantidad de diversidad posible y que se encuentre disponible
para su uso.

El objetivo de este trabajo fue evaluar la diversidad presente en el germoplasma de
Phaseolus vulgaris L. del NOA para aportar conocimiento, valorizar y contribuir a la
conservacion de esta especie, a partir de la caracterizacion de poblaciones silvestres y
variedades locales, y de la evaluacion del flujo génico entre poblaciones silvestres del acervo
génico Andino y variedades comerciales. Se estudiaron 236 accesiones del NOA (142
poblaciones silvestres y 94 variedades locales) que se analizaron empleando caracteres
agromorfologicos y marcadores moleculares microsatélites o Simple Sequence Repeats (SSR).
Las variables agromorfologicas que mas contribuyeron a la diferenciacion entre ambos grupos
fueron: los caracteres de vaina y semilla, el peso de 100 semillas, inicio de floracion, dias a
madurez, el promedio de vainas totales y el rendimiento. Las variedades locales presentaron
mayor variacion fenotipica que las poblaciones silvestres en el 88% de los caracteres evaluados
sugiriendo que los agricultores de la zona habrian ejercido presiones de seleccion orientadas a
diversos usos, generando dicha variabilidad. Ademas, se identificaron accesiones con
caracteristicas intermedias que podrian ser el resultado del cruzamiento entre judias silvestres
y domesticadas, las que se denominan “weedy type” o judias tipo maleza. Estas presentaron
caracteristicas que las convierten en materiales promisorios para ser incluidos en programas de
mejora.

Para la caracterizacion genotipica se seleccionaron 115 genotipos (68 silvestres y 47
locales) que se evaluaron utilizando 10 marcadores SSR. La presencia de alelos Unicos, las
distintas combinaciones alélicas observadas, la diferencia en las frecuencias alélicas en cada
uno de los grupos y las diferencias significativas observadas a partir del analisis molecular de
la varianza apoyan la existencia de gran variabilidad en la coleccion analizada por lo que la
conservacion de ambos tipos de germoplasma es beneficiosa y permitiria ampliar la base
genética disponible para los programas de mejora. La asignacién de los genotipos clasificados
como silvestres o variedades locales a partir del analisis bayesiano fue congruente con lo
observado a partir de los datos morfoldgicos, con la excepcion de diez individuos que fueron
considerados hibridos por presentar cierto grado de mezcla. Los resultados sugieren que los
genotipos procedentes de Santa Victoria Oeste, en la provincia de Salta, podrian corresponder
a poblaciones que surgieron a partir del cruzamiento entre judias silvestres y germoplasma
cultivado.

Tambien se analizaron 16 variables ecogeograficas (cinco bioclimaticas, cuatro geofisicas
y siete edaficas) que pueden asociarse a la distribucién de las poblaciones de P. vulgaris en el
NOA. Las accesiones evaluadas se distribuyeron, segun los sitios de recoleccion, en ocho de
las 22 categorias ecogeograficas establecidas. A partir de la elaboracién de un mapa de
diversidad ecogeografica se observo que para las poblaciones silvestres hubo mayor cantidad
de zonas con alta diversidad ecogeografica, en comparacion con las variedades locales. Sin
embargo, la informacidn obtenida para ambos grupos de germoplasma es complementaria y util



para conocer el patron de diversidad ecogeografica de la especie P. vulgaris. Los resultados
indican que las colectas realizadas permitieron reunir una importante diversidad tanto
ecogeogréfica, agromorfoldgica y genotipica y, ademas, que los sitios con mayores niveles de
diversidad genética pueden ser considerados como prioritarios para la conservacion in situ. Por
otro lado, la diversidad observada dentro de las poblaciones silvestres evaluadas sugiere la
posible ocurrencia de flujo génico entre poblaciones silvestres proximas geograficamente. Si
bien la distancia geografica es un factor que tiene implicaciones en el nivel de introgresion
génica y debe ser considerado en las estrategias de conservacion de la especie, también es
importante tener en cuenta el grupo o forma (silvestre o domesticado) al que pertenece el
germoplasma sujeto a los cruzamientos.

La informacion resultante de la caracterizacion agromorfolégica, genotipica Yy
ecogeografica realizada en este trabajo es complementaria y posibilito realizar una descripcion
mas completa de la agrobiodiversidad existente en las poblaciones silvestres y las variedades
locales evaluadas de judia en la regidon del NOA. Esta sera utilidad también para desarrollar
estrategias de conservacion efectivas y eficientes y optimizar el uso de los recursos.



SUMMARY

The common bean, Phaseolus vulgaris L., is the most important species within the
Phaseolus genus worldwide. It is an annual legume, diploid, primarily self-pollinating, and
highly nutritious. The northwestern provinces of Argentina (NOA) represent the southernmost
limit of the Andean domestication center for this bean and host many wild populations and local
varieties or landraces of P. vulgaris, which hold significant genetic diversity of the species,
many of which are at risk of genetic erosion. Therefore, it’s essential to have conserved and
evaluated collections that can safeguard as much diversity as possible and be available for use.

This research aimed to assess the diversity present in the germplasm of Phaseolus vulgaris
L. from NOA to enhance our understanding, increase its value, and contribute to the
conservation of this species. The study involved characterizing wild populations and local
varieties and evaluating gene flow between wild populations of the Andean genetic pool and
commercial varieties. Two hundred thirty-six accessions from the NOA (142 wild populations
and 94 local varieties) were studied using agromorphological traits and molecular markers,
specifically microsatellite Simple Sequence Repeats (SSR).

The agromorphological variables that contributed most to the differentiation between the
two groups were: pod and seed traits, weight of 100 seeds, flowering onset, days to maturity,
total number of pods, and yield. Local varieties exhibited greater phenotypic variation than wild
populations in 88% of the evaluated traits, suggesting that local farmers have applied selective
pressures geared towards various uses, resulting in this variability.

Moreover, accessions with intermediate characteristics were identified, which could result
from crossbreeding between wild beans and domesticated varieties, referred to as “weedy
types”. These accessions showed traits that make them promising candidates for inclusion in
breeding programs. One hundred and fifteen genotypes were selected (68 wild and 47 local
varieties) for genotypic characterization and evaluated using 10 SSR markers. The presence of
unique alleles, the different observed allelic combinations, the differences in allele frequencies
in each group, and the significant differences observed from the molecular variance analysis
support the existence of great variability in the analyzed collection. This underscores the
importance of conserving both types of germplasm to expand the genetic base available for
breeding programs.

The classification of genotypes as wild or local varieties based on Bayesian analysis was
consistent with the morphological data, except for ten individuals classified as hybrids due to a
certain degree of mixing. Results indicated that genotypes from Santa Victoria Oeste, in the
province of Salta, could correspond to populations that arose from crossbreeding between wild
beans and cultivated germplasm.

Furthermore, 16 ecogeographical variables (five bioclimatic, four geophysical, and seven
edaphic) were analyzed, which may be associated with the distribution of P. vulgaris
populations in northwestern Argentina. The evaluated accessions were categorized into eight
of the established 22 ecogeographical categories based on their collection sites.

Through the development of a map of eco-geographic diversity, it was observed that wild
populations exhibited more areas of high eco-geographic diversity compared to local varieties.
However, the information obtained for both germplasm groups is complementary and useful
for understanding the pattern of eco-geographic diversity in P. vulgaris. The findings indicate
that the collections gathered significant diversity concerning eco-geographic,
agromorphological, and genotypic aspects, highlighting that sites with higher levels of genetic
diversity should be considered priority areas for in situ conservation.



Additionally, the diversity observed within wild populations suggests a potential
occurrence of gene flow between geographically close populations. While geographic distance
influences the level of gene introgression and should be considered in conservation strategies,
it is equally important to consider the type (wild or domesticated) of the germplasm involved
in crossings. The data gathered from the agromorphological, genotypic, and ecogeographic
characterization conducted in this study provides a comprehensive understanding of the existing
agrobiodiversity in the evaluated wild populations and local varieties of beans in the NOA
region. This information will also assist in developing effective conservation strategies and
optimizing resource use.



RESUMO

O feix6n comun, Phaseolus vulgaris L., é a especie mais importante do xénero Phaseolus en
todo 0 mundo. E unha leguminosa anual, diploide, predominantemente autégama e de gran
valor nutricional. As provincias do Noroeste de Arxentina (NOA) representan o limite sur do
centro Andino de domesticacion do feixon e albergan un gran nimero de poboacidns silvestres
e variedades locais de P. vulgaris, que contefien unha importante diversidade xenética da
especie, e moitas estan en risco de erosion xeneética. Por iso, é importante ter coleccions
conservadas e avaliadas que poidan salvagardar a maior diversidade posible e que estean
dispofiibles para o seu uso.

O obxectivo deste traballo foi avaliar a diversidade presente no xermoplasma de Phaseolus
vulgaris L. do NOA para achegar cofiecemento, valorar e contribuir & conservacion desta
especie, a partir da caracterizacion das poboacions silvestres e das variedades locais, e da
avaliacion. do fluxo xenético entre as poboacions silvestres do acervo xenético Andino e as
variedades comerciais. Estudaronse 236 entradas do NOA (142 poboacions silvestres e 94
variedades locais) que se analizaron mediante caracteres agromorfoldxicos e marcadores
moleculares microsatélites ou Simple Sequence Repeats (SSR). As variables agromorfoloxicas
gue mais contribuiron a diferenciacion entre ambos grupos foron: caractsres de vaina e semente,
peso de 100 sementes, inicio da floracion, dias de maduracion, nimero medio de vainas totais
e rendemento. As variedades locais presentaron unha maior variacion fenotipica que as
poboacions silvestres no 88% dos caracteres avaliados, 0 que suxire que os agricultores da zona
exercerian presions de seleccidn dirixidas a diversos usos, xerando dita variabilidade. Ademais,
identificaronse accesions con caracteristicas intermedias que poderian ser o resultado do
cruzamento entre feixdns silvestres e domesticadas, que reciben o nome de “weedy type” ou
tipo maleza. Estes presentaron caracteristicas que 0s converten en materiais prometedores para
ser incluidos en programas de mellora.

Para a caracterizacion xenotipica, seleccionaronse 115 xenotipos (68 variedades silvestres e
47 locais) avaliados mediante 10 marcadores SSR. A presenza de alelos unicos, as diferentes
combinacidns alélicas observadas, a diferenza de frecuencias alélicas en cada un dos grupos e
as diferenzas significativas observadas a partir da analise molecular da varianza avalan a
existencia dunha gran variabilidade na coleccion analizada, polo que a conservacion de ambos
tipos de xermoplasma son beneficiosos e permitirian ampliar a base xenética dispofiible para
programas de mellora. A asignacién de xenotipos clasificados como variedades silvestres ou
locais a partir da analise bayesiana foi coherente co observado a partir dos datos morfol6xicos,
a excepcion de 10 individuos que se consideraron hibridos por presentar certo grao de mestura.
Os resultados suxiren gue o0s xenotipos de Santa Victoria Oeste, na provincia de Salta, poderian
corresponder a poboacions que xurdiron do cruzamento entre feixdns silvestres e xermoplasma
cultivado.

Tamén se analizaron 16 variables ecoxeograficas (cinco bioclimaticas, catro xeofisicas e sete
edaficas) que poden asociarse a distribucién das poboacions de P. vulgaris no NOA. As
accesions avaliadas distribuironse, segundo os lugares de recollida, en oito das 22 categorias
ecoxeograficas establecidas. A partir da elaboracion dun mapa de diversidade ecoxeografica
observouse que para as poboaciéns silvestres existia un maior numero de areas con alta
diversidade ecoxeogréafica, en comparacion coas variedades locais. Non obstante, a informacion
obtida para ambos 0s grupos de xermoplasma é complementaria e Util para cofiecer o patron de
diversidade ecoxeogréafica da especie P. vulgaris. Os resultados indican que as recollidas
realizadas permitiron reunir unha importante diversidade ecoxeogréfica, agromorfoldxica e



xenotipica e, ademais, que os lugares con maiores niveis de diversidade xenética poden ser
considerados prioritarios para a conservacion in situ. Por outra banda, a diversidade observada
dentro das poboacidns silvestres avaliadas suxiere a posible aparicion de fluxo xenético entre
poboacions silvestres xeograficamente proximas. Ainda que a distancia xeogréafica é un factor
que ten implicacidons para o nivel de introgresidn xenética e debe ser considerado nas estratexias
de conservacion das especies, tamen € importante ter en conta o grupo ou a forma (silvestre ou
domesticada) a que pertence o xermoplasma obxecto de cruzamentos .

A informacion resultante da caracterizacion agromorfoldxica, xenotipica e ecoxeogréafica
realizada neste traballo é complementaria e permitiu realizar unha descricion méais completa da
agrobiodiversidade existente nas poboacions silvestres e das variedades locais de feixon
avaliadas na rexion do NOA. Isto tamén sera Util para desenvolver estratexias de conservacion
eficaces e eficientes e optimizar o uso dos recursos.
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1 INTRODUCCION

1.1 ORIGEN Y ACERVOS GENICOS

El género Phaseolus es de origen americano y comprende mas de 400 especies (Freytag y
Debouck, 2002) de las cuales cinco han sido domesticadas: Phaseolus vulgaris L. (judia o
poroto comun), P. coccineus L. (judia pinta o poroto pallar), P. lunatus L. (judia de lima o frijol
ancho), P. acutifolius A. Gray (frijol tepari) y P. polyanthus Greenman. Phaseolus vulgaris es
la especie de mayor importancia a nivel mundial, ocupando un 80% de la superficie cultivada
del género Phaseolus (Singh, 1992; 1999). Taxondmicamente se clasifica dentro del Reino
Plantae, Filo Tracheophyta, Clase Magnoliopsida, Orden Fabales, Familia Fabaceae (United
States Department of Agriculture [USDA], 2024). Las leguminosas son un conjunto de especies
pertenecientes a la familia Fabaceae, que se diferencian por rasgos morfoldgicos muy
caracteristicos como es la presencia de semillas contenidas en una vaina constituyendo el fruto
o legumbre. La FAO considera legumbres a los cultivos leguminosos con semillas comestibles
secas y con bajo contenido en grasa (FAO, 2016a). Son una fuente rica de proteinas y
aminoacidos esenciales que sirve de complemento a los cereales. Aportan una cantidad
importante de hidratos de carbono y micronutrientes, asi como fibra alimentaria de calidad
(FAO, 2016b). Ademas, la capacidad de fijacion de nitrogeno de muchas leguminosas
proporciona una fuente importante de nitroégeno bioldgico en la agricultura'y en los ecosistemas
naturales, beneficiando la productividad agricola sostenible y brindando servicios
ecosistémicos esenciales (Foresto, 2021). Las legumbres son clave en la seguridad nutricional
de grandes grupos de poblacién, constituyendo la principal fuente de proteinas en muchos
paises en desarrollo que obtienen las proteinas y la energia de fuentes vegetales, mientras que,
en los paises desarrollados, donde el consumo de legumbres habia ido disminuyendo con los
afios, la incorporacion de alimentos saludables ha favorecido el incremento de su consumo
(Olmedilla-Alonso et al., 2010, FAO, 2016a)El origen de P. vulgaris, la judia o poroto comun,
se determiné a partir de datos arqueoldgicos, botanicos, historicos y linguisticos a finales del
siglo XIX, indicando su origen en el area comprendida entre el norte de México y el noroeste
de Argentina (Gepts y Debouck, 1991). Los registros mas antiguos datan de 10.000 a 8.000
afios antes de la actualidad y fueron encontrados en Callejon de Huaylas (Ancash, Per() y en
Huachichocana (Jujuy, Argentina) (Kaplan et al., 1973; Tarrago, 1980).

A partir de su origen americano, se han reconocido dos acervos génicos ecogeograficos
principales, el Mesoamericano y el Andino (Figura 1.1), caracterizados por un aislamiento
reproductivo parcial (Bitocchi et al., 2012).

La domesticacion tuvo lugar posteriormente a la formacion de estos acervos,
evidenciandose su estructura tanto en las judias silvestres como en las domesticadas. Estos
acervos han sido reconocidos gracias a estudios basados en caracteres morfologicos y
agronémicos (Delgado-Salinas et al., 1988; Singh et al., 1991a), proteinas de reserva de la
semilla (Gepts y Bliss, 1986) y distintos tipos de marcadores moleculares (Velasquez y Gepts,
1994; Freyre et al., 1996; Papa y Gepts, 2003; Kwak y Gepts, 2009; Rossi et al., 2009; Angioi
etal., 2010) (Tabla 1.1). Algunas de las caracteristicas morfoldgicas que los distinguen incluyen
la formay tamafio del foliolo, la longitud del quinto internudo, el tamafio y forma de la bractéola
y el tamario de la semilla (Debouck, 1991; Singh et al., 1991a; 1991b).
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Figura 1.1. Acervos génicos de P. vulgaris (Adaptado de De Ron et al., 2015, Mapa del continente
americano Fuente: Instituto Geografico Nacional de la Republica Argentina con licencia CC BY-SA 4.0,
descargado el 05 de setiembre de 2025 https://www.ign.gob.ar/AreaServicios/Descargas/MapasEscolares).
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Tabla 1.1.Caracteres diferenciadores de las judias de los centros Mesoamericano y Andino (Adaptado de

Menéndez-Sevillano, 2002 y Galvan, 2006)

Introduccion

Caracter

Acervo Mesoamericano

Acervo Andino

Referencias

Tamano semilla

Pequeno- mediano
< 40 g/100 semillas

Grande > 40 g/100
semillas

Gepts y Bliss, 1986
Singh et al., 1991a

Forma bractéola

Ovalada, acorazonada

Lanceolada, Triangular

Singh y Urrea, 1995
Singh et al., 1991a

Forma foliolo Ovalada, acorazonada Lanceolada Singh et al., 1991a
Tricomas del foliolo Cortos, dispersos Largos, densos Singh et al., 1991a
Base del estandarte Estriada Lisa Singh et al., 1991a
Posicion pico vaina Placental Central Singh et al., 1991a
Faseolina’ S, Sb, Sd, B T,C H, A Gepts et al., 1986,
Gepts y Bliss, 1986
Singh et al., 1991a
Singh et al., 1991b
Koenig et al., 1990
Isoenzimas? Diap-1%, Lap-3'0 Diap-11%, Koenig y Gepts, 1989
Rbc'%, Skdh03 Lap-3"03 Singh et al., 1991c

Rbc%, Skdh'®
' Proteina de almacenamiento de la semilla. Tipos de faseolina nombrados segun el lugar o los cultivares en los
que se hallaron: T: Tendergreen, C: Contender, S: Sanilac (Sd: Durango, Sb: Brasil), A: Ayacucho, H:
Huachichocana, B: Belize. 2 Rbc: ribulosa bifosfato carboxilasa/oxigenasa, Skdh: shikimato deshidrogenasa, Diap:
diaforasa-1, Lap: aminopeptidasa-3 de leucina.

A partir de los dos acervos génicos principales se produjeron dos domesticaciones
independientes hace aproximadamente 8000 afios atras, seguidas por adaptaciones locales y
nuevas expansiones. Acompafiando estos procesos, no sélo disminuyo la diversidad genética
de las variedades domesticadas debido a los cuellos de botella asociados a la domesticacion,
sino que también habrian ocurrido eventos de hibridacion y deriva génica entre poblaciones
silvestres y domesticadas como sugieren la variacibn morfoldgica y los marcadores
microsatélites (Rendon-Anaya et al., 2017), desplazando la diversidad genética original en esas
poblaciones. Al mismo tiempo, las introgresiones desde los parientes silvestres pueden haber
permitido a las variedades domesticadas adquirir caracteres adaptativos.

A pesar de que se ha establecido el origen americano del género Phaseolus, el origen
geografico de P. vulgaris ha sido fuertemente debatido y a partir de marcadores bioquimicos y
moleculares se ha identificado un posible tercer centro de origen y domesticacion de ésta
especie (judia) localizado en el norte andino de Pert y Ecuador (Kami et al., 1995; Islam et al.,
2004) ) tal y como muestra la Figura 1.1. A partir de datos genémicos y metabolémicos,
Renddén-Anaya et al. (2017) han propuesto que la naturaleza ancestral de las poblaciones
silvestres en el norte de Per( y Ecuador derivarian de un evento de diseminacién y especiacion
que precedio al evento de especiacion de P. vulgaris, con la posterior division de la especie en
dos grandes acervos génicos geograficos (Mesoamericano y Andino) y han proporcionado
evidencia de la importancia del flujo génico para esta especie, predominante autégama,
permitiendo que las formas domesticadas adquirieran caracteres adaptivos a partir de sus
parientes silvestres. Dentro del género Phaseolus existen diferentes grupos naturales o pooles
génicos (Gepts y Debouck, 1991). El pool genico primario de la judia incluye las formas
silvestres y cultivadas de P. vulgaris, que pueden cruzarse entre ellas y, por tanto, recombinarse
sin barreras genéticas relevantes.

1.2 DESCRIPCION BOTANICA DE LA FORMA SILVESTRE
La judia (Phaseolus vulgaris L.) es una especie anual diploide (2n = 2X= 22),
predominantemente autdgama. Las poblaciones silvestres de judia comin (Phaseolus vulgaris
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L. var. aborigineus (Burkart) Baudet) crecen a lo largo de la cordillera de los Andes, desde
México hasta el Noroeste de Argentina. Habita el distrito de las selvas y bosques montanos
(Provincia biogeografica de las Yungas) entre los 1000-2000 msnm, en las provincias de Jujuy,
Salta, Tucuman, Catamarca, Cordoba y San Luis (Parodi, 1933; 1966; Berglind-Brilcher y
Briicher, 1976; Briicher, 1988; Debouck, 1988; Menéndez-Sevillano et al., 1998)

Son hierbas volubles, anuales, pubescentes, con tricomas hialinos simples, de raices no
engrosadas. Poseen estipulas herbéceas 5-nervadas, hojas alternas, pecioladas, trifoliadas, con
inflorescencias en racimos paucifloros, corola de 5 pétalos desiguales, de color rosado. El pétalo
mas externo es el més ancho y vistoso, llamado estandarte, con un par de pétalos laterales
similares entre si, llamados alas y los dos mas internos, también similares entre si y
generalmente fusionados que forman la quilla que presenta un &pice largo y torcido en espiral
y que envuelve a los estambres y al ovario. Esta especie posee 10 estambres 10, con nueve
filamentos unidos y uno libre. El ovario es angosto y posee un estilo largo y delgado, con pelos
hacia el apice y terminado en un estigma pequefio. Los frutos en forma de legumbres son
pendulares, subcilindricos, rectos a levemente falcados, de 4,5-8,8 cm x 0,5-1 cm y
generalmente presentan 5 semillas de contorno subeliptico (Baudet, 1977) tal y como se aprecia
en la Figura 1.2.

Figura 1.2. Flor (a), planta (b) y vainas (c) de la forma silvestre de P.vulgaris

1.3 DOMESTICACION DE LA JUDIA COMUN
Las provincias del noroeste argentino constituyen el limite sur del centro Andino de
domesticacion de la judia (Figura 1.3).

Durante el proceso de domesticacion de la judia se produjeron cambios morfoldgicos y
fisiologicos. Las plantas de judia silvestre presentan semillas pequefias con cubiertas
impermeables y dormicion, habito de crecimiento indeterminado y trepador, que producen
vainas dehiscentes. La domesticacion condujo a plantas de judia que presentan un habito de
crecimiento determinado y arbustivo, semillas grandes, de cubiertas impermeables y sin
dormicion, que desarrollan en vainas indehiscentes, debido a la reduccion de fibras en las vainas
(Gepts y Debouck, 1991) (Tabla 1.2). El proceso de domesticacion y la posterior seleccién
artificial implico ademas la pérdida de pigmentacion y reduccion del contenido de sustancias
toxicas de la cubierta seminal, que, aunque redujo la proteccién de las semillas frente a los
predadores, resulto en una mejora del sabor (Smartt, 1988).
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Figura 1.3. Provincias del noroeste argentino que constituyen el limite sur del Centro Andino de
domesticacion de P. vulgaris (Mapa de Argentina FUENTE: Instituto Geografico Nacional de la Republica
Argentina, descargado el 26 de setiembre de 2024
https://www.ign.gob.ar/NuestrasActividades/InformacionGeoespacial/CapasSIG).

Otros caracteres importantes para la adaptacion de la judia a un ambiente cultivado son la
pérdida de la dehiscencia de la vaina y de la dormicion de la semilla. Ademas, la modificacion
de la respuesta al fotoperiodo ha permitido ampliar las areas de cultivo de esta especie,
transformandola de sensible al fotoperiodo en insensible. A este conjunto de cambios
morfolégicos y fisioldgicos que distinguen a las plantas silvestres de las cultivadas se lo conoce
como “sindrome de domesticacion” y es el resultado de un proceso de seleccion y adaptacion a
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ambientes de cultivo que transcurrié continuamente durante miles de afios (Koinange et al.,
1996; Santalla et al., 2004).

Tabla 1.2. Caracteristicas morfologicas de las formas silvestres y cultivadas de Phaseolus vulgaris
(Adaptado de Gepts y Debouck, 1991).

Caracter Silvestres Cultivadas
Raiz Fibrosa, fasciculada Fibrosa: diferentes tamanos y morfologia de
acuerdo con el habito de crecimiento
Tallo Trepador, multinodal Trepador o erecto, multinodal o con pocos
nudos
Entrenudos Normalmente largos (10-20 cm) Variables desde largos a cortos (2-5 cm)
Hojas Foliolos de pequeiios a intermedios Foliolos pequeios o grandes
Altura de planta Hasta mas de 3 m, plantas de habito Hasta 40 cm, tipo arbustivo;
IV indeterminado trepador Hasta mas de 2 metros, plantas de habito IV
indeterminado trepador
Inflorescencia Casi siempre lateral, 1 a 2 nudos Dependiendo del habito de crecimiento
fértiles lateral y/o terminal, normalmente 2 nudos
fértiles
Flores Estandarte reflexo, flores color lila Estandarte erecto, flores blancas y lilas
Vainas 6 a 8 cm de longitud. 4 a 30 cm de longitud.
Fuertemente dehiscentes, dehiscencia Disminucion de la dehiscencia
explosiva
Semillas Pequenas 6 a 10 g/100semillas De mayor tamaio 20 a 100g/100 semillas

La domesticacion es esencialmente un proceso de seleccion y el tiempo que dura este

proceso esta supeditado al avance o ganancia genética, lo que depende, en términos evolutivos
de la variabilidad genética en las poblaciones silvestres (Gepts y Debouck, 1991). Esto incluye
a los caracteres que contribuyen a diferenciar las judias silvestres de las cultivadas, la
heredabilidad de estos y la presion de seleccion ejercida por los primeros agricultores.
Gepts y Debouck (1991) sefialan que la domesticacion de la judia probablemente se produjo en
un periodo de tiempo corto, dependiente principalmente de la intensidad de la presion de
seleccidn ejercida durante el proceso de domesticacion. Esta hipotesis estaria apoyada por el
hecho de que todos los restos arqueoldgicos encontrados corresponden a judias ya
completamente domesticadas.

1.4 IMPORTANCIA DEL CULTIVO DE LA JUDIA COMUN

La judia comun es el tercer cultivo de leguminosas alimenticias mas importante a nivel
mundial, después de la soja (Glycine max L.) y el mani (Arachis hypogea L.) y es la primera
leguminosa a nivel mundial para consumo humano directo (De Ron et al., 2015). Su relevancia
se debe a que provee calorias, proteinas, fibra, minerales y vitaminas, y al complementarse con
cereales y alimentos ricos en carbohidratos suministra una nutricion equilibrada. En
reconocimiento a sus beneficios y al de otras legumbres, la Organizacion de las Naciones
Unidas para la Alimentacion y la Agricultura (Food and Agriculture Organization of the United
Nations, FAO) declar6 al afio 2016 como el Afio Internacional de las Legumbres
http://www.fao.org/pulses-2016/es/). La judia comun se consume principalmente como grano
seco, siendo cultivada también para vainas y granos frescos. En Per( y Bolivia, las semillas
tostadas llamadas “fiufias™ son parte de la dieta local (Singh, 1999). Las hojas, tallos y vainas
pueden servir de forraje al igual que los rastrojos de las plantas secas. Estos ultimos también
tienen utilidad como abono, para incrementar la materia organica del suelo, o como combustible
(Rodifio, 2000). En los paises desarrollados, la vaina verde es el principal producto consumido
como hortaliza, destacando por su alto contenido de proteinas, carbohidratos, fibra, calcio y
vitaminas, junto con un bajo aporte caldrico (Salinas-Ramirez et al., 2012). Por el contrario, en
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los paises en desarrollo, el grano seco es la forma més comun de consumo y constituye la base
del aporte proteico diario para sus habitantes. Ademas, las judias son ricas en calcio y hierro,
asi como en vitaminas como la tiamina (B1) y el acido félico. Su perfil proteico es abundante
en lisina, aunque bajo en aminoacidos azufrados como la metionina y la cisteina. Estos Gltimos,
sin embargo, se encuentran en gran cantidad en los cereales por lo que una dieta que combine
leguminosas con cereales puede cubrir de manera efectiva los requisitos de aminoacidos
esenciales para el ser humano (Kelly y Bliss, 1975; MAPA, 1984). Entre los principales cultivos
alimentarios, la judia muestra la mayor variacion en habito de crecimiento, caracteristicas de la
semilla (tamafio, forma y color) y el tiempo de maduracion. Esta variabilidad permite su
produccién en una amplia gama de sistemas de cultivo y entornos tan diversos como America,
Africa, el Medio Oriente, China y Europa (Cominelli et al., 2019). En este sentido, es
importante mencionar que la produccion mundial de judias alcanzé un volumen promedio de
28 millones de toneladas en el afio 2022. Del total de los paises productores el 43,6% pertenece
al continente asiatico, el 27,9% al continente africano, el 26,3% al continente americano, el
1,4% al continente europeo y el 0,8% a Oceania (FAO, 2024). Los principales paises
productores son India, Brasil y Myanmar, seguidos por Uganda y Tanzania (FAO, 2024). A
excepcién de Argentina los productores mas importantes de judias son también los principales
consumidores. La demanda de cada tipo depende la zona geogréfica; asi, paises del continente
americano, al igual que Africa, focalizan la demanda en la judia negra mientras que, en Europa,
especialmente en la cuenca Mediterranea, es preferida la alubia blanca (Subsecretaria de
Comercio, Gobierno de la Provincia de Salta, 2018).

1.4.1 Factores que limitan el cultivo de judia

Los dos objetivos principales en la produccién de grano seco son el rendimiento y la calidad
(Pachico, 1989; Singh, 1992; 1999), factores que dependen de la genética de la variedad y el
ambiente de cultivo (Schoonhoven y Voysest, 1989). ElI empleo de practicas agrondmicas
adecuadas durante el periodo de cultivo y cosecha son importantes para maximizar el
rendimiento y la calidad (Singh, 1992; 1999). Sin embargo, existen diversos factores que
afectan negativamente el cultivo. Estos factores pueden ser clasificados en tres categorias
(Singh, 1999):

- bioldgicos: como las enfermedades causadas por hongos, bacterias y virus (Ploper et al.,
2016; Jalil, 2022), las plagas (Casmuz et al., 2016) y malezas (Olea et al., 2016)

- edéaficos: un factor limitante es la baja fertilidad del suelo en general, y en particular, la
deficiencia en Nitrdgeno y Fdsforo (Singh, 1999)

- climéticos: se destacan la sequia y las altas temperaturas. Se ha mencionado que las
necesidades de agua en el cultivo de judia oscilan entre 320 y 350 mm anuales (uso consuntivo),
dependiendo del clima siendo el periodo mas critico el de floracion (Vizgarra y Mamani-
Gonzales, 2012).

1.4.2 El cultivo de judia en la Argentina

El cultivo de judia se introdujo en el sur de la provincia de Salta para el consumo de los
inmigrantes espafioles que se asentaron en la zona a partir de la década de 1920. A partir de la
década de 1970, la judia se convirtio en un cultivo extensivo de gran importancia econémica
regional, cuyo destino final fue la exportacion. Actualmente, este cultivo representa una
actividad economica tradicional del noroeste argentino (NOA) donde se encuentra muy
arraigado por factores historicos y culturales y por contar con suelos y climas muy propicios
para su cultivo, concentrandose en la region el 95% de la produccion total de Argentina, siendo
la provincia de Salta la de mayor produccion (Vizgarra et al., 2012). EIl cultivo de judia
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demostrd ser ademas una de las mejores alternativas para la diversificacion agricola de la region
por sus condiciones agroecoldgicas para la produccion de legumbres secas y también para el
desarrollo de la regién subhiimeda seca y semiarida del NOA por su buena adaptacion, como
integrante principal de los sistemas de rotacion que se pueden disefiar para esta amplia
superficie (Vizgarra y Mamani-Gonzéles, 2012).

Si bien Argentina se encuentra dentro de los 10 principales productores mundiales de judia,
esta actividad se encuentra orientada principalmente a la exportacion y se acompafia de un bajo
nivel de consumo interno (120 gramos per capita al afio). Argentina se encuentra entre los cinco
principales paises exportadores de judias como grano seco a nivel mundial, con un promedio
de 359590 toneladas exportadas en los Gltimos 10 afios (FAO, 2024). Segun datos del Ministerio
de Agroindustria de la Nacién (2018), de la produccion total argentina de judias se destina méas
del 95% hacia la actividad exportadora (Subsecretaria de Comercio, Gobierno de la Provincia
de Salta, 2018). Si bien a nivel mundial se comercializan més de 20 colores de judias, Argentina
exporta mayoritariamente los tipos blanco y negro, y en menor medida otros como rojo y
cranberry (Vizgarra y Mamani-Gonzales, 2012). Argentina es el principal exportador mundial
de judia blanca tipo alubia. En el pais se producen principalmente variedades de judia blanca y
negra, correspondiendo durante la campafia 2020/2021 el 38% aproximadamente de la
superficie sembrada a judia tipo alubia blanca y el 40% a judia negra (MAGyP, 2021).

1.5 USO DE LOS RECURSOS FITOGENETICOS NATIVOS

Las variedades de judia comun que se cultivan en la actualidad son el producto de un largo
proceso evolutivo y de domesticacion que se origino a partir de poblaciones silvestres (Bricher,
1988; Gepts y Debouck, 1991; Hernandez-Ldpez et al., 2013), las que enfrentan crecientes
amenazas en su habitat natural en el continente americano. Desde su centro de origen y
domesticacion, las judias se dispersaron globalmente, lo que ha generado una notable
acumulacion de cambios morfoldgicos, fisiologicos y genéticos (Gepts y Debouck, 1991)
debido a su adaptacion a nuevos ambientes y las exigencias humanas.EIl conocimiento de su
origen, diversidad genética (Blair et al., 2007; 2012; Kwak y Gepts, 2009; Asfaw et al., 2009;
Gioia et al., 2013; Sharma et al., 2013; Bukhari et al., 2015; Chavez-Servia et al., 2016; Tobar-
Pifidn et al, 2020), evolucion (Rossi et al., 2009; Bellucci et al., 2014; De Ron et al., 2016; Bitocchi
et al., 2017; Ariani et al., 2018; Gioia et al., 2019) y vias de diseminacion (Gepts y Bliss, 1988;
Papay Gepts, 2003; Papa et al., 2007) constituye una valiosa informacién para utilizar y conservar
adecuadamente estos recursos genéticos. Debido a que el germoplasma nativo de la judia
representa una importante fuente de diversidad que se ha utilizado para superar algunos factores
que limitan la produccion del cultivo (Debouck, 1987; 1988; Singh, 1988; Toro et al., 1990,
Acosta-Gallegos et al., 2007; De Ron et al., 2015) (Tabla 1.3) y que hasta el momento solo se
ha evaluado una fraccion de este germoplasma de todos los acervos genéticos, se estima que a
medida que se avance en la evaluacion de las colecciones conservadas serd posible encontrar
otros caracteres de importancia para la mejora de la judia comdn.

El germoplasma nativo de la Argentina ha demostrado poseer caracteristicas de adaptacion
a la heterogeneidad edafoclimatica de la region de origen y a la diversidad de los patdégenos
presentes en la misma (Stenglein, 2007). También es importante destacar que existe una mayor
posibilidad de éxito en los cruzamientos cuando se utilizan genotipos provenientes del mismo
pool génico (Debouck y Tohme, 1988; Gepts y Debouck, 1991; Singh, et al., 1991b), por lo
que es importante poder disponer de una cantidad significativa de genotipos diferentes nativos
del NOA para evaluar la presencia de caracteres de interés en este germoplasma.
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Tabla 1.3. Ejemplos de superioridad en caracteres presentes en la forma silvestre de la judia comun en
comparacion con P. vulgaris domesticado (Acosta-Gallegos et al., 2007; Copyright 2007, John Wiley and

Sons).
Caracter Detalles Fuente
Resistencia frente a APA: inhibidqr Fie la arcglin— Osborn et al., 1988; Cardona et
fitohemaglutinina-a-amilasa al., 1990; Kornegay and Cardona,

braquidos 1991; Goossens et al., 2000

Acosta-Gallegos et al., 1992

Resistencia al gorgojo mexicano

Resistencia a insectos R
de la judia

Vazquez and Cardenas, 1992;
Guzman-Maldonado et al.,2000;
Diaz-Batalla et al., 2006;
Espinosa-Alonso et al., 2006;

Sotelo et al., 1995

Contenido mineral Mayor contenido de Ca, N, Fey Zn

Mejor balance de aminoacidos

Balance de aminoacidos .
esenciales

Las provincias de Jujuy, Salta, Tucuman y Catamarca, en el NOA representan el limite sur
del centro Andino de domesticacion de la judia comun y albergan un gran nimero de variedades
locales (tambien denominadas poblaciones primitivas o landraces) y poblaciones silvestres de
Phaseolus vulgaris, que contienen una proporcion importante de la diversidad genética de la
especie (Parodi, 1966). Las variedades locales tradicionales son poblaciones de cultivos que se
han desarrollado y adaptado a lo largo del tiempo en respuesta a las condiciones climaticas, las
précticas agricolas y la presencia de plagas y enfermedades especificas de una region (Hycka,
1975). Los agricultores han desempefiado un papel crucial en este proceso al seleccionar y
conservar sus propias semillas cosecha tras cosecha. Estas variedades locales son
principalmente mezclas de lineas y se caracterizan por su adaptacién a las condiciones locales
sin haber sido formalmente mejoradas. Debido a su amplia variacién genética y su adaptacion
a entornos especificos tras afios de cultivo, estas variedades constituyen un recurso genético de
gran valor para el mejoramiento del cultivo (De Ron et al., 2016).

Los sitios donde se ha colectado germoplasma silvestre y variedades locales de P. vulgaris
en el noroeste argentino se ubican dentro de las ecorregiones Chaco Seco, Montes de Sierras y
Bolsones, Selva de las Yungas, Puna y Altos Andes definidas por Morello et al. (2012).

La restriccion progresiva del habitat de las judias silvestres debido al avance de la frontera
agropecuaria, la deforestacion y el sobre-pastoreo, constituyen amenazas para las poblaciones
silvestres del NOA y han llevado incluso a la desaparicion de algunas de ellas (Menéndez-
Sevillano, 2002) conjuntamente con la pérdida de diversidad genética. Por otro lado, la
migracion de la mano de obra agricola hacia otras formas de empleo, la pérdida del habito de
consumo y el reemplazo de las variedades locales por variedades comerciales mas uniformes
han llevado también a la erosion genética de estos recursos, con el riesgo de llegar a la extincion
de un material genético de valor incalculable. Debido a ello es muy importante poder contar
con colecciones conservadas que puedan representar y resguardar la mayor cantidad posible de
diversidad genética de la especie y de manera que la misma esté disponible para su utilizacién.

1.6 CONSERVACION DE LOS RECURSOS FITOGENETICOS
Se ha sefalado la importancia de la conservacion de los recursos fitogenéticos en los bancos de
germoplasma, debido a que aseguran la variabilidad requerida por los mejoradores para el
desarrollo de variedades comerciales que permitan al agricultor superar las limitaciones
naturales a fin de obtener mayores beneficios de su actividad. Por otra parte, los bancos de
germoplasma también preservan la variabilidad frente a la erosion genética (Beeching et al.,
1994; Mascher et al., 2019).

En Argentina, el banco activo de germoplasma del Noroeste Argentino (BANOA) situado
en la Estacion Experimental Salta del INTA (Cerrillos, Salta) conserva una importante
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coleccion de alrededor de 700 accesiones, de las cuales 500 corresponden a variedades locales
y 222 a poblaciones silvestres de P. vulgaris (Figura 1.4). Lo més relevante de esta coleccién
es que todo el germoplasma se ha adquirido a través de colectas realizadas en el pais, dentro
del area de distribucion de la judia silvestre, y en los sitios donde tradicionalmente se cultivaban
las variedades locales.

Se ha observado que la diversidad genética presente en ambos tipos de germoplasma se
enfrentan al riesgo de erosion genética debido a la restriccion progresiva del habitat natural
donde crecen las poblaciones silvestres y en el caso de las variedades locales, la cantidad de
agricultores que siguen cultivandolas en la region disminuye cada afio, ya sea por causa del
cambio en las costumbres locales, lo que ha llevado a que dejen de utilizarse en la alimentacion
0 por su reemplazo con otros cultivos.

Se ha mencionado que el facil acceso e intercambio de semillas a partir de los bancos de
germoplasma han sido factores que contribuyeron a revertir la tendencia inicial de reduccion
de la diversidad, poniendo en valor su utilidad en la colecta y conservacion de colecciones que
relinen una importante diversidad genética de las especies que conservan.

Figura 1.4. Semillas de poblaciones silvestres (izquierda) y variedades locales (derecha) de judia del NOA

1.6.1 Colecta de germoplasma

En relacion a la conservacion de los recursos fitogenéticos el término germoplasma se
refiere al material que se conserva en forma de semilla, cultivo de tejido o planta establecida en
colecciones de campo que reune la variabilidad genética intra-especifica de los materiales
genéticos que pueden perpetuar una especie o una poblacion (Graur y Wen-Hsiung, 2000). a
colecta permite la adquisicion de germoplasma, lo que constituye el paso inicial en la
conservacion de los recursos fitogenéticos, generando el ingreso de una accesion nueva a la
coleccion. La principal finalidad es garantizar disponibilidad suficiente de diversidad para
suplir necesidades actuales y futuras (Rao et al., 2007).

Entre las distintas razones para realizar una colecta de germoplasma podemos mencionar:

- prevenir la erosion genética, cuando la amenaza de perdida de diversidad genética esta
presente en una determinada zona y no se puede conservar in situ, 0 para complementar este
tipo de conservacion.
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- llenar vacios en una coleccion, cuando hace falta diversidad o ésta esta insuficientemente
representada en ella;

- cuando se necesita germoplasma para el mejoramiento, investigacion o desarrollo.

Las colectas se realizan con un procedimiento de muestreo adecuado previamente
establecido. Para las colecciones de semillas especificamente se debe conocer la distribucion
de la especie o las zonas donde se cultiva y su fenologia de manera que se permita asegurar que
la muestra colectada se componga de semillas maduras y viables que hayan adquirido la
capacidad de germinar y desarrollar plantas sanas.

La coleccion de P. vulgaris que actualmente se encuentra en el BANOA se inicio en el afio
1971 con una muestra de semillas de una variedad local colectada por Camara Hernandez, del
Instituto Vavilov de la Facultad de Ciencias Agrarias de la Universidad de Buenos Aires, en el
departamento de lIruya, provincia de Salta. A ésta se fueron agregando muestras, que se
coleccionaron en las provincias de Salta, Jujuy, Tucuman y Catamarca entre los 1000 y 3000
msnm y entre 22°y 24° Sy 67° y 65° O hasta alcanzar la composicion actual de la coleccion.

1.6.2 Caracterizacion

Ademas de las funciones de conservacion y mantenimiento del germoplasma, los bancos
de germoplasma realizan otras actividades tales como las de documentacién, caracterizacion,
evaluacion de la variabilidad genética, estudios filogenéticos, identificacion de caracteres
deseables para el mejoramiento del cultivo y la multiplicacién y distribucion del germoplasma,
ya que su propoésito no solo se limita a la conservacion de las colecciones. Para asegurar la
méaxima utilizacién del germoplasma es esencial conocer y describir lo mejor posible sus
caracteristicas. La caracterizacion consiste en la descripcion del germoplasma vegetal,
determinando la expresidn de caracteres altamente heredables. Para ello se pueden utilizar un
conjunto minimo de caracteres fenotipicos, fisiologicos y cualitativos de las semillas,
descriptores morfoldgicos y marcadores moleculares (FAO, 2014).

En el proceso de caracterizacion de una coleccion se pueden establecer los siguientes
objetivos principales:

1) Estimar la diversidad genética del grupo en analisis, lo que puede incluir uno o mas niveles
de diversidad, como la diversidad fenotipica y molecular, utilizando descriptores que ya han
sido definidos.

2) Determinar qué tan representativa es la coleccion y su relacion con la diversidad de la especie
en un area especifica, o con la diversidad total de la especie.

3) Analizar la estructura genética de la coleccion estudiada en relacion con las variantes, 0 sus
combinaciones que forman grupos reconocibles, lo que puede depender de factores
demogréficos in situ, tales como tamafio de poblacion, biologia reproductiva y migracion.

4) Estimar el porcentaje de duplicados que puedan existir en una misma coleccion o en
comparacion con otras colecciones de la especie.

5) Localizar genes especificos o alelos Unicos o0 en combinaciones exclusivas, los cuales pueden
expresarse en caracteristicas visibles (morfologicas) en diferentes estados o combinaciones.
Estos genes son cominmente llamados ‘stocks genéticos’ y se emplean para investigaciones
practicas inmediatas, como la busqueda de resistencia a factores bioticos (Franco e Hidalgo,
2003).

Un descriptor se refiere a una caracteristica o atributo cuya expresion se puede medir,
registrar o evaluar facilmente y que esta relacionado con la forma, estructura 0 comportamiento
de una accesion. Los descriptores utilizados en la caracterizacion de accesiones ayudan a su
diferenciacion y a representar el atributo de manera clara y consistente, lo que simplifica la
clasificacion, el almacenamiento, la recuperacion y el uso de la informacion. Estos descriptores
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se han establecido para un gran numero de especies cultivadas. EI IPGRI (actualmente

Bioversity Internacional) ha compilado y publicado manuales con descriptores para mas de 100
especies cultivadas (Debouck et al., 2009). La caracterizacion permite detectar la diversidad
que existe entre y dentro de las accesiones. A partir de la identificacion de alelos raros o alelos
particulares puede establecerse la necesidad de adoptar medidas adecuadas para asegurar su
preservacion. En esta actividad es de vital importancia la documentacion de las observaciones
y de las medidas adoptadas para la toma de los datos.

Las poblaciones de individuos que conforman una especie vegetal se encuentran bajo una
continua interaccion dinamica con los factores bidticos y abidticos presentes en los sitios donde
crece la poblacion y la diversidad presente en su genoma le permite adaptarse a distintas
condiciones para sobrevivir en su entorno (Hidalgo, 2003). El resultado de esta interaccion
adaptativa se traduce en la acumulacion de variantes en la informacion genética en los
miembros de cada poblacion y se transmite a las subsiguientes generaciones a través del tiempo.
De esta manera, aunque las poblaciones de individuos de una especie comparten caracteristicas
comunes y pueden cruzarse entre ellos, también se observan variantes individuales (Hidalgo,
2003).

La diversidad genética se puede definir como las variaciones que ocurren en cada organismo,
entre los individuos de una poblacién y entre las poblaciones dentro de una especie, que se
transmiten de manera hereditaria y que puede distinguirse a nivel de la secuencia del ADN
(alelos) y de las combinaciones de alelos o genotipos (Avise, 2004).

1.6.2.1 Caracterizacion agromorfologica

La caracterizacion de los recursos fitogenéticos se ha basado tradicionalmente en la
descripcion morfoldgica de 6rganos vegetativos y reproductivos y caracteristicas agronomicas
observables. Estos marcadores, conocidos como agromorfolégicos, son atributos de las plantas
que se pueden identificar y medir con facilidad. Pueden o no ser altamente heredables y estar
controlados por uno o pocos genes, lo que permite una rapida distincién de fenotipos (Lowe et
al., 1996). A pesar de su utilidad, estos marcadores presentan ciertas limitaciones que
complican su medicion y acotan la informacion genética que se puede obtener (Pan et al., 2004).
Por este motivo, se ha sugerido que los estudios que combinan descriptores morfoldgicos y
marcadores moleculares ofrecen una descripcion mas completa y una mejor interpretacion de
la diversidad genética (Wilson et al., 1977; Hillis y Wiens, 2000; Demey et al., 2003). Por lo
tanto, es recomendable utilizar ambos tipos de caracterizaciones para un analisis mas completo.

La judia se caracteriza por presentar una gran heterogeneidad fenotipica (Singh, 1989)
y esta diversidad se refleja en su adaptacion a una vasta gama de ambientes. Para analizar esta
amplia variabilidad, es fundamental utilizar un conjunto de descriptores que permitan
caracterizar eficazmente las distintas poblaciones y variedades. El empleo de descriptores
basados en caracteres cuantitativos es particularmente valioso, ya que contribuye a identificar
y eliminar duplicados en las colecciones de germoplasma, posibilitando ademas evaluar
agrondmicamente a las variedades y conocer las relaciones entre las diferentes accesiones. La
seleccion especifica de los descriptores a utilizar dependera de los objetivos de cada centro de
investigacién o banco de germoplasma en que se realice.

1.6.2.2 Caracterizacion genotipica

Los avances en biologia molecular han incorporado nuevos marcadores, de naturaleza
molecular y de mayor sensibilidad para detectar cambios en el genotipo de los individuos,
teniendo como objeto de andlisis la molécula de ADN, portadora de los polimorfismos en la
secuencia de nucleotidos. El analisis de las diferencias a nivel de la secuencia de nucledtidos
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permite definir a un marcador genético como un segmento de ADN que presenta un
polimorfismo, con una ubicacion fisica identificable, puesto en evidencia por técnicas repetibles
y cuya herencia puede rastrearse (Villegas-Castagnasso et al., 2021). La aplicacion de
marcadores moleculares complementa los datos provenientes de la caracterizacion
agromorfologica. Su empleo permite no solo estimar la diversidad genética y comparar
individuos o especies, sino también establecer relaciones filogenéticas y evaluar la dinamica de
poblaciones. Entre los marcadores mas empleados para analizar la diversidad genética en
colecciones de germoplasma se encuentran los polimorfismos en la longitud de fragmentos
amplificados (AFLP, Amplified Fragment Length Polymorphism) (Xu et al., 1999; Cardoso et
al., 2018; Roncallo et al., 2019), los polimorfismo de longitud de fragmentos de restriccion
(RFLPs, Restriction Fragment Length Polymorphism) (Lu et al., 1994; Quarta et al., 2001;
Capuzzo y Maffei, 2016), la amplificacion aleatoria de ADN polimorfico (RAPD, Random
Amplification of Polymorphic DNA) (Belaj et al., 2003; Moreno et al., 2004; Cazares-Alonso
et al., 2010; Alvarez-Ojeda et al., 2018), los microsatélites o repeticiones de secuencia simple
(SSR, Simple sequence repeats) (Urrestarazu et al., 2012; Vinu et al., 2013; Hayano-Kanashiro
etal., 2017; Sanchez, 2017; Vega-Alvarez et al., 2017), los polimorfismos de un solo nucleétido
(SNP, Single Nucleotide Polymorphism) (Emanuelli et al., 2013; Zhang et al., 2016; Baldoni
et al., 2019; Kuzay et al., 2019), las etiquetas de secuencia expresada de microsatélites (EST-
SSR, expressed sequence tag-simple sequence repeat) (Ramu et al., 2013; Chen et al., 2015;
Cosson et al., 2019). A pesar de la amplia disponibilidad de marcadores moleculares se
recomienda, para los fines de caracterizacion, utilizar marcadores bien establecidos y repetibles
como, por ejemplo, los SSR (FAO, 2014).

Los microsatélites han demostrado ser muy informativos por lo que han sido ampliamente
utilizados en la caracterizacion e identificacion del germoplasma de la judia y en los estudios
de diversidad genética (Asfaw et al., 2009; Blair et al., 2009; 2012; Sharma et al., 2013; Meza-
Linares, 2014; Blair y Lorigados, 2016; Pereira et al., 2019).

La aplicacion de los marcadores moleculares a la caracterizacion y evaluacion de
germoplasma ha facilitado la identificacion de duplicados en los bancos, la clasificacion de los
materiales, el calculo de la distancia genética entre accesiones, la identificacién de su origen
geogréfico y la determinaciéon de puntos de maxima diversidad. Esta informacion facilita el
manejo de las colecciones de germoplasma, permitiendo un uso mas eficiente de la diversidad
conservada (Lee, 1995; Avise, 2004; Dar et al., 2019).

Por otro lado, las tecnologias de secuenciacion del genoma tienen una aplicacion inmediata
al proporcionar una referencia a partir de la cual se pueden desarrollar nuevos marcadores. Una
combinacion de lecturas de Sanger, 454 e Illumina HiSeq2000 y un mapa genético basado en
7015 marcadores SNP se utilizaron para ensamblar la secuencia del genoma de referencia de la
judia comun (Schmutz et al., 2014), con un tamafio total del genoma de 521 megabases (Mb)
que representa el 89% de su genoma. Tambien se ha realizado el anélisis del genoma y del
transcriptoma de un genotipo mesoamericano de la judia comun (Vlasova et al., 2016).
Actualmente se estan desarrollando nuevas tecnologias construidas a partir de las secuencias
del genoma publicadas.

Si bien hay varios recursos genomicos disponibles para la judia comun, como los mapas
fisicos, bibliotecas de cromosomas artificiales bacterianos, mapas fisicos y genéticos anclados,
etiquetas de secuencia expresada y la secuencia del genoma completo (Schmutz et al. 2014), es
necesario mencionar que estos enfoques requieren datos fenotipicos precisos (De Ron et al.,
2016) y estas tecnologias aun no resultan accesible para algunos paises.
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1.7 APLICACION DE SISTEMAS DE INFORMACION GEOGRAFICA (SIG) EN LA CONSERVACION
DE GERMOPLASMA

El mapeo y el anélisis espacial de los datos de las colecciones conservadas en bancos de
germoplasma pueden llevarse a cabo con softwares de sistemas de informacion geogréfica
(SIG) disponibles en el mercado (Hijmans et al., 2001). Un dato georreferenciado o dato
espacial se puede definir como un elemento ubicado en el espacio mediante un sistema de
coordenadas, el cual puede ser descrito a traves de una serie de atributos o caracteristicas y que,
ademas, permite conocer su relacion con respecto a otros elementos de forma espacial. El
conjunto de datos espaciales asociado a una localizacién especifica, que puede ser de utilidad
para la toma de decisiones, se denomina informacion geografica (Moreira, 1996) y los SIG son
las herramientas que utilizamos para trabajar con esos datos.

La base de datos integrada es la esencia de los SIG, y permite el almacenamiento de gran
cantidad de datos espaciales que representan variables muy diversas (relieve, suelo, vegetacion,
precipitacion, pendiente, uso del suelo), y que provienen de diferentes fuentes (cartas, fotos
aéreas, imagenes satelitales, control de terreno). Del andlisis de esta base de datos se pueden
generar mapas que representan una variable, varias, o la integracién de todas ellas, dependiendo
de las necesidades del usuario (Figura 1.5).

De la capacidad de los SIG de manejar informacién geogréafica surge su potencial para
apoyar los estudios de conservacién de la diversidad biolégica, debido a que, para la
conservacion de las especies, comunidades y ecosistemas, es imprescindible el conocimiento
de su localizacion y distribucion en el espacio. Este potencial es alto para los distintos niveles
de estudio de la diversidad bioldgica: diversidad genética, de especies y de ecosistemas y dentro
de un mismo nivel, como puede ser el de diversidad de especies, es posible realizar analisis a
distintas escalas: global, regional o local. Si a esto se une la cantidad y variedad de los datos
que es necesario considerar, se entiende el gran potencial que poseen los SIG para apoyar los
estudios de variabilidad y variacion genética espacial. Ademas de permitir un analisis complejo
de los datos, los SIG proporcionan un resultado cartogréafico atractivo y comprensible en todo
ambito. Por estas razones su uso esta cada vez mas recomendado en trabajos de conservacion
de la biodiversidad a nivel mundial (Moreira, 1996; Jarvis et al., 2005; Nogues-Bravo, 2013).

( FUENTES )
Mapas digitalizados/escaneados .
Imagenes satelitales ; BASE DE DATO§ GI'E'OGRAFICOS
o ngresoy Localizacion
Fotografias aéreas transformacion .

Telemetria de datos Top'ologla

Control de terreno Atributos
\_ J

Analisis

RESULTADOS

Cartografia
Graficos
Informes

Figura 1.5. Esquema de funcionamiento de un SIG (Adaptado de Moreira, 1996).
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1.7.1 Caracterizacion ecogeografica

Las expediciones de colecta de germoplasma pueden tener dos objetivos principales: poner
la diversidad genética a disposicion para su uso y ayudar a dilucidar patrones genéticos,
ecologicos y geograficos en la distribucion de las especies (Bennett, 1970).

Se entiende por “ecogeografia”las plantas o cultivos a su ambiente. Este término fue
introducido en el area de los recursos fitogenéticos por Peeters et al. (1990), y se define como
las “combinaciones de datos climaticos, ecologicos y geograficos”. Posteriormente se introdujo
el término “descriptores ecologicos” para referirse a las variables ambientales que son utiles en
la recoleccion y conservacion de recursos fitogenéticos (Steiner y Greene, 1996). Actualmente,
el término “caracterizacion ecogeografica” se refiere al estudio de los datos ambientales del
sitio donde se encuentra una especie vegetal o una poblacion, y est4 vinculado a su adaptacion
a los factores bioticos y abioticos (Parra-Quijano et al., 2014). El anélisis de los patrones
ecogeogréaficos puede contribuir a distintas actividades de investigacion sobre recursos
fitogenéticos, incluyendo la planificacion de programas de recoleccion, seleccion de recursos
genéticos para su inclusion en programas de mejora, desarrollo de colecciones nlcleo y
seleccidn de sitios para la conservacion in situ (Hijmans et al., 2001). Ademas, se han realizado
estudios donde se complementa la caracterizacion de la variabilidad genética con el anélisis de
factores ecogeograficos y su relacién con dicha variabilidad o diversidad (Hernandez-Verdugo
et al., 1996; Liviero et al., 2002; Meza-Linares, 2014; Naranjo-Quinaluisa et al., 2018;
Gonzélez-Santos et al., 2024).

Es esencial realizar estudios sobre la representatividad ecogeogréafica para optimizar el
manejo y la utilizacion de las colecciones de germoplasma vegetal. Esto permite conocer el
rango de adaptacion presente en las colecciones resguardadas en un banco de germoplasma
(Parra-Quijano et al., 2008). Dada la conexion entre los factores ecogeogréaficos y los patrones
genéticos, una mayor representatividad ecogeografica en las colecciones se traducira en una
mayor variabilidad genética preservada (Greene y Hart, 1999; Byers, 2005). El avance de los
Sistemas de Informacion Geografica (SIG) y la creciente disponibilidad de datos ambientales
han simplificado la caracterizacion ecogeografica de los recursos fitogenéticos. Esta
caracterizacion se puede llevar a cabo a partir de la elaboracion de mapas de Caracterizacion
Ecogeografica del Terreno (ELC, Ecogeographic Land Characterization). Estos mapas
delimitan areas con caracteristicas ambientales similares, creando categorias a las cuales se
asigna cada accesion segun su lugar de recoleccion (Parra-Quijano et al., 2008). Es fundamental
identificar las zonas de alta diversidad genética con el fin de maximizar el uso de los recursos,
ya que la oportunidad de localizar germoplasma valioso para iniciativas de mejora se
incrementa en ambientes con mayores niveles de diversidad genética (Frankel et al., 1995;
Tanksley y Mccouch, 1997). Los SIG también permiten realizar analisis espaciales sobre la
diversidad mediante la creacion de mapas de diversidad (Kozak et al., 2008), los que
constituyen herramientas adecuadas para priorizar las areas destinadas a la conservacion de
recursos fitogenéticos (Guarino et al., 2008). El analisis de la diversidad vegetal a través de
caracteres ecogeograficos proporciona una estimacion de las variaciones entre los lugares de
recoleccion de las accesiones en una coleccién, basdndose en las caracteristicas ambientales
abioticas que influyen en la distribucion y presencia de la especie considerada. Las regiones
gue muestran diferencias significativas pueden indicar areas donde se espera encontrar
germoplasma con adaptaciones mas divergentes y, de manera indirecta, una mayor diversidad
genotipica o fenotipica (Parra-Quijano et al., 2022). Es relevante sefialar que el escenario
optimo para la evaluacion de la diversidad es aquel en el que se pueden generar mapas de
diversidad para los tres tipos de caracterizaciones (agromorfoldgica, molecular y
ecogeografica), ya que, en conjunto, proporcionan una comprension biologica exhaustiva de la

15



FERREYRA MARIANAJ

situacion de los recursos fitogenéticos presentes en la region que se esté analizando (Parra-
Quijano et al., 2014).

1.8 JUSTIFICACION Y OBJETIVOS DEL TRABAJO

En los Gltimos afios se ha observado una creciente amenaza a la existencia de las poblaciones
silvestres de judia comun debido a la degradacion de sus habitats naturales, el cambio climético,
la expansidn de la frontera agropecuaria y los procesos de urbanizacion. Por otro lado, el cambio
en las costumbres y los habitos de consumo y la introduccion de variedades comerciales o el
reemplazo por otros cultivos, ponen en peligro las variedades locales, lo que provoca una
pérdida paulatina e irreversible de la diversidad contenida en la especie. Para contribuir a la
conservacion eficiente y el uso de la diversidad genética de las colecciones de judia es
fundamental su caracterizacion.

Ademas, considerando que las variedades comerciales de judia de Argentina presentan una
estrecha base genética (Galvan et al.,, 2001; Menéndez-Sevillano, 2002), el estudio de
poblaciones silvestres y variedades locales es de gran importancia para explorar variantes
ausentes en los materiales cultivados, que permitan, por ejemplo, ampliar su rango de
adaptacion actual.

Parte de la variabilidad de los recursos fitogenéticos de la judia del NOA ha sido evaluada
sobre la base de caracteres agromorfoldgicos, demostrandose la existencia de gran variabilidad
tanto dentro como entre poblaciones (Menéndez-Sevillano, 2002; De Ron et al., 2005). Esto
fue comprobado empleando marcadores moleculares, que resultaron una herramienta de gran
utilidad para el estudio de las poblaciones silvestres y variedades locales, como también de los
complejos de hibridacion resultantes del cruzamiento natural entre ambas formas (Santalla et
al., 2004; Galvan, 2006; Galvéan et al., 2010). Sin embargo, no se ha realizado la caracterizacion
ecogeogréafica de los sitios de colecta de las semillas de este germoplasma y el mismo no ha
sido caracterizado teniendo en cuenta esta metodologia.

La caracterizacion del germoplasma del noroeste argentino utilizando caracteres
agromorfologicos, moleculares y ecogeograficos contribuird a conocer la diversidad
conservada hasta el momento y permitira valorizar la coleccién al incorporar informacion
potencialmente Util sobre estas accesiones. Ademads, se evaluard la representatividad
ecogeografica de las poblaciones conservadas en el banco de germoplasma del NOA incluidas
en este trabajo lo que contribuira al disefio de planes de conservacion y estrategias para colectas
futuras.

Si bien la judia es predominantemente autégama, se ha mencionado la ocurrencia de
distintos niveles de alogamia natural. Como resultado del flujo génico entre judias silvestres y
domesticadas (variedades locales y variedades comerciales) en simpatria se ha postulado la
existencia de una forma intermedia denominada “weedy type”. Las tres formas, silvestre,
cultivado y los hibridos que se generan entre ellas forman lo que se denomina complejo “wild-
weedy-crop” (Figura 1.6). Se ha mencionado su presencia en la zona andina de Bolivia, Peru,
Colombia y Argentina (Debouck et al., 1989; Freyre et al., 1996; Beebe et al., 1997; Papa y
Gepts, 2003; Santalla et al., 2004; Hoc et al., 2006; Menéndez-Sevillano et al., 2009; Galvan
et al., 2010). Estos complejos podrian ser un medio eficaz para generar variabilidad genética,
introgresando genes de poblaciones silvestres en tipos cultivados y complementando los
programas modernos de mejoramiento (Beebe et al., 1997).

Los marcadores moleculares también permiten analizar la intensidad del flujo génico entre
judias silvestres y domesticados en diferentes areas. Papa y Gepts (2003) utilizando marcadores
AFLP demostraron que las poblaciones weedy de mesoamérica forman un grupo intermedio
entre las poblaciones domesticadas y silvestres, sugiriendo que se habrian originado a partir de
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Introduccion

la hibridacién entre ambas y postulando ademas que el flujo génico es asimétrico, siendo tres a
cuatro veces mayor desde las judias domesticadas hacia los silvestres.

Judia silvestre Judia domesticada

eedy de tipo
domesticado

tipo silvestre

Habitat silvestre Habitat cultivado

Figura 1.6. Representaciéon del complejo “wild-weedy-crop” o silvestre-maleza-cultivado (Adaptado de
Beebe et al., 1997 y Galvan, 2006).

Durante las actividades de colecta se han identificado poblaciones silvestres creciendo en
ambientes cercanos a sitios de cultivo de judias domesticadas (variedades locales y variedades
comerciales) que, a partir de la observacion de caracteres morfologicos de vainas y hojas, se
presupone podrian haber experimentado cruzamiento natural. Ademads, estudios previos
permitieron identificar algunas poblaciones de judias silvestres creciendo en areas protegidas y
alejadas de zonas de cultivo que presentaban diferencias en ciertos caracteres morfol6gicos con
relacién a otras poblaciones ubicadas fuera de dichas areas (Ferreyra et al, 2017). Por esta razon,
es relevante realizar estudios para evaluar la posible ocurrencia de flujo génico entre el
germoplasma silvestre y domesticado del noroeste argentino, comprender su efecto sobre la
diversidad genética y considerar sus implicancias para adecuar las estrategias de conservacion.

Teniendo en cuenta los antecedentes citados, algunas de las preguntas a responder en esta tesis
son:

¢Las variedades locales de judia que se cultivan en el NOA al haber sufrido un proceso de
domesticacion presentan menor variabilidad agromorfoldgica y genotipica que las poblaciones
silvestres de judia nativas de la region?

¢Las areas de mayor diversidad ecogeogréafica, agromorfolégica y genotipica son diferentes
para las poblaciones silvestres y para las variedades locales de judia del NOA?

¢Las poblaciones de judias silvestres del NOA, que crecen en simpatria con variedades
comerciales presentan flujo génico desde las judias cultivadas?
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2 OBJETIVOS

2.1 OBJETIVO GENERAL

El objetivo general de este trabajo es evaluar la diversidad presente en el germoplasma de
Phaseolus vulgaris L. del NOA para aportar conocimiento, valorizar y contribuir a la
conservacion de esta especie.

2.1.1 Objetivos especificos

- Analizar la diversidad existente en poblaciones silvestres y variedades locales de judia
del NOA a través de la caracterizacion agromorfologica.

- Analizar la variabilidad presente en individuos de poblaciones silvestres y de variedades
locales de judia del NOA empleando marcadores moleculares (microsatélites)

- Caracterizar ecogeograficamente los sitios de colecta (escenarios adaptivos) de las
poblaciones silvestres y las variedades locales de judia y analizar la diversidad agromorfologica
y molecular respecto a los diferentes sitios de colecta.

- Evaluar la ocurrencia de flujo génico entre poblaciones silvestres y variedades
comerciales de judia simpatricas en el NOA.
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3 MATERIALES Y METODOS

3.1 MATERIAL BloLOGICO

El material vegetal estudiado comprende 236 accesiones de la coleccion de Phaseolus del
Banco de germoplasma del Noroeste Argentino (BANOA) de la Estacion Experimental
Agropecuaria (EEA) Salta (Argentina), del Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria
(INTA), incluyendo 142 poblaciones silvestres (Phaseolus vulgaris var. aborigineus) y 94
variedades locales de judia comin (Phaseolus vulgaris L.) procedentes de provincias del
noroeste argentino. El término accesion hace referencia a una muestra distinta, singularmente
identificable de semillas, que se mantiene almacenada para su conservacion y uso. En este
trabajo cada accesion corresponde, en las poblaciones silvestres, al germoplasma colectado en
un determinado sitio, reuniendo las semillas de varias plantas que crecen en un ambiente natural
(Figuras I, 11y 111 del anexo). En las variedades locales, cada accesion corresponde a semillas
del material local cultivado tradicionalmente por los agricultores en huertos o fincas familiares
(Figura IV y V del anexo). Por lo general, estas accesiones consisten en mezclas de semillas
con diferentes colores de tegumento (Figura 3.1y Figura VI anexo), ya que son el resultado del
sistema de manejo del cultivo, basado en los fenotipos, que se utiliza desde épocas remotas
(Kaplan, 1981), asegurando una mayor plasticidad en el cultivo (Menéndez-Sevillano, 2002).

- = - “"
Figura 3.1. Semillas de variedades locales de judia cultivadas por agricultores del NOA.

A fin de poder comparar ambos tipos de germoplasma, de aqui en adelante se hablara de
poblaciones en referencia al grupo silvestre y de variedades locales para referirnos al
germoplasma primitivo, perteneciente al grupo domesticado. Todas las accesiones evaluadas
pertenecen al acervo genico Andino.
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Las 98 poblaciones silvestres estudiadas fueron colectadas entre los 22° y 27° de latitud
Sur, y los 64° y 65° de longitud Oeste, a una altitud que oscild entre los 750 y los 2600 msnm
y las 77 variedades locales fueron colectadas entre los 22° y 27° de latitud Sur, y los 64° y 67°
de longitud Oeste, a una altitud que oscil6 entre los 1300 y los 3500 msnm. En la tabla 3.1 se

indica el nimero de accesiones silvestres y variedades locales evaluadas por provincia.

Tabla 3.1. Numero de accesiones correspondientes a poblaciones silvestres y variedades locales evaluadas

por provincia del noroeste argentino.

Tipo de germoplasma Provincia N° de accesiones evaluadas

Salta 98

Jujuy 19

Silvestre Tucuman 18
Catamarca 6
Cordoba 1

Salta 77

Variedad local Jujuy 13
Tucuman 1
Catamarca 3

Total de accesiones 236

Las accesiones que se incluyeron en este trabajo se seleccionaron de manera que cubrieran el
rango de distribucién de la judia silvestre y los sitios donde tradicionalmente se cultivaban las
variedades locales en la Argentina.

Los sitios de recoleccién para las poblaciones silvestres evaluadas comprendieron las
ecorregiones Puna, Chaco Seco, Selva de las Yungas, y Monte de Sierras y Bolsones y para
lasvariedades locales, a las ecorregiones Puna, Altos Andes, Selva de las Yungas y Monte de

Sierras y Bolsones, segun la clasificacion de Morello et al. (2012) (Tabla 3.2 y Figura 3.2).

Tabla 3.2. Numero de accesiones correspondientes a poblaciones silvestres y variedades locales evaluadas
por ecorregion segun la clasificacion de Morello et al. (2012).

Tipo de germoplasma Ecorregion N° de accesiones evaluadas
Puna 13
Chaco Seco 30
Silvestre Selva de Yungas 96
Monte de Sierras y Bolsones 3
Puna 23
Altos Andes 16
Variedad local Selva de Yungas 40
Monte de Sierras y Bolsones 15
Total de accesiones 236
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Figura 3.2. Sitios de recoleccion y ecorregiones de procedencia de las poblaciones silvestres (circulos
verdes) y variedades locales (circulos rojos) estudiadas.

En la tabla | del anexo se presenta el origen geografico y los datos de altitud de los sitios de
colecta de las poblaciones y variedades locales estudiadas en este trabajo y la ecorregion a la
que pertenece.

3.2 CARACTERIZACION AGROMORFOLOGICA

3.2.1 Localizacion de los ensayos

Los ensayos para la caracterizacion fenotipica se realizaron en el periodo comprendido
entre los meses de octubre y junio de 2014 a 2016 en un campo localizado en el paraje San
Miguel, Cachi adentro, situado en la localidad de Cachi, Departamento de Cachi en la provincia
de Salta (Figura 3.3). Esta localidad se encuentra en la regién norte de los Valles Calchaquies,
ubicada en la confluencia del Rio Calchaqui con el Rio Cachi, sus coordenadas son latitud 25°
7'11" Sy longitud 66° 9'43" O y su altitud es de 2280 msnm. Las temperaturas medias varian
desde los 18,6 °C en el mes de diciembre (mes més calido) hasta los 9,6 °C en junio y julio
(meses mas frios) y la precipitacion media anual es 155 mm (Arias y Bianchi, 1996).

Esta region posee condiciones ecoldgicas similares a las de los sitios de colecta de las
muestras que componen la coleccién. Los suelos son franco-arenosos y con baja capacidad de
retencion de agua, con pendientes elevadas (Menéndez-Sevillano, 2002). Las caracteristicas
climaticas y edaficas determinan que los cultivos sélo se pueden realizar bajo riego. Los
principales cultivos son las hortalizas, judias (comun y pallar), frutales, alfalfa y pimiento para
pimenton. Anteriormente, las parcelas utilizadas para el ensayo se dedicaron al cultivo de alfalfa
y pimiento.
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Figura 3.3. Ensayo de caracterizacion en Cachi adentro, Salta.

3.2.2 Disefio de parcelas y labores culturales

Para la preparacion de la parcela dedicada a los ensayos a campo se realizé una labor de
arado y se demarcaron los surcos. Las siembras se realizaron en el mes de octubre, de forma
manual y cada parcela experimental se sefiald con estacas con el nimero de la parcela para su
identificacion.

Se analizaron 20 plantas de cada accesion evaluada. La distancia de siembra entre plantas
fue de 70 cm y 100 cm entre parcelas.

Debido a que la mayor parte de las accesiones presenta un habito de crecimiento
indeterminado trepador (tipo 1V, CIAT, 1984) se colocaron postes en las cabeceras de las
parcelas y se coloc6 una cafia como tutor para cada planta individual.

Se llevo a cabo una escarda manual entre plantas y mecanico entre parcelas cuando se
considerd necesario, para eliminar la vegetacion espontanea nacida entre ellas. El riego se
aplicd por surco, una vez cada 15 dias desde el momento de la siembra hasta la floracion, por
gravedad.

3.2.3 Caracteres agromorfologicos estudiados

La eleccidn de los caracteres a evaluar es muy importante, y se deben considerar aquellos
gue sirvan para objetivos tanto taxondmicos (forma de la hoja, tamafio de las bractéolas, tamafio
de la semilla) como por su interés desde el punto de vista genético, ya sea para estimar la
diversidad genética como para su uso en la mejora del cultivo (ciclo del cultivo, rendimiento,
promedio de vainas por planta). La eleccidn de los caracteres se baso en trabajos genéticos y
agronomicos (Puerta-Romero, 1961; CIAT, 1983; Vanderborght, 1983; Singh, 1991; De la
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Cuadra et al., 2001), los descriptores del IBPGR (1982) y Bioversity (Debouck et al., 2009)
para la caracterizacion de la especie y ademas se tuvieron en cuenta experiencias previas de
caracterizacion de germoplasma (Gil y De Ron, 1992; Santalla et al., 1995; Menéndez-
Sevillano, 2002).

Los caracteres se observaron en planta adulta. En algunos de ellos se considero a las plantas
en su conjunto y en otros se evaluaron partes de la misma, como se detalla a continuacion.

3.2.3.1 Caracteres de semilla

La semilla de judia presenta distintos tamafios y formas. El tegumento seminal posee
variados colores y diversos disefios que son caracteristicos de las distintas variedades.

Atributos de las semillas utilizados en la caracterizacion:

Dimensiones de las semillas: Longitud, anchura y grosor, medidos a la altura del hilum. Se
midieron 30 semillas por parcela, seleccionadas al azar, utilizando un calibre y registrando los
datos en milimetros (mm).
Longitud de la semilla: Media de la longitud de 30 semillas expresada en mm. Se considera la
longitud como la maxima dimension de la semilla.
Anchura de la semilla: Media de la anchura de 30 semillas expresada en mm. La anchura se
determina como la medida tomada desde el hilum de la semilla hasta su extremo opuesto.
Grosor de la semilla: Media del grosor de treinta semillas expresada en mm. EIl grosor se
considera como la medida obtenida en la parte media de la semilla, con el hilum ubicado hacia
arriba.
Peso de 100 semillas: Peso de 100 semillas tomadas aleatoriamente, expresado en gramos. El
peso es un indicador del tamafio de la semilla, segun la clasificacion de Singh et al. (1991a) que
categoriza el tamafio de la semilla en pequefia, mediana y grande, en funcién del peso (Tabla
3.3). Las accesiones con un peso de 100 semillas que excede los 40 g se clasifican dentro de la
categoria extragrande

Tabla 3.3. Tamario de la semilla en funcién de su peso.

Peso de 100 semillas Tamano
<25g Pequena
25-40 g Mediana

>40 g Grande-Extragrande

3.2.3.2 Caracteres de hoja

Las hojas son trifolioladas con foliolos triangulares, con dos estipulas en la base del
peciolo y estipelas en la base de los foliolos. El foliolo central es simétrico y los laterales
asimétricos.

Atributos de la hoja que se utilizan en la caracterizacion

Dimensiones del foliolo central de la hoja trifoliolada: Se seleccion el foliolo central de cinco

hojas completamente desarrolladas y en buen estado, libres de plagas, enfermedades o lesiones
mecanicas, eligiendo entre la cuarta y la sexta hoja a partir de la primera hoja trifoliolada y se
realizaron las siguientes mediciones:
Longitud total del foliolo central: Media de la longitud del foliolo central, en mm, tomada desde
el punto del peciolo donde se inserta la lamina foliar hasta el apice.
Longitud basal del foliolo: Media de la longitud del foliolo central, en mm, tomada desde el
punto donde se inserta la lamina foliar hasta el punto méas ancho.
Anchura del foliolo central: Media de la anchura del foliolo central, en mm, medida en direccién
perpendicular al nervio central en el punto mas ancho del foliolo.
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Forma del foliolo central: La forma del foliolo se definié considerando la relacion entre la
longitud y la anchura. Si el valor es inferior a uno la hoja tendra forma orbicular, mientras que,
si el valor supera a uno, tendréa forma lanceloada (Tabla 3.4).

Tabla 3.4. Forma del foliolo central.

Longitud / Anchura Forma
>1 Lanceolada
<1 Orbicular

Angulo basal: El angulo basal se estableci6 en funcion de la relacion entre la longitud basal y
la longitud total del foliolo. Cuando los valores son inferiores a uno el angulo basal serd menor
de 100°.

La forma del foliolo y el angulo basal tienen caracteristicas asociadas a ciertos grupos de
poblaciones de una region geografica especifica y son de utilidad tanto para la caracterizacién
del germoplasma como para investigaciones genéticas y evolutivas (Berglind-Bricher y
Briicher, 1976; Briicher, 1988; Singh, 1991, Singh et al., 1991a).

3.2.3.3 Caracteres de la flor
La flor de la judia es la tipica de las papilionaceas, la corola es dialipétala con cinco
pétalos, un estandarte, dos alas y una quilla formada por la union de dos pétalos. El caliz es
gamosépalo, campanulado, con cinco dientes triangulares y en la base del caliz se encuentran dos
bractéolas, estas piezas florales son de utilidad en la caracterizacion.
Atributos de la flor gue se utilizaron para la caracterizacion
Se tomaron cinco flores aleatoriamente dentro de cada parcela o unidad experimental y se
realizé la medicion de una bractéola por cada flor. Las dimensiones se tomaron en el laboratorio
utilizando un estereomicroscopio provisto de un ocular con escala.
Dimensiones de la bractéola de la flor:
Longitud de la bractéola: Media de la longitud de la bractéola, expresada en mm, tomada desde el
punto de insercion de la bractéola hasta el apice.
Anchura de la bractéola: Media de la anchura de la bractéola, expresada en mm, medida en la parte
mas ancha en direccion perpendicular al nervio central.
Con estos datos se determinaron indices para establecer la forma de la bractéola (Tabla 3.5).

Tabla 3.5. Forma de la bractéola.

Forma Longitud/Anchura
Orbicular =1
Lanceolada > 1

Numero de nervaduras de la bractéola: Media del nimero total de nervaduras contadas en cinco
bractéolas.

De acuerdo a lo expresado por Vanderborght (1983) y Briicher (1988), las caracteristicas de las
bractéolas permiten establecer hipétesis sobre la relacion del germoplasma con los distintos
centros de origen. Aquellos materiales que presenten bractéolas de forma lanceolada y con un
namero de nervaduras entre cinco y nueve estan evolutivamente mas relacionados con la forma
silvestre andina (Phaseolus vulgaris var aborigineus, (Burk) Baudet). Las caracteristicas opuestas,
es decir la forma oblonga y un menor nimero de nervaduras, estan relacionadas con la forma
silvestre mesoamericana (Debouck, 2000). Estos caracteres también son utiles para estudios
genéticos y de mejora (Singh et al., 1990).
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3.2.3.4 Caracteres de fruto
El fruto de la judia es una legumbre, con distintas formas tamarios, colores, textura y
ndmero de semillas. Deriva de un ovario unicarpelar, siipero con placentacion marginal.
Atributos del fruto que se utilizaron en la caracterizacion
Dimensiones de la vaina a madurez fisiolégica: Las dimensiones de la vaina se
determinaron en vaina madura. Se tomo una muestra al azar de 20 vainas de las cosechadas en
una parcela.
Longitud de la vaina: Media de la longitud obtenida a partir de 20 vainas, medida entre los
extremos opuestos de la vaina en mm.
Anchura de la vaina: Media de la anchura de la vaina, obtenida a partir de 20 vainas, medida
a la altura del segundo grano desde el apice en mm.
Grosor de la vaina: Media del grosor de la vaina, obtenida a partir de 20 vainas, medido a
la altura del segundo grano desde el &pice en mm.
Numero de semillas por vaina: Media del numero de semillas por vaina, obtenida a partir
de 20 vainas tomadas al azar de la parcela, sin computar las semillas no desarrolladas.

3.2.3.5 Caracteres fenoldgicos y agronémicos

Los caracteres evaluados fueron:
Dias a inicio de floracion: Numero de dias desde la siembra hasta que el 50 % de las plantas de
la parcela comienzan a poseer flores.
Dias a maduracion total: Nimero de dias desde la siembra hasta que el total de las plantas
presentan todas las vainas maduras. Se considera que estan maduras cuando al presionarlas se
desprenden sus semillas.
Promedio de vainas totales: Numero total de vainas dividido el nimero de plantas de cada
parcela.
Rendimiento: Peso del grano total dividido por el namero de plantas de cada parcela, expresado
en gramos.

En la tabla 3.6 se resumen los 21 caracteres agromorfologicos estudiados en los distintos
organos de la planta y en distintos estadios, indicando su clasificacion, tipo y codificacion
utilizada para su identificacion en este trabajo.

3.2.4 Anélisis de datos

Con los registros de los caracteres cuantitativos se calcularon las medias generales, la
desviacion estandar y el rango de valores observados para cada uno de los grupos, silvestre y
variedades locales. Ademas, se efectud un Analisis de la Varianza (ANOVA) para comparar
cada una de las variables estudiadas entre ambos grupos utilizando el programa InfoStat (Di
Rienzo et al., 2020). Se realizaron ademas graficos para facilitar la interpretacion de las
variables utilizando el programa Excel del software Microsoft Office.

También se realiz6 un andlisis multivariado, a partir de una matriz confeccionada con los
datos cuantitativos. Se incluyeron todas las variables evaluadas con excepcion de la formay el
angulo basal del foliolo debido a que los valores para estas variables se calcularon a partir de la
relacion entre dos variables que también fueron incorporadas al analisis. La matriz de datos fue
estandarizada y utilizada para calcular una matriz de correlacion entre los caracteres y
posteriormente se empled para aplicar como meétodo de ordenacidn un analisis de componentes
principales (ACP), obteniéndose los correspondientes autovalores y autovectores con el
programa NTSYS-pc version 2.2 (Rohlf, 2009).
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Tabla 3.6.Listado de caracteres agromorfologicos evaluados, clasificacion segun el tipo de caracter y

codificacion.

N° Clasificacion Caracter Tipo Cadigo
1 Semilla Longitud (mm) Cuantitativo LS
2 Semilla Anchura (mm) Cuantitativo AS
3 Semilla Grosor (mm) Cuantitativo GS
4 Semilla Peso100 semillas (g) Cuantitativo P100S
5 Foliolo Longitud total del foliolo central (mm) Cuantitativo LF
6 Foliolo Longitud basal del foliolo central (mm) Cuantitativo LBF
7 Foliolo Anchura del foliolo central (mm) Cuantitativo AF
8 Foliolo Forma del foliolo central Cualitativo FF
9 Foliolo Angulo basal del foliolo central (mm) Cuantitativo ABF
10 Flor Longitud de la bractéola (mm) Cuantitativo LBR
11 Flor Anchura de la bractéola (mm) Cuantitativo ABR
12 Flor Forma de la bractéola Cualitativo FBR
13 Flor Numero de nervaduras de la bractéola Cuantitativo NBR
14 Fruto Longitud (mm) Cuantitativo Lv
15 Fruto Anchura (mm) Cuantitativo AV
16 Fruto Grosor (mm) Cuantitativo GV
17 Fruto NUmero de semillas/vaina Cuantitativo S/V
18 Fenologicos Inicio floracion (dias) Cuantitativo IFL
19 Fenologicos Madurez total (dias) Cuantitativo MAD
20 Agronémicos Promedio de vainas totales Cuantitativo VTOT
21 Agronomicos Rendimiento (g) Cuantitativo REND

Con la matriz de datos de datos estandarizada también se calculé una matriz de distancia,
utilizando el coeficiente de distancia euclidea, para realizar un analisis de agrupamiento. Se
elaboré un dendrograma aplicando el método de agrupamiento del ligamiento promedio
utilizando la media aritmética no ponderada o UPGMA (unweighted pair group method using
arithmetic average) con los programas SAHN-clustering y TREE-plot de NTSYS-pc version
2.2 (Rohlf, 2009). Se calcul6 también la correlacion cofenética como medida de la bondad de
ajuste del dendrograma a los datos de la matriz de similitud, para lo cual se realiz6 una prueba
de Mantel (Mantel, 1967) con un test de 10000 permutaciones para analizar su nivel de
significacidn, con el programa MXCOMP de NTSYS-pc.

3.3 CARACTERIZACION GENOTIPICA

Para la caracterizacion genotipica debido a los altos costes de las técnicas moleculares se
evaluaron 115 accesiones (68 silvestres y 47 variedades locales), analizando un individuo por
accesion, las cuales se seleccionaron aleatoriamente para muestrear las diferentes ecorregiones
en el rango de distribucion de la judia en Argentina. En la Tabla I del anexo se indican en negrita
las accesiones a las que corresponden los genotipos evaluados, indicandose el grupo (silvestre
0 variedad local), datos de pasaporte y ecorregion a la que corresponden. El tejido vegetal
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utilizado para el andlisis molecular se extrajo de las plantulas originadas a partir de semillas
que se pusieron a germinar, como se detalla a continuacion.

3.3.1 Cultivo de plantulas

Se escarificaron 5 semillas de cada accesion, se esterilizaron superficialmente
sumergiéndolas durante un 1 min en etanol 70%, 1 min en hipoclorito de sodio, 50% y se
lavaron con agua. Luego se sembraron en macetas de plastico soplado de 11,50 cm de altura,
con tierra fértil como medio de sostén y se mantuvieron en camara de crecimiento durante 10
dias a 25°C.

3.3.2 Extraccion de ADN

La extraccion del ADN se realizdo empleando el protocolo de Doyle y Doyle (1990)
modificado por Bornet y Branchard (2001). Se molié una muestra de 300 mg de tejido foliar
agregando 1 ml de solucion de CTAB (100 mM TrisHCI, 20 mM EDTA, 1,40 M NacCl, 0,20 %
Bmercaptoethanol, 2% CTAB) y se incubd en un tubo Eppendorf a 60 °C durante 30 min. Luego
se adicionaron 600 ul de una solucién de cloroformo/isoamil alcohol (12:1), se agit6 en vértex
y se centrifugé 5 min a 14.000 rpm. La fase acuosa se transfirié a otro tubo con el fin de
precipitar el ADN y se adicionaron 600 ul de isopropanol frio incubandose la mezcla a -20 °C
durante toda la noche. Posteriormente, las muestras se centrifugaron durante 10 min a 14.000
rpm, se elimino el sobrenadante y el pellet se lavé con 300 pl de una solucion de 75 % etanol
/10 mM acetato de amonio. Se centrifugd 5 min a 14.000 rpm, se descarto el etanol y el ADN
precipitado se secO para luego resuspenderlo en 50 pl de buffer TE (10 mM TrisHCI, 1 mM
EDTA). Finalmente se adicion6 2 pl de RNAsa (10 pg/ul; Sigma) incubandose 30 min a 37 °C.

La cantidad y calidad del ADN extraido se estimaron en un gel de agarosa 0,7% tefiido con
GelRed™ (Genbiotech, Argentina), utilizando como standard interno el marcador molecular
100 bp DNA Ladder (Genbiotech, Argentina). La cantidad de ADN de los 115 genotipos
amplificados se cuantifico utilizando un espectrofotdmetro Nano Drop.

3.3.3 Seleccion de marcadores microsatélites

Se seleccionaron 11 marcadores microsatélites: BM53, Gats91, BM172, Pvctt001, BMd20,
PvM66, BM210, BM151, Pvat007, BMd42 y Pvag001 (Tabla 3.7) utilizados previamente en la
caracterizacion de accesiones de Phaseolus vulgaris (Yu et al., 2000; Gaitan-Solis et al., 2002;
Blair et al., 2003; Hanai et al., 2010). Para su eleccion se tuvo en cuenta su localizacion en
diferentes grupos de ligamiento, de manera de que cada marcador se ubica en uno de los 11
grupos de ligamiento (cromosomas) establecidos para P. vulgaris, y el elevado nivel de
polimorfismo observado en los trabajos previos en los que fueron empleados.

3.3.4 Reacciones de amplificacion por PCR

El ADN de los 115 individuos se amplificd utilizando un equipo Li-cor DNA Analyzer
4300, incluyendo un dCTP fluorescente (CY5.5-DCTP, GE). La amplificacion del ADN se
realizé en un volumen de 5 ul conteniendo 50 ng de ADN gendmico, buffer de reaccion 10X,
0,20 uM mezcla de cebadores, 200 uM dATP, dGTP, dTTP, 160 uM dCTP, 0,12 uM
Cy5.5dCTP, 25 mM MgCl_, 0,10 unidades de Taq ADN polimerasa (Promega Corporation). El
programa de amplificacion de ADN utilizado consistio en: 1 ciclo inicial de desnaturalizacion
a 95°C durante 5 min, seguido de 30 ciclos que constan de una desnaturalizacion a 95°C durante
1 min, temperatura de annealing (Tabla 3.7) durante 1 min y una extension a 72°C por 2 min, y
un ciclo de extension final a 72°C durante 10 min.
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Tabla 3.7. Marcadores microsatélites utilizados, grupo de ligamiento (GL), secuencia y temperatura de
hibridacion (t?). En negrita se muestran los marcadores genémicos.

GL Nombre Secuencia5'- 3" te Referencia

1 [Bms3 || AACTAACCTCATACOACRTGAM 60 °C | Gaitan-Solis et al., 2002
2 |GaTs91 | ?é?é?é??é‘?%%ﬂ’éﬁf 60 °C | Gaitan-Solis et al., 2002
30 Btz |f Ci G LA caCootACT 60 °C | Gaitan-Solis et al., 2002
4 |Pvettoot | F GACCCTCITTCACTAI TS CACToC 58,5 °C | Yu et al., 2000

5 [BmMd0 [F ST 56 °C |Blair et al., 2003

6 |Pumes | SCTCACCAAGETCCGIAMC 58 °C | Hanai et al., 2010

7 |BM2to |FACEACTOTARTCCTCATCIT TS 58 °C | Gaitan-Solis et al., 2002
I 1TV TR L aasciacivigheiayes g SN 60 °C | Gaitan-Solis et al., 2002
9 |Pvatoor | K A o aCCTAMTC 57°C | Yu et al., 2000

10 |Bmdaz |Fr TATACAOATTTOTOOMCE 58 °C|Blair et al., 2003

11 [Pvagoor || SHRTCCTCTCTCTCTCATITCCAATC 57°C | Yu et al., 2000

Los fragmentos amplificados se separaron mediante electroforesis en geles de
poliacrilamida 6% corridos en el equipo Li-cor DNA Analizer 4300. A partir de los resultados
se genero una tabla de datos indicando el peso molecular en pares de bases de los fragmentos
amplificados para cada uno de los genotipos con los diferentes marcadores analizados. No se
obtuvieron productos de amplificacién para el marcador Pvat007.

3.3.5 Analisis de datos

3.3.5.1 Analisis de la diversidad genética

Para los 115 individuos se evalu6 el namero de alelos (Na), la frecuencia alélica,
diversidad genética, heterocigosidad e Indice de contenido polimorfico, en los loci polimérficos
observados. El Contenido de Informacion Polimorfica (PIC) se calcula segin Botstein et al.
(1980) como:

k k-1 k
PIC=1-3 Pi*-5 5 2pi’pf’
=1 =1 j=i+
Donde:
Pi=Frecuencia del i-ésimo alelo

Pj=Frecuencia del j-ésimo alelo
K=numero de alelos
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La diversidad genética, frecuentemente se refiere a la heterocigosidad esperada y puede ser
definida como la probabilidad de que dos alelos que sean escogidos aleatoriamente de la
poblacion sean diferentes. Segin Weir (1996) un estimador de la diversidad genética en el I-
ésimo locus es:

Di= (1- ZPF)IH- 1+ 1)
1= n

Donde:

f= Coeficiente de endogamia

i=alelos en el locus |

I= 1-ésimo locus

Pi=frecuencia del alelo i en el I-ésimo locus de la poblacién
n=numero de individuos muestreados

Todos estos parametros fueron obtenidos mediante el programa PowerMarker (Liu y Muse,
2005).

Para realizar la comparacion entre los grupos silvestre y variedades locales se determind el
nimero de alelos (Na), nimero de alelos efectivos (Ne: calculado como Ne = 1/Zpi?, donde pi
es la frecuencia del alelo “i”, Kimura y Crow, 1964), alelos raros o privados, indice de
informacion de Shannon (I: calculado como | = -1X [pi x Ln (pi)], King y Schaal, 1989),
Heterocigosidad observada (Ho), Heterocigosidad esperada (He) y el indice de Fijacion (F).
Todos estos parametros se calcularon con el programa GenAlEx 6.5 (Peakall y Smouse, 2012).

3.3.5.2 Estructura genética.

Para este analisis se utilizo el programa STRUCTURE version 2.3.4 (Pritchard et al., 2000)
con el fin de determinar la posible existencia de estructura genética en el conjunto de genotipos
analizados. Este programa tiene la capacidad de agrupar individuos sobre la base de sus datos
genotipicos, mediante el uso de métodos bayesianos. Asi, facilita la estimacion del nimero més
probable (K) de grupos de individuos con similitudes genéticas, ademas de asignar a cada
genotipo la probabilidad de pertenencia a cada uno de los grupos establecidos. Se utilizé un
modelo de "mezclas" (admixture model) en el que cada genotipo refleja proporciones de su
genoma asociadas a cada uno de los K grupos establecidos. El grado de mezcla (alpha) se infirid
por defecto a partir de los datos, mientras que el pardmetro de distribucion de frecuencias
alélicas (lambda) se establecié en un valor constante de 1 (Pritchard et al., 2010). Se realizaron
10000 iteraciones iniciales (burn-in) antes de comenzar a recoger datos para el analisis, con el
proposito de reducir el impacto de la configuracion inicial; posteriormente, se llevaron a cabo
100000 iteraciones MCMC (Markov chain Monte Carlo) para la estimacion de los distintos
parametros. Dado que cada simulacion puede resultar en diferentes valores de probabilidad
(Evanno et al., 2005), se realizaron 20 simulaciones o repeticiones independientes para cada
conjunto de datos correspondientes a los diferentes valores de K. Para determinar el valor
optimo de K, el programa proporciona un valor LnP(D) para cada K, que representa una
estimacion promedio de la probabilidad posterior de los datos para esos valores de K. Asi, se
puede inferir el nimero dptimo de grupos a partir del valor K que presente el maximo valor de
probabilidad posterior (Zeisset y Beebee, 2001; Hampton et al., 2004). Una vez que se
determind el nimero 6ptimo de grupos, se calcul6 la probabilidad de asignacién de cada uno
de los 115 genotipos a cada uno de los K grupos establecidos.
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3.3.5.3 Analisis de la varianza molecular

El andlisis de varianza molecular, AMOVA (Excoffier et al., 1992; Michalakis y
Excoffier, 1996), se empled para analizar como esta distribuida la varianza genética tanto entre
los grupos de individuos establecidos (silvestres y variedades locales) como dentro de cada uno
de esos grupos y probar su significancia. Se analiz6 la variabilidad entre y dentro de los
diferentes grupos y la variabilidad entre y dentro de las diferentes ecorregiones (Monte de
Sierras y Bolsones, Yungas, Chaco Seco, Puna y Altos Andes) a las que pertenecen los
individuos evaluados.

El procedimiento se basé en un analisis de varianza empleando las distancias entre
haplotipos. El término haplotipo se utilizé para designar los patrones multilocus o perfiles de
bandas obtenidos como lo utilizan Cattan-Toupance et al. (1998) y Papa y Gepts (2003). Para
establecer el nivel de significacion de los componentes de la varianza se obtuvo el estadistico ¢
(similar al estadistico F) mediante 10000 permutaciones al azar. La probabilidad de obtener por
azar un estadistico mayor que el observado se tomé como el nivel de significacion estadistica.
Para el andlisis de varianza molecular se utilizo el software Arlequin version 2.0 (Schneider et
al., 2002).

3.3.5.4 Analisis de las relaciones genéticas

A partir de los fragmentos amplificados se gener6 una matriz binaria de datos,
registrando la presencia (1) o ausencia (0) de bandas. Con esta informacion se calculé una
matriz de distancia genética utilizando el coeficiente de distancias Dd = 1 - SD, donde SD
representa el coeficiente de similitud de Dice (1945). Con los programas SAHN-clustering y
TREE-plot de NTSYS-pc version 2.2 (Rohlf, 2009) se elabord un dendrograma utilizando el
método de agrupamiento del ligamiento promedio y la media aritmética no ponderada o
UPGMA (unweighted pair group method using arithmetic average). Para estimar el ajuste del
dendrograma a los datos de la matriz de similitud se calcul6 la correlacion cofenética utilizando
una prueba de Mantel (1967) con 10000 permutaciones, con el programa MXCOMP de
NTSYS-pc (Rohlf, 2009)

Se realiz6 un analisis de coordenadas principales (ACoP), utilizando las distancias
genéticas, para ordenar los individuos en un espacio de dos dimensiones (Gotelli y Ellison,
2004). Se calcul6 una matriz utilizando el Coeficiente de distancia de Dice. Posteriormente se
utilizaron las herramientas DCENTER y EIGEN de NTSYS-pc, para luego generar los graficos
correspondientes en dos dimensiones con la herramienta MXPLOT, también del paquete
NSTYS-pc (Rohlf, 2009).

Por ultimo, se aplico la técnica de Neighbor Joining (NJ) (Saitou y Nei, 1987). En el
algoritmo de Neighbor Joining (vecino méas proximo) las unidades de estudio (OTUs) se
conectan con aquéllas mas cercanas, de manera tal que se minimiza la longitud total del arbol
(Pearson et al., 1999). Los arboles de NJ se representan generalmente como redes (networks) o
arboles sin raiz. Para la construccion del arbol se utilizo el programa PowerMarker (Liu y Muse,
2005) y para la visualizacién el programa Treeview (Page, 1996).

3.4 CARACTERIZACION ECOGEOGRAFICA
La caracterizacion ecogeografica puede definirse como el estudio de todos los datos
ambientales de un sitio especifico en el que se desarrolla un individuo o una poblacion. Esta
informacion es fundamental para comprender su adaptacion a las condiciones bioticas y
abidticas de su entorno (Parra-Quijano et al., 2014).

Para analizar el componente abiotico se utilizaron las herramientas del programa
CAPFITOGEN (Parra-Quijano et al., 2014). El estudio se centr6 en tres aspectos
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fundamentales, los que son frecuentemente empleados en estudios de adaptacion de cultivos
(Ceballos-Silva y Lopez-Blanco, 2003) o zonificacion agricola (Williams et al., 2008). El
primer componente es el bioclimatico, que considera la temperatura y la precipitacion, ademas
de los indices que modelan su interrelacion. El segundo es el geofisico, el cual agrupa factores
determinantes del relieve y la topografia, especialmente vinculados con la radiacion solar. El
tercer componente es el edafico, que analiza las caracteristicas fisicoquimicas del suelo que son
vitales para el crecimiento de la vegetacion.

Caracterizar ecogeograficamente una coleccion de germoplasma implica atribuir a cada
accesion un conjunto de datos bioclimatico, geofisico y edafico especificos de su lugar de
recoleccion. Esta informacion permite identificar rasgos adaptativos del germoplasma. Sin
embargo, su potencial se revela cuando se analiza de manera conjunta con otros tipos de
estudios, como las caracterizaciones fenotipica o genotipica, proveyendo un marco explicativo
para los patrones genéticos observados (Parra Quijano et al., 2022).

3.4.1 Elaboracion de un mapa de caracterizacion ecogeogréafica del terreno
La visualizacién de los distintos escenarios ambientales, que pueden corresponder a

procesos adaptativos especificos de una especie vegetal en un territorio, se logra mediante la
elaboracion de mapas de caracterizacion ecogeografica del terreno o mapas ELC
(Ecogeographical Land Characterization). Estos mapas constituyen un recurso de gran utilidad
para las estrategias de conservacion y el uso de la agrobiodiversidad y se pueden obtener
utilizando la herramienta ELC-mapas del programa CAPFITOGEN (Parra-Quijano et al.,
2014).

A partir de las consultas bibliogréficas y el conocimiento de la especie se elabor6 un listado
potencial de variables correspondientes a los componentes bioclimatico, geofisico y edafico.
Para seleccionar las variables minimas necesarias para explicar la ocurrencia de diferentes
escenarios adaptivos se aplicd la herramienta SelecVar de CAPFITOGEN (Parra-Quijano et
al., 2014), empleando como filtros secuenciales los analisis Random Forest (RF), Analisis de
componentes principales (ACP) y Andlisis de correlaciones bivariadas (ACB).

Tras la aplicacion de estos filtros se obtuvo la lista final de variables que se utilizaron para
la elaboracion del mapa ELC y que se detallan a continuacion:

a) bioclimaticas: precipitacion anual, precipitacion del trimestre mas frio (3 meses mas
frios), precipitacion del trimestre mas seco (3 meses mas secos), temperatura media del
mes de octubre y temperatura media del trimestre mas frio (3 meses mas frios) (Fuente:
base de datos Worldclim v 1.4). Estas variables se incluyeron dentro del listado
confeccionado previamente teniendo en cuenta factores que pueden influir en periodos
criticos para el cultivo como la ocurrencia de bajas temperaturas y/o heladas en fechas
cercanas a la siembra o a la cosecha, las precipitaciones durante la época de floracion y
en el momento de llenado de grano y resultaron seleccionadas como las variables
minimas necesarias para explicar la ocurrencia de diferentes escenarios adaptivos luego
de la aplicacion de herramienta SelecVar. EI mismo procedimiento se aplico para la
seleccidn de las variables de los dos componentes restantes.

b) geofisicas: altitud, pendiente del terreno, longitud y latitud. (Fuente: base de datos
Worldclim v 1.4)

c) edaficas: contenido de arcilla en suelo superficial, contenido de arena en suelo
superficial, contenido de limo en suelo superficial, capacidad de intercambio cationico
en suelo superficial, pH en suelo superficial, salinidad en suelo superficial y salinidad
en subsuelo (Fuente: base de datos armonizada mundial HWSD v 1.21).
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Para determinar el nimero 6ptimo de grupos se utiliz6 el método de agrupamiento de
particion alrededor de los medoides (Parra-Quijano et al., 2014), el cual utiliza el método de
silhouette de interpretacion y validacion del nimero de grupos (Kaufmann y Rousseeuw, 1987)
y que fue descripto como el mas preciso y sofisticado por Meza-Linares (2014).

Utilizando las coordenadas de cada lugar de recoleccion se elaboré un mapa vectorial de
puntos y este se superpuso al mapa ELC obtenido previamente. Con la funcion "Extract values
by points" del programa DIVA-GIS (Hijmans et al., 2001) se asigné el valor de categoria
correspondiente a cada sitio de recoleccion y se cuantifico el nimero de accesiones encontradas
en cada una de las categorias ecogeograficas establecidas.

3.4.2 Analisis espacial de la diversidad
El analisis espacial de la diversidad se realizé a partir de mapas de diversidad elaborados con
la herramienta DIVV-mapas de CAPFITOGEN (Parra-Quijano et al., 2014). Esta herramienta
calcula medidas de diversidad local, enfocandose en las accesiones recolectadas dentro de una
cuadricula de tamafio especifico y su area de influencia. La informacion utilizada para este
calculo puede ser ecogeografica, fenotipica o genotipica. El resultado es una representacion
grafica tipo mapa que muestra los valores de diversidad distribuidos en el espacio, lo que facilita
la identificacion de zonas calientes de diversidad genética.

Partiendo de las coordenadas de cada sitio de recoleccion, se genera un entorno de trabajo
al que se le superpone una cuadricula de celdas cuadradas. Para esto, se debe establecer la
resolucion de las celdas y el tamafio de las areas circulares de influencia. Este proceso genera
una lista de accesiones por celda, lo que permite construir matrices iniciales con los datos de
caracterizacion. De esta manera se obtiene una matriz inicial por cada celda con accesiones y
celdas vecinas identificadas. Cada matriz inicial es sometida a estandarizaciones de datos si se
emplean variables cuantitativas. Luego se aplica un coeficiente de distancia o de
similaridad/disimilaridad, obteniéndose una matriz diagonal de distancia con la que se calcula
la distancia promedio de las accesiones involucradas y este valor se asigna a su respectiva celda.
Como resultado se obtienen mapas de celdas raster que muestran los valores de los pardmetros
de diversidad asignados, los cuales pueden visualizarse con el programa DIVA-GIS (Hijmans
et al., 2001). Este programa utiliza una escala de colores para facilitar la identificacion rapida
de las zonas con mayores niveles de diversidad.

3.4.2.1 Andlisis espacial de la diversidad fenotipica.

Inicialmente, se evalud la correlacion entre la matriz de distancias euclideas obtenida
con los datos agromorfoldgicos cuantitativos y la matriz de distancias geogréaficas entre
accesiones, realizando una prueba de Mantel (Mantel, 1967) con el programa MXCOMP del
programa NTSYS-pc 2.2 (Rohlf, 2009). Se utilizaron 10000 permutaciones, para establecer su
nivel de significancia.

. Luego se procedio a generar un mapa de diversidad fenotipica utilizando la
herramienta DIV-mapas de CAPFITOGEN (Parra-Quijano et al., 2014). Dada la extensa
distribucion de la especie en Argentina, se definié una resolucion de celdas de 5 km por lado y
un area de influencia con un radio de 15 km. Cada matriz inicial fue estandarizada y empleada
para calcular los valores promedio de distancia euclidea para cada celda.

3.4.2.2 Analisis espacial de la diversidad genotipica

Para este andlisis se realizaron dos aproximaciones. Primero, se estimd la correlacion
entre la composicién genética de los 115 individuos estudiados y su distribucion geogréfica,
aplicando la prueba de Mantel (Mantel, 1967) a dos matrices: una de distancia genética,

32



FERREYRA MARIANAJ

calculada con el coeficiente de Dice (1945), y otra de distancia geografica entre los sitios de
recoleccion de los individuos. La herramienta utilizada fue la funcion MXCOMP del programa
NTSYS-pc 2.02 (Rohlf, 2009).

Como complemento de este andlisis, se generd un mapa de diversidad con la herramienta DIV-
mapas de CAPFITOGEN (Parra Quijano et al., 2014) con una resolucion de celdas de 5x5 km
y un area circular de influencia con un radio de 15 km. Con los datos de presencia/ausencia de
alelos de los microsateélites utilizados se calcularon las distancias genéticas, empleando el
coeficiente de distancias Dd=1—-SD, donde SD representa el coeficiente de similitud de Dice
(1945). Estos valores se asignaron a sus respectivas celdas. Finalmente se elaboré un mapa de
densidad de genotipos analizados por celda y un mapa con la proporcion de alelos polimorficos
para cada grupo de individuos analizados dentro de cada &rea de influencia.

3.4.2.3 Anadlisis espacial de la diversidad ecogeogréfica

La diversidad ecogeogréafica de un conjunto de accesiones refleja las diferencias entre los
escenarios adaptativos de donde provienen dichas accesiones, es decir, los sitios de recoleccion.
El término "escenario adaptativo™” se prefiere sobre "ambiente” debido a que para estimar la
diversidad ecogeogréfica solo se contemplan las caracteristicas ambientales abioticas mas
influyentes en la distribucion y presencia de la especie estudiada, en lugar de todas las
caracteristicas ambientales disponibles (Parra-Quijano et al., 2022). Para analizar la diversidad
ecogeografica se realizd un mapa con la herramienta DIV-mapas de CAPFITOGEN (Parra
Quijano et al., 2014), con una resolucion de celda de 5 km x 5 km y é&reas circulares de
influencia con un radio de 15 km. La caracterizacion ecogeogréafica se llevo a cabo extrayendo
informacion para las coordenadas de cada uno de sitios de colecta de los 115 individuos
estudiados, utilizando las capas de informacion ambiental seleccionadas tal como se detallé en
la seccion 3.4.1. Los datos ecogeograficos se estandarizaron y se usaron para calcular las
distancias euclideas promedio, asignando este valor a cada celda. Ademas, el mapa de densidad
de accesiones analizadas por celda se incorporo a este analisis para facilitar la interpretacion de
los patrones de diversidad ecogeografica observados.

3.5 ANALISIS DE FLUJO GENICO

A fin de evaluar la ocurrencia de flujo génico entre poblaciones silvestres y variedades
comerciales de judias se seleccionaron cuatro accesiones correspondientes a poblaciones
silvestres, colectadas en sitios situados a una distancia cercana e intermedia a zonas de cultivo
de variedades comerciales de judias, teniendo en cuenta los datos de pasaporte, y se analizaron
utilizando caracteres morfologicos y marcadores microsatélites. Las poblaciones silvestres se
clasificaron teniendo en cuenta la distancia a sitios de cultivo como cercanas, si se encontraban
a menos de 3 km de distancia de un sitio de cultivo e intermedias, si se encontraban entre 4-10
km de distancia a un sitio de cultivo (Tabla 3.8 y Figura VII del anexo). Considerando que
cuando se colectaron las accesiones silvestres no se tomaron muestras de semillas de las
variedades comerciales cultivadas en las proximidades, para el analisis se incluyeron cuatro
variedades comerciales de judia seleccionadas por su amplia difusion y uso en las zonas
cercanas a los sitios en los que crecen naturalmente las poblaciones silvestres de judia
evaluadas. No se incluyeron variedades locales debido a que en la zona de estudio éstas no se
cultivan. Se consider6 ademas la distancia de las poblaciones silvestres a la poblacion silvestre
mas cercana.
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Tabla 3.8. Poblaciones evaluadas para el analisis de flujo génico, sitio, departamento y provincia de
origen. Se indica con un codigo la distancia de la poblacion evaluada a zonas de cultivo de judia (Ca:
poblaciéon cercana a; Cb: poblacion cercana b; la: poblacion intermedia a; Ib: poblacion intermedia) y la
distancia a la poblacion silvestre mas cercana.

Distancia a zonas de PAFEREE &
Poblacion | Cédigo Sitio Departamento | Provincia - L poblacioén silvestre
cultivo de judia .
mas cercana
BNOA482 Ca Escoipe Chicoana Salta Cercana (220 m) 3000 m
BNOA484 Cb Escoipe Chicoana Salta Cercana (3000 m) 3000 m
BNOA486 la Escoipe Chicoana Salta Intermedia (4000 m) 650 m
BNOA490 Ib El Infiernillo Chicoana Salta Intermedia (9000 m) 6300 m

Para este analisis se utilizaron caracteres morfolégicos y marcadores microsatélites. Se
registraron caracteres morfologicos de vaina (largo, ancho, grosor y numero de semillas por
vaina) y de semillas (largo, ancho y grosor) de 10 individuos por poblacién siguiendo la
metodologia descripta en la seccion 3.2.3. Para el andlisis de los datos morfoldgicos se
calcularon las medias generales y se efectud también el Analisis de la Varianza (ANOVA) para
comparar cada una de las variables estudiadas entre las poblaciones silvestres y las variedades
comerciales evaluadas utilizando el programa InfoStat (Di Rienzo et al., 2020) siguiendo la
metodologia descripta en la seccion 3.2.4. También se realiz6 un analisis de componentes
principales utilizando el programa NTSYS-pc version 2.2 (Rohlf, 2009).

Para la caracterizacion molecular se evaluaron 10 individuos por poblacion empleando 15
marcadores microsatélites. Se utilizaron los marcadores GATS91, BM172, P\/ctt001, BMd20,
PvM66, BM210, BM151, PVat007, BMd42 y PVag001, que fueron descriptos en la Tabla 3.7,
y se adicionaron al analisis los marcadores que se indican en la Tabla 3.9.

La extraccion de ADN se realizo a partir de plantulas utilizando el mismo protocolo y
procedimiento descripto en la seccion 3.3.2. EI ADN de los individuos se amplificd en
reacciones de 10 pl conteniendo 50 ng de ADN genomico, buffer de reaccion 10X, 0,20 uM
mezcla de cebadores, 125 uM de cada dNTP, 25 mM MgCl, 0,10 unidades de Tag ADN
polimerasa (Promega Corporation). Se utiliz6 un termociclador Eppendor Mastercycler con el
siguiente programa: 1 ciclo inicial de desnaturalizacion a 95°C durante 5 min, seguido de 30
ciclos que constan de una desnaturalizacion a 95°C durante 1 min, temperatura de annealing del
marcador (Tablas 3.7 y 3.9) durante 1 min y una extension a 72°C por 2 min, y un ciclo de
extension final a 72°C durante 10 min. Los fragmentos amplificados se visualizaron mediante
electroforesis en geles de acrilamida/bisacrilamida 24:1 tefiidos con GelRed ™.

La determinacion del peso molecular de los alelos se realiz6 a partir de la comparacion con
un marcador de peso molecular 100 bp DNA ladder (Genbiotech, Argentina). Luego se generd
una matriz de datos conteniendo la informacion de los alelos para cada uno de los individuos
analizados. Empleando el programa GenAlEx 6.5 (Peakall y Smouse, 2012) se compard el
ntmero de alelos, nimero de alelos efectivos, alelos raros o privados y el indice de informacion
de Shannon, utilizando la metodologia descripta en la seccion 3.3.5.1. Utilizando el Programa
Infostat (Di Rienzo et al., 2020) se realizaron ademas dos analisis de conglomerados, a partir
de los datos morfoldgicos, utilizando el coeficiente de distancia euclidea y la metodologia
descripta en la seccion 3.2.4 y los moleculares, utilizando la distancia de Dice y la metodologia
descripta en la seccion 3.3.5.4.

Se evaluo ademas la correlacion entre las matrices de distancia geografica y distancia
genética a través de una prueba de Mantel (Mantel, 1967) utilizando el procedimiento
MXCOMP del paquete NTSYS-pc 2.2 (Rohlf, 2009) con 10000 permutaciones.
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Tabla 3.9. Marcadores microsatélites que se sumaron para el analisis de flujo génico, secuencia, grupo de

ligamiento (GL) y temperatura de annealing (t?). En negrita se indican los marcadores genémicos.

GL Nombre Secuencia 5°- 3° ta Referencia

GL1| BM157 E ’éﬁh’ﬁ’é’ﬁ%gﬁ?ﬁé&g@m 60 °C Gaitan-Solis et al., 2002
GL2 | BM143 | CCOMMATOMICACAGEAAA 55 °C Gaitan-Solis et al., 2002
GL3 | BMd1 |f ARATCOCANACCICACAL 50 °C Blair et al., 2003
GL7 | BM201 |if TOOTOCIACAGACTIOATSS 60 °C Gaitan-Solis et al., 2002
GL8 | BMd4g | SGTACCTTACTARCCCOAPA 56,5 °C Blair et al., 2003
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4 RESULTADOS

4.1 CARACTERIZACION AGROMORFOLOGICA

4.1.1 Analisis univariado

Los valores promedio, minimo, méaximo y el coeficiente de variacion (CV) de los 20
caracteres agromorfologicos cuantitativos evaluados en las poblaciones silvestres y las
variedades locales se muestran en la tabla 4.1.

En las Tablas Il a V del anexo se muestra el resultado promedio de las observaciones de
los 20 caracteres cuantitativos en las 236 accesiones evaluadas, la desviacion estandar y los
valores minimos y maximos observados en las poblaciones silvestres y las variedades locales
y el total general de la especie.

Cuando se compararon las poblaciones silvestres y las variedades locales no se observaron
diferencias significativas para el inicio de floracion y los dias a madurez a partir del analisis de
lavarianza (p =0,1100y p = 0,2278, respectivamente). La mayoria de las poblaciones silvestres
(74%) florecio entre los 90 y los 120 dias después de la siembra, mientras que para las
variedades locales el inicio de floracion ocurrié en su mayoria después de los 90 dias (Figura
4.1).

La mayoria de las poblaciones silvestres maduraron antes de los 180 dias (Figura 4.2), con
un valor maximo de 204 dias para BNOA588 que fue la accesion con el ciclo més largo. Con
respecto a las variedades locales el tiempo de madurez varié entre 108 (BNOA198) y 204 dias
(BNOA111, BNOA112, BNOA145 y BNOAZ285) (Tabla Il del anexo) madurando la mayoria
de las variedades locales (62%) antes de los 161 dias (Figura 4.2).

Cuando se compararon el resto de los caracteres evaluados para hojas, vainas, semillas y
bractéolas de la flor se observaron diferencias significativas entre las poblaciones silvestres y
las variedades locales (Tabla 4.1). ElI promedio correspondiente a las variedades locales fue
mayor para casi la totalidad de las variables con excepcion de la forma del foliolo central, el
namero de semillas por vainay el promedio de vainas totales que fue mayor para las accesiones
silvestres (Tabla 4.1 y Figura 4.3).

También se observd que las variedades locales presentaron en todas las variables
agromorfoldgicas, excepto en el &ngulo basal de foliolo, un mayor coeficiente de variacion que
las accesiones silvestres, siendo estas Gltimas mas uniformes en las variables evaluadas (Tabla
4.1y Figura 4.3).

En el indice que determina la forma del foliolo central todas las accesiones, tanto silvestres
como variedades locales; presentaron valores superiores a 1, lo que indica que todas presentaron
foliolos lanceolados (Tabla Il anexo).

En cuanto al angulo basal, el valor promedio tanto en las poblaciones silvestres como en
las variedades locales fue menor a uno (Tabla Il anexo), siendo indicativo de la presencia de un
angulo basal menor de 100° para todas las accesiones.
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Tabla 4.1. Media, minimo, maximo y coeficiente de variacion (CV) de los caracteres por grupo (silvestres y
variedades locales). El asterisco indica diferencias significativas para P <0.0001como resultado del ANOVA
realizado entre los grupos silvestre y variedades locales.

Silvestres Variedades locales

Caracter (unidad)
Media | Minimo | Maximo cv Media | Minimo | Maximo cv

Inicio floracion (dias) 110,00 76,00 150,00 12,46 113,46 46,00 141,00 17,09

Dias a madurez 161,01 120,00 | 204,00 11,24 163,95 | 108,00 | 204,00 11,26

Longitud foliolo (mm) * 67,70 50,40 84,60 10,13 95,62 70,80 134,20 15,11

Longitud basal foliolo

* 19,77 13,40 27,80 13,51 30,36 18,60 43,40 19,10
(mm)

Ancho foliolo (mm) * 46,86 36,00 58,60 10,66 71,08 46,40 105,20 16,12

Forma foliolo* 1,45 1,23 1,63 5,65 1,35 1,12 1,65 6,76

Angulo basal foliolo * 0,29 0,18 0,38 13,95 0,32 0,25 0,39 10,77

Longitud de lavaina (mm) | 7574 | 6238 | 86,65 | 6,94 | 117,12 | 79,45 | 180,95 | 12,29

Ancho de la vaina (mm) * 6,73 5,10 9,10 9,17 10,98 7,70 14,69 12,85

Grosor de la vaina (mm) * 5,45 3,81 6,32 9,22 8,54 6,06 11,58 12,80

N° de semillas por vaina * 5,92 5,00 7,00 7,81 5,16 4,00 7,00 13,12

Promedio de vainas

" 2408,07 | 107,00 | 6437,00 | 69,37 | 1113,38 | 98,00 | 4696,00 | 87,37
totales

Rendimiento (g)* 833,49 17,72 | 2759,14 | 79,49 | 1823,91 | 31,25 | 9569,10 | 109,10

Longitud de la semilla

. 7,65 6,36 8,82 7,04 13,00 8,92 17,66 | 13,00
(mm)

Ancho de la semilla (mm)* 4,98 4,22 5,84 6,66 7,98 5,81 10,18 10,51

Grosor de la semilla

o 268 | 211 | 337 | 964 | 572 | 36 | 742 | 13,53
Jeso ™9, 824 | 532 | 12,88 | 18,49 | 44,19 | 16,38 | 78,00 | 29,71

N° de nervaduras de la

bractéola * 8,53 5,00 12,00 16,45 9,41 6,00 15,00 18,32

Longitud de la bractéola

. 4,09 2,92 5,28 11,03 4,97 3,66 6,77 12,06
(mm)

Ancho de la bractéola

. 2,53 1,61 3,30 12,33 3,08 2,11 4,58 17,12
(mm)
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Figura 4.1. Porcentaje de las poblaciones silvestres (verde) y de las variedades locales (rojo)
correspondientes a las distintas clases establecidas para evaluar los dias a inicio de floracion.
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Figura 4.2. Porcentaje de las poblaciones silvestres (verde) y de las variedades locales (rojo)
correspondientes a las distintas clases establecidas para evaluar los dias a madurez.
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Figura 4.3. Caracteres agromorfolégicos de las 236 accesiones de judia evaluadas. Los diagramas de caja
se basan en los valores de longitud del foliolo central (LFC), longitud basal del foliolo central (LBFC), ancho
del foliolo central (AFC), longitud de la vaina (LV), ancho de la vaina (AV), grosor de la vaina (GV),
promedio de vainas totales (VTOT), rendimiento (REND), longitud de semilla (LS), ancho de semilla (AS),
grosor de semilla (GS), peso de 100 semillas (P100S), n° de bractéolas (NBR), longitud de la bractéola (LBR)
y ancho de la bractéola (ABR). Las barras verdes corresponden a las accesiones silvestres y la barra roja a

las variedades locales)

Con respecto al rendimiento, solo el 6 % de las poblaciones silvestres presentaron un
rendimiento mayor a 2000 g mientras que para las variedades locales esta cifra alcanzo el 31%

(Figura 4.4)
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Figura 4.4. Porcentaje de poblaciones silvestres (barras verdes) y de variedades locales (barras rojas)
correspondientes a las distintas clases establecidas para rendimiento de semillas.

En cuanto a la variable peso de 100 semillas se observd que el 100% de las poblaciones
silvestres presentaron semillas pequefias ya que todas tuvieron un peso de 100 semillas inferior
a los 25 g (Tabla IV del anexo). En las variedades locales el 3% de las accesiones presentaron
semillas pequefias, (peso de 100 semillas inferior a los 25 g), el 35% semillas medianas (peso
de 100 semillas entre 25 y 40 g) y el 62% restante semillas grandes y extragrandes (peso de 100
semillas superior a los 40 g) (Figura 4.5).

~
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% variedades locales
o

= N W A d o
o

o

<25 25-40 >40
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o

Figura 4.5. Porcentaje de las variedades locales evaluadas correspondientes a las distintas clases
establecidas para tamafio de semillas en funcion del peso de 100 semillas: Semillas pequefias (<25g /100
semillas); semillas medianas (25-40g/100 semillas) y semillas grandes y extragrandes (>40g/100 semillas).

Considerando la relacion entre la longitud y el ancho de las bractéolas de la flor, el 100% de
las poblaciones silvestres tuvieron bractéolas lanceoladas (longitud/anchura>1). Esto se
observo también en la mayoria de las variedades locales, con excepcion de la accesion
BNOA594 que presentd bractéolas orbiculares. La mayoria de las accesiones, tanto silvestres
como variedades locales, presentaron entre 8 y 11 nervaduras (Tabla V del anexo).

4.1.2 Analisis multivariado

A partir del analisis de componentes principales realizado se observo que las tres primeras
componentes contribuyeron a explicar el 76% de la variabilidad observada (Tabla 4.2).
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Principales realizado con los datos agromorfolégicos.

AUTOVALOR PORCENTAJE ACUMULADO
10,29 57,15 57,15
2,10 11,67 68,82
1,29 7,18 76,00

Resultados

Tabla 4.2. Autovalores calculados para los tres primeros componentes del Analisis de Componentes

Las variables que mas contribuyeron en el primer componente principal (CP1) fueron los
caracteres de semilla, longitud, ancho y grosor, el peso de 100 semillas y los caracteres de vaina
(longitud, ancho y grosor). En el segundo componente principal (CP2), los caracteres que mas
contribuyeron fueron el inicio de floracién, dias a madurez, promedio de vainas totales y el
rendimiento (Tabla 4.3).

Tabla 4.3. Autovectores resultantes del Analisis de componentes principales a partir de los caracteres
agromorfolagicos evaluados: Dias a inicio de floracion (IFL), dias a madurez (MAD), longitud del foliolo
central (LFOL), longitud basal del foliolo central (LBFOL), ancho del foliolo central (AFOL), longitud de la
vaina (LV), ancho de la vaina (AV), grosor de la vaina (GV), nimero de semillas por vaina (S/V), promedio
de vainas totales (VTOT), rendimiento (REND), longitud de la semilla (LS), ancho de la semilla (AS), grosor
de la semilla (GS), peso de 100 semillas (P100S), nimero de nervaduras de la bractéola (NBR), longitud de
la bractéola (LBR) y ancho de la bractéola (ABR). Se resaltan en gris los valores maximo-absolutos para
cada componente.

Caracter C1 C2 C3

IFL 0,0168 0,8222 0,1916
MAD 0,0303 0,5908 0,4461
LFOL 0,8788 -0,0911 0,1883
LBFOL 0,8466 -0,1489 0,2649
AFOL 0,9073 -0,057 0,1624
Lv 0,9201 0,0351 0,0114
AV 0,9377 0,1103 -0,0049
GV 0,9407 -0,0695 -0,0018
S/V -0,6206 -0,1004 0,0075
VTOT -0,3075 -0,7464 0,2676
REND 0,5069 -0,6377 0,3286
LS 0,9616 0,0576 0,0395
AS 0,9674 0,057 0,0437
GS 0,966 0,0782 0,0465
P100S 0,9441 0,0133 0,0338
NBR 0,3434 -0,181 -0,4403
LBR 0,6822 0,0608 -0,3974
ABR 0,5991 0,0153 -0,6215

La correlacion cofenética calculada fue igual a 0,96. Graficamente se observé la separacion
de dos grandes grupos, G1y G2, a partir del CP1, correspondientes a las poblaciones silvestres
y a las variedades locales respectivamente (Figura 4.6). El grupo silvestre se caracterizd por
presentar vainas y semillas mas cortas, menos anchas y gruesas y semillas mas pequefias, en
funcion del peso de 100 semillas. A partir del CP2, se observo que en ambos grupos las
accesiones evaluadas presentaron variabilidad en cuanto a la duracion del ciclo (inicio de
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floracion y madurez), como también en el promedio de vainas totales y en el rendimiento. Se
pudo apreciar también que la mayor dispersion en las variables analizadas correspondio al
grupo de las variedades locales. Entre ambos grupos se observaron variedades locales que
presentaron caracteristicas intermedias, como BNOA037 y BNOA403 y un poco mas alejadas
BNOAO093 y BNOA198 (Figura 4.6).

1.30 -
i .-': G2
iVT§
0.65(%"
B Y .::‘».
CP2 ¢,
a1.67%) % <, .
HIFL .
i MAD
0,651 *
-1.30
-1.80 1.80

CP1 (57,15 %)

Figura 4.6. Ordenamiento de las poblaciones en funcion de los componentes principales uno (CP1) y dos
(CP2), obtenido a partir de los datos agromorfolégicos. Los grupos formados se designan con la letra G. Se
indican el porcentaje de contribucion de cada eje y el nimero de BNOA de las accesiones que fueron
clasificadas como intermedias entre ambos grupos (silvestre y variedades locales). Con flechas se indican
las variables que mas contribuyeron a cada componente y el sentido de la contribucion. Caracteres en el
CP1: LS (longitud de la semilla), AS (ancho de la semilla), GS (grosor de la semilla), LV (longitud de la
vaina), AV (ancho de la vaina), GV (grosor de la vaina), y P100S (peso de 100 semillas). Caracteres en el
CP2: IFL (dias a inicio de floraciéon), MAD (dias a madurez), VT (promedio de vainas totales) y REND
(rendimiento).

Por otro lado, en el grafico de ACP, en el que se representaron las accesiones de acuerdo a la
ecorregion a la que pertenece el sitio de recoleccion de cada una de ellas (Figura 4.7), no se
observo un agrupamiento que permitiera asociar la ecorregion de origen con los caracteres
agromorfologicos de las poblaciones silvestres ni de las variedades locales.
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Figura 4.7. Ordenamiento de las accesiones de judias silvestres y variedades locales en funcion de los
componentes principales CP1 y CP2 obtenido a partir de los datos agromorfolégicos considerando la
ecorregion de procedencia. Se indican el porcentaje de contribucion de cada eje y el nimero de BNOA de
las accesiones. Los circulos corresponden a las poblaciones silvestres y los cuadrados a las variedades

locales, el color naranja a la ecorregion Monte de Sierras y Bolsones, verde a Yungas, marrén a la
ecorregion Puna, amarillo a Chaco Seco y azul a la ecorregion Altos Andes.

Sin embargo, en el cuadrante inferior derecho se observaron variedades locales
correspondientes a las ecorregiones Altos Andes y Puna (BNOA188, BNOA204, BNOA160,
BNOA150, BNOA193 y BNOA196) que se caracterizaron por presentar los valores mas altos
de longitud, ancho y grosor de semilla y vaina, como también mayor peso de 100 semillas
(Figura 4.7). También presentaron mayor promedio de vainas totales y mayor rendimiento,
iniciando la floracién y alcanzando la madurez en menor cantidad de dias que el resto.

La mayoria de las variedades locales de la ecorregion Yungas presentaron semillas y vainas
grandes, pero tuvieron un inicio de floracién y madurez mas tardio, como también menor
promedio de vainas totales y menor rendimiento.

Posteriormente se realizé un analisis de agrupamiento utilizando el coeficiente de distancia
euclidea (Figura 4.8). El ajuste de los datos a su representacion grafica, obtenido a partir de la
prueba de Mantel fue alto (r = 0,85). A un valor de distancia euclidea de 7,25 se observaron dos
grandes grupos; el primero incluyo a todas las poblaciones silvestres y a dos variedades locales
(BNOAO037 y BNOA403) y el segundo gran grupo incluy6 a la mayoria (96%) de las variedades
locales.
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Figura 4.8. Dendrograma de agrupamiento de las 236 accesiones de P. vulgaris evaluadas basado en los
caracteres agromorfologicos, utilizando el método UPGMA. Los numeros romanos indican los cuatro grupos

formados a una distancia euclidea igual a 5,25.
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Cuando se considerd una distancia euclidea igual a 5,25, se identificd el primer gran grupo
anteriormente descripto que incluyo a todas las accesiones silvestres y a las variedades locales
BNOAO037 y BNOA403 (Grupo Gl Figura 4.8 y Tabla V11 del anexo). El resto de las variedades
locales se conglomeraron en los grupos GlI, GlIl'y GIV (Tabla VII del anexo), sugiriéndose la
existencia de mayor variabilidad en este tipo de germoplasma. El grupo Il incluyd Unicamente
a las accesiones BNOAO46 y BNOAO066, ambas pertenecientes a la ecorregion Monte de Sierras
y Bolsones, coincidiendo con lo observado en el anélisis de componente principales. Si bien
estas accesiones se caracterizaron por presentar vainas y semillas grandes no se consideré este
grupo debido al bajo numero de accesiones que lo integraron. El grupo Il reunié variedades
locales que se caracterizaron por presentar foliolos, vainas y semillas mas pequefios, menor
peso de cien semillas, menor promedio de vainas totales y menor rendimiento que el grupo 1V.
Fuera de este agrupamiento se encontraron las variedades locales BNOA93 y BNOA198,
coincidiendo con lo observado en el analisis de ordenamiento. Estas accesiones tuvieron ciclo
corto, semillas y foliolos pequefios en comparacion con el resto de las variedades locales y
presentaron mayores rendimientos que las accesiones silvestres.

No se observo una asociacion clara entre los grupos y los sitios de procedencia de las
accesiones ni con la ecorregion correspondiente, pero si se encontrd una baja correlacion
altamente significativa (r = 0,57, p < 0,0001) entre los grupos y la altura sobre el nivel del mar
del sitio de colecta, siendo las accesiones del grupo 1V las de mayor altura.

4.2 CARACTERIZACION GENOTIPICA

4.2.1 Diversidad genética.

Se obtuvieron un total de 36 alelos con un 97% de polimorfismo en los 115 individuos
analizados. El porcentaje de loci polimdrficos fue del 70% en los genotipos silvestres y 90% en
los genotipos correspondientes a las variedades locales.

El nimero y el rango en pares de bases de los alelos detectados para cada par de cebadores
SSR se presentan en la tabla 4.4.

Tabla 4.4. Marcadores microsatélites amplificados, grupo de ligamiento (GL), rango de tamafio esperado
(pb), tamafo observado (pb) y n° de alelos observados.

Alelos

Locus SSR GL Raer;%)c;rda%;ag g;‘w Tamario observado (pb) obserya;o
BM53 1 287 244;267; 275;287; 310; 318 6
GATS91 2 229 203; 215; 218;222; 227 5
BM172 3 107 84;87;89; 96;114; 140 6
Pvctt001 4 152 138; 140 2
BMd20 5 123 120; 125 2
PvM66 6 182-200 190 1
BM210 7 166 152;156; 168;176; 179 5
BM151 8 153 145;148; 158 3
BMd42 10 149 151;155; 160;162 4
Pvag001 11 157 191; 206 2
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El numero de alelos para los 10 loci evaluados vario entre uno y seis. Todos los loci resultaron
polimorficos a excepcion de PvM66. En la Tabla VI del anexo se muestran los fragmentos
amplificados o alelos obtenidos para los 115 individuos con los 9 loci SSR polimorficos.

Se observaron en total 106 combinaciones alélicas diferentes o genotipos multilocus, 64
para los individuos silvestres y 42 para las variedades locales (Tabla VI del anexo) permitiendo
diferenciar de esta manera el 92% de los individuos evaluados. EI 8% restante correspondio a
grupos de 2 6 3 individuos con idénticas combinaciones alélicas. Estos grupos fueron
BNOAO080-BNOA088, BNOAD87-BNOA508, BNOA211-BNOA212, BNOA214-BNOA215,
en los individuos correspondientes a accesiones silvestres; y BNOA039-BNOA101,
BNOA115-BNOA132, BNOA153-BNOA269 y BNOA173-BNOA203-BNOA268 en las
variedades locales. Cuando se analizaron los origenes de las accesiones que presentaron
genotipos idénticos se observo que cuatro individuos procedieron del mismo departamento,
provincia y ecorregion (BNOA214-BNOAZ215, BNOA115-BNOA132), dos de distintos
departamentos pero de la misma provincia y ecorregiéon (BNOA080-BNOAO088), cuatro de
distintos departamentos pero de la misma provincia y distinta ecorregion (BNOAO87-
BNOA508, BNOAO039-BNOA101) y siete de distinta provincia y distinta ecorregién
(BNOA211-BNOA212, BNOA153-BNOA269 y BNOA173-BNOA203-BNOA268).

Considerando los alelos principales en los nueve loci polimorficos, la frecuencia promedio
observada fue 0,59, variando entre 0,34 para GATS91 y 0,99 para Pvctt001 y BMd20 (Tabla
4.5). El nimero promedio de alelos fue de 3,89 y la diversidad genética promedio fue igual a
0,48, variando entre 0,01 para los loci Pvctt001 y BMd20 y 0,75 para GATS91. El indice de
contenido polimérfico promedio fue 0,42, siendo el locus GATS91 el mas informativo, seguido
por BM172 y BM53. Solamente se observé un individuo heterocigoto (BNOA570) en el locus
BM172.

Tabla 4.5. Frecuencia de alelos principales, n° de alelos, Diversidad genética, Heterocigosidad e indice de
contenido polimérfico obtenido para los nueve loci polimérficos evaluados.

FIEELEER o3 Diversidad N
Locus _ale.los Na genética Heterocigosidad PIC
principales

BM53 0,434 6 0,7222 0,00 0,6837
GATS91 0,339 5 0,7547 0,00 0,7140
BM172 0,369 6 0,7328 0,01 0,6889
Pvctt001 0,991 2 0,0172 0,00 0,0170
BMd20 0,991 2 0,0172 0,00 0,0170
BM210 0,486 5 0,6369 0,00 0,5717
BM151 0,495 3 0,5085 0,00 0,3877
BMd42 0,695 4 0,4426 0,00 0,3714
Pvag001 0,513 2 0,4996 0,00 0,3748
Promedio 0,590 3,89 0,4813 0,001 0,4251

Posteriormente, se compararon los parametros genéticos obtenidos en cada locus SSR a partir
del analisis de los individuos silvestres y de las variedades locales (Tabla 4.6).
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Tabla 4.6. Parametros de diversidad genética de los 115 individuos de judias silvestres y de variedades
locales en los nueve loci microsatélites polimérficos. Tamafio de muestra (N), numero de alelos (Na),
numero de alelos efectivos (Ne), indice de informaciéon de Shannon (l), Heterocigosis observada (Ho),

Heterocigosis esperada (He) e indice de Fijaciéon de Wright (F). Desvio estandar (D.E.) y promedio para los
genotipos silvestres, variedades locales y general.

Locus N Na Ne I Ho He F
Silvestres

BM53 68 6,000 3,723 1,481 0,000 0.731 1.000
GATS91 68 5,000 3,905 1,443 0,000 0,744 1,000
BM172 68 6,000 3,109 1,320 0,015 0,678 0,978

Pvctt001 68 1,000 1,000 0,000 0,000 0,000

BMd20 68 1,000 1,000 0,000 0,000 0,000
BM210 68 4,000 1,758 0,722 0,000 0,431 1,000
BM151 68 3,000 1,808 0,689 0,000 0,447 1,000
BMd42 68 3,000 1,380 0,492 0,000 0,276 1,000
Pvag001 68 2,000 1,710 0,606 0,000 0,415 1,000
Promedio 68,000 3,444 2,155 0,750 0,002 0,414 0,997
D.E. 0,000 0,648 0,376 0,188 0,002 0,094 0,003

Variedades locales

BM53 47 5,000 3,142 1,308 0,000 0,682 1,000
GATS91 47 5,000 3,352 1,319 0,000 0,702 1,000
BM172 47 5,000 2,126 1,078 0,000 0,530 1,000
Pvctt001 47 2,000 1,043 0,103 0,000 0,042 1,000
BMd20 47 2,000 1,043 0,103 0,000 0,042 1,000
BM210 47 5,000 1,706 0,819 0,000 0,414 1,000
BM151 47 2,000 1,559 0,544 0,000 0,359 1,000
BMd42 47 4,000 2,266 0,926 0,000 0,559 1,000
Pvag001 47 2,000 1,394 0,456 0,000 0,282 1,000
Promedio 47,000 3,556 1,959 0,740 0,000 0,401 1,000
D.E. 0,000 0,503 0,281 0,156 0,000 0,082 0,000
Promedio total 57,500 3,500 2,057 0,745 0,001 0,407 0,999
D.E. 2,547 0,398 0,229 0,119 0,001 0,061 0,001

En los individuos silvestres se obtuvo un valor promedio de 3,40 alelos por locus, variando el
namero de alelos entre uno (loci Pvctt001 y BMd20) y seis (BM53 y BM172). EI nimero de
alelos efectivos vari6 entre uno y 3,90, correspondiendo este ultimo valor al locus GATS91. El
indice de informacion de Shannon promedio fue 0,75, siendo los loci BM53 y GATS91 los mas
informativos. La heterocigosis observada fue menor a la esperada en todos los loci evaluados,
observandose heterocigotos solo en el locus BM172. En consecuencia, el indice de fijacion fue
cercano o igual a 1 en todos los loci que presentaron mas de un alelo, con un valor promedio
de 0,99.

En los individuos correspondientes a variedades locales, el nimero de alelos promedio fue
3,6 variando entre dos (loci Pvctt001, BMd20, BM151 y Pvag001) y cinco (BM53, GATS91,
BM172 y BM210). El nimero de alelos efectivos tuvo valores similares a los observados en los
individuos silvestres, tanto para el promedio, como para el rango de variacion, al igual que el
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indice de informacion de Shannon, siendo también GATS91 y BM53 los loci méas informativos.
No se observaron heterocigotos para ningun loci y el indice de fijacion fue igual a uno para
todos los microsatélites utilizados.

Los loci Pvctt001 y BMd20 resultaron monomorficos para los individuos silvestres (Tabla
4.6).

Ademas, se identificaron alelos raros o privados en siete loci SSR, con alelos exclusivos
en BM53, BM172 y BM151 para los individuos silvestres y en Pvctt001, BMd20, BM210 y
BMd42 para las variedades locales (Tabla 4.7).

Tabla 4.7. Frecuencia de alelos observada para los individuos de judias silvestres y de variedades locales.
Con un asterisco, en negrita, cursiva y subrayado se indican los alelos raros o privados.

Frecuencia en variedades

Locus Alelo (pb) Frecuencia en silvestres locales
BM53 244* 0,015 0,000
267 0,118 0,021

275 0,235 0,106

287 0,412 0,468

310 0,162 0,255

318 0,059 0,149

GATS91 203 0,044 0,064
215 0,265 0,021

218 0,279 0,213

222 0,309 0,383

227 0,103 0,319

BM172 84 0,287 0,043
87 0,456 0,064

89 0,029 0,085

96 0,169 0,660

114 0,015 0,149

140* 0,044 0,000

Pvctt001 138 1,000 0,979
140* 0,000 0,021

BMd20 120 1,000 0,979
125* 0,000 0,021

BM210 152 0,015 0,021
156 0,265 0,021

168 0,706 0,170

176 0,015 0,745

179* 0,000 0,043

BM151 145 0,676 0,234
148 0,309 0,766

158* 0,015 0,000

BMd42 151* 0,000 0,021
155 0,838 0,489

160 0,147 0,447

162 0,015 0,043

Pvag001 191 0,706 0,170
206 0,294 0,830
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Los resultados indicarian que para los 115 individuos evaluados el locus GATS91 seria el
mas informativo y el mas eficaz para analizar su diversidad genética, como también de los dos
grupos estudiados (silvestres y variedades locales), junto con los loci BM172 y BM53.

4.2.2 Estructura genética

El analisis realizado con el programa STRUCTURE permitié inferir la existencia de
estructura genética en el conjunto de los 115 individuos evaluados con los nueve marcadores
microsatélites polimorficos. A partir del analisis de AK se observé que el nimero 6ptimo de K
grupos con individuos genéticamente similares fue K = 2, indicando que la diversidad genética
estaria estructurada en dos grandes grupos, correspondiendo a las judias silvestres y las
variedades locales (Figura 4.9). No se detectd ninguna otra sefial de estructura genética para
valores de K superiores a 2, por lo que con los datos moleculares obtenidos a partir de los nueve
loci microsatélites utilizados no fue posible discriminar otros subgrupos genéticamente
homogéneos.

- |

Delta K

100 - \

2 4 6 8 10 L 14
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Figura 4.9. Representacion grafica de la estimacion del namero 6ptimo de grupos o valor de K, en base al
andlisis realizado con el programa STRUCTURE. Se representa el valor AK (Evanno et al., 2005) en funcion
de los valores de K evaluados.

Para determinar las probabilidades de asignacion de cada uno de los 115 individuos a los dos
grupos identificados por el programa STRUCTURE, se seleccioné entre las 20 simulaciones
independientes realizadas para K=2 la que present6 el valor méas alto (menos negativo) del
logaritmo natural de la probabilidad posterior de los datos [LnP(D)=—1533,5].

La Tabla 4.8 presenta las probabilidades posteriores de asignacion para los 115 individuos
cuando K=2. Se asigno cada individuo a uno de los dos grupos si su probabilidad posterior de
asignacion era igual o superior a 0,80 (Q > 0,80). La mayoria de los individuos (93%) se
distribuyeron entre los dos grupos, aunque para algunos resultd mas compleja su asignacién a
uno u otro grupo. Esto pudo deberse a la ocurrencia de un cierto nivel de mezcla (admixed) en
su composicién genética (Figura 4.10). El grado de mezcla (a) inferido fue igual a 0,1031
implicando que la mayoria de los individuos pertenecen esencialmente a uno o a otro grupo. El
grupo 1 estuvo conformado por 41 individuos mientras que en el grupo 2 se incluyeron 64
individuos, relacionandose el primer grupo con las variedades locales y el segundo con las
poblaciones silvestres.
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Tabla 4.8. Asignacion de los 115 individuos estudiados a los grupos Variedades locales (VL= Grupo 1),
Silvestre (S= Grupo 2) e Hibridos (H) utilizando el programa STRUCTURE. (Asig.STR: Asignacion segun

STRUCTURE).
Dindiido | PO e | e | s | Pt de |
Grupo 1 Grupo 2 Grupo 1 Grupo 2

Silvestres
BNOAO77 0,047 0,953 S BNOA489 0,012 0,988 S
BNOAO08O 0,012 0,988 S BNOA494 0,014 0,986 S
BNOAO082 0,024 0,976 S BNOA503 0,020 0,980 S
BNOAO086 0,027 0,973 S BNOA504 0,026 0,974 S
BNOAO087 0,009 0,991 S BNOA508 0,009 0,991 S
BNOAO8S8 0,012 0,988 S BNOA509 0,017 0,983 S
BNOAO089 0,026 0,974 S BNOA510 0,011 0,989 S
BNOA211 0,038 0,962 S BNOA512 0,025 0,975 S
BNOA212 0,038 0,962 S BNOA514 0,009 0,991 S
BNOA214 0,116 0,884 S BNOA519 0,022 0,978 S
BNOA215 0,116 0,884 S BNOA524 0,177 0,823 S
BNOA219 0,009 0,991 S BNOA525 0,024 0,976 S
BNOA225 0,023 0,977 S BNOA529 0,196 0,804 S
BNOA227 0,174 0,826 S BNOA557 0,027 0,973 S
BNOA228 0,060 0,940 S BNOA558 0,074 0,926 S
BNOA230 0,238 0,762 H BNOA561 0,165 0,835 S
BNOA232 0,018 0,982 S BNOA563 0,365 0,635 H
BNOA234 0,026 0,974 S BNOA564 0,268 0,732 H
BNOA235 0,026 0,974 S BNOA566 0,095 0,905 S
BNOA237 0,060 0,940 S BNOA569 0,085 0,915 S
BNOA279 0,009 0,991 S BNOA570 0,049 0,951 S
BNOA280 0,020 0,980 S BNOA572 0,937 0,063 VL
BNOA282 0,011 0,989 S BNOA574 0,923 0,077 VL
BNOA452 0,049 0,951 S BNOA575 0,550 0,450 H
BNOA468 0,019 0,981 S BNOA577 0,048 0,952 S
BNOA470 0,012 0,988 S BNOA578 0,139 0,861 S
BNOA471 0,016 0,984 S BNOA580 0,257 0,743 H
BNOA473 0,034 0,966 S BNOA582 0,172 0,828 S
BNOA475 0,014 0,986 S BNOA583 0,845 0,155 VL
BNOA476 0,016 0,984 S BNOA584 0,046 0,954 S
BNOA481 0,037 0,963 S BNOA588 0,023 0,977 S
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BNOA483 0,035 0,965 S BNOA592 0,017 0,983 S
BNOA485 0,015 0,985 S BNOA593 0,017 0,983 S
BNOA487 0,197 0,803 S BNOA708 0,095 0,905 S
Variedades locales

BNOAO002 0,949 0,051 VL BNOA183 0,988 0,012 VL
BNOAO37 0,041 0,959 S BNOA196 0,825 0,175 VL
BNOAO39 0,983 0,017 VL BNOA198 0,039 0,961 S
BNOAO57 0,954 0,046 VL BNOA203 0,983 0,017 VL
BNOA060 0,907 0,093 VL BNOA267 0,987 0,013 VL
BNOAO061 0,990 0,010 VL BNOA268 0,983 0,017 VL
BNOAO062 0,956 0,044 VL BNOA269 0,990 0,010 VL
BNOAO066 0,869 0,131 VL BNOA285 0,336 0,664 H
BNOA101 0,983 0,017 VL BNOA286 0,988 0,012 VL
BNOA108 0,771 0,229 H BNOA295 0,982 0,018 VL
BNOA111 0,948 0,052 VL BNOA300 0,945 0,055 VL
BNOA112 0,847 0,153 VL BNOA302 0,785 0,215 H
BNOA115 0,989 0,011 VL BNOA318 0,886 0,114 VL
BNOA128 0,989 0,011 VL BNOA320 0,989 0,011 VL
BNOA131 0,829 0,171 VL BNOA337 0,028 0,972 S
BNOA132 0,989 0,011 VL BNOA403 0,336 0,664 H
BNOA140 0,986 0,014 VL BNOA467 0,923 0,077 VL
BNOA143 0,884 0,116 VL BNOA511 0,168 0,832 S
BNOA145 0,960 0,040 VL BNOA590 0,817 0,183 VL
BNOA149 0,976 0,024 VL BNOA591 0,988 0,012 VL
BNOA153 0,989 0,011 VL BNOA594 0,416 0,584 H
BNOA168 0,985 0,015 VL BNOA597 0,938 0,062 VL
BNOA173 0,983 0,017 VL BNOA598 0,985 0,015 VL
BNOA180 0,990 0,010

Los 10 individuos restantes tuvieron probabilidades de asignacion inferiores al 80% (Q <
0,80) para ambos grupos Y, en algunos casos, cercanas al 50%. Por esta razén, se consideraron
hibridos putativos (H) de ambos grupos, con mayor o menor proximidad a uno de ellos segun
la probabilidad de asignacién.
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SILVESTRES VARIEDADES LOCALES

Figura 4.10. Representacion grafica del agrupamiento bayesiano de los 115 individuos correspondientes a
judias silvestres y variedades locales analizados con el programa STRUCTURE para K=2. En el eje “x” se
indican los individuos y en el eje “y” la probabilidad de asignacion al Grupo 1 o variedades locales (rojo) y
al Grupo 2 o silvestre (verde).

El 79% de los individuos asignados al grupo 1 (variedades locales) tuvieron una
probabilidad de asignacion a ese grupo mayor al 90% (Tabla 4.8). De manera similar, el 84%
de los individuos asignados al grupo 2 (silvestres) mostraron una probabilidad de asignacion,
al mencionado grupo, mayor al 90%.

Es importante mencionar que hubo individuos clasificados inicialmente sobre la base de
sus caracteristicas morfolégicas como silvestres o correspondientes a variedades locales, y que
de acuerdo con los valores de probabilidad obtenidos fueron asignados a otro grupo. Esto se
observd para tres individuos (BNOA572, BNOA574 y BNOAS583) clasificados
morfolégicamente como silvestres pero asignados al Grupo 1 (variedades locales) en el analisis
de estructura genética. De igual modo, cuatro individuos (BNOAO037, BNOA198, BNOA337 y
BNOAS511) caracterizados morfoldgicamente como correspondientes a variedades locales, de
acuerdo con los resultados obtenidos por el programa Structure, fueron asignados al Grupo 2
(silvestre) (Tabla 4.8).

Por otra parte, también se realizé un analisis de la varianza molecular (AMOVA) con el objeto
de estimar los componentes de dicha variacion entre los grupos silvestre y variedades locales y
entre individuos dentro de ambos grupos. Los resultados del AMOVA se muestran en la Tabla
4.9, donde se puede observar una subdivision significativa a nivel de grupos (poblaciones
silvestres y variedades locales) y gran variabilidad dentro de cada grupo (74%).

Tabla 4.9. Analisis de la varianza molecular (AMOVA) para los 115 individuos de judias silvestres y
variedades locales en base a la informacién de los nueve loci SSR polimérficos. Se indican los grados de
libertad (gl), las sumas de cuadrados (SC), los componentes de la varianza (CV), el porcentaje del total de
la varianza debido a cada componente, el nivel de significaciéon (P) obtenido mediante 10000

permutaciones y el valor del estadistico ¢.
% de la
varianza total

Fuente de variacion | gl SC cv P Estadistico ¢

Entre grupos

(Poblaciones _
silvestres vs. 1 75,322 1,28774 26% 0,000 | ¢st = 0,256

Variedades locales)
Dentro de grupos 113 423,321 3,74621 74%

Total 114 498,643 5,03395 100%

Posteriormente se analizo la particion de la variacién observada considerando tres niveles
jerarquicos: comparando los grupos poblaciones silvestres vs variedades locales, las
ecorregiones (Monte de Sierras y Bolsones, Selva de las Yungas, Chaco Seco, Puna y Altos
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Andes) a las que corresponden los 115 individuos dentro de los grupos; y dentro de las
ecorregiones. En este caso se observo una subdivision significativa entre los grupos (¢ct =
0,2522; p = 0,026) y dentro de las ecorregiones (¢st = 0,2606; p < 0,00001). No hubo
diferenciacion significativa entre ecorregiones dentro de los grupos (p = 0,189) y la mayor
variacion se observo a nivel de individuos dentro de las ecorregiones (74%) (Tabla 4.10).

Tabla 4.10. Analisis de la varianza molecular (AMOVA) para los 115 individuos evaluados con los nueve loci
SSR analizados, distribuidas en los dos grupos (poblaciones silvestres y variedades locales), considerando
las 5 ecorregiones de origen. Se indican los grados de libertad (gl), las sumas de cuadrados (SC), los
componentes de la varianza (CV), el porcentaje del total de la varianza debido a cada componente, el
nivel de significacion (P) obtenido mediante 10000 permutaciones y el valor del estadistico ¢.

% de la
Fuente de variacién gl SC cv varianza P Estadistico ¢
total
Entre grupos (Poblaciones
silvestres vs. Variedades 1 75,322 1,26990 25% 0,026 oct = 0,2522
locales)
Entre ecorregiones dentro o _
de grupos 5 21,235 0,04237 1% 0,189 ¢sc = 0,0112
Dentro de ecorregiones 108 402,087 3,72303 74% 0,0000 ¢st = 0,2606
Total 114 498,643 5,03529 100%

4.2.3 Relaciones genéticas

Para analizar las relaciones genéticas existentes entre los 115 individuos evaluados, a partir
de la informacion alélica obtenida en los 9 loci polimorficos SSR se generd un dendrograma
mediante el método UPGMA empleando el coeficiente de distancia de Dice. La correlacion
entre la matriz cofenética del dendrograma y la matriz de similitud fue de 0,65 indicando un
ajuste moderado entre los agrupamientos obtenidos y los datos originales. Se observaron dos
grandes clusters o grupos a un valor de similitud de 0,44, agrupandose en uno de ellos el 91%
de los individuos correspondientes a las variedades locales y en el otro el 78% de los individuos
silvestres (grafico no mostrado). No se observé asociacion entre los agrupamientos obtenidos,
el origen y la altitud del sitio de colecta de las accesiones.

El estudio de las relaciones genéticas se completd mediante un Analisis de Coordenadas
Principales (ACoP). Las tres primeras coordenadas de dicho analisis permitieron explicar
respectivamente el 22,90%, 10,26% y 9,08% del total de la variaciobn molecular detectada
(42%). En la Figura 4.11 se muestra el grafico en dos dimensiones del ACoP. La primera
coordenada principal (1raCoP), permitié ordenar hacia la derecha la mayor parte de los
individuos silvestres y hacia la izquierda los correspondientes a las variedades locales. Los
individuos clasificados fenotipicamente como silvestres y que fueron asignados por el programa
STRUCTURE al grupo de variedades locales, se agruparon mas cerca de este grupo, mientras
que los individuos clasificados fenotipicamente como variedades locales, pero molecularmente
similares al grupo silvestre, se agruparon mas cerca de los individuos silvestres. Con respecto
a los individuos clasificados como hibridos a partir del analisis de estructura genética, el 90%
se ubicé en una posicion intermedia entre los grupos silvestre y el de las variedades locales.
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Figura 4.11. Andlisis de Coordenadas principales de los 115 individuos de P. vulgaris evaluados con los 9
loci SSR. Los circulos indican pertenencia al grupo silvestre y los cuadrados a variedades locales, en
funcion de los caracteres morfolagicos. Los colores corresponden a las distintas ecorregiones de origen
(azul: Altos Andes, amarillo: Chaco Seco, naranja: Monte de Sierras y Bolsones, marrén: Puna y verde:
Selva de las Yungas). Se indica con * los individuos asignados a un grupo diferente al observado
fenotipicamente, con ** los individuos clasificados como hibridos, segun el analisis con el programa
STRUCTURE. Los individuos 403, 037 y 198, también fueron clasificados como intermedios a partir de la
caracterizacion agromorfolagica.

Cuando se analiz6 el agrupamiento considerando las ecorregiones se observé que la mayoria
(82%) de los individuos silvestres correspondientes a la Selva de Yungas se agruparon hacia la
derecha del gréfico, junto con los individuos silvestres de la ecorregion Chaco Seco. Cerca de
este grupo se observaron también a los individuos de las variedades locales BNOA198 de la
ecorregion Punay BNOAS511, de la ecorregion Monte de Sierras y Bolsones. Este agrupamiento
coincidio con lo observado en el dendrograma, con la aclaracion de que BNOA198 fue el
individuo que mas se diferencié de todos los restantes. El individuo correspondiente a la
variedad local BNOA285 se observd mas proximo a individuos silvestres de la ecorregion
Chaco Seco, a diferencia de lo observado en el dendrograma, donde se visualiz6 su separacion
de la mayoria de los genotipos silvestres.

Hacia la izquierda del grafico se distribuyeron los individuos de variedades locales
correspondientes a las ecorregiones Altos Andes, Monte de Sierras y Bolsones y Puna. También
se observaron algunos individuos de las Yungas (principalmente de variedades locales) y dos
individuos silvestres de Chaco Seco (BNOA574 y BNOAS572), coincidiendo con el
agrupamiento observado a partir del dendrograma.

Por Gltimo, se realizé un analisis de Neighbor Joining obteniéndose como resultado el arbol
de la figura 4.12. Se identificaron dos grandes agrupamientos correspondientes a los individuos
silvestres y a las variedades locales. También se observaron ramas del arbol en las que se
agruparon individuos silvestres junto con variedades locales, coincidiendo en gran medida con
lo observado en el dendrograma UPGMA.
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Figura 4.12. Analisis de Neighbor Joining de los 115 individuos evaluados de P.
vulgaris. Se indica en color verde la pertenencia al grupo silvestre y en rojo, a
las variedades locales, con * los individuos asignados a un grupo diferente al
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Figura4.13. Analisis de Neighbor Joining de los 115 individuos evaluados de P. vulgaris,
considerando su ecorregion de origen. Los colores indican la pertenencia a las distintas
ecorregiones (azul: Altos Andes, amarillo: Chaco Seco, naranja: Monte de Sierras y
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Proximos a los individuos silvestres se observaron los individuos BNOA198 y BNOA285,
en coincidencia con lo observado en el ACoP (Figura 4.11)

También se visualizé a los individuos de las variedades locales BNOA300 y BNOA511
mas cercanos a individuos silvestres que al resto de las variedades locales, coincidiendo con lo
observado para BNOA511 en el AcoP y con los resultados del programa STRUCTURE, que
indico una mayor afinidad genética para este individuo con el grupo silvestre a pesar de
presentar morfolégicamente caracteristicas de pertenencia a las variedades locales (Figura 4.12
y Tabla 4.8).

Por otro lado, destacan algunos individuos como los correspondientes a las variedades
locales BNOA198, BNOA285 y BNOA337 por presentar una mayor separacion en términos de
distancia genética, manifestada por una mayor longitud de las ramas del arbol.

Cuando se efectud el analisis por ecorregiones (Figura 4.13), si bien se observo un
agrupamiento general para los individuos silvestres procedentes de la ecorregion Yungas, no
hubo una diferenciacion clara por ecorregiones. Se visualizé una mayor similitud entre los
individuos silvestres de las ecorregiones Yungas con Chaco Seco y pequefios grupos
correspondientes a variedades locales de Altos Andes y Monte de Sierras y Bolsones.

4.3 CARACTERIZACION ECOGEOGRAFICA
Para describir las caracteristicas de los sitios de procedencia de las 236 accesiones evaluadas
se seleccionaron 16 variables ecogeograficas que permitieron representar los tres aspectos
abioticos que podrian afectar al crecimiento y desarrollo de Phaseolus vulgaris.
De las 16 variables seleccionadas cinco correspondieron al componente bioclimatico,
cuatro al componente geofisico y siete al edafico (Tabla 4.11).

Tabla 4.11. Variables utilizadas para la elaboracion del mapa de caracterizacion ecogeografica del terreno.

N° COMPONENTE VARIABLE UNIDAD FUENTE

1 Bioclimatico Precipitacion anual mm Worldclim
Precipitacion del trimestre mas frio (3

2 Bioclimatico meses mas frios) mm Worldclim
Precipitacion del trimestre mas seco (3

Bioclimatico meses Mas Secos) mm Worldclim

4 Bioclimatico T2 media del mes de octubre °C Worldclim
T2 media del trimestre mas frio (3 meses

5 Bioclimatico mas frios) °C Worldclim

6 Geofisico Altitud m Worldclim

7 Geofisico Pendiente de la superficie del terreno ° SRTM MDE

8 Geofisico Longitud °

9 Geofisico Latitud

10 Edafico Contenido de arcilla en suelo superficial % peso HWS Database

11 Edafico Contenido de arena en suelo superficial % peso HWS Database

12 Edafico Contenido de limo en suelo superficial % peso HWS Database
Capacidad de intercambio cati6nico en

13 Edafico suelo superficial cmol/kg HWS Database

14 Edafico pH en suelo superficial -log(H+) HWS Database

15 Edafico Salinidad en suelo superficial dS/m HWS Database

16 Edafico Salinidad en subsuelo dS/m HWS Database

Con el conjunto de estas 16 variables se obtuvieron 2 categorias bioclimaticas, 3 geofisicas
y 4 edaficas, y a partir de su combinacidn se observaron 22 categorias ecogeograficas para toda
la Argentina (Figura 4.14). La categoria “0” o sin datos no forma parte de las categorias
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ecogeogréficas del mapa obtenido, sino que es la categoria en la que se incluyen las zonas para
las cuales solo existe informacién de uno o dos componentes, pero no de los tres tipos de
variables.
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Figura 4.14. Mapa ELC (Ecogeographical Land Characterization) de Argentina, donde se muestran las 22
categorias obtenidas, asi como la localizacion de las accesiones evaluadas (circulos verdes).

Con respecto a la distribucién porcentual de la superficie ocupada por cada categoria, se
observaron 3 categorias, la 9, 16 y 17, que representan el 61% de la superficie total (Tablas
VI, IX'y X del anexo).

Las 236 accesiones evaluadas se distribuyeron, segun los sitios de recoleccion, en 8 de las 22
categorias ELC establecidas (Tabla 4.12, Tabla VII del anexo y Figura 4.14). El 98% de las
accesiones se distribuyeron solo en las categorias 1, 2, 14 y 17. De éstas cuatro categorias, solo
la 17 se encontro entre las categorias ecogeograficas mas frecuentes obtenidas a partir del mapa
ELC.

Las variables ambientales de las cuatro categorias en las que se distribuyé el 98% de las
accesiones, en las que se encontraron tanto poblaciones silvestres como variedades locales
tienen valores de precipitacion entre 202 y 910 mm anuales, precipitacion en el trimestre mas
frio entre 39 y 139 mm, precipitacion en el trimestre mas seco entre 15 y 99 mm, temperatura
media en el mes de octubre entre 6,9 y 19,2 °C y una temperatura media del trimestre mas frio
entre 1,8 y 13,0 °C, una altitud entre 174 y 3077 m y una pendiente entre 0,1 y 3,7 grados
(Tablas VI 'y IX del anexo).
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Tabla 4.12. Categorias ecogeograficas (ELC) correspondientes a las 236 accesiones de P. vulgaris
evaluadas. Se muestra también el desglose en las categorias bioclimatica, geofisica y edafica, el % de
accesiones y el n° de accesiones por grupo.

. . N° N°
e Bioclcizrir::.éltica Ge(é?its.ica Edcéafti;:a acce':iones acceﬁones aqcesiones Ve
silvestres locales
1 1 1 1 61 25,8 8 33
2 1 1 2 78 33,1 77 1
6 1 2 2 2 0,8 2
9 1 3 1 1 0,4 - 1
10 1 3 2 1 0,4 1
14 2 1 2 54 22,9 27 27
16 2 2 1 1 0,4 1
17 2 2 2 38 16,1 26 12

Por otro lado, se observaron cuatro categorias donde solo se encontraron una o dos
accesiones. En las categorias 6, 10 y 16 solo se observaron 1 o 2 accesiones correspondientes a
poblaciones silvestres, en las que se observé un valor de precipitacion anual entre 337 y 820
mm, precipitacion del trimestre mas seco entre 43 y 77 mm, temperatura media en el mes de
octubre entre 10,8 y 19,6 °C, temperatura media del trimestre mas frio entre 4,2y 13,0 °C, una
altitud inferior a los 575 m, una pendiente entre 0,1 y 0,6 grados y suelos con pH entre 6,1 y
6,9 (Tablas VIII, IX 'y X del anexo)

En la categoria 9 solo se observo una variedad local. Esta categoria se destaco por presentar
valores bajos de precipitacion anual (280 mm) y precipitacion del trimestre mas seco (35 mm)
que las categorias con presencia de poblaciones silvestres y altos valores para el porcentaje de
arena en suelo superficial (75,5%), el pH (7,6) y la salinidad en suelo superficial y en subsuelo
(0,2 y 0,3 dS/m) (Tablas VIl y X del anexo). Estas categorias serian relevantes para realizar
nuevas expediciones de colecta y aumentar la representatividad de las accesiones procedentes
de estos sitios en la coleccion conservada.

4.3.1 Analisis espacial de la diversidad ecogeogréafica

La Figura 4.15a, a través de un codigo de colores, muestra la diversidad ecogeografica en
las diferentes zonas de origen de las accesiones analizadas. Se identificaron areas con alta
diversidad ecogeografica en las provincias de Salta (departamentos Santa Victoria, La Caldera,
Capital y Cerrillos), Jujuy (departamentos Valle Grande y Dr. Manuel Belgrano) y Tucuman
(departamento Trancas).

En el mapa de densidad de entradas (Figura V111 del anexo) se puede observar la existencia
de dos areas de mayor densidad, localizadas en el centro (departamentos de Rosario de Lerma
y Chicoana) y norte de la provincia de Salta (departamentos Iruya y Santa Victoria Oeste).
También se identificaron zonas con densidad media, localizadas en los departamentos capital,
y Anta, en Salta, los departamentos Gral Belgrano y Tumbaya, en Jujuy y Chicligasta en
Tucuman.

Cuando se compararon ambos mapas, se observé que las zonas con alta densidad de
accesiones en el area de influencia coinciden con las zonas de alta diversidad ecogeografica.

También se observaron otras zonas, donde la diversidad ecogeografica es alta y la densidad
de entradas colectadas es intermedia como en los departamentos de Trancas (provincia de
Tucuman), Valle Grande (Jujuy) y La Caldera (provincia de Salta).
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Figura 4.15. a) Mapa de la diversidad ecogeografica observada en las distintas zonas de Argentina donde se realizo la colecta del germoplasma de judia
evaluado. El gradiente de colores indica los valores promedio de las distancias euclideas calculadas para cada area de influencia de cada celda. b) Mapa de la
diversidad ecogeografica donde se realizo la colecta de germoplasma silvestre y c) de variedades locales de judia evaluado.
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4.3.1.1 Andlisis espacial de la diversidad ecogeogréfica entre grupos de accesiones

Cuando se analizd la diversidad ecogeografica considerando Unicamente las
accesiones silvestres (Figura 4.15b) se observaron zonas con alta diversidad ecogeogréafica en
las provincias de Salta (departamentos de Santa Victoria, La Caldera y Capital), Jujuy
(departamentos Valle Grande y Dr. Manuel Belgrano) y Tucuman (departamentos Trancas y
Tafi del Valle) (Figura V1II anexo). Con respecto a las variedades locales, las zonas de mayor
diversidad ecogeografica correspondieron a los departamentos Santa Victoria e lIruya, en la
provincia de Salta y Tumbaya, en la provincia de Jujuy (Figura 4.15c).

4.3.2 Analisis espacial de la diversidad agromorfologica

. La prueba de Mantel revel6 una correlacion significativa (r = 0,37; p = 0,0001) entre la
matriz de distancias de Gower, generada a partir de los datos agromorfolégicos, y la matriz de
distancias geograficas entre las accesiones. En la Figura 4.16a se observa el mapa de diversidad
agromorfologica con los valores promedio de las distancias de Gower. Se identificaron areas
con alta diversidad agromorfoldgica en las provincias de Salta (en La Caldera'y Molinos), Jujuy
(Valle grande y Tumbaya), Tucuman (Trancas, Tafi del valle y Chicligasta) y Catamarca
(Andalgala y Belén). Al comparar este mapa con el de densidad de accesiones en el &rea de
influencia, se observd coincidencia entre las zonas de mayor diversidad y aquellas con un
namero intermedio de accesiones. Ademas, se encontrd una correlacion significativa (r = 0,34;
p =0,0001) entre las matrices de distancia de Gower de los datos agromorfoldgicos y de los
datos ecogeograficos. Al comparar ambos mapas se pudieron identificar sitios con alta
diversidad ecogeografica y baja diversidad agromorfoldgica (como en el departamento de Santa
Victoria Oeste, en Salta); zonas con diversidad ecogeografica y agromorfologica media
(departamentos Iruya y Anta en la provincia de Salta y la zona de la cuesta del Clavillo,
comprendida entre los departamentos Chicligasta y Andalgala de las provincias de Tucuman y
Catamarca); zonas con alta diversidad ecogeogréafica y diversidad agromorfoldgica media
(departamentos Dr. Manuel Belgrano en Jujuy y Salta capital) y zonas de alta diversidad
ecogeografica y agromorfoldgica (departamento Trancas y Tafi del Valle en Tucumén, La
Caldera en Salta y Valle Grande en Jujuy).

4.3.2.1 Analisis de la diversidad agromorfoldgica entre grupos de accesiones

Cuando se comparé la matriz de distancia de Gower para los caracteres
agromorfologicos y las distancias geograficas de las accesiones silvestres se observo una
correlacion significativa (r = 0,12; p = 0,005), al igual que para las variedades locales (r = 0,25;
p = 0,0002). A partir de la comparacion entre la matriz de distancia de Gower con los datos
agromorfoldgicos y la de los datos ecogeograficos, no se observé correlacion para las
accesiones silvestres (r = 0,07; p = 0,061) pero si para las variedades locales (r = 0,22; p =
0,0000).

Al analizar el mapa de diversidad para las accesiones silvestres se observaron zonas con
alta diversidad agromorfoldgica en los departamentos de La Caldera y Santa Victoria Oeste en
la provincia de Salta, Trancas y Tafi del Valle en la provincia de Tucuman y Valle Grande en
Jujuy (Figura 4.16b). Para las variedades locales, las zonas de mayor diversidad
agromorfoldgica correspondieron a los departamentos Molinos, en Salta, Tumbaya en Jujuy y
el departamento Belén en Catamarca. Al comparar este mapa con el de densidad de accesiones
en el area de influencia (Figura VIII del anexo), se observd coincidencia entre las zonas con
mayor diversidad agromorfoldgica y las zonas con una baja densidad de accesiones.
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Figura 4.16. a) Mapa de la diversidad agromorfoldgica en las distintas zonas donde se recolect6 el germoplasma evaluado de judia en Argentina. El gradiente
de colores indica los valores promedio de la distancia de Gower calculados para cada area de influencia de cada celda. b) Mapa de la diversidad agromorfologica
en sitios de colecta de germoplasma silvestre y c) de variedades locales de judia evaluado.
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4.3.3 Analisis espacial de la diversidad genética

A partir de la prueba de correlacion de Mantel entre la matriz de distancias genéticas y la
de distancias geograficas correspondientes a los 115 individuos analizados se observé una
correlacion significativa (r = 0,25; p = 0,0001). Al comparar la matriz de distancias
agromorfologicas y la matriz de distancias genéticas también se observd una correlacion
significativa (r = 0,38; p = 0,0000).

En el mapa de diversidad genética elaborado utilizando los valores promedio del
coeficiente de distancias de Dice (Figura 4.17a), las zonas de mayor diversidad se observaron
en los departamentos Santa Victoria Oeste, en la provincia de Salta, Dr. M. Belgrano en Jujuy
y Trancas y Chicligasta en Tucuman y Andalgala, en Catamarca. Estas zonas coincidieron con
zonas de diversidad agromorfologica media a alta (Figura 4.16a).

Las zonas de mayor diversidad molecular coincidieron con zonas con una densidad de
accesiones intermedia, de manera anéloga a lo observado para la diversidad agromorfoldgica,
excepto para el departamento Santa Victoria Oeste.

Cuando se compararon las distancias genéticas con las distancias ecogeogréficas también
se observo una correlacion significativa (r = 0,24; p = 0,0001). Se identificaron zonas con alta
diversidad ecogeogréafica y moderada a alta diversidad genotipica en los departamentos Santa
Victoria y Capital, en la provincia de Salta, Manuel Belgrano en la provincia de Jujuy y Trancas
en la provincia de Tucuman.

Con relacion a la distribucion espacial de la proporcion de marcadores polimarficos (Figura
4.18a) las zonas en las que se observd mayor polimorfismo corresponden a los departamentos
Santa Victoria Oeste, Rosario de Lerma y Chicoana, en la provincia de Salta. En los
departamentos de Chicligasta (Tucuman), Andalgald (Catamarca), Anta, Capital, lruya (Salta)
y Dr. M. Belgrano (Jujuy) se observaron zonas con polimorfismo intermedio. También se
observé que las zonas con mayor proporcién de marcadores polimorficos se correspondieron
con una mayor densidad media de accesiones en el area de influencia establecida.

4.3.3.1 Analisis espacial de la diversidad genética entre grupos de accesiones.

A partir de la prueba de correlacion de Mantel entre la matriz de distancias genéticas
y la de distancias geograficas se observé una correlacion significativa (r = 0,14; p = 0,010) para
las poblaciones silvestres, resultando para las variedades locales marginalmente significativa (r
=0,16; p = 0,059).

Cuando se compararon las distancias genéticas con las distancias ecogeogréaficas para las
poblaciones silvestres se observo una correlacion significativa (r =0,11; p = 0,027), a diferencia
de las variedades locales (r = 0,08; p = 0,1986).

Cuando se compar0 la matriz de distancias agromorfoldgicas y la matriz de distancias
genéticas para las poblaciones silvestres se obtuvo una correlacion baja pero significativa (r =
0,10; p=0,009) y para las variedades locales, la correlacion también fue significativa (r = 0,26;
p = 0,002).

A partir del mapa de diversidad molecular elaborado el promedio de la distancia genética
las accesiones silvestres (Figura 4.17b) se observaron zonas de alta diversidad en los
departamentos Santa Victoria Oeste, Capital, Rosario de Lerma, Chicoana y Anta, en la
provincia de Salta, los departamentos Dr. Manuel Belgrano y Valle Grande en la provincia de
Jujuy, los departamentos Trancas y Chicligasta en Tucuman y Andalgala, en Catamarca. Estas
zonas coincidieron con zonas de diversidad agromorfoldgica intermedia excepto para el
departamento de Trancas (Tucuman) que tuvo alta diversidad (Figura 4.16b).
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Figura 4.17. a) Mapa de la diversidad molecular en las distintas zonas donde se recolecté el germoplasma evaluado de judia en Argentina. El gradiente de
colores indica los valores promedio de la distancia DD = 1 - SD (siendo SD el coeficiente de asociaciéon de Dice) calculados para cada area de influencia de cada
celda.b) Mapa de la diversidad molecular en las zonas donde se recolecté el germoplasma silvestre y (c) de las variedades locales de judia evaluado.
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Para las variedades locales, las zonas de mayor diversidad genética correspondieron a los
departamentos Santa Victoria Oeste e lruya, en la provincia de Salta y el departamento
Tumbaya, en la provincia de Jujuy (Figura 4.17c), coincidiendo con una diversidad
agromorfologica baja e intermedia (Figura 4.16c¢).

Con relacion ala distribucion espacial de la proporcion de marcadores polimérficos (Figura
4.18b y 4.18c), en los mapas elaborados con los individuos silvestres y las variedades locales
se pudo observar mayor polimorfismo en las zonas con densidades altas de accesiones en el
area de influencia.

4.4 ANALISIS DE FLUJO GENICO ENTRE POBLACIONES SILVESTRES Y VARIEDADES
COMERCIALES.

4.4.1 Diversidad morfologica en caracteres de semilla

Cuando se compar6 el peso de 100 semillas se observé que las poblaciones cercanas
tuvieron un peso de 10,80 g y 9.28 g y las intermedias pesaron 8,83 gy 7,47 ¢. Las variedades
comerciales pesaron 58,99 g (Alubia), 46,43 g (Paloma), 20,17 g (NAG12) y 23,98 g (Leales
15).

De acuerdo con la clasificacion de Singh et al. (1991a), todas las poblaciones silvestres
presentaron semillas pequefias (peso de 100 semillas < 25 g), al igual que las variedades
comerciales NAG12 y Leales 15 que son judias con tegumento de color negro de origen
genético Mesoamericano, mientras que las comerciales Alubia'y Paloma, que son judias blancas
y de origen Andino, presentaron semillas grandes (peso de 100 semillas > 40 g).

A partir del analisis de la varianza se observaron diferencias significativas en los tres
caracteres de semillas analizados (longitud, ancho y grosor) (Tabla 4.13). Cuando se
compararon las medias, en la variable longitud de semilla, las poblaciones silvestres se
diferenciaron de las variedades comerciales Alubia y Paloma. En el ancho de semillas, la
poblacion silvestre Ca se diferenci6 de todas las comerciales y de la poblacion intermedia mas
alejada y también se observaron diferencias significativas entre el resto de las poblaciones
silvestres y las variedades Paloma, Leales15 y NAG12. En cuanto al grosor de las semillas se
observaron diferencias significativas entre las poblaciones cercanas y las variedades
comerciales Alubia y NAG12.
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Figura 4.18. a) Mapa de la diversidad molecular calculada a partir de la proporcion de marcadores polimérficos en las distintas zonas donde se recolecté el
germoplasma evaluado de judia en Argentina. b) Mapa de la diversidad molecular en funcién de la proporcion de marcadores polimoérficos en las zonas donde se
recolecté el germoplasma silvestre y c) de variedades locales de judia evaluado.
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Tabla 4.13. Comparacion de los caracteres de semilla (longitud, ancho y grosor) entre las poblaciones
silvestres y las variedades comerciales de judia evaluadas. Variedades comerciales: Al: alubia; Pal: Paloma;
NAG12, L15: Leales 15; silvestres: Ca y Cb: poblaciones cercanas a sitio de cultivo (menos de 3 km); la e
Ib: poblaciones situadas a una distancia intermedia de un sitio de cultivo (entre 3 y 10 km). D.E:
desviacion estandar, Min: minimo y Max.: maximo de los caracteres de semilla analizados, DMS: diferencia
minima significativa para la prueba de Bonferroni y CV% coeficiente de variacién. Letras iguales dentro de

cada columna indican diferencias no significativas (p > 0,05).
Longitud de semilla Ancho semillas Grosor semillas

ID Media | D.E | Min Max Media | D.E. | Min | Max | Media | D.E. | Min | Max
Al 13,49 A | 1,35 | 11,36 | 15,24 | 4,94BC | 0,28 | 4,26 | 5,29 | 3,59 A | 0,33 | 3,02 | 4,02
Pal 11,64B | 1,11 | 10,29 | 13,84 | 3,96 D | 0,59 | 3,21 | 5,32 | 2,83 BC | 0,48 | 1,81 | 3,29
NAG12 | 7,46CD | 0,5 | 6,68 | 8,19 | 3,49D (0,33 | 2,8 [3,94| 1,7D |0,25| 1,2 | 1,99
L15 7,3 CD 0,6 | 6,38 | 8,56 3,55D | 0,37 | 3,07 | 4,21 | 2,76 BC | 0,46 | 2,05 | 3,41
Ca 8,22C (0,51 | 7,19 | 8,88 5,56 A | 0,29 | 5,25 | 6,05 | 3,03B | 0,19 | 2,73 | 3,31
Cb 7,29CD | 0,51 | 6,39 | 7,92 | 5,29 AB | 0,35 | 4,58 | 5,64 | 2,88 BC | 0,22 | 2,45 | 3,18
la 7,84CD | 0,69 | 7,01 9,42 | 5,27 AB | 0,4 | 4,72 | 5,91 2,5C 0,24 | 2,16 | 2,84
Ib 7,010D | 0,43 | 6,12 | 7,45 4,69 C 0,4 | 4,24 | 5,51 | 2,48C | 0,18 | 2,18 | 2,73

Valor | <0,0001 <0,0001 <0,0001
P

DMS | 1,12642 0,56031 0,45461

CV% 8,84 8,41 11,51

Utilizando estos mismos caracteres se realizé un andlisis de componentes principales
(Figura 4.19). Los dos primeros componentes contribuyeron a explicar el 91% de la variabilidad
observada. Las poblaciones silvestres se diferenciaron de las variedades comerciales en el
componente principal 2 por presentar semillas mas anchas y se agruparon entre ellas segin su
distancia al sitio de cultivo. Las variedades comerciales se distribuyeron a lo largo de todo el
componente principal 1, en el que cada variedad ocup6 una porcién bastante definida de la
variacion total. Ademas, las poblaciones silvestres se ubicaron en una posicion intermedia al
rango de variacion presentado por las comerciales.

Posteriormente se realiz6 un analisis de agrupamiento utilizando el coeficiente de distancia
euclidea (Figura 4.20). El ajuste de los datos a su representacion grafica, obtenido a partir de la
prueba de Mantel fue alto (r = 0,82). A un valor de distancia euclidea cercano a dos se
observaron cuatro grupos, uno de ellos correspondiente a las poblaciones silvestres y los tres
restantes a las variedades comerciales. Dentro de las poblaciones silvestres, se observé que las
poblaciones cercanas presentaron mayor similitud entre ellas.
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Figura 4.19. Ordenamiento de las poblaciones silvestres y las variedades comerciales de P. vulgaris en
funcién de los componentes principales CP1 yCP2, obtenido a partir de los datos morfolégicos de semillas
de 10 individuos por poblaciéon/variedad comercial. Los simbolos de color azul representan a las variedades
evaluadas (Alubia: circulo, Paloma: cuadrado, NAG12: rombo y Leales 15: triangulo), los de color rojo a las
poblaciones silvestres cercanas a los cultivos (Ca y Cb), los de color amarillo a las poblaciones intermedias
(la e Ib). Los vectores indican la contribucién de variable sobre los ejes (LS: longitud de semilla, AS: ancho
de semilla, GS: grosor de semilla)

NAG12
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Cb —
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Figura 4.20. Dendrograma generado utilizando el método UPGMA a partir de la matriz obtenida al aplicar
el coeficiente de distancia euclidea sobre los datos morfologicos de semillas de 10 individuos de las
poblaciones silvestres y variedades comerciales de P. vulgaris evaluados. Variedades comerciales: N12:
NAG12, L15: Leales 15, Al: alubia; Pal: Paloma; silvestres: Ca y Cb: poblaciones cercanas a sitio de cultivo;
la e Ib: poblaciones situadas a una distancia intermedia de un sitio de cultivo.
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4.4.2 Analisis de la diversidad genética

A partir de los 13 cebadores amplificados se obtuvieron un total de 56 alelos (Tabla 4.14)
con un porcentaje medio de loci polimorficos de 86,00%. En la poblacién cercana Cb y las
variedades comerciales el porcentaje de loci polimdrficos fue 92,31%, en las poblaciones
cercanas Ca e Intermedia la fue 84,62% y en la poblacion intermedia Ib fue 76,92%.

Tabla 4.14. Nombre del locus, tamafio de los alelos en pares de bases y frecuencias observadas en cada
una de las poblaciones silvestres y las variedades comerciales estudiadas. Con sombra gris se indican los

alelos raros o privados.

Poblaciones silvestres

Locus Alelo Ca Cb la Ib c\z)ar::rdc?glz SS
GATS91 200 0,000 0,200 0,000 0,100 0,000
230 0,300 0,400 0,700 0,900 0,000
250 0,700 0,400 0,300 0,000 0,500
260 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250
270 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250
PVag001 50 0,000 0,000 0,000 0,000 0,500
65 0,000 0,000 0,000 0,000 0,500
155 1,000 0,900 1,000 1,000 0,000
165 0,000 0,100 0,000 0,000 0,000
PVat007 215 0,400 0,200 0,700 0,700 0,000
230 0,600 0,800 0,300 0,300 0,250
240 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250
250 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250
260 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250
BM210 163 0,000 0,000 0,400 0,000 0,750
166 0,300 0,200 0,200 0,400 0,000
170 0,300 0,500 0,200 0,000 0,000
175 0,200 0,200 0,200 0,600 0,250
179 0,200 0,100 0,000 0,000 0,000
BM143 120 0,000 0,000 0,000 0,000 0,500
125 0,100 0,000 0,600 0,400 0,000
130 0,900 0,600 0,400 0,600 0,250
138 0,000 0,400 0,000 0,000 0,000
145 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250
BM151 133 0,000 0,000 0,200 0,000 0,000
138 0,300 0,000 0,100 0,200 0,250
141 0,600 0,200 0,300 0,300 0,500
145 0,100 0,700 0,400 0,400 0,250
148 0,000 0,100 0,000 0,100 0,000
BM201 98 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250
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100 0,100 0,100 0,300 0,000 0,500

105 0,900 0,900 0,700 1,000 0,250

BMd1 157 0,000 0,000 0,100 1,000 0,000
161 0,900 0,100 0,900 0,000 1,000

165 0,100 0,300 0,000 0,000 0,000

169 0,000 0,600 0,000 0,000 0,000

BMd20 115 0,000 0,600 0,000 0,500 0,500
118 1,000 0,200 0,100 0,200 0,500

123 0,000 0,200 0,900 0,300 0,000

BMd42 150 0,700 0,000 0,400 0,000 0,250
154 0,300 1,000 0,300 0,000 0,000

160 0,000 0,000 0,300 0,300 0,750

166 0,000 0,000 0,000 0,700 0,000

BMd44 121 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250
125 0,500 0,000 0,000 0,000 0,250

128 0,400 0,100 0,200 0,200 0,000

132 0,100 0,700 0,800 0,500 0,500

135 0,000 0,200 0,000 0,200 0,000

138 0,000 0,000 0,000 0,100 0,000

Pvctt001 135 0,000 0,100 0,000 0,000 0,000
140 0,700 0,400 1,000 0,900 0,500

145 0,300 0,500 0,000 0,100 0,500

PVM66 180 0,600 0,000 0,000 0,000 0,750
185 0,300 0,000 0,200 0,200 0,250

190 0,100 0,900 0,800 0,800 0,000

195 0,000 0,100 0,000 0,000 0,000

Se observaron 25 alelos solo en las poblaciones silvestres y 20 alelos comunes para las
poblaciones silvestres y las variedades comerciales. Dos alelos, correspondientes a los
cebadores BMd44 (125 pb) y PvM66 (180 pb) estuvieron presentes en las comerciales y en las
poblaciones silvestres cercanas pero ausentes en las poblaciones silvestres intermedias.

También se identificaron cinco alelos raros para las poblaciones silvestres cercanas, tres
para las intermedias y once para las variedades comerciales.

El nimero medio de alelos, el nimero medio de alelos efectivos y el indice de diversidad
de Shannon en las poblaciones silvestres y las variedades comerciales se presentan en la Tabla
4.15. El nimero medio de alelos fue levemente mayor en la poblacion silvestre cercana Cb con
respecto al resto de las poblaciones silvestres y a las variedades comerciales. EI nimero de
alelos efectivos y la mayor diversidad correspondid a las comerciales. Sin embargo, cuando se
analizaron las poblaciones cercanas (Ca-Cb) e intermedias (la-1b) juntas, la mayor diversidad
correspondio a las poblaciones silvestres cercanas.
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Tabla 4.15. Valores promedio por poblaciones silvestres y variedades comerciales del N° de alelos, N° de

alelos efectivos, indice de informacién de Shannon \

N° de alelos raros o privados.

Poblacion Ca Cb la Ib C\i)an:i:rcica;gle;, s
N° alelos 2,231 2,538 2,231 2,154 2,462
N° alelos efectivos 1,795 1,869 1,871 1,778 2,241
indice de Informacion de Shannon 0,584 0,678 0,604 0,558 0,796
N° alelos privados 0,000 0,385 0,077 0,154 0,846

Al calcular la distancia genética de Nei entre las poblaciones silvestres y las variedades
comerciales la mayor distancia correspondio a la poblacion intermedia Ib y la menor distancia
se observo entre la poblacion cercana Ca y las variedades comerciales, lo que podria deberse a
la existencia de flujo génico. Cuando se compararon ambos tipos de poblaciones silvestres
(cercanas e intermedias) la menor distancia genética se observo entre ambas poblaciones
intermedias (la vs Ib) (Tabla 4.16).

Tabla 4.16. Valores correspondientes a la distancia genética de Nei calculada entre las poblaciones
silvestres y las variedades comerciales de P.vulgaris evaluadas.

Ca b la Ib Varieda}des
comerciales
Ca 0,000
Cb 0,488 0,000
la 0,379 0,391 0,000
b 0,551 0,409 0,273 0,000
Variedades 0,554 1,064 0,734 1,175 0,000
comerciales

Como resultado del andlisis de la varianza molecular se pudo observar una subdivision
significativa entre poblaciones y variedades comerciales y un alto nivel de polimorfismo dentro
de las poblaciones silvestres y las variedades comerciales (70%) (Tabla 4.17).

Tabla 4.17. Andlisis de la varianza molecular (AMOVA) para los 44 individuos correspondientes a las cuatro
poblaciones silvestres y las variedades comerciales, con la informacion de los trece loci SSR. Se indican los
grados de libertad (gl), las sumas de cuadrados (SC), los componentes de la varianza (CV), el porcentaje
del total de la varianza debido a cada componente, el nivel de significacion (P) obtenido mediante 10000
permutaciones y el valor del estadistico ¢.

Fuente de variacion gl SC cv var:/;r?zz l?otal p Estadistico ¢
Entre poblaciones 4 106,155 1,210 30% 0,000 ost = 0,300
Dentro de poblaciones 39 219,800 2,818 70%

Total 43 325,955 4,028 100%

A partir del pardmetro ¢st se estimé el nimero de migrantes (Nm) entre las poblaciones (Tabla
XII anexo). El valor mas alto correspondid a las poblaciones silvestres intermedias, pero este
fue inferior a 1, indicando un flujo genético muy bajo entre estas poblaciones.

Cuando se realizd la comparacion considerando ambas poblaciones cercanas (Ca y Cb) e
intermedias (la e Ib) juntas, el valor méas alto correspondid a la estimacion entre poblaciones
silvestres cercanas e intermedias (Nm = 1,25). De esta misma manera, cuando se compararon
las poblaciones silvestres versus las variedades comerciales, el mayor nimero de migrantes se
observo entre las poblaciones silvestres cercanas y las variedades comerciales, pero fue bajo
(Nm < 1) (Tabla 4.18)

70




Resultados

Tabla 4.18. Poblaciones comparadas, valor del estadistico ¢ obtenido y niumero de migrantes estimado

(Nm).
Poblacion 1 Poblacion 2 dst Nm P
Cercanas Intermedias 0,166 1,254 0,000
C Variedades 0,227 0,850 0,000
ercanas .
comerciales
. Variedades 0,328 0,511 0,000
Intermedias .
comerciales

4.4.3 Estructura genética

Inicialmente se estimd el nimero 6ptimo de grupos (K) analizando valores desde 1 hasta
15. El nimero éptimo de grupos obtenido fue K=3, indicando que la diversidad genética
observada se estructuraria en tres grupos. No se encontraron indicios de estructura genética para
valores de K superiores, lo que implica que los datos moleculares de los trece loci microsatélites
no permitieron diferenciar otros grupos o subgrupos genéticamente homogéneos dentro de estos
tres grupos principales. Los resultados para el valor K = 3 indicaron que la mayoria de los
individuos (86%) se distribuyeron en los tres grupos, observandose que algunos fueron mas
dificiles de asignar a un grupo especifico, posiblemente debido a la ocurrencia de cierto nivel
de mezcla en su composicion genética (Figura 4.21).

Ca * Cb * la ** *  *1b vC

Figura 4.21. Representacion grafica del agrupamiento bayesiano de los 44 individuos de P.vulgaris
analizados con el programa STRUCTURE para K = 3. Ca y Cb: poblaciones cercanas a sitio de cultivo; la e Ib:
poblaciones situadas a una distancia intermedia de un sitio de cultivo; VC: Variedades comerciales. Se
indican con un asterisco los hibridos putativos.

Para determinar las probabilidades de asignacion de cada individuo, se eligio la simulacion
(de un total de 20 simulaciones independientes para K=3) que mostrd el valor méas alto de
probabilidad posterior de los datos [LnP(D)=—945,4]. La Tabla 4.19 detalla las probabilidades
posteriores de asignacion para los 44 individuos analizados con K=3. Los individuos se
asignaron a uno de los tres grupos en funcién de un valor de probabilidad posterior de
asignacion igual o superior a 0,80 (Q > 0,80). El 90% de los individuos de la poblacion Ca se
incluyé en el grupo 1. EI 70% de los individuos de la poblacion Cb se incluyé dentro del grupo
2. EI 70% de la poblacion la se incluyo dentro del grupo 3, al igual que el 80% de la poblacion
Ib. Todas las variedades comerciales se incluyeron en el grupo 1.

Los seis individuos restantes, al presentar probabilidades de asignacion menores al 80%
para cualquiera de los tres grupos, se consideraron hibridos putativos (H). Su proximidad a uno
u otro grupo genético se determind por la probabilidad de asignacion.

Esta diferenciacion en tres grupos se corrobord también por el valor a (grado de mezcla)
inferido (a = 0,05) con el programa STRUCTURE. Estos resultados indican la ocurrencia de
una gran diversidad genética dentro del grupo silvestre y permitieron identificar similitud
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genética entre las variedades comerciales y la mayoria de los individuos de la poblacion Ca.
Dos de los individuos clasificados como hibridos tendrian similitudes con los grupos 1y 2, es
decir con las poblaciones silvestres cercanas, tres individuos con los grupos 1y 3 (Ca e
intermedias) y uno presento afinidad con los grupos 2 y 3 (cercana Cb e intermedias).

Tabla 4.19. Asignacion de los 44 individuos de P. vulgaris estudiados a los grupos genéticos 1, 2y 3 e
hibridos (H) utilizando el programa STRUCTURE (probabilidades de asignacién para K = 3). La clasificacion
de los individuos en silvestres y variedades comerciales se realizé sobre la base de sus caracteristicas
morfoldgicas.

ID Probabilidades de asignacion Asig. ID Probabilidades de asignacion Asig.
K=3 K=3
STR. STR.
Grupo Grupo Grupo Grupo Grupo Grupo
1 2 3 1 2 3
Silvestres
Ca1 0.941 0.054 0.005 1 la1 0.008 0.039 0.953 3
Ca2 0.931 0.046 0.023 1 la2 0.008 0.012 0.980 3
Ca3 0.989 0.004 0.007 1 la3 0.006 0.009 0.985 3
Ca4 0.936 0.008 0.056 1 la4 0.072 0.005 0.923 3
Ca5 0.971 0.007 0.023 1 la5 0.833 0.020 0.147 1
Cab 0.988 0.006 0.007 1 laé 0.735 0.007 0.258 H
Ca7 0.971 0.008 0.022 1 la7 0.581 0.004 0.415 H
Ca8 0.981 0.011 0.008 1 la8 0.023 0.003 0.973 3
Ca9 0.987 0.008 0.005 1 1a9 0.021 0.007 0.972 3
Ca10 0.602 0.269 0.130 H la10 0.019 0.007 0.974 3
Cb1 0.006 0.989 0.006 2 Ib1 0.005 0.005 0.990 3
Cb2 0.005 0.990 0.006 2 Ib2 0.005 0.402 0.594 H
Cb3 0.003 0.992 0.005 2 Ib3 0.006 0.008 0.986 3
Cb4 0.003 0.992 0.004 2 Ib4 0.047 0.008 0.945 3
Cb5 0.003 0.990 0.006 2 Ib5 0.203 0.007 0.791 H
Cbé 0.392 0.581 0.027 H Ib6 0.033 0.004 0.962 3
Cb7 0.061 0.906 0.033 2 Ib7 0.004 0.019 0.977 3
Cb8 0.025 0.970 0.005 2 Ib8 0.004 0.017 0.979 3
Cb9 0.118 0.049 0.833 3 Ib9 0.004 0.008 0.988 3
Cb10 0.063 0.051 0.886 3 Ib10 0.004 0.016 0.980 3
Variedades comerciales

VC1 0.953 0.041 0.006 1

VC2 0.987 0.007 0.006 1

vC3 0.985 0.005 0.010 1

VC4 0.990 0.003 0.006 1
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4.4.4 Relaciones genéticas

Utilizando la distancia de Dice se obtuvo un dendrograma mediante el método UPGMA
(Figura 4.22) La correlacion observada entre la matriz cofenética del dendrograma y la matriz
de distancia indico un buen ajuste entre los agrupamientos obtenidos y los datos originales (r =
0,78).

El dendrograma diferencio las poblaciones silvestres de las variedades comerciales. Las
variedades NAG12 y Leales 15 presentaron la menor distancia genética, observandose la mayor
distancia para Paloma y Alubia. Las poblaciones silvestres se agruparon tomando una posicion
intermedia entre ambos grupos de variedades comerciales. Dentro de las poblaciones silvestres
las intermedias presentaron menor distancia genética entre ellas y luego se agruparon con las
poblaciones cercanas también a una distancia genética igual a 0,40 y posteriormente con ambos
grupos de variedades, a una distancia de 0,60 y 0,71 respectivamente.

NAG12
L15

Ib

la

Cb

Ca

Pal

Al

000 0,10 020 030 040 050 060 0,70 0,80
Distancia de Dice

Figura 4.22. Dendrograma generado utilizando el método UPGMA a partir de la matriz obtenida al aplicar
el coeficiente de distancia de Dice sobre los datos moleculares correspondientes a los fragmentos
amplificados para los 13 loci SSR en los 44 individuos de P. vulgaris evaluados. Variedades comerciales: Al:
Alubia, Pal: Paloma, NAG12 y L15: Leales 15; silvestres: Ca: poblacién cercana a sitio de cultivo a; Cb:
poblacion cercana b; la: poblacion situada a una distancia intermedia de un sitio de cultivo a; Ib: poblacion
intermedia b.

Por ultimo, se evalud la correlacién entre la matriz de distancia de Dice y la distancia
geografica de las poblaciones a partir de una prueba de Mantel, obteniéndose una correlacion
baja pero altamente significativa (r = 0,237; p = 0,001).

Cuando se evalud la correlacién entre la matriz de distancia euclidea obtenida a partir de
los datos morfologicos y la matriz de distancia de Dice se observé una correlacion mas alta y
altamente significativa (r = 0,492; p = 0,000). Por otro lado, cuando se comparé la matriz de
distancia euclidea obtenida a partir de los datos morfologicos y la de distancias geograficas se
observo una correlacién mas baja pero significativa (r = 0,184; p = 0,014)
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5 DISCUSION

Este trabajo reune los resultados de una caracterizacion llevada a cabo en diferentes niveles
(agromorfologica, genotipico y ecogeografico) de la diversidad existente en el germoplasma de
judias silvestres y domesticadas del noroeste argentino. Las accesiones evaluadas forman parte
de la coleccion de germoplasma conservada en el Banco del Noroeste Argentino (BANOA) de
la Estacion Experimental Agropecuaria Salta del Instituto Nacional de Tecnologia
Agropecuaria, la cual data de 1970.

La evaluacion de la diversidad del germoplasma es esencial para lograr una adecuada
conservacion, gestion y uso de estos recursos fitogenéticos de importancia para la alimentacion
y la agricultura, sobre todo considerando que muchas de las poblaciones silvestres colectadas
se encuentran actualmente amenazadas y en peligro de desaparecer in situ, debido a multiples
causas como la fragmentacion del habitat, la disminucion de los tamafios poblacionales, el
cambio climatico, la antropizacién de los ambientes, los cambios en el uso del suelo, la
extraccion de recursos naturales y la introduccion de especies exoticas, en combinacion con
factores estocasticos, como los desastres naturales o eventos climaticos extremos, que ponen en
riesgo la supervivencia de distintas especies y el equilibrio en las comunidades y los
ecosistemas (Primack 2002; Periago et al. 2015). Por otro lado, los cambios en las costumbres
en la alimentacion, la migracién rural y el reemplazo por otros cultivos han puesto en riesgo a
las variedades tradicionales cultivadas de judias, lo que se ha acentuado en los ultimos afios
debido a la disminucion de su cultivo. Sin embargo, al igual que el germoplasma silvestre, es
posible que las variedades locales presenten caracteristicas de interés para programas de
mejoramiento, como por ejemplo la adaptacién a determinados ambientes, y debido a esto es
de suma importancia conocer su diversidad genética.

En este trabajo se han empleado atributos de distinto tipo (morfolégicos, agronémicos,
moleculares y ecogeograficos) para caracterizar la diversidad, los cuales han sido utilizados
ampliamente en estudios que incluyeron a poblaciones silvestres y variedades locales.

Santalla et al. (2010), Vidak et al., (2021), Ndlangamandla y Ntuli (2022), Ozkan et al.
(2022), Carvalho et al. (2023) y Catarcione et al. (2023) también han utilizado caracteres
agromorfologicos junto con marcadores moleculares microsatélites para analizar la diversidad
en variedades locales procedentes del noroeste de la Peninsula Ibérica, Croacia, Africa, Turquia,
Brasil e Italia. Con respecto a las poblaciones silvestres, estos marcadores han sido utilizados
principalmente en estudios evolutivos, de domesticacion y estructura genética (Kwak y Gepts,
2009; Blair et al., 2012; McClean et al., 2012; Gioia et al., 2019).

Como resultado general de la caracterizacion del germoplasma evaluado, se observo una
importante diversidad para los caracteres agromorfoldgicos y moleculares, en la distribucion de
las accesiones y en cuanto a los ambientes ecogeograficos.

5.1 CARACTERIZACION AGROMORFOLOGICA

5.1.1 Poblaciones silvestres

En las poblaciones silvestres evaluadas el inicio promedio de floracién ocurri6 a los 110
dias, variando entre los 76 y 150 dias. Toro et al. (1990) reportaron gran variacion para este
caracter al analizar germoplasma silvestre de distintos origenes. En el germoplasma silvestre
de Argentina se observaron valores de 35-40 dias menores a los del presente trabajo lo que
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puede deberse a que la caracterizacion de las poblaciones fue realizada en Colombia, en
condiciones ambientales diferentes a las de su lugar de origen. Por otro lado, Santalla et al.
(2004) observaron en 21 poblaciones silvestres del NOA, caracterizadas en invernadero
calefaccionado y con control del fotoperiodo, un valor promedio de 62 dias con un rango de
variacion de 31 a 112 dias, lo cual presenta mayor similitud con los datos obtenidos en este
trabajo. Con relacion a los dias a madurez, el valor promedio fue de 161 dias, con un rango
entre 120 y 204 dias, lo que coincide con lo observado por Vanderborght (1983) y Briicher
(1988), quienes mencionaron que todas las formas silvestres se caracterizan por presentar un
ciclo largo. Sin embargo, estos valores coinciden parcialmente con lo observado por Menéndez-
Sevillano (2002) a partir de la evaluacién de 14 poblaciones silvestres del NOA. Es importante
mencionar que tanto el inicio de floracion como los dias a madurez son caracteres que estan
influenciados por las condiciones ambientales, principalmente por la temperatura y el
fotoperiodo, lo que permitiria explicar las diferencias observadas. Ademas, el numero de
poblaciones silvestres analizadas por Menéndez-Sevillano (2002) fue inferior a las evaluadas
en este trabajo.

En los caracteres de hoja, el rango de variacion observado para la longitud del foliolo
central fue mayor a lo observado por Menéndez-Sevillano (2002), pero se encontraron
comprendidos dentro del rango mencionado por Delgado-Salinas et al. (1988), coincidiendo
ademas las longitudes mayores con lo observado en algunas variedades locales. Esto fue similar
a lo observado para la anchura del foliolo. Las diferencias en las dimensiones del foliolo central
podrian deberse a que este es un caracter influenciado por el ambiente y las caracterizaciones
fueron realizadas en distintos lugares.

En cuanto a la forma del foliolo central todas las poblaciones silvestres presentaron foliolos
lanceolados, lo que concuerda con lo observado por Menéndez-Sevillano (2002) y con las
descripciones de hoja realizadas por Vandeborght (1983) y Briicher (1988). Por otro lado, los
valores obtenidos para la relacion que determina el angulo basal del foliolo indicarian un angulo
menor de 100°, coincidiendo con lo reportado por Berglind-Briicher y Briicher (1976) y
Briicher (1988), que expresan que las judias silvestres de origen Andino tendrian un menor
angulo que la forma Mesoamericana (110°).

Los rangos observados para los caracteres de vaina como longitud, ancho y grosor
coincidieron en gran medida con lo observado por Menéndez-Sevillano (2002). Estos valores
se encontraron ademas dentro de los rangos descritos para la forma silvestre por Briicher (1988)
y Debouck (1991) en la longitud y el ancho de la vaina, aunque en este trabajo se observaron
algunas poblaciones que tuvieron vainas mas cortas y mas estrechas. En la longitud de vaina
los valores observados en las poblaciones evaluadas coincidieron con lo reportado por Santalla
et al. (2004), pero estos autores registraron accesiones con vainas mas anchas y de menor
grosor.

En promedio, las poblaciones silvestres evaluadas tuvieron entre cinco y siete semillas por
vaina, coincidiendo con lo mencionado por Briicher (1988) y Debouck (1991) y con los valores
obtenidos por Menéndez-Sevillano (2002).

Cuando se analiz6 el promedio de vainas en las poblaciones silvestres se observo una gran
variacion en el germoplasma evaluado, al igual que en el rendimiento promedio, ya que este se
calcula en funcion del nimero de vainas. La accesion BNOA451 fue la que presentd el menor
promedio de vainas maduras, pudiendo deberse esto a una menor adaptacion al sitio de
caracterizacion.

Con respecto a la longitud, ancho y grosor de la semilla, los valores del rango de variacion
observados fueron menores a los obtenidos por Menéndez-Sevillano (2002). Considerando s6lo
la longitud de la semilla, los valores obtenidos se encuentran dentro de los mencionados por
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Berglund-Brucher y Brucher (1976) y por Debouck (1991) y fueron menores a los valores
maximos reportados por Santalla et al (2004), quienes observaron poblaciones silvestres con
semillas més largas.

El 100% de las poblaciones presentaron semillas pequefias, es decir que tuvieron un peso
de 100 semillas inferior a los 25 g (Singh et al., 1991a). Los valores observados se encuentran
dentro de los valores mencionados por Gepts y Debouck (1991) en la forma silvestre y del rango
reportado por Menéndez-Sevillano (2002).

Los rangos observados en la longitud y ancho de las bractéolas de la flor son similares a
los reportados por Santalla et al. (2004), como también lo observado en la forma de las
bractéolas. Todas las accesiones tuvieron bractéolas con forma lanceolada, y cerca del 70%
presentaron entre siete y nueve venas, tal como mencionan Bergliind-Briicher y Briicher (1976),
Vandeborght (1983), Briicher (1988) y Debouck (1991) como caracteristica de la forma
silvestre de P. vulgaris.

5.1.2 Variedades locales

En las variedades locales el inicio de floracién ocurrioé en promedio a los 113 dias, con un
rango de variacion entre 46 y 141 dias. Estos valores difieren de lo observado por Meza-Linares
(2014) en accesiones domesticadas de Honduras, en las que se observaron inicios mas
tempranos. Sin embargo, fueron mas similares a los resultados obtenidos por Santalla et al.
(2004) en la caracterizacion de 44 variedades locales de judias andinas del NOA realizada en
la Mision Bioldgica de Galicia (Pontevedra, Espafia), posiblemente debido a que se trata de
germoplasma del mismo acervo genético.

El 62% de las variedades locales alcanzé la madurez antes de los 161 dias sugiriendo
ademas la existencia de gran variabilidad con respecto a la duracion del ciclo debido al amplio
rango de variacion observado. La duracién del ciclo fue mayor a lo indicado por Menéndez-
Sevillano (2002) cuando evalu6 55 variedades locales del NOA. Teniendo en cuenta que una
variedad comercial de habito determinado cultivada en Argentina alcanza el periodo de
madurez total entre 40 y 90 dias se puede considerar que estas variedades locales son de ciclo
muy largo. Esto se puede explicar a partir del habito de crecimiento ya que, al igual que las
poblaciones silvestres, la mayoria de las variedades locales evaluadas presentaron tipo de
crecimiento indeterminado trepador (habito 1V) y se ha mencionado que las plantas con este
tipo de crecimiento presentan periodos de floracion mas largo que las de crecimiento
determinado (Fancelli, 2016).

Es importante conocer la duracion del ciclo de las accesiones conservadas ya que esto
permite identificar materiales mas precoces y tardios y seleccionar aquellos que mejor se
adapten en funcién de las necesidades. Por ejemplo, la siembra de variedades de ciclo corto
constituye una gran ventaja y brinda una posibilidad de evitar parcialmente los efectos del estrés
en la produccion, en especial en zonas donde existe riesgo de sequia, siendo ademas materiales
de interés para la adaptacién al cambio climatico. Ademas, la siembra tardia de variedades de
ciclo corto permitiria obtener una cosecha anticipada con respecto a la ocurrencia de heladas
tempranas (Tay, 2008; Vizgarra et al., 2010). Por otro lado, las diferencias observadas en la
fenologia de los materiales caracterizados pueden deberse a la influencia de las condiciones
ambientales sobre los caracteres estudiados (Ramalho et al., 1998; FAO, 2018).

Tambien se observo diversidad en la longitud y el ancho del foliolo central. Cerca del 63%
de las variedades locales tuvieron foliolos méas largos que el valor maximo observado por
Menéndez-Sevillano (2002) y el 99% tuvo foliolos méas anchos. Sin embargo, Santalla et al.
(2004) al estudiar variedades andinas, observaron valores superiores a los encontrados en este
trabajo. Por otro lado, Meza-Linares (2014) obtuvo valores similares a los de este trabajo, al
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evaluar variedades locales de Honduras. Tanto Meza-Linares (2014), como Menéndez-
Sevillano (2002) mencionan que longitudes foliares mas cortas podrian estar indicando una
mayor proximidad del germoplasma con las razas Mesoamericanas que presentan foliolos mas
cortos que las andinas (Singh et al., 1991a). Sin embargo, de acuerdo con los valores obtenidos
para determinar la forma del foliolo, todas las poblaciones presentaron forma lanceolada y un
angulo basal menor de 100°, lo que las relaciona con las judias silvestres de origen Andino
(Bergllind-Briicher y Brucher, 1976; Bricher, 1988).

Los valores obtenidos en longitud, ancho y grosor de vaina fueron similares a los obtenidos
por Menéndez-Sevillano (2002) en variedades locales del NOA, aunque los rangos observados
en este trabajo fueron mas amplios. Considerando como largas las vainas que tienen una
longitud mayor a 80 mm (Singh et al., 1989), el 99% de las entradas estudiadas tienen vainas
largas y algunas superaron ampliamente este valor, como BNOA389, BNOA300, BNOA140 y
BNOAO050, con vainas superiores a los 140 mm.

Con relacion al nimero de semillas por vaina el valor mas frecuente fue cinco semillas
(59% de las accesiones). Este valor fue mayor al promedio observado en variedades locales del
caribe (Durén et al., 2005), en variedades madrilefias (Lazaro et al., 2013) y en variedades
locales argentinas caracterizadas en Espafia (Santalla et al., 2004). Sin embargo, al considerar
el rango de variacion, el mismo fue similar al obtenido por Menéndez-Sevillano (2002) en
variedades locales del NOA y esté incluido en el rango reportado por Meza-Linares (2014) en
variedades locales de Honduras.

Al igual que lo observado en las poblaciones silvestres, el promedio de vainas totales por
parcela y el rendimiento promedio por parcela presentaron una amplia variacion entre las
accesiones. Estas variaciones podrian deberse a diferencias en la adaptacion del germoplasma
al sitio de caracterizacion.

Los rangos de variacion observados para la longitud, ancho y el grosor de la semilla fueron
mas amplios que los reportados por Menéndez-Sevillano (2002) en variedades locales del NOA
y coincidieron con los valores observados por Santalla et al. (2004) en variedades locales
argentinas caracterizadas en Espafia. En este trabajo el 45% de las accesiones tuvieron una
longitud de semilla mayor a 13 mm, destacandose 6 variedades locales (BNOA066, BNOA511,
BNOA389, BNOA467, BNOA300 y BNOAO050) por presentar semillas de gran longitud (> 16
mm).

La mayor parte del germoplasma evaluado tuvo semillas de forma eliptica (55%) y oblonga
(39%), en coincidencia con lo observado en variedades locales de Espafia y Honduras (Lazaro
et al., 2013; Meza-Linares, 2014). Ademas, se observaron cinco variedades con semillas
esféricas (BNOA101, BNOA108, BNOA131, BNOA294 y BNOA326) entre las que podria
encontrarse alguna variedad tipo fiuia (Tohme et al., 1995), variedades andinas que se
consumen como semillas tostadas ya que tienen la propiedad de reventar (popping beans).
Estudios adicionales permitirian comprobar esta caracteristica que podria ser de interés para
promover su uso.

El 62% de las accesiones tuvo semillas grandes (peso de 100 semillas superior a 40 g),
coincidiendo con lo reportado por De Ron et al. (2005) en 83 variedades locales del NOA, con
lo observado por Santalla et al. (2004) en variedades locales argentinas caracterizadas en
Espafia y por Lazaro et al. (2013) en variedades locales de Madrid (Espafia). Por otro lado,
Meza Linares (2014) observo un peso de 100 semillas menor a 22 g en el 87% de las variedades
locales de Honduras caracterizadas al igual que los mencionado por Gomez et al. (2004) en
variedades locales de Nicaragua. Estas diferencias pueden explicarse considerando el origen
del material evaluado, ya que el germoplasma de las entradas argentinas y las variedades locales
de Madrid corresponderian al acervo Andino, que se caracteriza por tener semillas grandes y el
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germoplasma de Honduras y Nicaragua estaria mas relacionado con el acervo Mesoamericano,
caracterizado por presentar semillas de menor tamafio. En este trabajo solo tres variedades
locales mostraron semillas pequefias (BNOA320, BNOA295 y BNOA406), las que podrian
estar relacionadas con razas mesoamericanas (Singh, 1991), pero este argumento podria
descartarse teniendo en cuenta lo mencionado anteriormente para la forma y angulo basal del
foliolo.

Los rangos de variacion de la longitud y ancho de las bractéolas de la flor también fueron
similares a los observados por Santalla et al. (2004), a partir de 44 variedades locales de
Argentina evaluadas en Espafia y por De Ron et al. (2005) en 83 variedades locales del NOA.
La mayor amplitud observada en este trabajo puede deberse al mayor numero de accesiones
evaluadas.

Todas las accesiones tuvieron bractéolas lanceoladas, con la excepcion de BNOA594 que
tuvo bractéolas orbiculares. La forma lanceolada es otra caracteristica que relacionaria las
variedades locales estudiadas con la forma andina, segun Bergliind-Brtcher y Briicher (1976),
Vandeborght (1983) y Singh et al. (1990; 1991a).

La caracterizacion agromorfologica permite cumplir con el objetivo preliminar de disponer
de la descripcidon del germoplasma y de una estimacion de la diversidad existente dentro de las
accesiones analizadas.

Algunos de los caracteres evaluados en este trabajo son componentes del rendimiento o
estan relacionados con este (Evans y Walters, 1978; Gonzalez-Wallace, 1979; Patto-Ramalho,
1979; Gutiérrez, 1980) y otros, como los del &mbito floral, son de alta heredabilidad (Evans y
Walters, 1978) por lo que la estimacion de la variabilidad utilizando ambos tipos de caracteres
es de gran utilidad para la mejora vegetal.

5.1.3 Comparacion entre poblaciones silvestres y variedades locales

Son numerosos los trabajos de caracterizacion de judia que se han centrado en comparar el
germoplasma en funcidn de su origen genético Andino o Mesoamericano (Kwak,y Gepts, 2009;
Gioia et al., 2019; Savi¢, et al., 2021; Bellucci et al., 2023; De Souza et al., 2023; Ambachew
et al., 2024). En este trabajo el enfoque utilizado fue diferente ya que todas las accesiones
evaluadas pertenecen al centro de domesticacion Andino y el objetivo principal se orient6 a
comprender la diversidad existente en las poblaciones silvestres y en las variedades locales
caracterizadas y sus implicaciones para la conservacion y el uso de este germoplasma asociado
al ambito andino.

Al comparar las poblaciones silvestres y las variedades locales no se observaron diferencias
significativas en el inicio de floracién y los dias a madurez, lo que podria deberse a la fuerte
susceptibilidad de estos caracteres a las condiciones de campo bajo las cuales los materiales
fueron evaluados (Voysest y Dessert, 1991). La mayor amplitud en el rango observado en las
variedades locales podria deberse a las diferentes respuestas adaptivas de los genotipos de
distintos origenes a las condiciones del sitio de caracterizacion. En relacién a la madurez, si
bien las variedades locales pueden haber estado sujetas a procesos de seleccioén por los
pobladores que tradicionalmente las han cultivado durante muchos afios, el habito de
crecimiento indeterminado ha sido favorecido por las practicas agricolas ya que permite obtener
mayores rendimientos y este caracter, a su vez, esta vinculado con la mayor duracion del ciclo
(Bergltind-Briicher y Brucher, 1976).

Con relacion a los caracteres de foliolo, se observaron diferencias significativas entre las
poblaciones silvestres y las variedades locales en los caracteres longitud y ancho del foliolo
central. Esto coincide con lo observado por Smartt (1988) quien menciond que en general, en
los cultivos domesticados, las partes explotadas por los humanos muestran gigantismo y un
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sistema de ramificacion menos profuso, con un nimero reducido de hojas, aunque con tallos
mas robustos necesarios para soportar hojas grandes y pesadas. Estas reducciones en el nUmero
de ramificaciones y de hojas pueden haber surgido como respuesta a presiones de seleccion
para un habito de crecimiento mas manejable y adecuado a los sistemas de cultivo (Debouck,
1991) ya que se ha mencionado que los tipos indeterminados serian los menos preferidos por el
coste de la mano de obra y la tecnificacion requerida (Ploper et al., 2024). La pérdida en el area
foliar podria ser compensada, al menos en parte, por el incremento del tamafio de hojas y flores,
como se encontrd en poblaciones domesticadas argentinas (Santalla et al., 2004; Galvan et al.,
2010). El germoplasma con hojas grandes podria tener una ventaja relativa en habitats con luz
difusa, como las regiones de gran altitud de los Andes y zonas de clima oceanico de regiones
templadas (Santalla et al., 2004). La diferencia en el tamafio de la hoja entre la judia silvestre y
la domesticada quizas sea producto de la seleccion para incrementar el tamafio de la semilla.
Existe una correlacion positiva entre el tamafio de la hoja y el de la semilla, por lo que una
seleccion buscando semillas més grandes, probablemente haya causado pleiotrépicamente un
incremento en el tamarfio de la hoja (Gepts y Debouck, 1991).

Santalla et al. (2004) también mencionan que se observo gigantismo en variedades locales
argentinas no sélo en las hojas sino también en las semillas y vainas, las que difieren de las
judias silvestres en cuanto a tamafio, rango e intensidad de colores en las semillas y vainas. Esto
sugeriria que las presiones de domesticacion fueron originalmente diversas y no estuvieron
orientadas a un solo uso, y que afectaron principalmente a las partes cosechadas, actuando sobre
ciertos caracteres (de semillas, vainas y hojas) y concomitantemente a la calidad nutricional de
las semillas. Estas observaciones coinciden con los resultados obtenidos en este trabajo ya que
todas las variedades locales superaron significativamente los valores medios observados en las
poblaciones silvestres en longitud, ancho y grosor de la semilla, peso de 100 semillas, longitud
de vaina, ancho de vaina y grosor de vaina. Ademas, la mayoria de las variedades locales
superaron el valor maximo del rango de variacion de las poblaciones silvestres. Smartt (1988)
menciona que el aumento del tamafio de la semilla tiene la consecuencia logica de dar lugar al
incremento del tamafio de la vaina, lo que también coincide con lo observado en este trabajo.
Ademas, menciona que no habria una tendencia muy fuerte o consistente en las diferencias
entre el nimero de semillas producidas en las vainas de las poblaciones silvestres y las
variedades locales. Con respecto a esto, si bien se observaron diferencias significativas entre
los promedios del nimero de granos por vainas para ambos grupos, los rangos obtenidos para
las poblaciones silvestres y las variedades domesticadas fueron similares y se encuentran dentro
de los valores mencionados por Gepts y Debouck (1991).

Con respecto al uso de las variedades locales, las caracteristicas de la semilla deben ser
tomadas como relevantes ya que probablemente fueron consideradas por los antiguos
agricultores para seleccionar sus variedades, ya sea con fines estéticos (Burkart, 1955) o para
alimentacion. En ambos casos, probablemente hayan preferido las semillas grandes, lo que
explicaria la presencia de semillas grandes y extra-grandes en algunas de las variedades
evaluadas.

Si se considera el uso horticola, los caracteres de vaina podrian considerarse mas
importantes que los de la semilla. Dado que se ha mencionado el uso de la judia como vaina
verde o “chaucha” y fue reportado en otras areas andinas (Beebe et al., 1997), también se
esperaria encontrar registros que indiquen altos valores horticolas (De Ron et al., 2005).
Efectivamente, entre las variedades locales evaluadas, se observaron accesiones con longitudes
de vaina superiores a los 140 mm (BNOA389, BNOA300, BNOA140 y BNOAO050) y mas de
13 mm de ancho (BNOA182, BNOA595, BNOA467, BNOA068, BNOA511 y BNOA389),
que pueden considerarse como valores apropiados para su uso como chaucha o judia de verdeo.
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La seleccion por parte de los agricultores para el consumo de las vainas frescas podria haber
resultado en vainas mas uniformes y grandes, pero sin afectar directamente a las caracteristicas
del grano seco, con excepcion del tamafio que probablemente varia junto con el tamafio de la
vaina, debido a que la calidad del grano no se tuvo en cuenta para un uso horticola (De Ron et
al., 2005).

Smartt (1988) citando a Kaplan (1981) y a Singh y Gutierrez (1984) expone las
consecuencias evolutivas del incremento del tamafio de semilla. De acuerdo con Kaplan (1981)
el aumento del tamafio de la semilla tendria una desventaja selectiva ya que las semillas de
mayor tamafio serian mas propensas al ataque de gorgojos. En las especies silvestres de
Phaseolus que tienen semillas de tamafio pequefio las larvas no pueden encontrar un suministro
de alimentos adecuados para permitir su maduracion. Sin embargo, también se ha mencionado
que un aumento adicional en el tamafio de la semilla le permitiria aumentar la tolerancia al
ataque de gorgojos, ya que la semilla podria retener viabilidad después del ataque de una o
varias larvas. Por otro lado, los genotipos con semillas que tienen una gran cantidad de reservas
no necesariamente seran mas exitosos en el establecimiento de la planta después de la siembra,
en comparacion con los genotipos de semillas mas pequefias. Ademas, se ha mencionado la
ocurrencia de latencia o dormicion en las semillas de poblaciones silvestres, lo que retardaria
su germinacion, independientemente del tamafio de la semilla (De la Cuadra, 1992; Garcia-
Uridstegui, 2015). Otra desventaja de los genotipos de semillas grandes es que tienden a perder
viabilidad durante el almacenamiento mas rapidamente. Singh y Gutiérrez (1984) sugirieron
que los genotipos de semillas grandes y pequefias tienden a tener diferentes adaptaciones
ecologicas optimas. Los genotipos con semillas grandes se ven favorecidos en condiciones mas
frescas y en elevaciones mas altas y los de semillas mas pequefias en condiciones més célidas.
Esto coincidid con lo observado en este trabajo cuando se calcularon las correlaciones parciales
para las variables altitud, temperatura media del trimestre mas frio y el peso de 100 semillas
(Tabla X1 del anexo). Smartt (1988) también menciona que el aumento del tamafio de la semilla
conlleva ciertas penalizaciones que afectan la capacidad de rendimiento, ya que el tamafio de
la semilla a menudo esta inversamente correlacionado con el rendimiento. Adams (1967) y
White e Izquierdo (1989), mencionan que, por el efecto de compensacion entre los componentes
del rendimiento, en las variedades locales, al aumentar las dimensiones de vaina y semillas en
la planta, se reduce el nimero de frutos y de semillas por vaina.

En este trabajo el rendimiento se evalué como el promedio del peso de grano producido
por cada parcela, expresada en gramos y se observaron diferencias significativas entre ambos
grupos (p < 0,0001), siendo mayor el rendimiento promedio por parcela en las variedades
locales que en las poblaciones silvestres. No se evalud el nimero de vainas por planta, pero si
el promedio de vainas totales para cada accesion y se observaron diferencias significativas entre
ambos grupos (p < 0,0001). Esta fue la unica variable en la que el valor medio para las
poblaciones silvestres supero a las variedades locales, coincidiendo con lo indicado por Flores
de la Cruz et al., (2018). En las variedades locales no se observO correlacion entre el
rendimiento y el promedio de vainas totales, ni tampoco entre el rendimiento y el nimero de
semillas por vaina. Sin embargo, se observé una correlacion negativa altamente significativa (r
=-0,42, p = 0,00002) entre el peso de 100 semillas y el nimero de semillas por vaina. Cuando
se evalud la correlacion entre el rendimiento y el peso de 100 semillas esta fue positiva y
moderada (r = 0,46, p = 0,00). En este sentido es importante mencionar que el rendimiento
puede ser evaluado a partir de distintos componentes, como el nimero de vainas por planta, el
namero de semillas por vaina, el nimero de semillas por planta y el peso de 100 semillas. Las
variedades locales, a pesar de tener menor numero de vainas en promedio, tuvieron mayores
rendimientos, en términos de peso del grano total obtenido, lo cual es esperable considerando
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que estas accesiones presentaron semillas més grandes, con mayores valores para el peso de
100 semillas. Y si bien los rangos observados para el nimero de semillas por vaina fueron
similares a los de las poblaciones silvestres, el promedio de las variedades locales fue menor y
las diferencias significativas, coincidiendo con lo mencionado por Adams (1967) y White e
Izquierdo (1989).

Los caracteres de flor mostraron diferencias significativas entre las poblaciones silvestres
y las variedades locales en la longitud, ancho y nimero de nervaduras de las bractéolas. Las
medidas registradas en este trabajo en las accesiones silvestres son cercanos a los valores
indicados por Delgado-Salinas et al. (1988) en la forma silvestre andina de P. vulgaris y
préximos a los observados en las variedades locales. Con respecto al nimero de nervaduras, los
rangos observados fueron mayores al informado por Menéndez-Sevillano (2002) en
poblaciones silvestres del NOA y a los valores mencionados por Bergliind-Briicher y Briicher
(1976), Vanderborght (1983), Briicher (1988) y Debouck (1991) en la forma silvestre andina
de P. vulgaris. El limite superior del rango observado para el numero de nervaduras de la
bractéola en las poblaciones silvestres también fue mayor a los valores encontrados por
Delgado-Salinas et al., (1988) en las judias silvestres andinas y en las mesoamericanas. Sin
embargo, considerando la forma de las bractéolas, que fueron lanceoladas en el 100% de las
poblaciones silvestres y en el 99% de variedades locales evaluadas en este trabajo, las
accesiones serian mas cercanas a la forma andina de P. vulgaris.

Como resumen de la caracterizacion agromorfoldgica se puede concluir que existe una gran
diversidad en el germoplasma estudiado, tanto en las poblaciones silvestres como en las
variedades locales. La informacion obtenida permite ampliar los conocimientos sobre los
atributos de las poblaciones de judias silvestres del NOA, las que representan un caso particular
dentro del taxdn debido al aislamiento ambiental en el que se encuentran (Aguilar et al., 2004).
Por otro lado, la variabilidad observada en las variedades locales manifestada a través de la
amplitud de los rangos de los caracteres evaluados coincide con lo observado por Santalla et al.
(2004), quienes mencionan que el acervo genético Andino en Argentina tiene una amplia base
genética en funcion de la variabilidad morfolégica y adaptativa. Los agricultores de la zona
andina habrian sido selectores afanosos de plantas para generar dicha variabilidad. Las
variedades locales argentinas de judia comdn presentan también varios tipos de faseolina y
variacion de aloenzimas (Santalla et al., 2004; Galvan et al., 2010), lo que podria sugerir que
la domesticacién de estas judias ocurrié dentro de una estructura genética silvestre diversa. Por
otro lado, Trucchi et al. (2021) mencionaron que el cultivo temprano de la judia fue muy
eficiente ya que logré mantener su variabilidad genética como resultado del uso de un mayor
namero de semillas por parte de los primeros agricultores como fundadores en cada generacion.
Aparentemente, las plantas mostraban los rasgos fenotipicos seleccionados, pero eran
heterogéneas en el resto del genoma. La mejora inicial de este cultivo habria sido asistida por
intercambios e hibridacion con plantas silvestres, lo que permitié que muchos rasgos fueran
seleccionados sin una pérdida significativa de variacién genomica, tal como si ocurrié en
tiempos mas recientes.

Las variedades locales evidencian el “sindrome de la domesticacion”, que se distingue por
pérdida de la capacidad de dispersion y de la latencia de la semilla, arquitectura compacta de la
planta, sincroniay precocidad de la floracion, semillas de mayor tamafio y con mayor diversidad
de colores, vainas méas grandes y pérdida de pigmentacion (antocianinas) y reduccion del
contenido de sustancias toxicas de la cubierta seminal, disminuyendo la protecciéon de las
semillas frente a predadores, pero mejorando el sabor. Las investigaciones genéticas sobre este
sindrome realizadas por Koinange et al. (1996) en Phaseolus indican que los rasgos vinculados
a la domesticacion son la manifestacion de unos pocos genes con grandes efectos, los cuales se
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concentran en tres de los 11 grupos de ligamiento que posee P. vulgaris.

5.1.3.1 Anaélisis multivariado de las poblaciones silvestres y de las variedades locales

Los analisis de ordenamiento y agrupamiento permitieron discriminar a las accesiones
evaluadas en dos grandes grupos, correspondientes a las poblaciones silvestres y a las
variedades locales, identificando algunas accesiones con atributos intermedios.

Las caracteristicas observadas en cada grupo coincidieron con lo mencionado por
Berglund-Brucher y Briicher (1976), Smartt (1988), Gepts y Debouck (1991), Singh et al.
(1991a) y Santalla et al. (2004), caracterizandose el grupo silvestre por presentar vainas y
semillas mas cortas, menos anchas y gruesas y semillas mas pequefias, en funcién del peso de
100 semillas. Se observé ademés una amplia variabilidad en cuanto a la duracién del ciclo
(inicio de floracion y madurez), el promedio de vainas totales y rendimiento, coincidiendo con
lo observado en los analisis univariados.

Se pudo apreciar tanto en el ACP como en el dendrograma que la mayor variabilidad en
las variables analizadas correspondi6é al grupo de las variedades locales. Las variedades
evaluadas son mezclas de poblaciones que han sido mantenidas en forma masal a través de los
afios por los agricultores locales, las que se denominan también complejos landraces (De Ron
et al., 2004) y tradicionalmente se han sembrado, conservado y comercializado como mezclas
que pueden ser separadas en diferentes tipos segun el color y el patron de la semilla ( Kaplan,
1981; Freyre et al., 1996). Estos complejos landraces constituyen un recurso de un innegable
interés, ya que, de acuerdo con Esquinas-Alcazar (1983) la diversidad morfoldgica que exhiben
encierra, probablemente, una variabilidad genética ain mayor, por lo que seria un recurso
genético de muy alto valor genético que no ha sido utilizado en programas de mejoramiento
(Acosta-Gallegos et al., 2007). Estos resultados coinciden con lo observado por De Ron et al.
(2005), quienes empleando caracteres morfologicos analizaron mas de 40 accesiones
domesticadas de judias de Salta y Jujuy y observaron una dispersion de la diversidad a lo largo
y ancho del NOA con patrones de variacion que se repiten en las diferentes zonas. En esta zona,
la geografia consiste en valles separados por montafias de 2500 a 6000 msnm lo que estaria
limitando la comunicacion entre los sitios. Por lo tanto, es posible que el proceso de seleccion
y adaptacion posterior a la domesticacion haya ocurrido en forma simultanea e independiente
(alopétrica) en los diferentes lugares aislados geogréaficamente, conduciendo a la diversidad
morfologica observada.

Dentro de la gran diversidad de la judia, ademas de las formas silvestres y cultivadas, se ha
mencionado la existencia de un grupo intermedio llamado “weedy form” o “weedy type”
frecuentemente denominado como judia tipo maleza, producto de la cruza entre silvestres y
variedades domesticadas. Estos “weedy type” y otros individuos espontaneos intermedios han
sido frecuentemente observados en los margenes de los campos de cultivo de judia en
Centroamérica y Sudamérica, donde ocurren en simpatria (Delgado-Salinas et al., 1988;
Debouck et al., 1989; Beebe et al., 1997; Lentini et al., 2006). En este trabajo se identificaron
accesiones con caracteristicas intermedias entre los dos grupos principales observados. Estas
fueron BNOAA468, clasificada como silvestre a priori y BNOA037, BNOAQ093, BNOA403 y
BNOAL198, clasificadas como variedades locales. Las accesiones BNOA468, BNOAQ093 y
BNOA198 tienen distintas procedencias, correspondiendo a Tucuman la primera y las dos
ultimas a Santa Victoria, provincia de Salta. Las tres se caracterizaron por su precocidad en el
inicio de la floracion y por presentar un elevado nimero de vainas y un buen rendimiento.
BNOA198 se diferencié ademas por su precocidad en alcanzar la madurez (108 dias), por tener
foliolos y vainas largas y un rendimiento que superé al promedio observado para las variedades
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locales. Estas caracteristicas convierten a estas accesiones en materiales promisorios que
podrian ser incluidos en programas de mejoramiento.

Las cinco accesiones tuvieron valores intermedios a los promedios observados en el grupo
silvestre y el de las variedades locales. BNOA468 se agrupo proxima a las accesiones silvestres
por presentar valores en los caracteres de vainas y semillas mas cercanos al promedio del grupo
silvestre, un elevado promedio de vainas y un peso de 100 semillas bajo (12,04 g). BNOAQ093
y BNOA198 tuvieron valores altos en longitud de vaina y semilla y un peso de 100 semillas
correspondiente a semillas de tamafio mediano, motivo por el cual se ubicaron mas proximas al
grupo de las variedades locales en el ACP mientras que en el dendrograma se agruparon a mayor
distancia por fuera de los grupos principales.

BNOAO037 y BNOA403 fueron clasificadas por su morfologia como variedades locales,
pero se agruparon mas proximas a las poblaciones silvestres, lo que puede deberse a que
tuvieron valores bajos en los caracteres de vaina y semillas, pero valores intermedios a altos en
la longitud del foliolo y altos pesos de 100 semillas. Ademas, presentaron bajo rendimiento y
un bajo promedio de vainas totales. Los bajos rendimientos observados pueden deberse a
problemas de adaptacion de estas accesiones al sitio de caracterizacion. Si bien el tamafio
promedio de sus vainas y semillas fueron mas cercanos al promedio de las poblaciones
silvestres, tuvieron valores altos para el peso de 100 semillas. Esto puede deberse a que ambas
accesiones proceden de Santa Victoria Oeste, mas precisamente de Arazay y Los Toldos, y se
ha mencionado que en esta zona pueden encontrarse creciendo en forma simpatrica variedades
locales y judias silvestres que los pobladores “bajan” del cercano Parque Nacional de Baritd,
como también genotipos con caracteristicas intermedias que son reconocidos por los
agricultores lugarefios. Ellos expresan que “al traer el poroto zorro (uno de los nombres que le
dan a la forma silvestre de la judia) de Baritd a Los Toldos, se engorda” (Menéndez-Sevillano,
2002). De este modo la intervencion del ser humano estaria favoreciendo el flujo de genes
desde las poblaciones silvestres hacia las variedades locales, dando lugar a un incremento de la
variabilidad genética en algunas variedades de judias domesticadas (Galvan, 2006).

Cuando se analiz6 el agrupamiento obtenido en funcién de las ecorregiones a las que
corresponden las accesiones evaluadas no se pudo observar una asociacion clara. Gepts y
Debouck (1991) mencionan que la domesticacion en la judia ha llevado a un incremento de la
amplitud de la adaptacion ecoldgica y que la forma domesticada de esta especie tiene un ciclo
biol6gico que puede variar desde 85 a 270 dias, en funcidn del habito de crecimiento, del clima
de laregion y de la época de siembra. La judia se cultiva desde Argentina hasta Canada y desde
el nivel del mar hasta los 3200 msnm (Gepts y Debouck, 1991). Quizas por esta razén no fue
posible encontrar una asociacion clara entre los caracteres ambientales y las caracteristicas
agromorfoldgicas evaluadas. Por otro lado, se observé que solo hubo poblaciones silvestres
procedentes de la ecorregion Chaco Seco y solo variedades locales procedentes de la ecorregion
Altos Andes. La ausencia de variedades locales en la ecorregién Chaco Seco podria deberse a
cambios en las costumbres de los pobladores, lo que habria llevado a que dejaran de cultivarlas.
Sin embargo, es necesario realizar estudios adicionales para comprobar esta hipdtesis. Y, en la
ecorregion Altos Andes, la ausencia de poblaciones silvestres podria deberse a que las
condiciones ambientales de esta ecorregion no son adecuadas para el crecimiento natural de la
especie, entre las que pueden mencionarse la baja disponibilidad de agua superficial, las bajas
precipitaciones anuales y las bajas temperaturas medias mensuales. Las planificaciones de
nuevas colectas en zonas correspondientes a los Altos Andes permitiran corroborar este
supuesto o en su defecto, incorporar nuevas accesiones silvestres, adaptadas a las condiciones
presentes en esta ecorregion.
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Como resumen de la caracterizacion agromorfoldgica, se puede concluir que existe una
gran diversidad en el germoplasma evaluado, tanto en las poblaciones silvestres como en las
variedades locales. Esta caracterizacion permitio identificar también tipos intermedios que
podrian corresponder a genotipos resultantes de la hibridacion entre las poblaciones silvestres
y variedades locales.

5.2 CARACTERIZACION GENOTIPICA

5.2.1 Diversidad genética

Un total de 115 individuos, 68 silvestres y 47 de variedades locales, fueron analizados con
11 marcadores microsatélites distribuidos a lo largo del genoma de P. vulgaris. El tamafio de
los alelos observados coincidio en todos los casos con los tamarios esperados mencionados por
Yu et al. (2000), Gaitan-Solis et al. (2002), Blair et al. (2003) y Hanai et al. (2010). Los nueve
marcadores que resultaron polimorficos también fueron reportados como polimorficos e
informativos en trabajos previos (Yu et al., 2000; Gaitan-Solis et al., 2002; Blair et al., 2003;
2006; Kwak y Gepts, 2009; Burle et al., 2010; Hanai et al., 2010; Avila et al., 2012; McClean
et al., 2012; Ekbi¢ y Hasancaoglu, 2019; Gioia et al., 2019). Los loci mas polimdrficos fueron
BM53, BM172 y GATS91 y BM210. Si bien estos loci proporcionaron gran cantidad de
informacidn, el nimero de alelos obtenido fue menor a los encontrados en otros trabajos
realizados con germoplasma silvestre y cultivado de los acervos Andino y Mesoamericano
(Gaitan-Solis et al. 2002), con accesiones de diferentes acervos y razas de Latinoamerica,
Europa, Africa y Asia (Kwak y Gepts, 2009), con variedades locales de Brasil (Burle et al.,
2010) y con variedades locales de Honduras (Meza-Linares, 2014).

Sin embargo, Coelho et al. (2009) analizando accesiones locales del norte de Portugal
observaron que los loci BM53, GATS91 y BM210 fueron los mas polimorficos y los que
proporcionaban méas informacion, coincidiendo con los resultados de este trabajo.

A pesar de las diferencias observadas entre el nimero de alelos observados en este trabajo
y los descritos por Gaitan-Solis et al. (2002), Kwak y Gepts (2009), Burle et al. (2010) y Meza-
Linares (2014), que pueden atribuirse a la diferencia en el nimero de individuos analizado, el
origen del germoplasma y/o la técnica empleada para la deteccion de los microsatélites, existe
concordancia en que los marcadores GATS91, BM53, BM172 y BM210 son polimdrficos en
P. vulgaris y resultan informativos en el anélisis de germoplasma silvestre y de variedades
locales, tanto del acervo Andino como Mesoamericano.

Considerando el indice de contenido polimorfico el marcador mas informativo fue
GATS91, con un valor PIC = 0,71, coincidiendo con lo observado por otros autores (Gomez et
al., 2004; Blair et al., 2009; Diaz-Martinez et al., 2011; Blair et al., 2013; Meza-L.inares, 2014;
Gioia et al., 2019; Pipan y Megli¢, 2019). Esto indicaria que el marcador GATS91, ademés de
ser uno de los microsatélites méas utilizados, resulta muy eficiente en la deteccién de la
diversidad genética en judia.

Con relacion a los valores generales para los nueve loci polimorficos, el nimero medio de
alelos observado fue 3,9. Este valor es similar al sefialado en variedades locales por Coelho et
al. (2009) y por Santalla et al. (2010). Otros autores obtuvieron promedios un poco mas altos
en variedades locales de Nicaragua (Gomez et al., 2004) y genotipos silvestres y cultivados de
P. vulgaris de los acervos Andino y Mesoamericano (Gaitan-Solis et al., 2002)

De acuerdo con Santalla et al. (2010) en especies autdgamas, como el polimorfismo se
mantiene tipicamente entre accesiones, la diversidad genética estimada es una funcion del
tamafo de la muestra. Por ello, cuando se evalGan colecciones amplias, con méas de 100
accesiones, el nimero de alelos por locus polimorfico informado supera cominmente los 10
alelos, en cultivos autdgamos como el trigo, el arroz y la soja (Huang et al., 2002; Xu et al.,
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2005; Wang et al., 2006) y tal como indicaron Blair et al. (2012) en 104 genotipos silvestres y
606 genotipos cultivados de judia. Estos valores no coinciden con lo observado en este trabajo
ni con lo sefialado por otros autores como Zhang et al. (2008) en un estudio con 229 variedades
locales de China caracterizadas con marcadores SSR, Burle et al. (2010) en la evaluacion de
279 variedades locales de Brasil y Becerra et al. (2010) en el anélisis de 237 variedades locales
de Chile. Santalla et al. (2010) mencionan que estas comparaciones deben ser realizadas con
precaucion, debido a que los resultados pueden verse afectados tanto por el tamafio de la
muestra como por los microsatélites seleccionados para el analisis. Ademas, el niUmero de alelos
detectados por loci puede variar segin la metodologia empleada para la deteccion de los
microsatélites (electroforesis capilar con marcaje fluorescente, tincidn con plata, entre otras) y
también puede depender del tipo de germoplasma evaluado, es decir si se trata de judias
silvestres, variedades locales 0 ambos.

Los cuatro microsatélites que resultaron méas polimérficos e informativos para este trabajo
son marcadores gendmicos, es decir que se ubican en regiones no codificantes del genoma. Se
ha observado de manera general que los microsatélites gendmicos suelen presentar valores
mayores tanto en el nimero de alelos como en el contenido de informacién polimorfica (PIC)
que los microsatélites génicos (localizados en una region codificante), ya que estos Ultimos
tienden a estar mas conservados (Blair et al., 2012). Esto se ha reportado también en otras
especies cultivadas como arroz y sorgo (Cho et al., 2000; Schloss et al., 2002).

Con respecto a los valores de heterocigosidad, s6lo se observé un individuo heterocigoto
en el locus BM172, lo que seria lo esperado en una especie esencialmente autdgama, con muy
poca frecuencia de polinizacion cruzada (Bliss, 1980; Chaves-Barrantes et al., 2014).

Considerando los nueve loci analizados conjuntamente se diferenciaron 106
combinaciones de alelos o genotipos multilocus, permitiendo diferenciar el 92% de los
individuos, lo que pone de manifiesto tanto la diversidad genética en la coleccion de accesiones
evaluada, como también la capacidad discriminante de los marcadores utilizados.

En este trabajo se identificaron alelos Unicos o privados en nueve de los 115 individuos,
cinco silvestres y cuatro de variedades locales. La existencia de un numero relevante de alelos
unicos o privados contribuye de forma importante a que se detecte una mayor diversidad
genética (Blair et al., 2009; De La Fuente et al., 2013), al igual que facilita la identificacion y
diferenciacion de las accesiones estudiadas (Gomez et al., 2004; Avila et al., 2012; Meza-
Linares, 2014; Sajgalik et al., 2019) y contribuyen al enriquecimiento de las colecciones de
recursos genéticos (Jomova y Kraic, 2009).

5.2.2 Comparacion de germoplasma silvestre y variedades locales

Cuando se compar6 el grupo de poblaciones silvestres y las variedades locales no se
encontraron diferencias en el nimero medio de alelos ni en el indice de informacion de
Shannon. A diferencia de lo observado en los caracteres morfoldgicos, esto indicaria que la
diversidad genética fue similar en ambos grupos. Si bien podria esperarse que las poblaciones
silvestres tuvieran un mayor nivel de diversidad que las variedades locales se ha mencionado
gue el acervo genético Andino presenta una menor diversidad genética que el acervo
Mesoamericano (Koenig y Gepts 1989; Beebe et al., 2000, Papa y Gepts 2003; McClean et al.,
2004). Ademas, si bien las variedades locales derivarian de las poblaciones silvestres, ambas
formas (silvestre y domesticada) presentan diferencias muy marcadas en cuanto a vainas, hojas
y tipos, rango de tamafios e intensidad de colores de granos, reflejando que la presion de
seleccion fue originalmente diversa y no orientada a un solo uso (Santalla et al., 2004), lo que
permitiria explicar el nivel de diversidad observado. Ademas, a partir de estudios genémicos
con ADN antiguo de judias, y a diferencia de la idea comUnmente aceptada de que la
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domesticacion es un proceso gradual de seleccidn de rasgos deseados que implica la pérdida de
diversidad genética, Trucchi et al. (2021) mencionan que la seleccién de rasgos deseables y la
pérdida de variacion estuvieron desacoplados durante el proceso de domesticacion en la
agricultura temprana de judias en los Andes, lo que habria preservado la diversidad genética de
las semillas.

La diversidad de las poblaciones silvestres y variedades locales del NOA observada en este
trabajo es coincidente con estudios previos realizados en caracteres morfoldgicos (Menéndez-
Sevillano, 2002; De Ron et al., 2005) y moleculares (Galvan, 2006, Galvan et al., 2010) que
determinaron la existencia de gran variabilidad en este germoplasma.

Por otro lado, De la Fuente et al. (2013) sefialan que las variedades locales argentinas
presentan una variacion genética sustancial con un considerable nimero de haplotipos Unicos y
alelos privados. La presencia de alelos unicos, las distintas combinaciones alélicas observadas
y la diferencia en las frecuencias alélicas en cada uno de los grupos avalan el hecho de que la
conservacion de ambos tipos de germoplasma en la coleccion es beneficiosa ya que permite
disponer de diferentes variantes para incrementar la diversidad genética de la judia y para su
inclusién en programas de mejora.

Tanto el anélisis Bayesiano como el analisis de coordenadas principales y los andlisis de
clusters (UPGMA y NJ) permitieron diferenciar dos grupos correspondientes a las poblaciones
silvestres y variedades locales, coincidiendo con lo observado a partir del anélisis multivariado
realizado en base a los caracteres agromorfoldgicos. EI AMOVA mostré diferencias
significativas entre ambos grupos y una gran variabilidad entre accesiones dentro de cada grupo
(74% de la variacion), coincidiendo con lo observado en los resultados de los anélisis de
agrupamiento y de coordenadas principales. Gill-Langarica et al. (2011) también observaron
una mayor variabilidad entre poblaciones al evaluar 200 accesiones de Meéxico, utilizando
microsatélites. El valor ¢st obtenido fue significativo y mayor al observado por Avila et al.
(2012) al comparar el agrupamiento silvestre vs domesticado de 174 entradas de Bolivia,
correspondientes al acervo Andino y al reportado por Galvan (2006) en la evaluacién de 57
individuos silvestres y domesticados del NOA utilizando marcadores ISSR.

En el andlisis de la estructura genética se siguio el criterio establecido por Kwak et al.
(2009), Burle et al. (2010) y Santalla et al. (2010) para la asignacion de los individuos
clasificados como silvestres o variedades locales y se observé que fue congruente en la mayoria
de los casos con lo observado a partir de los datos morfolégicos, con la excepcion de diez
individuos que presentaron cierto grado de mezcla entre ambos grupos y fueron considerados
hibridos. Entre ellos se destaca BNOA403, que fue el unico caso clasificado como hibrido que
también se posicion6 como intermedio entre los grupos silvestre y las variedades locales en el
ACP realizado con los datos morfoagronémicos. La diferenciacion en dos grupos también fue
corroborada en funcion del valor o (grado de mezcla) inferido a partir del analisis de los datos
con el programa STRUCTURE (a.= 0,1031). Un valor pequefio de o implica que la mayoria de
los individuos pertenecen esencialmente a uno o a otro grupo, mientras que o > 1 implica que
la mayoria de los individuos son hibridos o0 mezcla (admixed) (Pritchard et al., 2010).

Considerando un criterio de asignacion menos estricto (Q > 0,70) y teniendo en cuenta la
similitud observada en los analisis de cluster y los caracteres morfolégicos evaluados, cinco de
los diez genotipos hibridos podrian clasificarse como silvestres o variedades locales. En este
sentido, los individuos BNOA230, BNOA564 y BNOA580 podrian considerarse en el grupo
silvestre, y los genotipos BNOA108 y BNOA302 en el grupo de variedades locales.

Otros de los genotipos clasificados como hibridos entre ambos grupos fueron BNOA285,
BNOA403 y BNOA594, originarios de Santa Victoria Oeste y Molinos, los que, a pesar de
tener caracteristicas morfologicas coincidentes con las variedades locales, de acuerdo con la
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probabilidad de asignacion (Q > 0,60) estuvieron mas proximos al grupo de poblaciones
silvestres. Los individuos procedentes de Santa Victoria podrian corresponder a poblaciones
que surgieron a partir del cruzamiento entre judias silvestres y cultivadas, tal como fuera
observado principalmente en la zona andina de Bolivia, Per, Colombia y Argentina y como se
menciond anteriormente (Debouck et al., 1989; Freyre et al., 1996; Beebe et al., 1997;
Menéndez-Sevillano, 2002; Santalla et al., 2004; Hoc et al., 2006). Y para el caso proveniente
de Molinos, es importante sefialar que este material se obtuvo a partir de una feria de
intercambio de semillas y sus donantes manifestaron que el mismao, si bien habia sido cultivado
en el sitio mencionado, se habia obtenido a partir del intercambio con otros agricultores de la
zona de Santa Victoria Oeste. El individuo BNOA563 también fue clasificado como hibrido,
pero segun la probabilidad de asignacion (Q > 0,60) estuvo mas cercano al grupo silvestre,
coincidiendo con las caracteristicas morfoldgicas observadas.

En siete individuos la asignacion morfolégica no coincidié con la molecular. Los
individuos correspondientes a BNOA572, BNOA574 y BNOA583 fueron clasificados como
silvestres por sus caracteristicas morfoldgicas y de acuerdo con los anélisis moleculares fueron
asignados al grupo de variedades locales. Estas accesiones proceden del departamento Anta y
fueron colectadas en inmediaciones y dentro del Parque Nacional El Rey. Esta area protegida
fue creada en 1948 y estuvo ocupada desde tiempos remotos por grupos indigenas agricultores,
por lo que es posible que hayan existido cruzamientos entre las poblaciones silvestres que
crecen en la zona y variedades locales domesticadas que hayan sido cultivadas tradicionalmente
por estos grupos o sus descendientes. El individuo de BNOA575 también fue colectado en el
Parque Nacional El Rey y fue clasificado como hibrido, aun cuando presenta caracteristicas
morfoldgicas silvestres. Este se agrup6 préximo a BNOA002, correspondiente a una variedad
local de Iruya, sugiriendo también la posibilidad de que haya estado sujeto a cruzamientos con
variedades locales.

La situacion contraria ocurrio con los individuos de las accesiones BNOA037, BNOA198,
BNOA337 y BNOA511 con caracteristicas morfologicas de variedades locales y que, de
acuerdo con los resultados obtenidos por el analisis molecular, fueron asignados al grupo
silvestre. Para BNOAOQ37 este resultado coincide con lo observado a partir del analisis
agromorfoldgico, en el que esta accesion, si bien se ubicé como intermedia entre ambos tipos,
se agrupd mas proxima a las accesiones silvestres. Para los restantes individuos de variedades
locales lo observado quizés podria explicarse a partir del lugar de procedencia de las accesiones,
debido a que BNOA198 y BNOA337 proceden de Santa Victoria Oeste, donde como ya se
menciond previamente se ha postulado la posible ocurrencia de cruzamientos entre las judias
silvestres y variedades locales. Para BNOA511, que fue colectada en Santa Maria, Catamarca,
se hace necesario profundizar sobre el origen de la accesion, ya que puede haber sido adquirida
a traves de ferias de intercambio de semillas o proceder de un sitio de cultivo cercano a
ambientes donde crecen naturalmente poblaciones silvestres. Se precisa de estudios posteriores
para confirmar si efectivamente estas accesiones corresponden al grupo silvestre o a variedades
locales.

Se observd una subdivision significativa entre las poblaciones silvestres y variedades
locales y dentro de las ecorregiones. No hubo diferenciacion significativa entre ecorregiones
dentro de los grupos y la mayor variacion se observd a nivel de individuos dentro de las
ecorregiones (74%). En las ecorregiones Altos Andes y Montes de Sierras y Bolsones solo se
encontraron durante las colectas realizadas variedades locales, lo que sugeriria que sus
caracteristicas ambientales s6lo son adecuadas para el cultivo de germoplasma domesticado.
Con respecto a la ecorregion Chaco Seco, todas las accesiones evaluadas en este trabajo
procedentes de dicha ecorregion son poblaciones silvestres. Sin embargo, esta ecorregion
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coincide con zonas de produccién extensiva de variedades mejoradas de judia, por lo que las
poblaciones silvestres de esta ecorregion podrian constituir un material valioso, adaptado a las
condiciones de esta zona de produccién, para la exploracion de variantes génicas de interés para
la mejora del cultivo. Mumba y Galwey (1998) mencionan que el aislamiento ecogeogréafico de
algunas poblaciones habria conducido al mantenimiento de genotipos y morfologias distintivas
de cada area. A pesar de este relativo aislamiento, cierto grado de fecundacion cruzada sumado
al flujo génico entre poblaciones cercanas podria haber mantenido la variabilidad
intrapoblacional observada en las poblaciones de judias del NOA, ya que a pesar de la supuesta
autogamia estricta de Phaseolus vulgaris, hay evidencias de que tanto en judias domesticadas
como silvestres existe una gran variabilidad en el sistema reproductivo que permite el
intercambio genético entre poblaciones y ademas estaria influenciado por las condiciones
ecologicas (Ibarra-Pérez et al., 1997; Hoc et al., 2001). Segun Beebe et al. (1997) las tasas mas
bajas de fecundacion cruzada encontradas son suficientes para generar amplia variabilidad
genética a lo largo de cientos o miles de afios. Esto podria explicar porque no fue posible
observar diferencias entre las poblaciones silvestres y las variedades locales simpatricas de la
ecorregién Yungas.

A pesar de que los individuos de la ecorregion de Yungas exhibieron una tendencia al
agrupamiento, el analisis general no revel6 un agrupamiento claramente definido por
ecorregion de procedencia. Es importante sefialar que el concepto de ecorregion considera los
macrocomponentes biofisicos (Burkart et al., 1999), representando un territorio de méaxima
jerarquia, definido geogréaficamente y caracterizado por atributos especificos de relieve,
geologia, grandes grupos de suelos, procesos geomorfogenéticos, tipos de vegetacion y
complejos faunisticos predominantes (Morello et al., 2012). Dentro de estas macroregiones, se
pueden identificar areas con caracteristicas climaticas y edaficas méas concretas, y esta variacion
microambiental podria influir en las adaptaciones particulares de las poblaciones (Breese y
Tyler, 1986; Alonso, 1992).La falta de agrupamiento de los individuos segun su ecorregion de
origen podria deberse a la ausencia de variantes especificas para una ecorregion particular, o a
que los marcadores aplicados en este estudio no permitieron identificar dichas variantes. A
pesar de que las accesiones provenientes de ambientes similares podrian parecer mas afines
desde el aspecto genético, es posible que las mismas no contengan Unicamente genotipos
preadaptados, sino que también presenten una amplia diversidad que les brinde cierta
plasticidad para responder de manera diferencial a diversas condiciones ambientales. Seria
recomendable aumentar la cantidad y el tipo de marcadores moleculares empleados para la
caracterizacion molecular de las poblaciones y variedades de P. vulgaris, asi como también el
namero de individuos analizados por accesion, para incrementar la posibilidad de identificar
alelos o genotipos asociados con adaptaciones especificas a determinados ambientes.

Los resultados de la caracterizacion molecular permiten sugerir que las accesiones
evaluadas en este trabajo contienen una importante diversidad genética, lo que remarca la
necesidad de continuar caracterizando este germoplasma y la importancia de su conservacion.

La aplicacion de las tecnologias de marcadores de ADN a la caracterizacion del
germoplasma ha contribuido a mejorar el uso de colecciones de germoplasma para el
descubrimiento de genes y la transferencia de rasgos de interés, a partir de la creacion de
subcolecciones que retunen una diversidad genética dptima. La evolucion de las tecnologias de
secuenciacion actualmente permite genotipar grandes colecciones de manera rentable,
automatizada y precisa. La aplicacion de estas nuevas tecnoldgicas para obtener mas
informacién de la diversidad genotipica contenida en estas accesiones, en combinacion con
datos fenotipicos seria de gran utilidad para guiar los esfuerzos de seleccién, conservacion y
manejo de este germoplasma (Yu et al., 2016; Schulthess et al., 2022).
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5.3 CARACTERIZACION ECOGEOGRAFICA

Los mapas de caracterizacion ecogeogréfica (ELC) demostraron ser una herramienta Gtil en
estudios de biodiversidad realizados por Parra-Quijano et al. (2008; 2012a; 2012b; 2012c) y
Meza-Linares (2014). Ademas, pueden tener multiples aplicaciones en la conservacion de los
recursos fitogenéticos, incluida la seleccion de regiones objetivo donde la variabilidad
ecogeogréfica justifica los esfuerzos de conservacion in situ, el establecimiento de colecciones
de germoplasma con la minima redundancia ecogeografica, la evaluacién de la
representatividad ecogeogréfica en colecciones de germoplasma (Marinoni et al., 2015) y la
deteccion de vacios de colecta, el establecimiento de colecciones nucleo, la seleccion de los
sitios mas adecuados (desde el punto de vista ecogeogréfico y adaptativo) para realizar la
multiplicacién o regeneracion de germoplasmay mejorar el uso de los recursos fitogenéticos al
ofrecer a los mejoradores informacion clave sobre la adaptacion del germoplasma (Parra-
Quijano et al., 2012a). Ademas, en fitomejora se ha utilizado la informacidn ecogeografica de
los sitios de recoleccion como guia para detectar genes o genotipos resistentes o tolerantes a
estrés biotico o abiotico, a partir de colecciones de germoplasma.

En este trabajo se analizaron 16 variables ecogeograficas (cinco bioclimaticas, cuatro
geofisicas y siete edéaficas) considerando que pueden asociarse a la distribucion de las
poblaciones de P. vulgaris en el noroeste argentino con las que se obtuvieron 22 categorias
ecogeograficas distintas para la Argentina. Se han utilizado los tres tipos de variables
ambientales para construir mapas ecogeogréaficos (variables bioclimaticas: Allard, 1996; Pérez
de la Vega, 1996; Ceballos-Silva y Lopez-Blanco, 2003; Ferguson et al., 2005; variables
edéaficas: Marchand, 1973; Lobo et al., 2001; Ceballos-Silva y Lopez-Blanco, 2003; Jarvis et
al., 2005 y variables geofisicas: Lobo et al., 2001; Ceballos-Silva y Lopez-Blanco, 2003; Wang
et al., 2003; Nichols et al., 2009).

Los mapas ELC ofrecen una estrategia objetiva y reproducible para definir categorias Utiles
gue permiten establecer los rangos adaptativos para las especies vegetales (Parra-Quijano et al.,
2012a). El uso de variables abidticas y el criterio objetivo para la determinacion del niamero
final de grupos ambientales, es decir, de categorias ecogeograficas, permite obtener mapas ELC
confiables, a pesar del gran tamafio del area de estudio, dejando la seleccion de variables
relacionadas con la adaptacion de la especie abierta a la subjetividad (Parra-Quijano et al.,
2012a). Los resultados del analisis de representatividad utilizando el enfoque ELC pueden ser
sensibles a las variaciones en algunos parametros, como la escala, las variables ecogeograficas
o la resolucién del mapa de salida. En este sentido, el aporte de expertos puede resultar de
mucha utilidad ya que sus conocimientos pueden ser un buen respaldo para la seleccién de las
variables ecogeogréficas a utilizar, sobre todo para la elaboracion de mapas especializados para
propdsitos especificos, como en este trabajo.

Las accesiones evaluadas se distribuyeron, segun los sitios de recoleccion, en 8 de las 22
categorias establecidas, mientras que el 98% de las accesiones se distribuyeron solo en cuatro
de ellas: las categorias 1, 2, 14 y 17, siendo solo esta Gltima una de las més frecuentes obtenidas
a partir del mapa ELC de Argentina. Pudo observarse que en la categoria 1 se distribuyeron
principalmente las variedades locales, mientras que en la categoria 2 se observaron
principalmente poblaciones silvestres. Considerando que por lo general en el noroeste argentino
los sitios donde crecen naturalmente las judias silvestres no son los mismos en donde
tradicionalmente se han cultivado las variedades locales, (con la excepcion de sitios como Los
Toldos, Arazay, El Condado, en el departamento de Santa Victoria Oeste, como se menciono
anteriormente) podria esperarse que las condiciones mas adecuadas para el crecimiento de la
especie difieran de las condiciones mas adecuadas para el cultivo. De acuerdo con los resultados
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obtenidos se podria inferir que las variedades locales pueden ser cultivadas, en el noroeste
argentino, en sitios mas secos (con menor precipitacion anual, menor precipitacion en el
trimestre més frio y en el trimestre mas seco), més elevados, en suelos con menor contenido de
arcilla, con mayor contenido de arena superficial, menor contenido de limo y mayor pH en
suelo superficial, en comparacion con los sitios donde crece naturalmente la forma silvestre de
judia. Y con respecto al crecimiento de la especie en general, se puede observar que la forma
silvestre y la cultivada serian sensibles a la salinidad tanto en suelo superficial como en capas
mas profundas, coincidiendo con lo que se ha observado para las variedades mejoradas
(Gutiérrez-Rodriguez et al., 2005; Gama et al., 2007; Can-chulim et al., 2017). Los rangos
observados para las distintas variables ambientales de las ocho categorias establecidas serian
de gran utilidad para seleccionar genotipos candidatos para la evaluacion de caracteres Utiles
para la mejora. En este sentido, las variedades locales que se colectaron en sitios incluidos en
la categoria 1 serian de interés ya que esta categoria se caracteriz6 por presentar los valores
medios de precipitacion anual y del trimestre mas seco mas bajos (202 mm y 15 mm). Ademas,
la variedad local BNOA 065 se colectd en un sitio caracterizado por la temperatura media del
trimestre mas frio mas baja y la variedad local BNOA 511 en un sitio con precipitacién anual
baja, una temperatura media del trimestre mas frio intermedia y una altitud media de 570 msnm.

Una de las ventajas del uso de los mapas ELC es que permite evitar la coleccion de
accesiones de escenarios adaptativos similares, lo que podria implicar sobrerrepresentar genes
comunes, especialmente si se compara con el uso de modelos de distribucion de especies
utilizados para el mismo propoésito (Marinoni et al., 2015). Estos modelos predicen hébitats
potencialmente adecuados para la ocurrencia de especies (Pearson, 2007), llevando a que las
colectas se realicen en los ambientes que prefiere la especie objetivo, los cuales generalmente
ya se encuentran bien representados en las colecciones de germoplasma ya establecidas. En
cambio, los mapas ELC, al determinar la variacion ambiental natural de la especie, permiten
orientar las colectas de tal forma que incrementen el nimero de accesiones presentes en sitios
con caracteristicas ambientales diferentes, disminuyendo la redundancia de las colecciones.

Con respecto a las categorias donde se encontraron solo una o dos accesiones (Categorias
6,9, 10 y 14) en tres de ellas solo se encontraron poblaciones silvestres (6,10 y 14) y en la
restante solo se observé una variedad local. Esta informacion es relevante para poder planificar
nuevas expediciones de colecta con el objetivo de aumentar la representatividad de las
accesiones correspondientes a estas categorias y para confirmar si estas categorias presentan
caracteristicas exclusivas para la ocurrencia de cada grupo.

Por otro lado, contrastar los mapas ELC con los mapas existentes de las ecorregiones (los
gue generalmente no estan enfocados a especies particulares) puede proporcionar un apoyo
adicional al analisis de la representatividad ecogeogréfica. En este caso, la zona de alta
frecuencia de ocurrencia de la especie, localizadas en el centro (departamentos de Rosario de
Lerma y Chicoana) y norte de la provincia de Salta (departamentos lruya y Santa Victoria
Oeste) coincide con las ecorregiones reconocidas como nichos para P. vulgaris (Cabrera, 1976).

Los mapas de diversidad ecogeografica facilitan la deteccion de vacios en las colecciones
de germoplasma y la seleccion de los lugares mas adecuados desde un punto de vista
ecogeografico y adaptivo para la especie (Parra-Quijano et al., 2012a). En este sentido, los
mapas de diversidad obtenidos mostraron varias zonas con diversidad ecogeografica media y
alta, algunas de las cuales coincidieron con zonas con media o alta densidad de accesiones
recolectadas. Sin embargo, se identificaron otras zonas, con alta diversidad ecogeogréafica y
baja densidad de entradas colectadas, como lo observado en los departamentos de Trancas
(provincia de Tucuman), Dr. M Belgrano, Tumbaya, Valle Grande (Jujuy), Capital y La Caldera
(provincia de Salta). Estos resultados son de gran utilidad para la planificacion de nuevas
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colectas, ya que, al dirigir los esfuerzos a estos sitios menos representados, permitirian
confirmar si la especie se encuentra en esos ambientes y ampliar de este modo la
representatividad de estas zonas ecogeogréaficas en la coleccion ex situ. Por otro lado, las zonas
donde ocurren las mayores diferencias ecogeogréaficas se podrian traducir en zonas donde cabe
esperar la presencia de germoplasma con adaptaciones méas divergentes e indirectamente una
posible ocurrencia de una mayor diversidad genotipica o fenotipica. En este sentido, se observo
para el departamento de Santa Victoria Oeste (Salta) alta diversidad ecogeogréfica y alta
diversidad genotipica, a nivel de especie y de grupos de accesiones. También se observé alta
diversidad ecogeogréfica y alta diversidad agromorfoldgica para las poblaciones silvestres de
Santa Victoria Oeste (Salta) y alta diversidad ecogeografica y alta diversidad molecular para
las variedades locales de lruya (Salta).

Se ha mencionado que los estudios sobre la representatividad ecogeogréafica son esenciales
para mejorar la gestion y el uso de las colecciones de germoplasma vegetal, ya que proporcionan
una medida adecuada del rango de adaptacion existente en un banco de germoplasma (Parra
Quijano et al., 2008). Debido a la estrecha relacion entre los factores ecogeograficos y los
patrones genéticos, cuanto mayor sea el nivel de representacion ecogeografica, mayor
variabilidad genética se mantendra en las colecciones (Greene y Hart, 1999; Byers, 2005; Meza-
Linares, 2014). Ademas, en ambientes marginales donde las poblaciones estarian creciendo
bajo determinadas presiones abidticas seria posible identificar accesiones que representarian
una fuente de genes asociados a la tolerancia a estrés abidtico que podrian ser de gran interés
para los programas de mejora.

A partir de los mapas obtenidos pudieron observarse zonas de alta diversidad molecular
con un numero relativamente bajo de accesiones colectadas, como en los departamentos La
Caldera en Salta, Dr. Manuel Belgrano en Jujuy y Trancas en Tucuman, las que también
presentaron alta diversidad agromorfoldgica y alta diversidad ecogeogréfica. Esto indicaria que
las colectas realizadas permitieron reunir una importante diversidad ecogeografica,
agromorfoldgica y molecular. Ademas, estos sitios con mayores niveles de diversidad genética,
de acuerdo con lo mencionado por van Zonneveld et al. (2012), podrian ser considerados como
prioritarios para la conservacion in situ. Seria de interés evaluar el grado de amenaza presente
en estos sitios y el grado de representatividad de su diversidad en las areas protegidas para
reforzar de este modo la prioridad para su conservacion.

Cuando se realizaron las comparaciones entre las poblaciones silvestres y las variedades
locales se observo que en general los mapas especificos para cada grupo brindan informacion
complementaria para el analisis de diversidad de la especie. A partir del mapa de diversidad
ecogeografica se observd que en las poblaciones silvestres hubo mayor cantidad de zonas o
areas con alta diversidad ecogeogréfica (y con valores mas altos de diversidad), en comparacion
con el mapa elaborado con las variedades locales. Sin embargo, el mapa de diversidad
agromorfoldgica para las poblaciones silvestres permitié visualizar pocas areas de alta
diversidad, identificAndose mayormente zonas de diversidad intermedia, a diferencia de lo
percibido a partir del mapa de diversidad genética, donde si se observaron zonas de alta
diversidad en varios departamentos de la provincia de Salta, Dr. Manuel Belgrano de Jujuy,
Trancas, en Tucuman y la Cuesta del Clavillo, entre las provincias de Tucuméan y Catamarca.
La mayor diversidad ecogeogréafica para las variedades locales se observd en Santa Victoria
Oeste e Iruya (Salta) y en Tumbaya (Jujuy), coincidiendo también con las areas de mayor
diversidad genética. Sin embargo, solo se observd alta diversidad agromorfologica en las
variedades locales de Tumbaya. Esta informacion podria ser de utilidad para el establecimiento
de una coleccion ndcleo en base a las accesiones conservadas, que seria representativa del total
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de la variabilidad observada ya que tendria en cuenta la diversidad ecogeografica, genética y
agromorfologica.

Durante el andlisis de diversidad espacial se detect6 una correlacion significativa entre la
matriz de distancias genéticas y las matrices de distancias geogréaficas y ecogeograficas para las
poblaciones silvestres. Sin embargo, en las variedades locales no se observo correlacion,
sugiriendo que estas presentarian una menor estructuracion geografica de la variabilidad
genética en comparacion con las poblaciones silvestres. Esto coincide con lo reportado por
Galvéan et al. (2010), en la evaluacion de poblaciones silvestres y domesticadas del NOA
utilizando marcadores ISSR. De acuerdo con estos autores, la topografia del noroeste argentino
favoreceria el aislamiento geogréafico de las poblaciones silvestres, llevando al mantenimiento
de distintos eco-genotipos y un cierto grado de cruzamiento y flujo de genes entre poblaciones
vecinas puede haber ayudado a mantener altos niveles de variabilidad. A diferencia de las
poblaciones silvestres, el patron de variabilidad genética de las variedades locales no estuvo
relacionado con su distribucion geogréafica. Si bien se observo un alto nivel de variabilidad
dentro de las ecorregiones, estas no fueron notorias entre ecorregiones dentro de grupos. Galvan
et al. (2010) también mencionan que, a pesar de observar altos niveles de variabilidad genética
utilizando marcadores ISSR dentro de los sitios establecidos para poblaciones silvestres y
variedades locales del NOA, las diferencias entre sitios no fueron tan claras, lo que coincide
con lo reportado por De Ron et al. (2004) en estudios de diversidad de variedades locales de
judia basado en caracteres agromorfologicos. El bajo grado de diferenciacion de las variedades
locales podria deberse a una seleccion homogénea ejercida por los agricultores y al intercambio
de semillas en los mercados locales (Galvan et al., 2010), lo cual se ha mencionado también en
germoplasma de México (Papa y Gepts, 2003).

El anélisis de la diversidad espacial realizado a partir de mapas obtenidos utilizando datos
de diferentes tipos de caracterizacion ofrece una vision completa de la situacién de los recursos
fitogenéticos de judia en la region del NOA. Esta informacion permitira desarrollar estrategias
de conservacion efectivas y eficientes para la especie y optimizar el uso de los recursos, ya que
la probabilidad de encontrar material de interés para los programas de mejora es mayor cuando
existe una mayor caracterizacion de las accesiones y los niveles de diversidad conservados son
mas elevados (Frankel et al., 1995; Tanksley y McCouch 1997).

5.4 ANALISIS DE FLUJO GENICO

La judia es una especie predominantemente autbgama, pero se ha mencionado la ocurrencia
de cruzamientos generalmente con tasas inferiores al 5% (lbarra-Pérez et al., 1997). El flujo
génico y las tasas de cruzamiento estan fuertemente influenciadas por el genotipo, las
condiciones de crecimiento, el clima local, la direccién y velocidad del viento, la presencia y
abundancia de insectos polinizadores y la proximidad a otras plantas que atraen insectos
polinizadores (Wells et al., 1988; Zoro-Bi et al., 2005). El polen de P. vulgaris puede recorrer
una distancia de hasta 10 m, aunque en muy baja frecuencia (0,05%) (Ferreira et al., 2007) y
las distancias entre variedades comerciales establecidas por las autoridades que regulan la
produccién de semilla varian entre 0 a 20 m en Norteamérica y Sudamérica y 50 m en Espafia.
La ocurrencia de flujo génico desde judias domesticadas hacia poblaciones silvestres cercanas
fue informada en judias mesoamericanas a partir de caracteres morfoldgicos y moleculares
(Papa y Gepts, 2003; Zizumbo-Villarreal et al., 2005). En el acervo genético Andino, estudios
realizados en base a marcadores ISSR y caracteres morfoldgicos sugirieron la existencia de
flujo génico en poblaciones del NOA (Galvan et al., 2010; Ferreyra et al., 2017). En este trabajo
se seleccionaron grupos de poblaciones silvestres creciendo a diferentes distancias de los
cultivos para corroborar estas observaciones previas. Dentro de la diversidad presente en las
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judias, ademas de las formas silvestres y cultivadas, se ha mencionado la existencia de un grupo
intermedio llamado “weedy form” o “weedy type”. Este grupo ha sido denominado también
como judia tipo malezay seria producto del cruzamiento entre judias silvestres y las variedades
domesticadas. Los “weedy type” y otros individuos espontaneos intermedios han sido
frecuentemente observados en los margenes de los campos de cultivo de judia en Centroamérica
y Sudameérica, donde ocurren en simpatria (Delgado-Salinas et al., 1988; Debouck et al., 1989;
Beebe et al., 1997; Lentini et al., 2006).

Los resultados en los caracteres de semilla permitieron diferenciar a las poblaciones
silvestres de las variedades comerciales, pero no se observé mayor similitud entre las
poblaciones silvestres cercanas y las variedades evaluadas. Cuando se compar0 la matriz de
distancia euclidea obtenida a partir de los datos morfol6gicos y la de distancias geogréficas se
observo una correlacion baja pero significativa (r = 0,184; p = 0,014). Payr6 De La Cruz et al.
(2005) no observaron correlacion entre el tamafio promedio de la semilla de poblaciones
silvestres de México y la distancia al campo de cultivo mas cercano. En este trabajo se evalud
la distancia a campos de cultivo como también entre las poblaciones silvestres evaluadas, para
analizar no solo el flujo génico entre silvestres y cultivadas sino también entre poblaciones
silvestres.

Los datos moleculares revelaron que la menor distancia genética entre las poblaciones
silvestres y las variedades comerciales se observé en la poblacion cercana Ca, lo que podria
deberse a la existencia de flujo génico y la mayor distancia correspondio a la poblacion
intermedia Ib, que fue la mas alejada a las variedades comerciales. Sin embargo, la distancia
genética entre poblaciones silvestres fue dos veces menor a la observada entre una poblacion
silvestre y las variedades comerciales, situadas a la misma distancia geogréfica.

El analisis de la varianza molecular entre las poblaciones y las variedades comerciales
detectd una subdivision significativa entre grupos, pero con un alto nivel de variabilidad
genética dentro de los grupos (70%). Comparando las poblaciones de a pares, se observo que
el mayor flujo génico tendria lugar entre las poblaciones silvestres intermedias, pero este fue
inferior a uno. Cuando se realiz6 la comparacion considerando ambas poblaciones cercanas (Ca
y Cb) e intermedias (la e Ib) juntas, el nimero de migrantes mas alto se observé entre las
poblaciones silvestres cercanas a las intermedias (Nm =1,25). Y en la comparacion poblaciones
silvestres versus las variedades comerciales, el mayor nimero de migrantes se observo entre las
poblaciones silvestres cercanas y las variedades comerciales, pero este fue bajo (Nm < 1).

Estos resultados indicarian que seria mas frecuente el flujo génico entre poblaciones
silvestres que entre poblaciones silvestres y variedades comerciales, a diferencia de lo
encontrado por Papa y Gepts (2003) quienes documentaron que, en poblaciones
mesoamericanas, el flujo de genes desde las judias domesticadas a las silvestres seria tres veces
mayor que el flujo de genes en el sentido opuesto.

Esto seria congruente con los agrupamientos obtenidos a partir de los datos morfoldgicos
y moleculares, en los que las poblaciones silvestres presentaron mayor similitud y constituyeron
un solo grupo.

Sin embargo, el analisis de estructura genética mostrd diferencias entre las poblaciones
silvestres cercanas Ca y Cb y las poblaciones intermedias, que no se diferenciaron entre ellas.
Ademas, la poblacion silvestre cercana Ca mostré mayor similitud genética con las variedades
comerciales evaluadas. Si bien esta poblacion se colecto en un sitio ubicado a 220 metros de
una parcela de cultivo, el nimero de migrantes observado no sugiere la ocurrencia de flujo
geénico entre esta poblacion y las variedades comerciales. Las similitudes podrian deberse a la
presencia de dos alelos, correspondientes a los cebadores BMd44 y PvM66 que estuvieron
presentes en las variedades comerciales y en las poblaciones silvestres cercanas pero ausentes
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en las poblaciones silvestres intermedias, los que podrian ser de utilidad para evaluar
poblaciones silvestres que crecen en simpatria con variedades comerciales cultivadas.

De acuerdo con Zizumbo-Villarreal et al. (2005), el flujo génico estimado a partir del
numero de migrantes considera los efectos combinados del flujo de genes (por medio del polen
o de semillas) y su seleccion en un gran nimero de poblaciones en una amplia escala temporal.
Estos autores observaron una baja influencia de las poblaciones domesticadas sobre las
silvestres, pero mencionan que este resultado podria estar afectado por un bajo valor adaptivo
de los alelos domesticados y en cambio otros genes, que podrian ser introducidos, podrian tener
un mayor valor adaptivo y eventualmente persistir en las poblaciones silvestres. Seria necesario
realizar estudios mas profundos para comprobar si esto estuviese sucediendo también en las
poblaciones andinas.

El flujo génico estimado entre las poblaciones silvestres cercanas e intermedias, fue mayor
al(Nm =1,25), lo que explicaria la ocurrencia de los individuos hibridos observados entre las
poblaciones silvestres cercanas e intermedias a partir del analisis bayesiano. Se ha mencionado
que un alto nivel de flujo génico entre poblaciones silvestres puede ser suficiente para
contrarrestar los efectos de la deriva genética y la autogamia bajo condiciones naturales
(Hedrick, 2000).

El analisis multivariado de los caracteres moleculares reveld que las poblaciones que
presentaron mayor similitud entre ellas fueron las poblaciones silvestres intermedias, las que a
su vez fueron las que presentaron mayor distancia geografica a los cultivos. Esto coincide con
los resultados obtenidos a partir del analisis de correlacion entre la distancia genética y la
distancia geografica. Payré de la Cruz et al. (2005), en el estudio de poblaciones silvestres de
México observaron que las dos poblaciones mas distantes de las parcelas cultivadas fueron las
mas cercanas genéeticamente y se agruparon en el mismo clado, mostrando poca influencia de
hibridacion con plantas domesticadas, sugiriendo que el aislamiento con relacion a las
variedades domesticadas les permitié permanecer similares entre si y diferenciarse del resto de
las poblaciones silvestres. Sin embargo, seria de interés realizar nuevos estudios utilizando un
mayor numero de marcadores SSR, disefiando un muestreo especifico que permita colectar
muestras de poblaciones silvestres y variedades comerciales en simultaneo y estableciendo un
mayor nimero de distancias de muestreo.

Seria de gran interés realizar estudios adicionales que permitan estimar el nivel de flujo
génico entre poblaciones silvestres y variedades locales del NOA, incluyendo observaciones
sobre poblaciones de insectos polinizadores de Phaseolus, y realizando estimaciones de las
tasas de cruzamiento de poblaciones silvestres con presencia y ausencia de polinizadores, la
evaluacion de complejos “wild-weedy-crop” en sistemas agricolas tradicionales y los efectos
de la conservacion y el manejo de las variedades locales llevados a cabo por los agricultores
sobre el acervo genético de la especie.
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6 CONCLUSIONES

Teniendo en cuenta los objetivos planteados en esta tesis, se concluye que:

1.

Los caracteres agromorfoldgicos, moleculares y ecogeogréficos utilizados en este
trabajo son complementarios y permitieron una descripcion mas completa de la
agrobiodiversidad existente en las poblaciones silvestres y las variedades locales del
noroeste argentino evaluadas. Los resultados obtenidos seran de utilidad para la
planificacion de futuras estrategias de conservacion ya que permiten identificar zonas
prioritarias, en funcion de la diversidad observada, como también para la planificacion
de futuras colectas que permitan incrementar la diversidad en la coleccién actual
conservada.

Las variedades locales presentaron mayor variacion agromorfolégica que las
poblaciones silvestres, con valores medios superiores en el 88% de los caracteres
evaluados. Las variables que mas contribuyeron a la diferenciacion fueron los
caracteres de vaina y semilla, el peso de 100 semillas, inicio de floracion, dias a
madurez, el promedio de vainas totales y el rendimiento.

Los resultados de la caracterizacion genotipica realizada en base a los marcadores SSR
sugirieron que, si bien existe una diferenciacién genética entre las poblaciones
silvestres y las variedades locales, ambos grupos presentaron niveles de variabilidad
genotipica similar. El analisis molecular de la varianza mostré diferencias significativas
entre los grupos silvestre y las variedades locales y una gran variabilidad entre
individuos dentro de las ecorregiones.

A partir del anélisis de diversidad ecogeografica se visualizd que las poblaciones
silvestres se encuentran en un mayor nimero de zonas o areas con alta diversidad
ecogeogréafica en comparacion con las variedades locales. La informacién obtenida a
partir de la caracterizacion realizada para ambos grupos de germoplasma es
complementaria y permite conocer el patron de diversidad ecogeogréfica para la
especie P. vulgaris en el noroeste argentino.

Las poblaciones de judias silvestres del NOA creciendo en simpatria con judias
comerciales que fueron evaluadas en este trabajo no presentarian flujo génico desde las
variedades comerciales. Sin embargo, la diversidad observada dentro de las
poblaciones silvestres evaluadas sugiere la ocurrencia de flujo genico entre poblaciones
silvestres proximas geograficamente.
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ANEXO

Tabla I. Listado de las 236 accesiones evaluadas, grupo al que pertenecen, datos de pasaporte y ecorregion a la que corresponden (MSB=Monte de Sierras y Bolsones,

Yungas, Puna, Chaco Seco y Altos Andes). Se muestran en negrita las accesiones a las que pertenecen los 115 individuos que fueron analizados molecularmente.

ID GRUPO PROVINCIA DPTO ECORREGION LATITUD °S LONGITUD °0O MSNM
BNOAQ069 Silvestre Jujuy Tumbaya MSB 23 51 65 28 1850
BNOAOQ70 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Yungas 24 2 65 24 1670
BNOAO71 Silvestre Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 57 2340
BNOAO072 Silvestre Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 57 2600
BNOAQ75 Silvestre Tucuman Trancas Chaco Seco 26 22 65 31 1310
BNOAO77 Silvestre Tucuman Trancas Chaco Seco 26 13 65 16 1520
BNOAQO78 Silvestre Salta Capital Chaco Seco 24 42 65 26 1800
BNOAQ79 Silvestre Salta Capital Chaco Seco 24 42 65 26 1800
BNOAO08O Silvestre Salta Capital Chaco Seco 24 42 65 27 1800
BNOAO81 Silvestre Salta Capital Chaco Seco 24 42 65 27 1800
BNOAO082 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 6 65 36 1450
BNOAO84 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 6 65 36 1400
BNOAO85 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 6 65 36 1450
BNOAO086 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 36 1400
BNOA087 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 10 65 46 1400
BNOAO88 Silvestre Salta La Caldera Chaco Seco 24 42 65 24 1300
BNOAO089 Silvestre Salta Santa Victoria Yungas 22 17 64 41 1630
BNOAQ90 Silvestre Jujuy Valle Grande Yungas 23 38 64 56 1470
BNOAQ91 Silvestre Jujuy Valle grande Yungas 23 38 64 56 1220
BNOA092 Silvestre Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1700
BNOA209 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 9 65 28 1850
BNOA210 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 37 1530
BNOA211 Silvestre Salta La Caldera Yungas 24 36 65 27 1640
BNOA212 Silvestre Tucuman Trancas Chaco Seco 26 22 65 30 1160
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BNOA213 Silvestre Tucuman Chicligasta Yungas 27 21 65 58 1650
BNOA214 Silvestre Tucuman Tafi del Valle Yungas 26 57 65 43 2100
BNOA215 Silvestre Tucuman Tafi del Valle Yungas 26 57 65 43 2220
BNOA219 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 54 65 39 1560
BNOA220 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 54 65 39 1553
BNOA222 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 57 65 39 1463
BNOA223 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 57 65 39 1463
BNOA224 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 57 65 39 1463
BNOA225 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 58 65 41 1524
BNOA226 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 59 65 42 1580
BNOA227 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 59 65 42 1580
BNOA228 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 59 65 42 1580
BNOA229 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 59 65 42 1580
BNOA230 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 58 65 40 1480
BNOA231 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 39 1567
BNOA232 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 39 1567
BNOA233 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 39 1567
BNOA234 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 39 1567
BNOA235 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 39 1620
BNOA236 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 39 1620
BNOA237 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 39 1620
BNOA239 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 40 1600
BNOA240 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 40 1600
BNOA241 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 40 1600
BNOA270 Silvestre Jujuy Tumbaya MSB 23 58 65 27 1900
BNOA271 Silvestre Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 57 2500
BNOA272 Silvestre Jujuy Tumbaya MSB 23 58 65 27 1840
BNOA274 Silvestre Salta Cerrillos Chaco Seco 24 54 65 28 1250
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BNOA275 Silvestre Salta Chicoana Chaco Seco 25 6 65 32 1440
BNOA277 Silvestre Salta Cerrillos Chaco Seco 24 54 65 30 1250
BNOA278 Silvestre Salta Cerrillos Chaco Seco 24 54 65 30 1250
BNOA279 Silvestre Salta Cerrillos Chaco Seco 24 53 65 28 1236
BNOA280 Silvestre Salta Chicoana Chaco Seco 25 65 32 1440
BNOA281 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 65 36 1620
BNOA282 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Yungas 24 4 65 25 1550
BNOA451 Silvestre Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1335
BNOA452 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 53 65 39 1600
BNOA468 Silvestre Tucuman Montero Yungas 27 0 65 39 1411
BNOA469 Silvestre Tucuman Tafi Viejo Yungas 26 42 65 26 1565
BNOA470 Silvestre Tucuman Tafi Viejo Yungas 26 42 65 26 1683
BNOA471 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 5 65 34 1347
BNOA472 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 5 65 34 1349
BNOA473 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 5 65 34 1351
BNOA474 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 5 65 34 1404
BNOA475 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 5 65 34 1424
BNOA476 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 38 1458
BNOA477 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 38 1481
BNOA481 Silvestre Cérdoba Punilla Chaco Seco 31 20 64 36 911

BNOA482 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 6 65 35 1381
BNOAA483 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 6 65 35 1381
BNOA484 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 7 65 36 1404
BNOA485 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 7 65 36 1404
BNOA486 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 8 65 36 1464
BNOA487 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 37 1546
BNOA488 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 10 65 37 1553
BNOA489 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 38 1584
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BNOA490 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 39 1623
BNOA492 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 7 65 26 1544
BNOA493 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 7 65 26 1583
BNOA494 Silvestre Jujuy Dr: M. Belgrano Puna 24 7 65 27 1668
BNOA495 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 7 65 27 1673
BNOA496 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 7 65 27 1747
BNOA497 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 7 65 28 1910
BNOA498 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 7 65 28 1843
BNOA499 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 7 65 28 1836
BNOA500 Silvestre Jujuy Dr. M. Belgrano Puna 24 7 65 28 1936
BNOA502 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 6 65 36 1383
BNOA503 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 36 1457
BNOA504 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 38 1549
BNOA506 Silvestre Salta Chicoana Yungas 25 9 65 37 1553
BNOA508 Silvestre Salta Capital Chaco Seco 24 40 65 28 1300
BNOA509 Silvestre Salta Capital Chaco Seco 24 40 65 28 1300
BNOA510 Silvestre Salta La Caldera Chaco Seco 24 42 65 24 1195
BNOA512 Silvestre Jujuy Valle Grande Yungas 23 37 64 56 1505
BNOA514 Silvestre Jujuy Valle Grande Yungas 23 33 64 59 1685
BNOA519 Silvestre Salta R de Lerma Yungas 24 54 65 39 1600
BNOA520 Silvestre Salta Capital Chaco Seco 24 52 65 20 1393
BNOA521 Silvestre Salta Capital Yungas 24 53 65 18 1488
BNOA522 Silvestre Salta Capital Yungas 24 53 65 18 1482
BNOA523 Silvestre Salta Capital Yungas 24 53 65 18 1482
BNOA524 Silvestre Salta Capital Yungas 24 53 65 15 1286
BNOA525 Silvestre Salta Capital Yungas 24 52 65 13 1188
BNOA528 Silvestre Salta La Caldera Yungas 24 30 65 18 1399
BNOA529 Silvestre Salta La Caldera Yungas 24 30 65 19 1440
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BNOA556 Silvestre Tucuman Chicligasta Yungas 27 19 65 55 1442
BNOA557 Silvestre Tucuman Chicligasta Yungas 27 19 65 56 1479
BNOA558 Silvestre Tucuman Chicligasta Yungas 27 19 65 56 1484
BNOA559 Silvestre Tucuman Chicligasta Yungas 27 19 65 56 1547
BNOA560 Silvestre Tucuman Chicligasta Yungas 27 19 65 56 1547
BNOA561 Silvestre Tucuman Chicligasta Yungas 27 21 65 58 1655
BNOA562 Silvestre Catamarca Andalgala Yungas 27 21 65 58 1692
BNOA563 Silvestre Catamarca Andalgala Yungas 27 22 65 58 1618
BNOA564 Silvestre Catamarca Andalgala Yungas 27 23 65 59 1471
BNOA565 Silvestre Catamarca Andalgala Chaco Seco 27 26 65 0 1496
BNOA566 Silvestre Catamarca Andalgala Yungas 27 47 65 46 1112
BNOA567 Silvestre Catamarca Andalgala Yungas 27 47 65 47 1113
BNOA568 Silvestre Tucuman Chicligasta Yungas 27 46 65 47 911
BNOA569 Silvestre Salta Capital Yungas 24 52 65 12 1166
BNOA570 Silvestre Salta Capital Yungas 24 48 65 15 1185
BNOA571 Silvestre Salta Cerrillos Chaco Seco 24 53 65 28 1232
BNOA572 Silvestre Salta Anta Chaco Seco 24 47 64 37 969
BNOA573 Silvestre Salta Anta Chaco Seco 24 47 64 37 963
BNOA574 Silvestre Salta Anta Chaco Seco 24 47 64 37 955
BNOA575 Silvestre Salta Anta Chaco Seco 24 46 64 37 949
BNOA576 Silvestre Salta Anta Yungas 24 42 64 38 922
BNOA577 Silvestre Salta Anta Yungas 24 42 64 37 914
BNOA578 Silvestre Salta Anta Yungas 24 141 64 37 912
BNOA579 Silvestre Salta Anta Yungas 24 41 64 36 903
BNOA580 Silvestre Salta Anta Chaco Seco 24 43 64 38 915
BNOA581 Silvestre Salta Anta Chaco Seco 24 44 64 37 896
BNOA582 Silvestre Salta Anta Chaco Seco 24 45 64 37 901
BNOA583 Silvestre Salta Anta Chaco Seco 24 45 64 37 918
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BNOA584 Silvestre Tucuman Trancas Yungas 26 18 65 37 1638
BNOA588 Silvestre Tucuman Trancas Yungas 26 16 65 30 1190
BNOA592 Silvestre Salta La Caldera Chaco Seco 24 41 65 24 1195
BNOA593 Silvestre Salta General Gliemes Yungas 24 57 64 45 759
BNOA708 Silvestre Salta Santa Victoria Yungas 22 16 64 42 1613
BNOA718 Silvestre Salta Santa Victoria Yungas 22 23 64 43 1652
BNOA002 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 50 65 14 2900
BNOA0O18 Variedad local Jujuy Tilcara MSB 23 26 65 20 2400
BNOAO19 Variedad local Jujuy Tilcara MSB 23 26 65 20 2400
BNOA026 Variedad local Jujuy Tilcara MSB 23 26 65 20 2400
BNOAO36 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 2400
BNOAO37 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 2400
BNOAO038 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 2400
BNOA039 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 2400
BNOA044 Variedad local Jujuy Tilcara MSB 23 26 65 20 2400
BNOA046 Variedad local Jujuy Tilcara MSB 23 26 65 20 2400
BNOA050 Variedad local Jujuy Yavi Puna 22 7 65 27 3440
BNOA052 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 3 2500
BNOA054 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 3 2500
BNOA056 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 3 2500
BNOA057 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 3 2500
BNOA060 Variedad local Jujuy Humahuaca MSB 23 11 65 20 2939
BNOAO061 Variedad local Jujuy Tumbaya MSB 23 55 65 27 2084
BNOA062 Variedad local Jujuy Tumbaya MSB 23 55 65 27 2084
BNOA065 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 1 64 49 2500
BNOA066 Variedad local Catamarca Belén MSB 27 28 67 4 1863
BNOA068 Variedad local Catamarca Belén MSB 27 28 67 1863
BNOA093 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 16 64 41 1700
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BNOA098 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1700
BNOA101 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 42 65 14 2850
BNOA108 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA111 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA112 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA115 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 57 2400
BNOA128 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA131 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 4 2600
BNOA132 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 4 2900
BNOA140 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 4 2600
BNOA143 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 4 2600
BNOA145 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 2 2600
BNOA149 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA150 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA153 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA160 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA168 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 2 2400
BNOA173 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 16 64 58 2400
BNOA180 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 43 65 15 2850
BNOA182 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 14 65 4 2800
BNOA183 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 57 2400
BNOA188 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 47 65 13 2800
BNOA193 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 58 2400
BNOA196 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 58 2400
BNOA198 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 58 2400
BNOA203 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 47 65 13 2850
BNOA204 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 47 65 13 2850
BNOA207 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 47 65 13 2850
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BNOA267 Variedad local Jujuy Tumbaya MSB 23 58 65 27 1900
BNOA268 Variedad local Jujuy Tumbaya MSB 23 58 65 27 1900
BNOA269 Variedad local Jujuy Tumbaya MSB 23 58 65 27 1900
BNOA285 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA286 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA294 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA295 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA298 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA300 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA301 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA302 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA305 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA311 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 14 64 41 1354
BNOA314 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 1 64 40 1335
BNOA318 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA319 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA320 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA326 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA337 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA341 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA362 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 16 64 41 1335
BNOA363 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 16 64 41 1335
BNOA375 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 17 64 40 1335
BNOA381 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 17 64 40 1335
BNOA389 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 17 64 40 1335
BNOA396 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 17 64 40 1335
BNOA397 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 17 64 40 1335
BNOA398 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
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BNOA402 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA403 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 1 64 40 1335
BNOA404 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA406 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 11 64 40 1335
BNOA413 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 16 64 41 1335
BNOA415 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 16 64 41 1335
BNOA439 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 16 64 41 1335
BNOA467 Variedad local Tucuman Tafi del Valle MSB 26 23 66 1 2088
BNOA511 Variedad local Catamarca Santa Maria MSB 26 44 66 3 1931
BNOA590 Variedad local Salta Iruya Altos Andes 22 47 65 13 2731
BNOA591 Variedad local Jujuy Purmamarca Puna 23 42 65 32 2623
BNOA594 Variedad local Salta Molinos Puna 25 16 66 27 2020
BNOA595 Variedad local Salta Molinos Puna 25 16 66 27 2020
BNOA596 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 58 2400
BNOA597 Variedad local Salta Santa Victoria Puna 22 15 64 58 2400
BNOA598 Variedad local Salta Santa Victoria Yungas 22 16 64 41 1650
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Tabla Il. Valores promedio, desviacion estandar, minimo y maximo de los caracteres fenoldgicos (dias) y
caracteres de hoja (mm) de las accesiones evaluadas, generales y por grupo al que pertenecen. Silv: silvestre;
VL: Variedad local. Caracteres de hoja: LFC: Longitud foliolo central; LBFC: Longitud basal del foliolo central;

AFC: Ancho del foliolo central; FFC: Forma foliolo central; ABFC: Angulo basal del foliolo central

Caracteres,fenolégicos Caracteres de hoja (mm)
(dias)
ID Grupo Inicio

floracion Madurez LFC LBFC AFC FFC ABFC
BNOA069 Silv 120 148 65,60 16,00 42,80 1,53 0,24
BNOAQ70 Silv 120 148 63,80 18,40 46,40 1,38 0,29
BNOAOQ71 Silv 120 148 69,40 18,80 47,20 1,47 0,27
BNOAQ72 Silv 120 157 69,40 17,60 45,00 1,54 0,25
BNOAQ75 Silv 120 148 70,20 17,40 45,20 1,55 0,25
BNOAQ77 Silv 120 148 63,40 19,20 42,80 1,48 0,30
BNOAQO78 Silv 96 120 64,80 19,40 43,20 1,50 0,30
BNOAQO79 Silv 95 159 75,60 23,00 54,40 1,39 0,30
BNOAO080 Silv 95 168 76,20 23,00 55,80 1,37 0,30
BNOAO081 Silv 95 157 71,40 19,40 51,60 1,38 0,27
BNOA082 Silv 105 140 70,80 21,20 44,60 1,59 0,30
BNOA084 Silv 100 140 61,60 19,00 41,00 1,50 0,31
BNOAO085 Silv 100 140 63,00 17,40 40,40 1,56 0,28
BNOAO86 Silv 100 140 70,60 22,60 47,60 1,48 0,32
BNOAO087 Silv 100 120 64,20 18,40 40,00 1,61 0,29
BNOAO088 Silv 100 120 66,00 19,70 42,70 1,55 0,30
BNOAO089 Silv 105 140 76,80 19,00 47,80 1,61 0,25
BNOAQ090 Silv 100 120 67,00 18,40 44,80 1,50 0,27
BNOAQ091 Silv 100 120 73,20 22,40 46,40 1,58 0,31
BNOAQ092 Silv 126 154 71,40 19,60 53,00 1,35 0,27
BNOA209 Silv 113 160 73,00 20,00 50,60 1,44 0,27
BNOA210 Silv 98 120 77,40 19,20 52,20 1,48 0,25
BNOA211 Silv 100 120 60,80 17,40 42,40 1,43 0,29
BNOA212 Silv 90 174 64,40 19,80 46,20 1,39 0,31
BNOA213 Silv 126 154 60,80 19,60 43,00 1,41 0,32
BNOA214 Silv 95 120 65,20 16,80 45,80 1,42 0,26
BNOA215 Silv 76 175 50,40 18,80 37,00 1,36 0,37
BNOA219 Silv 100 140 65,80 16,20 42,40 1,55 0,25
BNOA220 Silv 100 120 65,00 16,60 42,40 1,53 0,26
BNOA222 Silv 100 120 58,40 17,00 36,00 1,62 0,29
BNOA223 Silv 100 120 61,00 18,60 39,40 1,55 0,30
BNOA224 Silv 100 120 63,80 19,40 41,20 1,55 0,30
BNOA225 Silv 100 140 62,60 18,60 40,80 1,53 0,30
BNOA226 Silv 90 157 64,80 19,20 45,40 1,43 0,30
BNOA227 Silv 90 157 66,80 18,40 46,20 1,45 0,28
BNOA228 Silv 100 140 57,40 16,20 36,40 1,58 0,28
BNOA229 Silv 90 157 66,80 18,80 49,60 1,35 0,28
BNOA230 Silv 90 157 69,40 20,80 50,40 1,38 0,30
BNOA231 Silv 90 157 61,20 17,20 44,80 1,37 0,28
BNOA232 Silv 90 157 63,60 19,20 46,80 1,36 0,30
BNOA233 Silv 90 157 75,00 23,80 52,80 1,42 0,32
BNOA234 Silv 90 157 78,20 22,60 51,80 1,51 0,29
BNOA235 Silv 90 157 68,00 20,20 45,40 1,50 0,30
BNOA236 Silv 90 157 65,40 19,00 46,60 1,40 0,29
BNOA237 Silv 95 157 68,40 21,00 47,40 1,44 0,31
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BNOA239 Silv 95 157 74,20 22,00 46,80 1,59 0,30
BNOA240 Silv 95 157 70,80 24,40 50,20 1,41 0,34
BNOA241 Silv 95 175 58,80 17,80 38,40 1,53 0,30
BNOA270 Silv 95 171 73,60 22,20 49,40 1,49 0,30
BNOA271 Silv 95 172 70,60 23,60 51,00 1,38 0,33
BNOA272 Silv 95 173 73,40 21,00 49,00 1,50 0,29
BNOA274 Silv 124 152 72,60 22,00 52,20 1,39 0,30
BNOA275 Silv 95 168 72,20 22,30 48,60 1,49 0,31
BNOA277 Silv 100 140 59,40 19,20 38,80 1,53 0,32
BNOA278 Silv 108 160 67,20 22,00 43,00 1,56 0,33
BNOA279 Silv 100 140 71,00 21,80 48,60 1,46 0,31
BNOA280 Silv 95 157 73,80 19,40 52,20 1,41 0,26
BNOA281 Silv 96 120 60,00 18,20 43,00 1,40 0,30
BNOA282 Silv 105 140 82,00 21,20 53,80 1,52 0,26
BNOA451 Silv 130 158 77,20 22,60 52,40 1,47 0,29
BNOA452 Silv 123 151 70,00 20,80 47,60 1,47 0,30
BNOA468 Silv 77 150 83,80 24,80 58,60 1,43 0,30
BNOA469 Silv 108 160 75,20 22,80 52,20 1,44 0,30
BNOA470 Silv 92 150 84,60 27,80 57,60 1,47 0,33
BNOA471 Silv 111 150 71,80 21,60 52,60 1,37 0,30
BNOA472 Silv 108 150 77,40 22,40 48,80 1,59 0,29
BNOA473 Silv 127 175 52,60 19,40 40,00 1,32 0,37
BNOA474 Silv 111 150 76,80 27,00 53,40 1,44 0,35
BNOA475 Silv 127 175 54,80 19,20 38,80 1,41 0,35
BNOA476 Silv 117 175 50,80 18,00 37,40 1,36 0,35
BNOA477 Silv 111 150 71,40 23,40 49,00 1,46 0,33
BNOA481 Silv 87 150 69,00 19,80 46,00 1,50 0,29
BNOA482 Silv 117 175 53,60 19,80 38,20 1,40 0,37
BNOA483 Silv 117 175 63,80 21,60 42,80 1,49 0,34
BNOA484 Silv 112 175 60,20 20,40 46,00 1,31 0,34
BNOA485 Silv 108 160 71,40 23,20 46,20 1,55 0,32
BNOA486 Silv 96 175 68,20 23,40 47,60 1,43 0,34
BNOA487 Silv 107 175 65,20 21,20 48,00 1,36 0,33
BNOA488 Silv 107 175 66,40 21,60 44,20 1,50 0,33
BNOA489 Silv 107 175 63,80 22,60 44,60 1,43 0,35
BNOA490 Silv 103 150 78,60 21,20 54,00 1,46 0,27
BNOA492 Silv 117 175 72,80 24,80 47,20 1,54 0,34
BNOA493 Silv 117 175 60,00 20,80 47,00 1,28 0,35
BNOA494 Silv 117 175 59,20 22,20 45,00 1,32 0,38
BNOA495 Silv 117 175 56,80 19,60 43,80 1,30 0,35
BNOA496 Silv 117 175 62,00 20,00 48,60 1,28 0,32
BNOA497 Silv 107 175 64,80 20,40 43,40 1,49 0,31
BNOA498 Silv 117 175 64,60 21,20 47,00 1,37 0,33
BNOA499 Silv 117 175 67,60 23,60 50,80 1,33 0,35
BNOA500 Silv 117 175 68,40 25,60 49,20 1,39 0,37
BNOA502 Silv 117 175 61,80 21,40 43,20 1,43 0,35
BNOA503 Silv 126 154 73,40 21,60 54,80 1,34 0,29
BNOA504 Silv 129 157 73,40 21,40 51,40 1,43 0,29
BNOA506 Silv 129 157 76,00 20,00 53,80 1,41 0,26
BNOA508 Silv 117 175 65,20 21,60 44,00 1,48 0,33
BNOA509 Silv 117 175 57,60 21,60 40,20 1,43 0,38
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BNOA510 Silv 117 175 64,00 20,40 42,00 1,52 0,32
BNOA512 Silv 107 175 66,60 21,20 41,40 1,61 0,32
BNOA514 Silv 107 175 59,00 21,00 411,80 1,41 0,36
BNOA519 Silv 117 182 66,40 23,80 42,20 1,57 0,36
BNOA520 Silv 107 182 58,60 20,00 37,20 1,58 0,34
BNOA521 Silv 117 182 58,80 20,40 42,60 1,38 0,35
BNOA522 Silv 107 182 59,00 19,80 41,80 1,41 0,34
BNOA523 Silv 107 182 63,00 20,40 41,60 1,51 0,32
BNOA524 Silv 117 182 55,60 20,20 39,80 1,40 0,36
BNOA525 Silv 129 157 74,80 19,20 53,00 1,41 0,26
BNOA528 Silv 111 160 75,80 23,00 48,80 1,55 0,30
BNOA529 Silv 103 150 75,40 21,00 46,40 1,63 0,28
BNOA556 Silv 129 175 78,20 14,40 52,60 1,49 0,18
BNOA557 Silv 125 175 67,00 15,60 48,40 1,38 0,23
BNOA558 Silv 120 175 66,60 15,80 50,20 1,33 0,24
BNOA559 Silv 117 175 76,60 18,80 55,40 1,38 0,25
BNOA560 Silv 117 175 74,30 18,30 54,30 1,37 0,25
BNOA561 Silv 117 175 77,00 18,40 54,80 1,41 0,24
BNOA562 Silv 117 175 69,00 19,00 44,80 1,54 0,28
BNOA563 Silv 117 175 76,20 17,80 51,00 1,49 0,23
BNOA564 Silv 117 170 65,60 17,40 49,20 1,33 0,27
BNOA565 Silv 117 175 65,60 13,40 45,20 1,45 0,20
BNOA566 Silv 117 175 68,20 16,80 50,20 1,36 0,25
BNOA567 Silv 117 175 71,40 15,20 49,80 1,43 0,21
BNOA568 Silv 117 175 80,40 18,60 57,80 1,39 0,23
BNOA569 Silv 117 175 74,20 16,60 51,20 1,45 0,22
BNOA570 Silv 117 170 77,40 24,80 56,00 1,38 0,32
BNOA571 Silv 117 175 71,40 19,00 48,80 1,46 0,27
BNOA572 Silv 117 175 71,60 19,40 51,00 1,40 0,27
BNOA573 Silv 117 170 66,20 17,40 54,00 1,23 0,26
BNOA574 Silv 117 170 61,60 15,60 43,80 1,41 0,25
BNOA575 Silv 134 175 66,00 15,60 46,20 1,43 0,24
BNOA576 Silv 117 170 67,60 16,00 48,20 1,40 0,24
BNOA577 Silv 117 175 68,60 15,40 47,20 1,45 0,22
BNOA578 Silv 117 175 71,40 17,20 51,60 1,38 0,24
BNOA579 Silv 134 175 69,70 15,70 47,70 1,46 0,23
BNOA580 Silv 134 175 64,20 15,40 44,00 1,46 0,24
BNOA581 Silv 124 175 69,80 15,80 50,00 1,40 0,23
BNOA582 Silv 124 175 78,60 20,60 56,00 1,40 0,26
BNOA583 Silv 134 175 63,40 16,40 43,80 1,45 0,26
BNOA584 Silv 124 175 65,80 18,40 44,00 1,50 0,28
BNOA588 Silv 150 204 71,60 17,40 45,40 1,58 0,24
BNOA592 Silv 115 172 61,40 19,40 43,20 1,42 0,32
BNOA593 Silv 109 170 62,40 19,40 45,20 1,38 0,31
BNOA708 Silv 143 185 64,20 16,00 47,20 1,36 0,25
BNOA718 Silv 148 185 55,00 13,60 41,40 1,33 0,25
Media Silv 110 161.01 67,70 19,77 46,86 1,45 0,29
D.E. Silv 13.71 18.10 6,86 2,67 5,00 0,08 0,04
Min Silv 76.00 120.00 50,40 13,40 36,00 1,23 0,18
Max Silv 150.00 204.00 84,60 27,80 58,60 1,63 0,38
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Caracteres fenologicos

Caracteres de hoja (mm)

(dias)
ID Grupo Inicio

floracion Madurez LFC LBFC AFC FFC ABFC
BNOAQ02 VL 126 154 86,60 29,20 63,60 1,36 0,34
BNOAO18 VL 120 148 88,80 24,20 66,60 1,33 0,27
BNOAO19 VL 124 152 94,40 25,40 67,00 1,41 0,27
BNOAQ026 VL 126 154 95,80 25,00 70,60 1,36 0,26
BNOAQ36 VL 128 160 101,00 30,40 72,60 1,39 0,30
BNOAQ37 VL 132 160 85,40 23,20 62,60 1,36 0,27
BNOAOQ38 VL 99 150 83,00 32,40 64,20 1,29 0,39
BNOAO39 VL 128 160 101,40 27,80 73,60 1,38 0,27
BNOAQ44 VL 113 178 112,40 43,40 84,60 1,33 0,39
BNOAQ46 VL 94 164 134,20 38,60 100,00 1,34 0,29
BNOA050 VL 122 160 115,60 36,80 91,40 1,26 0,32
BNOAQ52 VL 95 147 121,80 34,80 82,40 1,48 0,29
BNOAQ54 VL 109 184 104,40 32,60 81,40 1,28 0,31
BNOAQ56 VL 118 160 129,80 35,00 99,00 1,31 0,27
BNOAQ57 VL 118 178 105,60 40,60 72,20 1,46 0,38
BNOA060 VL 126 154 91,00 25,40 67,40 1,35 0,28
BNOAQO61 VL 124 152 87,00 26,80 64,80 1,34 0,31
BNOAQ062 VL 126 154 84,80 21,60 68,40 1,24 0,25
BNOAQ65 VL 123 183 109,00 41,40 73,40 1,49 0,38
BNOAQ66 VL 78 147 85,20 29,40 71,40 1,19 0,35
BNOAQ68 VL 116 160 124,20 35,40 105,20 1,18 0,29
BNOA093 VL 62 141 73,20 28,80 54,00 1,36 0,39
BNOAQ98 VL 141 198 105,60 38,00 80,00 1,32 0,36
BNOA101 VL 122 160 112,80 32,80 79,00 1,43 0,29
BNOA108 VL 127 160 93,40 25,20 76,00 1,23 0,27
BNOA111 VL 141 204 79,80 24,20 58,20 1,37 0,30
BNOA112 VL 141 204 78,40 23,20 63,00 1,24 0,30
BNOA115 VL 95 152 97,80 32,40 65,60 1,49 0,33
BNOA128 VL 131 182 72,20 23,80 52,40 1,38 0,33
BNOA131 VL 130 158 94,00 24,60 61,20 1,54 0,26
BNOA132 VL 124 152 88,80 27,00 60,20 1,48 0,30
BNOA140 VL 122 160 112,40 41,80 87,40 1,29 0,37
BNOA143 VL 94 150 120,40 37,00 80,80 1,49 0,31
BNOA145 VL 141 204 92,80 26,80 67,40 1,38 0,29
BNOA149 VL 94 150 106,60 34,00 91,60 1,16 0,32
BNOA150 VL 72 140 117,40 39,60 91,00 1,29 0,34
BNOA153 VL 116 160 107,20 27,20 77,80 1,38 0,25
BNOA160 VL 94 150 114,20 35,80 78,80 1,45 0,31
BNOA168 VL 124 152 86,20 27,60 65,80 1,31 0,32
BNOA173 VL 122 150 85,00 26,80 62,80 1,35 0,32
BNOA180 VL 126 154 81,40 26,00 60,80 1,34 0,32
BNOA182 VL 62 118 76,00 25,80 53,80 1,41 0,34
BNOA183 VL 122 150 81,00 25,80 55,60 1,46 0,32
BNOA188 VL 72 140 113,20 35,40 88,20 1,28 0,31
BNOA193 VL 94 150 115,60 40,00 89,40 1,29 0,35
BNOA196 VL 92 145 105,00 33,40 78,80 1,33 0,32
BNOA198 VL 46 108 98,60 28,60 69,00 1,43 0,29
BNOA203 VL 108 150 105,20 33,60 76,40 1,38 0,32
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BNOA204 VL 95 150 103,60 34,20 73,60 1,41 0,33
BNOA207 VL 108 150 114,00 | 40,20 92,20 1,24 0,35
BNOA267 VL 117 175 73,80 18,60 46,40 1,59 0,25
BNOA268 VL 131 182 84,60 25,00 65,80 1,29 0,30
BNOA269 VL 124 152 79,00 25,60 59,20 1,33 0,32
BNOA285 VL 141 204 90,80 26,60 67,60 1,34 0,29
BNOA286 VL 117 175 89,60 24,80 66,45 1,35 0,28
BNOA294 VL 108 158 110,40 36,20 83,20 1,33 0,33
BNOA295 VL 130 158 83,40 25,40 59,80 1,39 0,30
BNOA298 VL 111 160 112,40 38,20 84,00 1,34 0,34
BNOA300 VL 111 160 112,00 35,60 84,40 1,33 0,32
BNOA301 VL 120 148 85,60 24,20 63,60 1,35 0,28
BNOA302 VL 108 160 112,00 37,60 84,60 1,32 0,34
BNOA305 VL 100 165 92,40 26,60 67,80 1,36 0,29
BNOA311 VL 114 172 88,00 29,60 73,00 1,21 0,34
BNOA314 VL 100 172 89,60 26,80 63,80 1,40 0,30
BNOA318 VL 129 157 80,80 26,20 62,00 1,30 0,32
BNOA319 VL 100 170 105,20 30,20 74,80 1,41 0,29
BNOA320 VL 129 157 82,60 27,60 57,80 1,43 0,33
BNOA326 VL 100 168 78,60 23,20 54,80 1,43 0,30
BNOA337 VL 120 148 86,40 24,20 62,80 1,38 0,28
BNOA341 VL 127 183 105,80 39,60 79,00 1,34 0,37
BNOA362 VL 133 188 117,20 | 41,00 78,80 1,49 0,35
BNOA363 VL 109 172 82,20 25,60 65,20 1,26 0,31
BNOA375 VL 123 188 109,20 37,80 82,80 1,32 0,35
BNOA381 VL 141 195 94,60 34,00 71,20 1,33 0,36
BNOA389 VL 118 183 110,80 37,60 82,40 1,34 0,34
BNOA396 VL 109 172 72,00 26,80 61,00 1,18 0,37
BNOA397 VL 114 172 83,20 25,40 65,60 1,27 0,31
BNOA398 VL 133 188 97,20 34,80 70,20 1,38 0,36
BNOA402 VL 126 154 92,40 27,10 68,70 1,34 0,29
BNOA403 VL 127 175 70,80 23,60 52,20 1,36 0,33
BNOA404 VL 138 203 99,20 35,40 60,00 1,65 0,36
BNOA406 VL 138 203 98,40 37,20 65,80 1,50 0,38
BNOA413 VL 123 178 96,60 34,00 69,40 1,39 0,35
BNOA415 VL 133 197 99,40 33,80 71,00 1,40 0,34
BNOA439 VL 138 193 93,60 34,00 66,00 1,42 0,36
BNOA467 VL 88 150 76,80 25,60 57,80 1,33 0,33
BNOA511 VL 95 155 83,40 26,20 65,60 1,27 0,31
BNOA590 VL 109 165 80,60 24,00 64,80 1,24 0,30
BNOA591 VL 95 160 82,00 27,60 64,00 1,28 0,34
BNOA594 VL 90 150 82,20 26,60 73,40 1,12 0,32
BNOA595 VL 95 160 84,60 25,80 71,60 1,18 0,30
BNOA596 VL 95 160 90,00 26,60 67,00 1,34 0,30
BNOA597 VL 95 160 91,60 26,60 69,60 1,32 0,29
BNOA598 VL 100 165 84,20 26,40 63,80 1,32 0,31
Media VL 113,46 163,95 95,62 30,36 71,08 1,35 0,32
D.E. VL 19,39 18,46 14,45 5,8 11,46 0,09 0,03
Min VL 46 108 70,8 18,6 46,4 1,12 0,25
Max VL 141 204 134,2 43,4 105,2 1,65 0,39
Media General 111,38 162,18 78,82 23,99 56,51 1,41 0,3
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D.E. General 16,26 18,26 17,28 6,68 14,43 0,1 0,04
Min General 46 108 50,4 13,4 36 1,12 0,18
Max General 150 204 134,2 43,4 105,2 1,65 0,39

135



Tabla Ill. Valores promedio, desviacion estandar, minimo y maximo de los caracteres de vaina (mm), promedio
de vainas totales y rendimiento (g) de las accesiones evaluadas, generales y por grupo (Silv: silvestre; VL:
Variedad local). Caracteres: LV: Longitud de la vaina; AV: Ancho de la vaina; GV: Grosor de la vaina; G/V: Granos
por vaina; VTOT: Promedio de vainas totales; REND: Rendimiento.

Caracteres de vaina

ID Grupo LV (mm) | AV (mm) | GV (mm) G/V VTOT REND (g)
BNOA069 Silv 72,35 6,76 5,54 6 386 132,90
BNOAOQ70 Silv 65,55 6,06 5,59 6 184 57,63
BNOAO71 Silv 80,20 7,03 5,87 7 555 233,69
BNOAO072 Silv 77,40 7,10 6,19 6 254 84,36
BNOAO75 Silv 68,70 6,54 5,59 6 364 117,54
BNOAQ77 Silv 73,70 6,08 5,87 6 180 82,61
BNOAQO78 Silv 74,90 6,60 5,60 6 4699 1427,30
BNOA079 Silv 77,45 6,62 5,97 5 5220 738,23
BNOAO8O Silv 80,75 7,19 5,42 6 3861 635,07
BNOAOS81 Silv 76,55 7,43 5,53 6 3017 468,76
BNOAO082 Silv 83,20 6,00 5,70 7 3475 1083,40
BNOA084 Silv 69,60 6,90 5,10 6 3534 1069,60
BNOAO085 Silv 76,70 7,30 6,10 6 3215 1248,90
BNOAO086 Silv 80,50 6,10 5,40 6 4323 1357,60
BNOAO087 Silv 76,75 6,20 5,50 6 1778 382,20
BNOAO88 Silv 84,60 6,10 5,70 6 3203 566,60
BNOA089 Silv 74,40 5,30 5,30 6 5677 1411,70
BNOA090 Silv 74,40 6,00 5,70 6 5949 1852,90
BNOAQ91 Silv 80,70 5,80 5,70 6 3254 975,20
BNOA092 Silv 80,60 7,47 5,51 6 1739 597,30
BNOA209 Silv 64,80 7,11 5,98 5 2392 791,00
BNOA210 Silv 84,75 6,30 5,30 7 1228 364,70
BNOA211 Silv 72,65 6,70 5,70 5 733 175,60
BNOA212 Silv 76,75 5,89 5,71 6 1228 141,79
BNOA213 Silv 63,70 6,75 5,46 6 329 84,96
BNOA214 Silv 74,80 6,00 5,60 7 434 41,70
BNOA215 Silv 64,85 6,52 5,99 5 788 344,25
BNOA219 Silv 73,20 6,20 5,40 6 2918 813,00
BNOA220 Silv 72,20 5,80 5,40 6 3510 1036,00
BNOA222 Silv 77,75 7,00 5,90 6 3191 1062,90
BNOA223 Silv 74,20 7,00 5,70 6 3213 825,70
BNOA224 Silv 73,70 7,10 5,60 6 2602 853,50
BNOA225 Silv 75,25 7,20 5,20 6 2947 114,50
BNOA226 Silv 82,65 6,53 6,20 6 2824 584,05
BNOA227 Silv 83,90 6,44 6,12 7 3009 555,87
BNOA228 Silv 79,20 6,70 5,70 6 2285 424,30
BNOA229 Silv 79,05 6,47 5,66 6 5797 795,40
BNOA230 Silv 77,05 7,11 5,78 6 5822 1612,15
BNOA231 Silv 71,40 6,07 5,05 6 826 58,88
BNOA232 Silv 72,55 6,16 5,23 6 1229 129,55
BNOA233 Silv 80,00 7,28 5,88 6 2599 547,69
BNOA234 Silv 81,35 7,05 6,04 5 1742 391,28
BNOA235 Silv 74,75 6,39 5,05 6 4655 475,13
BNOA236 Silv 80,50 6,48 5,44 6 3967 618,50
BNOA237 Silv 78,45 7,01 5,48 6 4214 683,42
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BNOA239 Silv 79,85 6,14 5,86 6 3563 737,40
BNOA240 Silv 68,55 6,46 5,32 5 4218 1526,60
BNOA241 Silv 83,05 6,87 5,58 6 1056 200,45
BNOA270 Silv 84,35 6,85 5,78 6 5746 1502,80
BNOA271 Silv 85,00 6,84 5,77 6 4868 933,16
BNOA272 Silv 74,20 6,64 5,43 6 4785 856,52
BNOA274 Silv 71,15 6,50 5,76 6 158 54,67

BNOA275 Silv 85,10 6,85 5,55 6 3482 727,69
BNOA277 Silv 68,60 5,10 5,10 6 2102 530,00
BNOA278 Silv 63,65 6,77 5,17 5 4492 1488,36
BNOA279 Silv 72,10 6,30 5,00 6 4292 849,70
BNOA280 Silv 80,20 6,66 5,29 6 1849 322,20
BNOA281 Silv 73,95 6,80 5,30 5 2269 454,80
BNOA282 Silv 86,65 6,00 5,60 6 1101 299,00
BNOA451 Silv 74,30 6,90 4,93 7 107 17,72

BNOA452 Silv 75,20 6,43 5,93 6 435 129,88
BNOA468 Silv 76,85 7,17 6,29 5 3158 1806,94
BNOA469 Silv 76,30 6,30 5,95 6 1693 607,71

BNOA470 Silv 73,75 6,89 5,79 6 4378 1895,42
BNOA471 Silv 83,60 7,45 6,32 6 2520 1038,71
BNOA472 Silv 75,60 6,67 5,86 5 4908 1933,64
BNOA473 Silv 79,20 6,37 5,24 6 4005 1964,28
BNOA474 Silv 74,45 7,52 5,26 5 3385 1425,55
BNOA475 Silv 80,05 7,10 5,52 6 1301 825,31

BNOA476 Silv 75,50 6,09 5,70 5 1095 1110,82
BNOA477 Silv 70,55 6,94 5,42 5 135 36,94

BNOA481 Silv 78,55 6,90 6,20 6 4266 1715,53
BNOA482 Silv 82,30 6,72 6,12 6 1842 958,65
BNOA483 Silv 79,75 6,48 5,80 6 3421 1751,84
BNOA484 Silv 74,25 6,50 5,15 6 458 2195,94
BNOA485 Silv 81,20 7,17 4,93 6 3139 1050,12
BNOA486 Silv 76,00 5,84 5,34 6 5011 2247,53
BNOA487 Silv 76,45 6,95 5,41 6 5104 2356,92
BNOA488 Silv 70,50 6,18 5,62 6 2994 1395,20
BNOA489 Silv 80,35 6,51 5,36 6 2554 1447,66
BNOA490 Silv 76,85 5,98 5,71 6 3647 1288,92
BNOA492 Silv 72,75 5,98 5,55 6 5744 2482,61
BNOA493 Silv 76,90 6,10 5,73 6 3982 1791,25
BNOA494 Silv 73,25 6,41 5,91 6 2343 1193,60
BNOA495 Silv 77,70 6,58 5,53 6 4327 1892,69
BNOA496 Silv 75,60 6,02 5,34 6 6437 2579,75
BNOA497 Silv 73,65 6,26 5,21 6 4044 1953,30
BNOA498 Silv 80,83 6,90 5,89 6 5583 2759,14
BNOA499 Silv 78,30 6,81 6,12 6 3924 2495,15
BNOA500 Silv 74,15 6,61 5,65 6 5026 2384,35
BNOA502 Silv 75,80 6,36 5,69 5 2960 1298,62
BNOA503 Silv 72,35 6,71 5,54 6 1222 366,09
BNOA504 Silv 84,05 9,10 5,33 6 514 116,02
BNOA506 Silv 76,40 6,15 5,63 6 543 164,55
BNOA508 Silv 78,15 6,58 6,04 6 2276 1095,50
BNOA509 Silv 64,05 6,69 5,70 5 1842 726,48
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BNOA510 Silv 74,25 6,85 6,20 5 3012 1545,80
BNOA512 Silv 76,50 7,11 5,94 6 3555 1710,95
BNOA514 Silv 67,25 6,08 5,50 6 2070 954,77
BNOA519 Silv 70,29 6,69 5,93 6 3011 1513,26
BNOA520 Silv 76,30 6,21 5,89 5 1300 658,60
BNOA521 Silv 75,75 6,41 5,76 6 1266 596,05
BNOA522 Silv 77,60 6,11 5,90 7 2134 1033,25
BNOA523 Silv 79,50 6,54 6,16 6 1784 976,55
BNOA524 Silv 78,30 6,97 6,07 6 1792 1060,54
BNOA525 Silv 74,00 6,30 5,25 6 202 45,83
BNOA528 Silv 75,90 6,40 5,45 6 3996 1390,47
BNOA529 Silv 80,25 6,16 5,65 6 5105 1660,04
BNOA556 Silv 83,75 7,94 5,09 6 1810 686,68
BNOA557 Silv 82,40 7,87 5,56 6 2176 819,20
BNOA558 Silv 78,25 8,64 5,49 6 1485 619,50
BNOA559 Silv 79,80 7,61 5,78 6 1380 589,20
BNOA560 Silv 78,16 8,08 5,12 6 2111 771,39
BNOA561 Silv 74,80 7,43 5,37 6 462 163,08
BNOA562 Silv 62,60 7,17 4,22 5 345 108,64
BNOA563 Silv 74,75 8,31 5,64 6 849 346,72
BNOA564 Silv 67,95 7,07 5,18 6 537 165,62
BNOA565 Silv 66,25 7,93 4,53 5 2212 639,87
BNOA566 Silv 74,60 7,12 4,36 6 1723 509,37
BNOA567 Silv 72,05 6,72 4,87 6 1712 549,85
BNOA568 Silv 73,30 6,83 4,92 6 1852 627,92
BNOA569 Silv 78,55 6,10 5,39 6 2147 936,44
BNOA570 Silv 78,50 6,75 5,11 7 1733 683,43
BNOA571 Silv 75,25 6,71 4,76 6 3592 1161,80
BNOA572 Silv 77,35 6,67 4,35 7 705 197,15
BNOA573 Silv 78,30 7,20 4,68 6 1748 578,82
BNOA574 Silv 74,35 6,97 4,68 6 855 247,49
BNOA575 Silv 77,10 7,63 4,89 6 795 235,17
BNOA576 Silv 75,80 7,78 4,95 6 119 377,70
BNOA577 Silv 74,15 7,47 4,57 6 1210 420,25
BNOA578 Silv 73,50 7,27 3,88 6 467 157,69
BNOA579 Silv 68,00 7,45 4,00 6 407 138,58
BNOA580 Silv 69,60 6,96 3,81 5 405 115,12
BNOA581 Silv 64,93 7,19 4,18 5 488 142,80
BNOA582 Silv 72,25 6,66 4,66 6 694 273,15
BNOA583 Silv 62,38 6,87 4,29 6 362 105,55
BNOA584 Silv 72,85 7,25 4,82 6 620 212,92
BNOA588 Silv 66,80 6,49 5,59 6 731 319,58
BNOA592 Silv 71,95 6,10 4,77 6 829 219,40
BNOA593 Silv 73,45 5,41 5,24 6 750 249,65
BNOA708 Silv 83,70 7,70 5,40 6 1404 657,75
BNOA718 Silv 86,55 7,69 4,97 7 351 149,15
Media Silv 75,71 6,73 5,45 5,92 2408,07 833,49
D.E. Silv 5,26 0,62 0,5 0,46 1670,40 662,50
Min Silv 62,38 5,1 3,81 5 107 17,72
Max Silv 86,65 9,1 6,32 7 6437 2759,14
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Caracteres de vaina

ID Grupo LV (mm) | AV (mm) | GV (mm) G/V VTOT REND (g)
BNOA002 VL 117,45 10,86 8,30 5 520 380,13
BNOAO18 VL 122,50 11,98 9,41 5 868 2242,30
BNOAO19 VL 117,15 12,22 9,29 4 580 680,00
BNOAOQ26 VL 127,65 11,93 8,97 5 576 702,30
BNOAOQ36 VL 120,95 10,76 9,35 5 680 1160,15
BNOAO037 VL 88,35 7,70 6,06 6 844 280,10
BNOAO038 VL 126,10 9,10 7,70 5 504 333,50
BNOA039 VL 121,15 11,33 9,55 5 109 193,07
BNOA044 VL 130,35 10,89 8,07 6 1618 3604,81
BNOAQ46 VL 128,15 11,46 9,39 5 2524 5832,58
BNOAOQ50 VL 180,95 12,63 9,77 4 887 2692,20
BNOA052 VL 118,20 9,88 8,42 5 25%4 4956,67
BNOA054 VL 122,20 9,22 8,23 5 885 1302,24
BNOAO056 VL 113,80 11,10 9,20 5 1708 3154,17
BNOAO57 VL 116,15 10,88 8,55 5 1580 2585,97
BNOAO060 VL 118,25 12,37 9,03 5 404 491,10
BNOAOQ61 VL 110,75 12,91 9,17 5 806 1181,40
BNOA062 VL 113,55 11,08 8,88 5 690 761,90
BNOA065 VL 121,25 10,05 8,11 6 2286 2742,64
BNOA066 VL 120,20 12,88 11,58 4 1941 5253,49
BNOA068 VL 119,35 13,79 10,46 5 1055 2913,15
BNOA093 VL 98,70 8,06 6,67 6 2727 2901,09
BNOA098 VL 128,80 10,21 8,88 5 746 1294,60
BNOA101 VL 111,75 11,65 10,66 6 1269 2918,07
BNOA108 VL 109,80 11,21 10,04 6 715 1635,62
BNOA111 VL 112,75 10,32 6,89 5 180 203,61
BNOA112 VL 117,50 8,58 7,32 5 743 837,25
BNOA115 VL 115,50 10,85 9,16 5 1102 1863,08
BNOA128 VL 113,68 11,60 7,32 5 260 378,71
BNOA131 VL 106,20 12,21 8,15 5 98 43,65
BNOA132 VL 118,20 11,86 8,45 5 367 333,70
BNOA140 VL 165,00 9,53 8,72 7 974 1605,50
BNOA143 VL 119,00 12,88 8,27 5 1799 2820,85
BNOA145 VL 132,25 9,69 6,86 5 239 332,90
BNOA149 VL 122,30 11,94 9,10 5 2308 4581,68
BNOA150 VL 127,15 12,44 8,75 5 2218 4702,41
BNOA153 VL 132,00 10,37 9,19 5 480 882,54
BNOA160 VL 132,25 11,10 9,86 4 3687 6768,45
BNOA168 VL 121,00 11,05 8,26 6 722 562,40
BNOA173 VL 121,30 10,20 8,49 6 728 825,02
BNOA180 VL 127,95 12,34 7,46 5 207 232,87
BNOA182 VL 134,80 13,12 11,07 6 865 2619,52
BNOA183 VL 113,85 11,69 7,52 5 187 102,60
BNOA188 VL 118,20 11,18 9,57 5 4696 9391,86
BNOA193 VL 100,90 12,54 9,25 5 4376 7194,70
BNOA196 VL 124,45 11,94 8,93 6 3294 6199,79
BNOA198 VL 135,25 9,44 7,85 7 1626 2864,07
BNOA203 VL 121,50 12,14 9,81 4 1575 3832,74
BNOA204 VL 134,35 12,93 9,87 6 3864 9569,10
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BNOA207 VL 121,05 12,16 8,78 6 1550 2944,75
BNOA267 VL 117,65 10,35 8,66 6 692 894,80
BNOA268 VL 116,25 10,89 6,85 5 706 1051,79
BNOA269 VL 102,84 12,27 8,84 4 739 672,28
BNOA285 VL 108,50 8,82 6,76 5 1161 1322,93
BNOA286 VL 106,40 10,81 9,02 5 1429 1348,50
BNOA294 VL 99,43 10,70 9,14 5 1875 2927,30
BNOA295 VL 106,30 10,78 7,84 6 319 241,27
BNOA298 VL 131,80 10,82 8,80 5 1906 2827,55
BNOA300 VL 144,15 10,50 9,05 5 1072 1721,33
BNOA301 VL 115,85 10,88 8,35 5 261 265,34
BNOA302 VL 130,55 12,67 9,48 4 2994 5265,82
BNOA305 VL 110,25 10,93 8,72 5 597 796,02
BNOA311 VL 107,00 11,10 7,92 5 143 185,08
BNOA314 VL 101,90 11,30 8,38 4 302 329,09
BNOA318 VL 118,85 11,26 8,06 5 249 124,03
BNOA319 VL 122,35 9,96 8,81 5 758 1026,05
BNOA320 VL 113,75 11,02 6,96 6 99 31,25
BNOA326 VL 79,45 11,49 8,63 4 292 336,21
BNOA337 VL 108,05 10,72 8,07 5 293 303,48
BNOA341 VL 109,10 10,68 8,29 5 1228 1793,60
BNOA362 VL 136,30 11,06 8,40 6 1780 2718,02
BNOA363 VL 104,65 11,09 8,39 5 294 358,08
BNOA375 VL 109,95 9,01 7,33 6 1654 1809,73
BNOA381 VL 101,30 9,94 7,34 5 1089 1109,73
BNOA389 VL 143,00 14,69 9,90 5 692 1848,35
BNOA396 VL 104,10 9,32 8,12 5 238 285,61
BNOA397 VL 106,89 8,42 7,25 5 319 198,71
BNOA398 VL 103,50 8,41 6,67 6 2340 2116,57
BNOA402 VL 121,00 10,79 8,61 5 364 297,07
BNOA403 VL 92,60 8,76 6,64 6 368 264,19
BNOA404 VL 106,45 11,38 8,76 5 1306 1436,52
BNOA406 VL 108,70 8,96 6,62 6 1332 1045,33
BNOA413 VL 103,25 8,54 6,90 6 842 831,07
BNOA415 VL 116,55 10,03 8,26 5 1239 1153,45
BNOA439 VL 110,00 9,27 6,92 6 1627 1564,28
BNOA467 VL 116,35 13,30 10,67 4 397 617,26
BNOA511 VL 120,35 14,23 10,18 4 419 789,46
BNOA590 VL 113,95 9,55 8,20 6 251 281,03
BNOA591 VL 104,55 10,27 8,55 5 357 407,01
BNOA594 VL 92,85 12,55 9,94 4 932 1548,68
BNOA595 VL 97,95 13,16 9,75 4 1194 1966,39
BNOA596 VL 113,55 10,32 8,53 5 524 535,72
BNOA597 VL 132,45 10,23 8,02 5 535 661,88
BNOA598 VL 106,75 10,28 7,20 6 189 252,35
Media. VL 117,12 10,980 8,54 5,16 1113,38 1823,91
D.E. VL 14,4 1,41 1,09 0,68 972,81 1989,88
Min VL 79,45 7,7 6,06 4,00 98,00 31,25
Max VL 180,95 14,69 11,58 7 4696 9569,10
Media General 92,2 8,4219 6,68 5,62 1892,39 1227,98
D.E. General 22,61 2,3136 1,71 0,67 1565,92 1437,51
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Min

General

62,38

5,1

3,81

98

17,72

Max

General

180,95

14,69

11,58

6437

9569,10
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Tabla IV. Valores promedio, desviacion estandar, minimo y maximo de los caracteres de semilla (mm) y peso de
100 semillas (g) de las accesiones evaluadas, generales y por grupo (Silv: Silvestre; VL: Variedad local).
Caracteres: LS: Longitud de la semilla; AS: Ancho de la semilla; GS: Grosor de la semilla; P100S: Peso de 100

semillas.
Caracteres de semilla
ID Grupo LS (mm) AS (mm) GS (mm) P100S (g)
BNOA069 Silv 8,00 5,00 2,72 8,36
BNOAO070 Silv 7,04 4,81 2,64 7,01
BNOAQ71 Silv 7,88 5,21 2,80 6,94
BNOAQ72 Silv 8,27 5,61 3,04 10,53
BNOAO75 Silv 7,64 5,18 2,96 7,13
BNOAO77 Silv 7,61 4,86 2,62 6,93
BNOAO078 Silv 7,23 4,94 2,45 7,69
BNOAO079 Silv 8,28 5,16 2,74 8,42
BNOAO080 Silv 8,06 5,08 2,67 7,67
BNOAOQ81 Silv 8,21 5,07 2,77 8,57
BNOAOQ82 Silv 6,97 4,52 2,24 6,18
BNOA084 Silv 6,83 4,62 2,43 6,72
BNOAOQ85 Silv 7,60 5,09 2,40 7,79
BNOAO086 Silv 7,00 4,60 2,30 6,75
BNOAO087 Silv 7,03 4,56 2,24 5,62
BNOAO088 Silv 7,36 4,71 2,53 6,55
BNOAO089 Silv 6,70 4,55 2,50 6,49
BNOA090 Silv 7,36 4,52 2,40 6,65
BNOAQ91 Silv 7,62 4,45 2,55 7,77
BNOAQ92 Silv 8,15 5,48 3,05 9,09
BNOA209 Silv 7,61 5,46 2,72 9,64
BNOA210 Silv 6,95 4,47 2,41 6,17
BNOA211 Silv 7,20 4,93 2,46 7,46
BNOA212 Silv 7,47 4,91 2,82 7,62
BNOA213 Silv 7,55 5,00 2,66 7,32
BNOA214 Silv 7,53 4,75 2,36 7,64
BNOA215 Silv 7,84 5,42 2,69 10,19
BNOA219 Silv 6,92 4,45 2,37 5,72
BNOA220 Silv 6,76 4,43 2,32 5,93
BNOA222 Silv 7,26 4,65 2,55 7,54
BNOA223 Silv 6,61 4,46 2,37 6,11
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BNOA224 Silv 7,40 4,86 2,50 7,84
BNOA225 Silv 7,17 4,84 2,56 7,09
BNOA226 Silv 7,87 5,17 2,95 8,27
BNOA227 Silv 7,84 5,07 3,02 8,62
BNOA228 Silv 6,78 4,58 2,15 5,68
BNOA229 Silv 7,78 4,80 2,79 8,09
BNOA230 Silv 8,04 5,33 3,11 10,12
BNOA231 Silv 7,53 4,62 2,60 6,19
BNOA232 Silv 7,38 4,62 2,59 6,29
BNOA233 Silv 8,82 5,39 2,80 9,69
BNOA234 Silv 8,71 5,18 2,84 9,26
BNOA235 Silv 7,18 4,67 2,55 6,28
BNOA236 Silv 8,07 5,20 2,71 7,93
BNOA237 Silv 7,52 4,99 2,63 7,80
BNOA239 Silv 7,91 4,95 2,79 8,22
BNOA240 Silv 7,39 4,7 2,89 8,20
BNOA241 Silv 7,93 4,94 2,65 6,91
BNOA270 Silv 8,12 5,20 2,96 9,42
BNOA271 Silv 8,32 4,95 2,87 10,40
BNOA272 Silv 7,78 4,96 2,74 8,14
BNOA274 Silv 7,91 4,98 3,25 10,64
BNOA275 Silv 8,43 5,08 2,90 9,30
BNOA277 Silv 6,65 4,42 2,31 5,95
BNOA278 Silv 7,59 4,96 3,14 8,23
BNOA279 Silv 6,71 4,56 2,36 5,82
BNOA280 Silv 7,81 4,86 2,68 7,14
BNOA281 Silv 6,87 4,67 2,18 5,62
BNOA282 Silv 8,10 4,67 2,74 8,13
BNOA451 Silv 7,47 5,01 2,62 6,77
BNOA452 Silv 7,81 5,12 2,68 8,40
BNOA468 Silv 8,82 5,66 3,13 12,04
BNOA469 Silv 7,39 4,73 2,80 8,61
BNOA470 Silv 7,65 5,12 2,75 10,74
BNOA471 Silv 8,36 5,29 2,89 10,01
BNOA472 Silv 8,19 5,45 2,88 9,76
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BNOA473 Silv 8,14 5,18 2,80 8,73
BNOA474 Silv 8,12 5,49 2,86 8,90
BNOA475 Silv 8,72 5,51 2,89 11,68
BNOA476 Silv 8,14 5,23 3,02 9,83
BNOA477 Silv 7,66 5,31 2,61 8,89
BNOA481 Silv 8,17 5,38 3,07 8,23
BNOA482 Silv 8,42 5,54 3,05 10,08
BNOA483 Silv 8,13 5,26 2,70 10,28
BNOA484 Silv 7,58 5,25 2,79 9,28
BNOA485 Silv 7,77 5,09 2,55 7,90
BNOA486 Silv 7,90 4,90 2,54 8,83
BNOA487 Silv 7,7 5,11 2,73 8,67
BNOA488 Silv 7,34 5,12 2,78 8,83
BNOA489 Silv 7,85 5,01 2,72 10,60
BNOA490 Silv 7,02 4,77 2,46 7,47
BNOA492 Silv 7,61 4,87 2,62 8,32
BNOA493 Silv 7,54 5,24 2,79 8,87
BNOA494 Silv 7,87 5,32 2,72 9,48
BNOA495 Silv 7,44 5,03 2,73 8,26
BNOA496 Silv 6,72 4,66 2,48 8,06
BNOA497 Silv 7,99 5,32 2,76 9,86
BNOA498 Silv 7,86 5,08 2,69 8,69
BNOA499 Silv 8,29 5,50 2,84 10,44
BNOA500 Silv 7,27 5,11 2,50 8,64
BNOA502 Silv 8,21 4,95 2,80 9,31
BNOA503 Silv 7,85 5,11 2,74 8,25
BNOA504 Silv 7,82 4,96 2,55 7,03
BNOA506 Silv 7,68 4,93 2,65 7,30
BNOA508 Silv 8,00 5,27 2,92 10,49
BNOA509 Silv 7,84 5,39 2,96 11,05
BNOA510 Silv 8,53 5,45 3,07 12,26
BNOA512 Silv 8,66 5,46 2,83 10,39
BNOA514 Silv 7,31 4,94 2,77 8,76
BNOA519 Silv 7,73 5,48 2,92 9,43
BNOA520 Silv 8,36 5,23 2,89 9,98
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BNOA521 Silv 7,69 5,27 2,86 9,73
BNOA522 Silv 7,66 5,15 2,66 8,26
BNOA523 Silv 8,63 5,58 2,94 11,38
BNOA524 Silv 8,60 5,84 3,02 12,88
BNOA525 Silv 7,37 4,92 2,73 7,57
BNOA528 Silv 7,53 4,75 2,57 8,92
BNOA529 Silv 7,88 4,83 2,60 8,10
BNOA556 Silv 7,88 5,13 2,7 8,72
BNOA557 Silv 8,35 5,22 2,79 9,19
BNOA558 Silv 8,37 5,44 3,09 8,69
BNOA559 Silv 8,27 5,15 3,37 9,02
BNOA560 Silv 8,10 5,22 2,81 8,39
BNOA561 Silv 7,80 5,09 2,73 9,80
BNOA562 Silv 7,05 4,65 2,13 7,89
BNOA563 Silv 8,17 5,58 3,13 9,38
BNOA564 Silv 7,22 5,11 2,70 6,83
BNOA565 Silv 7,80 5,23 2,55 8,06
BNOA566 Silv 7,05 4,63 2,36 6,36
BNOA567 Silv 7,19 4,75 2,60 7,35
BNOA568 Silv 7,03 4,69 2,56 7,54
BNOA569 Silv 7,93 4,62 2,74 9,24
BNOA570 Silv 7,68 4,94 2,62 7,50
BNOA571 Silv 7,50 4,55 2,78 6,28
BNOA572 Silv 6,50 4,22 2,11 5,32
BNOA573 Silv 7,54 4,86 2,58 7,27
BNOA574 Silv 7,07 4,69 2,42 6,58
BNOA575 Silv 7,63 5,06 2,67 6,98
BNOA576 Silv 7,61 4,93 2,77 6,76
BNOA577 Silv 7,54 4,91 2,62 7,70
BNOA578 Silv 7,00 4,69 2,18 7,07
BNOA579 Silv 6,75 4,47 2,37 7,42
BNOA580 Silv 6,97 4,56 2,18 6,47
BNOA581 Silv 7,06 4,78 2,32 8,62
BNOA582 Silv 7,26 4,54 2,30 7,12
BNOA583 Silv 6,89 4,44 2,37 6,75
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BNOA584 Silv 7,07 4,80 2,37 7,16
BNOA588 Silv 7,48 5,25 3,03 7,24
BNOA592 Silv 6,36 4,26 2,19 6,70
BNOA593 Silv 7,16 4,40 2,53 7,73
BNOA708 Silv 8,54 5,27 3,20 10,47
BNOA718 Silv 7,98 5,06 3,27 9,47
Media Silv 7,65 4,98 2,68 8,24
D.E. Silv 0,54 0,33 0,26 1,52
Min Silv 6,36 4,22 2,11 5,32
Max Silv 8,82 5,84 3,37 12,88
Caracteres de semilla
ID Grupo LS (mm) AS (mm) GS (mm) P100S (g)

BNOAOQO2 VL 12,30 7,33 5,09 31,13
BNOAO18 VL 14,95 8,49 5,43 47,91
BNOAO19 VL 14,42 8,47 6,17 55,30
BNOA026 VL 14,14 8,03 5,54 44,50
BNOAO036 VL 12,84 8,38 6,16 40,85
BNOAOQ37 VL 8,92 5,81 3,78 40,01
BNOAO038 VL 11,54 6,76 4,55 25,60
BNOAO039 VL 12,10 8,19 5,92 45,01
BNOA044 VL 12,61 7,85 6,13 47,90
BNOAO046 VL 14,01 8,38 6,18 51,02
BNOAO050 VL 17,66 9,23 6,47 42,45
BNOAOQ52 VL 12,92 7,60 5,78 42,23
BNOAO54 VL 12,92 7,65 5,62 38,32
BNOAO056 VL 13,04 8,37 5,89 42,23
BNOAOQ57 VL 13,48 8,31 6,07 48,50
BNOAO060 VL 13,69 8,02 5,73 50,90
BNOAO61 VL 14,07 8,74 6,48 51,00
BNOAQ62 VL 12,90 7,80 5,17 35,20
BNOAQ65 VL 12,32 7,69 5,83 34,20
BNOAO066 VL 16,16 10,12 7,22 72,86
BNOAO068 VL 15,81 10,18 6,67 66,17
BNOAQ93 VL 10,15 6,59 3,93 27,70
BNOA098 VL 12,84 7,75 6,39 43,60
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BNOA101 VL 11,12 9,16 7,42 56,76
BNOA108 VL 11,48 9,02 6,63 44,34
BNOA111 VL 12,60 7,49 5,02 33,80
BNOA112 VL 12,10 7,09 5,07 38,60
BNOA115 VL 13,06 8,53 5,98 44,20
BNOA128 VL 13,50 8,34 5,72 42,90
BNOA131 VL 10,49 7,79 6,47 33,70
BNOA132 VL 12,24 7,45 5,82 34,30
BNOA140 VL 14,72 7,58 4,99 29,04
BNOA143 VL 13,70 8,61 6,09 47,34
BNOA145 VL 14,13 7,24 5,39 43,40
BNOA149 VL 13,54 8,36 6,10 50,12
BNOA150 VL 15,02 9,33 6,68 68,03
BNOA153 VL 13,95 8,47 5,79 41,01
BNOA160 VL 15,50 8,50 5,96 55,90
BNOA168 VL 12,76 7,54 5,19 34,90
BNOA173 VL 12,81 7,81 5,93 41,80
BNOA180 VL 13,21 7,59 5,84 33,10
BNOA182 VL 14,10 9,70 7,31 69,90
BNOA183 VL 12,39 8,66 6,43 48,00
BNOA188 VL 13,84 8,78 6,49 54,11
BNOA193 VL 13,50 8,73 6,18 48,60
BNOA196 VL 13,44 8,06 5,77 54,58
BNOA198 VL 12,07 6,81 4,58 29,59
BNOA203 VL 15,17 9,06 7,04 61,46
BNOA204 VL 14,47 9,04 6,17 59,50
BNOA207 VL 13,14 7,97 6,42 53,49
BNOA267 VL 12,28 8,03 5,08 31,80
BNOA268 VL 14,10 8,48 5,53 41,00
BNOA269 VL 13,60 7,93 5,45 41,50
BNOA285 VL 12,19 7,19 5,41 34,53
BNOA286 VL 12,16 8,26 6,11 32,50
BNOA294 VL 10,09 8,04 6,77 37,43
BNOA295 VL 12,38 7,67 5,04 19,60
BNOA298 VL 13,90 7,75 5,72 54,15
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BNOA300 VL 16,99 8,00 5,39 60,94
BNOA301 VL 12,89 7,53 4,74 40,80
BNOA302 VL 15,81 9,22 6,34 72,07
BNOA305 VL 11,88 7,82 5,28 44,20
BNOA311 VL 12,19 7,54 5,26 48,32
BNOA314 VL 13,13 8,40 5,63 51,32
BNOA318 VL 13,87 7,98 5,04 44,92
BNOA319 VL 12,76 7,70 5,46 38,80
BNOA320 VL 11,95 7,03 4,95 16,38
BNOA326 VL 9,93 8,41 6,76 42,38
BNOA337 VL 12,04 7,51 5,18 33,68
BNOA341 VL 12,71 8,07 5,38 36,00
BNOA362 VL 12,41 7,78 6,53 34,50
BNOA363 VL 12,58 8,27 5,54 45,40
BNOA375 VL 11,35 7,14 5,17 36,50
BNOA381 VL 11,50 7,34 5,35 31,36
BNOA389 VL 16,38 9,33 6,94 76,34
BNOA396 VL 12,03 7,48 5,54 43,62
BNOA397 VL 11,36 6,74 4,82 27,72
BNOA398 VL 11,64 7,31 5,85 28,97
BNOA402 VL 13,32 7,78 4,89 33,50
BNOA403 VL 9,18 5,96 3,69 50,39
BNOA404 VL 12,50 8,26 6,60 41,43
BNOA406 VL 10,25 6,43 4,04 19,90
BNOA413 VL 10,44 6,48 4,41 27,08
BNOA415 VL 12,05 7,67 5,65 37,50
BNOA439 VL 11,36 6,76 4,58 64,38
BNOA467 VL 16,48 9,14 6,61 78,00
BNOA511 VL 16,22 8,79 6,62 73,50
BNOA590 VL 12,05 7,33 5,40 28,63
BNOA591 VL 11,29 7,27 5,55 30,80
BNOA594 VL 15,55 9,05 6,30 65,20
BNOA595 VL 14,16 9,11 6,77 60,20
BNOA596 VL 11,76 7,10 5,36 32,20
BNOA597 VL 14,43 7,66 5,45 39,50
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BNOA598 VL 11,44 7,16 4,89 48,20
Media VL 13,00 7,98 5,72 44,19
D.E. VL 1,69 0,84 0,77 13,13
Min VL 8,92 5,81 3,69 16,38
Max VL 17,66 10,18 7,42 78,00
Media General 9,78 6,18 3,89 22,56
D.E.Total General 2,86 1,58 1,58 19,51
Min General 6,36 4,22 2,11 5,32
Max General 17,66 10,18 7,42 78,00
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Tabla V. Valores promedio, desviacion estandar, minimo y maximo de los caracteres de bractéolas de las
accesiones evaluadas (mm), generales y por grupo (Silv: Silvestre; VL: Variedad local). Caracteres: NBR: nUmero

de nervaduras por bractéola; LBR: Longitud de la bractéola; ABR: Ancho de la bractéola.

Caracteres de bractéolas
ID Grupo NBR LBR (mm) ABR (mm)
BNOA069 Silv 6 4,230 2,430
BNOAO070 Silv 7 4,350 2,475
BNOAO71 Silv 6 4,395 2,400
BNOA072 Silv 6 4,230 2,445
BNOAO75 Silv 6 3,375 1,905
BNOAQ77 Silv 8 3,375 2,085
BNOAQ78 Silv 8 4,260 2,865
BNOAQ79 Silv 8 4,180 2,233
BNOAOQ80 Silv 8 4,202 2,486
BNOAOQ81 Silv 9 3,597 2,002
BNOAQ82 Silv 8 4,400 2,660
BNOA084 Silv 9 5,280 3,300
BNOAQ85 Silv 10 4,081 2,706
BNOAOQ86 Silv 8 4,433 2,838
BNOAOQ87 Silv 8 4,695 2,580
BNOAQ88 Silv 8 4,680 2,625
BNOAOQ89 Silv 8 3,630 2,475
BNOAQ90 Silv 9 4,275 2,775
BNOAQ91 Silv 9 4,815 2,865
BNOAQ92 Silv 6 5,205 3,015
BNOA209 Silv 7 4,395 2,535
BNOA210 Silv 8 4,965 2,805
BNOA211 Silv 6 3,945 1,935
BNOA212 Silv 8 3,949 2,704
BNOA213 Silv 6 5,100 2,715
BNOA214 Silv 10 3,390 2,370
BNOA215 Silv 9 4,140 2,520
BNOA219 Silv 9 4,650 2,670
BNOA220 Silv 9 4,830 2,310
BNOA222 Silv 8 4,125 2,490
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BNOA223 Silv 8 4,275 2,370
BNOA224 Silv 9 5,160 2,760
BNOA225 Silv 10 5,140 3,000
BNOA226 Silv 10 4,037 2,695
BNOA227 Silv 10 3,707 2,453
BNOA228 Silv 8 4,545 2,670
BNOA229 Silv 8 4,026 2,310
BNOA230 Silv 7 4,488 2,860
BNOA231 Silv 9 3,630 2,233
BNOA232 Silv 8 3,828 2,508
BNOA233 Silv 6 4,268 2,431
BNOA234 Silv 8 4,400 2,497
BNOA235 Silv 9 4,169 2,728
BNOA236 Silv 9 3,289 2,299
BNOA237 Silv 10 3,762 2,453
BNOA239 Silv 9 4,004 2,343
BNOA240 Silv 8 3,388 1,936
BNOA241 Silv 7 4,114 2,563
BNOA270 Silv 9 3,751 2,398
BNOA271 Silv 9 4,070 2,970
BNOA272 Silv 8 3,575 2,431
BNOA274 Silv 7 4,245 2,505
BNOA275 Silv 8 4,114 2,354
BNOA277 Silv 8 4,092 2,310
BNOA278 Silv 7 4,440 2,565
BNOA279 Silv 7 4,230 2,175
BNOA280 Silv 9 3,828 2,618
BNOA281 Silv 9 4,605 3,045
BNOA282 Silv 9 4,800 2,640
BNOA451 Silv 8 4,170 2,895
BNOA452 Silv 7 4,260 3,120
BNOA468 Silv 8 4,440 2,400
BNOA469 Silv 5 3,330 1,935
BNOA470 Silv 7 4,215 2,460
BNOA471 Silv 7 3,915 2,475
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BNOA472 Silv 7 4,185 2,235
BNOA473 Silv 9 3,645 2,625
BNOA474 Silv 7 3,949 2,123
BNOA475 Silv 9 3,900 2,625
BNOA476 Silv 10 4,320 2,730
BNOA477 Silv 7 4,335 2,730
BNOA481 Silv 8 3,780 2,565
BNOA482 Silv 9 3,900 2,025
BNOA483 Silv 9 3,990 2,310
BNOA484 Silv 9 3,735 2,205
BNOA485 Silv 10 4,290 2,453
BNOA486 Silv 10 3,870 2,535
BNOA487 Silv 10 4,095 2,595
BNOA488 Silv 9 3,855 1,905
BNOA489 Silv 9 3,810 2,265
BNOA490 Silv 7 4,410 2,490
BNOA492 Silv 11 4,050 2,325
BNOA493 Silv 10 4,200 2,325
BNOA494 Silv 9 3,870 2,445
BNOA495 Silv 10 3,630 2,340
BNOA496 Silv 7 3,570 2,490
BNOA497 Silv 12 4,155 2,670
BNOA498 Silv 10 4,185 2,580
BNOA499 Silv 9 3,705 1,965
BNOA500 Silv 12 3,975 3,150
BNOA502 Silv 9 3,090 2,235
BNOA503 Silv 8 4,200 2,625
BNOA504 Silv 8 3,975 2,925
BNOA506 Silv 7 3,870 2,490
BNOA508 Silv 11 3,510 2,250
BNOA509 Silv 9 3,825 2,550
BNOA510 Silv 9 4,035 2,310
BNOA512 Silv 11 3,690 2,670
BNOA514 Silv 11 3,900 2,820
BNOA519 Silv 10 3,135 1,815
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BNOA520 Silv 8 3,900 2,325
BNOA521 Silv 10 3,315 2,280
BNOA522 Silv 9 2,915 2,200
BNOA523 Silv 7 3,765 2,340
BNOA524 Silv 10 4,020 2,940
BNOA525 Silv 8 3,840 2,745
BNOA528 Silv 7 4,470 2,520
BNOA529 Silv 8 3,735 2,475
BNOA556 Silv 11 4,312 2,761
BNOA557 Silv 8 4,035 2,760
BNOA558 Silv 8 3,765 2,565
BNOA559 Silv 10 4,928 2,915
BNOA560 Silv 9 4,230 2,460
BNOA561 Silv 9 3,855 2,625
BNOA562 Silv 8 4,545 2,775
BNOA563 Silv 6 3,915 1,950
BNOA564 Silv 7 3,825 2,460
BNOA565 Silv 7 3,645 2,460
BNOA566 Silv 8 4,110 2,610
BNOA567 Silv 9 3,630 2,486
BNOA568 Silv 9 4,530 2,760
BNOA569 Silv 11 4,004 2,596
BNOA570 Silv 10 3,971 2,618
BNOA571 Silv 9 3,945 2,730
BNOA572 Silv 9 3,894 2,453
BNOA573 Silv 10 4,620 3,157
BNOA574 Silv 8 4,440 2,475
BNOA575 Silv 8 4,620 3,240
BNOA576 Silv 10 4,155 3,045
BNOA577 Silv 11 4,862 3,014
BNOA578 Silv 8 4,380 2,985
BNOA579 Silv 9 4,800 2,985
BNOA580 Silv 8 3,945 2,400
BNOA581 Silv 8 3,915 2,625
BNOA582 Silv 10 5,085 3,135
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BNOA583 Silv 10 3,883 2,442
BNOA584 Silv 8 3,360 2,310
BNOA588 Silv 6 3,450 1,605
BNOA592 Silv 7 3,570 2,070
BNOA593 Silv 11 4,125 2,343
BNOA708 Silv 11 3,930 2,970
BNOA718 Silv 11 4,125 3,105
Media Silv 8,53 4,088 2,533
D.E. Silv 1,40 0,450 0,310
Min Silv 5 2,915 1,605
Max Silv 12 5,280 3,300
Caracteres de bractéolas
ID Grupo NBR LBR (mm) IABR (mm)

BNOAQO2 VL 10 5,160 2,910
BNOAOQ18 VL 9 4,515 2,685
BNOAOQ19 VL 10 5,040 3,255
BNOAQ26 VL 11 4,500 3,675
BNOAOQ36 VL 14 5,565 4,365
BNOAOQ37 VL 12 4,905 3,015
BNOAOQ38 VL 10 5,569 3,281
BNOAOQ39 VL 12 5,535 4,050
BNOA044 VL 10 5,550 3,150
BNOAQ46 VL 12 5,700 4,200
BNOAOQ50 VL 11 5,580 3,300
BNOAQ52 VL 11 4,575 3,330
BNOAOQ54 VL 10 5,200 3,680
BNOAQ56 VL 13 4,245 3,210
BNOAOQ57 VL 10 5,310 2,880
BNOAOQ60 VL 10 5,175 3,765
BNOAQ61 VL 8 4,695 2,910
BNOAQ62 VL 10 4,350 2,955
BNOAQ65 VL 8 5,550 3,225
BNOAQ66 VL 12 5,880 4,245
BNOAQ68 VL 9 5,235 2,610
BNOAQ93 VL 12 5,400 4,575
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BNOAQ98 VL 9 5,640 3,540
BNOA101 VL 11 3,705 2,610
BNOA108 VL 11 3,885 3,105
BNOA111 VL 7 5,055 2,325
BNOA112 VL 9 5,625 3,150
BNOA115 VL 11 5,355 3,810
BNOA128 VL 7 4,575 2,325
BNOA131 VL 9 4,890 2,700
BNOA132 VL 9 5,415 2,655
BNOA140 VL 13 5,745 3,360
BNOA143 VL 7 4,215 2,760
BNOA145 VL 7 4,800 2,325
BNOA149 VL 10 4,170 2,925
BNOA150 VL 9 5,250 2,880
BNOA153 VL 12 4,590 3,675
BNOA160 VL 9 5,291 2,805
BNOA168 VL 6 4,710 2,655
BNOA173 VL 7 5,370 3,120
BNOA180 VL 7 5,025 3,000
BNOA182 VL 9 5,115 2,895
BNOA183 VL 12 5,145 4,140
BNOA188 VL 9 5,040 2,565
BNOA193 VL 8 4,560 3,075
BNOA196 VL 10 4,560 2,880
BNOA198 VL 15 5,390 3,630
BNOA203 VL 11 5,055 3,090
BNOA204 VL 9 4,680 3,030
BNOA207 VL 7 4,890 2,715
BNOA267 VL 7 5,400 2,880
BNOA268 VL 8 4,425 2,325
BNOA269 VL 8 4,920 3,030
BNOA285 VL 10 6,075 4,005
BNOA286 VL 9 4,71 3,705
BNOA294 VL 9 5,970 3,180
BNOA295 VL 8 5,040 2,910
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BNOA298 VL 9 4,620 2,535
BNOA300 VL 10 4,037 2,112
BNOA301 VL 9 5,295 3,570
BNOA302 VL 9 6,090 2,970
BNOA305 VL 9 4,800 2,805
BNOA311 VL 11 4,995 2,790
BNOA314 VL 11 4,620 2,985
BNOA318 VL 8 5,625 3,525
BNOA319 VL 8 3,915 2,505
BNOA320 VL 7 5,295 3,195
BNOA326 VL 8 4,440 3,570
BNOA337 VL 7 4,365 2,820
BNOA341 VL 9 4,425 2,625
BNOA362 VL 7 4,530 2,535
BNOA363 VL 9 4,155 2,685
BNOA375 VL 10 6,765 4,035
BNOA381 VL 8 5,430 3,180
BNOA389 VL 10 5,400 3,195
BNOA396 VL 8 3,660 2,280
BNOA397 VL 10 4,650 3,195
BNOA398 VL 9 5,340 3,180
BNOA402 VL 8 5,325 2,850
BNOA403 VL 8 4,185 2,115
BNOA404 VL 8 5,070 2,865
BNOA406 VL 10 4,995 2,625
BNOA413 VL 9 4,950 2,910
BNOA415 VL 9 4,950 2,730
BNOA439 VL 9 4,890 3,150
BNOA467 VL 11 4,860 3,075
BNOA511 VL 10 6,015 3,270
BNOA590 VL 9 4,050 2,355
BNOA591 VL 9 4,950 2,775
BNOA594 VL 11 3,806 3,855
BNOA595 VL 9 5,670 3,405
BNOA596 VL 11 5,160 3,420
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BNOA597 VL 8 4,650 2,430
BNOA598 VL 7 3,675 2,205
Media. VL 9,41 4,97 3,08
D.E. VL 1,73 0,60 0,53
Min VL 6 3,66 2,11
Max VL 15 6,77 4,58
Media General 8,88 4,44 2,75
D.E. General 1,60 0,67 0,49
Min General 5 2,92 1,61
Max General 15 6,77 4,58
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Tabla VI. Fragmentos amplificados (alelos), en pares de bases, para cada uno de los 9 loci SSR polimérficos (BM53, GATS91, BM172, Pvctt001, BMd20, BM210, BM151,
BMd42 y Pvag001) en los 115 individuos de P. vulgaris evaluados. Se indica el grupo correspondiente para cada genotipo (Silv: Silvestre y VL: Variedad local). Resaltados
en negrita, cursiva y subrayado se sefalan los alelos Unicos o privados y en color gris los individuos con alelos Unicos. También se indica el genotipo multilocus (G.

multilocus) correspondiente, considerando las combinaciones de alelos para los 9 loci polimorficos.

Entrada Grupo BM53 GATS91 BM172 Pvctt001 BMd20 BM210 BM151 BMd42 Pvag001 G. multilocus
BNOAO77 Silv 287 222 84 138 120 156 145 155 206 1
BNOAO08O Silv 287 215 84 138 120 168 145 155 191 2
BNOAOQ82 Silv 287 227 84 138 120 156 145 155 191 3
BNOAO086 Silv 287 227 87 138 120 168 145 155 191 4
BNOAOQ87 Silv 275 215 87 138 120 168 145 155 191 5
BNOAO088 Silv 287 215 84 138 120 168 145 155 191 2
BNOAO089 Silv 310 222 87 138 120 168 145 155 191 6
BNOA211 Silv 287 215 96 138 120 156 145 155 191 7
BNOA212 Silv 287 215 96 138 120 156 145 155 191 7
BNOA214 Silv 267 218 96 138 120 168 145 155 206 8
BNOA215 Silv 267 218 96 138 120 168 145 155 206 8
BNOA219 Silv 267 203 87 138 120 168 145 155 191 9
BNOA225 Silv 275 222 84 138 120 168 148 155 191 10
BNOA227 Silv 275 218 87 138 120 168 148 160 206 11
BNOA228 Silv 287 227 84 138 120 156 148 155 191 12
BNOA230 Silv 310 218 84 138 120 168 148 155 206 13
BNOA232 Silv 287 222 84 138 120 168 145 155 191 14
BNOA234 Silv 310 222 84 138 120 168 145 155 191 15
BNOA235 Silv 275 215 96 138 120 168 145 155 191 16
BNOA237 Silv 275 215 96 138 120 168 148 155 191 17
BNOA279 Silv 275 215 84 138 120 168 158 155 191 18
BNOA280 Silv 275 218 84 138 120 168 148 155 191 19
BNOA282 Silv 275 218 84 138 120 168 145 155 191 20
BNOA452 Silv 310 218 84 138 120 156 148 155 191 21
BNOA468 Silv 318 218 140 138 120 168 145 155 191 22
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BNOA470 Silv 275 222 84 138 120 168 145 155 191 23
BNOA471 Silv 287 222 84 138 120 156 145 155 191 24
BNOA473 Silv 275 215 84 138 120 156 148 155 206 25
BNOA475 Silv 287 218 84 138 120 156 145 155 191 26
BNOA476 Silv 275 215 87 138 120 156 145 160 191 27
BNOA481 Silv 310 215 87 138 120 156 145 155 206 28
BNOA483 Silv 310 227 87 138 120 156 145 155 191 29
BNOA485 Silv 287 218 87 138 120 168 145 155 191 30
BNOA487 Silv 267 218 87 138 120 176 145 155 191 31
BNOA489 Silv 287 203 87 138 120 168 145 155 191 32
BNOA494 Silv 287 218 87 138 120 156 145 155 191 33
BNOA503 Silv 287 215 87 138 120 156 148 155 191 34
BNOA504 Silv 287 215 87 138 120 168 145 155 206 35
BNOA508 Silv 275 215 87 138 120 168 145 155 191 5
BNOA509 Silv 275 215 87 138 120 168 145 155 206 36
BNOA510 Silv 267 218 87 138 120 168 145 155 191 37
BNOA512 Silv 287 215 87 138 120 168 145 160 191 38
BNOA514 Silv 267 215 87 138 120 168 145 155 191 39
BNOA519 Silv 318 222 84 138 120 168 145 155 191 40
BNOA524 Silv 310 222 87 138 120 168 148 162 191 11
BNOA525 Silv 267 222 87 138 120 168 148 155 191 42
BNOA529 Silv 287 222 87 138 120 168 148 155 206 43
BNOA557 Silv 244 222 84 138 120 168 148 155 191 44
BNOA558 Silv 287 227 140 138 120 168 148 155 191 45
BNOA561 Silv 318 222 87 138 120 168 148 160 191 46
BNOA563 Silv 310 218 87 138 120 156 148 160 206 47
BNOA564 Silv 310 218 96 138 120 156 148 155 191 48
BNOA566 Silv 318 218 96 138 120 168 145 155 191 49
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BNOA569 silv 287 218 89 138 120 168 145 155 191 50
BNOA570 Silv 287 215 84 138 120 168 148 155 191 51
BNOA572 silv 310 22 114 138 120 168 148 155 206 52
BNOA574 Silv 310 22 9 138 120 168 148 155 206 53
BNOAS575 silv 287 22 9 138 120 168 145 155 206 54
BNOA577 silv 287 22 87 138 120 156 145 155 206 55
BNOAS578 Silv 287 222 87 138 120 156 145 160 206 56
BNOAS580 silv 287 27 87 138 120 168 145 160 206 57
BNOA582 Silv 287 222 87 138 120 168 145 160 206 58
BNOA583 silv 287 218 89 138 120 152 145 155 206 59
BNOA584 Sily 275 222 9 138 120 168 145 155 191 60
BNOA588 Sily 275 218 87 138 120 168 145 155 206 61
BNOA592 Silv 287 22 140 138 120 168 145 155 191 62
BNOA593 Sily 275 203 87 138 120 168 145 160 191 63
BNOA708 silv 267 27 87 138 120 168 148 160 191 64
BNOA0O2 VL 287 22 9 138 120 176 145 155 206 65
BNOAQ37 VL 275 203 87 138 120 168 148 155 206 66
BNOA039 VL 287 22 9 138 120 176 148 155 206 67
BNOAQ57 VL 287 227 96 138 120 176 148 160 191 68
BNOAO60 VL 287 22 9 138 120 176 148 155 191 69
BNOAO61 VL 287 27 114 138 120 176 148 160 206 70
BNOAQ62 VL 287 27 9 138 120 176 145 155 206 71
BNOA066 VL 310 22 89 138 120 168 148 155 206 72
BNOA101 VL 287 22 96 138 120 176 148 155 206 67
BNOA108 VL 275 22 114 138 120 176 148 160 191 73
BNOA111 VL 287 22 9 138 120 176 148 160 191 74
BNOA112 VL 287 22 9 138 120 176 145 160 191 75
BNOA115 VL 287 222 96 138 120 176 148 160 206 76
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VL

BNOA128 287 27 9 138 120 176 148 160 206 77
BNOA131 VL 287 22 84 138 120 176 148 160 206 78
BNOA132 VL 287 22 9 138 120 176 148 160 206 76
BNOA140 VL 287 27 114 138 120 176 148 155 206 79
BNOA143 VL 287 27 9 138 120 176 148 162 191 80
BNOA145 VL 318 27 9 138 120 176 145 155 206 81

BNOA149 VL 318 227 96 138 120 176 145 160 206 82
BNOA153 VL 310 22 9 138 120 176 148 160 206 83
BNOA168 VL 310 222 9 138 120 176 148 155 206 84
BNOA173 VL 310 218 9 138 120 176 148 155 206 85
BNOA180 VL 310 227 114 138 120 176 148 160 206 86
BNOA183 VL 318 218 9 138 120 176 148 160 206 87
BNOA196 VL 287 22 9 138 120 168 145 160 206 88
BNOA198 VL 318 227 84 138 125 179 145 155 191 89
BNOA203 VL 310 218 9 138 120 176 148 155 206 85
BNOA267 VL 310 227 114 138 120 176 148 155 206 90
BNOA268 VL 310 218 9 138 120 176 148 155 206 85
BNOA269 VL 310 22 9 138 120 176 148 160 206 83
BNOA285 VL 310 218 9 138 120 179 145 160 191 91

BNOA286 VL 310 218 9 138 120 176 148 160 206 92
BNOA295 VL 318 218 114 138 120 176 148 155 206 93
BNOA300 VL 287 27 114 138 120 152 145 155 206 94
BNOA302 VL 318 215 9 138 120 176 148 155 206 95
BNOA318 VL 318 27 89 138 120 168 148 155 206 9%
BNOA320 VE 287 227 96 138 120 176 148 151 206 97
BNOA337 ks 267 203 87 140 120 156 148 155 206 98
BNOA403 VL 310 218 87 138 120 168 148 162 206 99
BNOA467 VL 287 222 89 138 120 168 148 160 206 100
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VL

BNOA511 275 222 89 138 120 168 145 155 206 101
BNOA590 VL 275 218 9 138 120 176 148 155 206 102
BNOA591 VL 287 218 9 138 120 176 148 160 206 103
BNOA594 VL 275 22 9 138 120 168 145 160 206 104
BNOA597 VL 287 203 9 138 120 176 148 160 206 105
BNOA598 VL 287 27 9 138 120 176 148 155 206 106
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Tabla VII. Clasificacion de las accesiones analizadas segn el grupo al que pertenecen (Silv: Silvestre; VL: Variedad local), el grupo obtenido a partir del dendrograma
realizado con los caracteres agromorfologicos, la provincia de origen, la ecorregion y categoria ELC correspondiente. En negrita se indican las accesiones que se
analizaron molecularmente. Ecorregion: MSB (Monte de Sierras y Bolsones)

ID Grupo Grupo caracterizacion agromorfologica Provincia Ecorregion Categoria ELC
BNOAOQ69 Silv Gl Jujuy MSB 1
BNOAQ70 Silv Gl Jujuy Yungas 2
BNOAO71 Silv Gl Salta Puna 1
BNOAQ72 Silv Gl Salta Puna 1
BNOAO75 Silv Gl Tucuman Chaco Seco 6
BNOAOQ77 Silv Gl Tucuman Chaco Seco 17
BNOAQ78 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOAQ79 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOAO80 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOAOQ81 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOAO082 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA084 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOAO85 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOAO086 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOAO87 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOAO88 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOAO089 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOAQ90 Silv Gl Jujuy Yungas 2
BNOAQ091 Silv Gl Jujuy Yungas 2
BNOAQ092 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA209 Silv Gl Jujuy Puna 2
BNOA210 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA211 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA212 Silv Gl Tucuman Chaco Seco 6
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BNOA213 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA214 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA215 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA219 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA220 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA222 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA223 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA224 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA225 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA226 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA227 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA228 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA229 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA230 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA231 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA232 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA233 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA234 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA235 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA236 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA237 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA239 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA240 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA241 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA270 Silv Gl Jujuy MSB 1
BNOA271 Silv Gl Salta Puna 1
BNOA272 Silv Gl Jujuy MSB 1
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BNOA274 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA275 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA277 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA278 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA279 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA280 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA281 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA282 Silv Gl Jujuy Yungas 2
BNOA451 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA452 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA468 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA469 Silv Gl Tucuman Yungas 14
BNOA470 Silv Gl Tucuman Yungas 14
BNOA471 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA472 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA473 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA474 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA475 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA476 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOAA477 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA481 Silv Gl Cordoba Chaco Seco 10
BNOA482 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA483 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA484 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA485 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA486 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA487 Silv Gl Salta Yungas 2
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BNOA488 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA489 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA490 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA492 Silv Gl Jujuy Puna 1
BNOA493 Silv Gl Jujuy Puna 1
BNOA494 Silv Gl Jujuy Puna 2
BNOA495 Silv Gl Jujuy Puna 2
BNOA496 Silv Gl Jujuy Puna 2
BNOA497 Silv Gl Jujuy Puna 2
BNOA498 Silv Gl Jujuy Puna 2
BNOA499 Silv Gl Jujuy Puna 2
BNOA500 Silv Gl Jujuy Puna 2
BNOA502 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA503 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA504 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA506 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA508 Silv Gl Salta Chaco Seco 2
BNOA509 Silv Gl Salta Chaco Seco 2
BNOA510 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA512 Silv Gl Jujuy Yungas 2
BNOA514 Silv Gl Jujuy Yungas 2
BNOA519 Silv Gl Salta Yungas 2
BNOA520 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOA521 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA522 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA523 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA524 Silv Gl Salta Yungas 17
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BNOA525 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA528 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA529 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA556 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA557 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA558 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA559 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA560 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA561 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA562 Silv Gl Catamarca Yungas 2
BNOA563 Silv Gl Catamarca Yungas 2
BNOA564 Silv Gl Catamarca Yungas 2
BNOA565 Silv Gl Catamarca Chaco Seco 16
BNOA566 Silv Gl Catamarca Yungas 14
BNOA567 Silv Gl Catamarca Yungas 14
BNOA568 Silv Gl Tucuman Yungas 14
BNOA569 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA570 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA571 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA572 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOA573 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOA574 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOA575 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOA576 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA577 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA578 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA579 Silv Gl Salta Yungas 14
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BNOA580 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA581 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA582 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA583 Silv Gl Salta Chaco Seco 17
BNOA584 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA588 Silv Gl Tucuman Yungas 2
BNOA592 Silv Gl Salta Chaco Seco 14
BNOA593 Silv Gl Salta Yungas 17
BNOA708 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOA718 Silv Gl Salta Yungas 14
BNOAO037 VL Gl Salta Yungas 14
BNOA403 VL Gl Salta Yungas 14
BNOA002 VL Gll Salta Altos Andes 1
BNOAOQ18 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOAO19 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOAQ26 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOAOQ36 VL Gll Salta Yungas 14
BNOAQ38 VL Gll Salta Yungas 14
BNOAO039 VL Gll Salta Yungas 14
BNOAO044 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOAO054 VL Gll Salta Puna 1
BNOAO57 VL Gll Salta Puna 1
BNOA060 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOAO061 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOA062 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOAO065 VL Gll Salta Yungas 2
BNOAQ098 VL Gll Salta Yungas 14
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BNOA111 VL Gll Salta Altos Andes 1
BNOA112 VL Gll Salta Altos Andes 1
BNOA115 VL Gll Salta Puna 1
BNOA128 VL Gll Salta Altos Andes 1
BNOA131 VL Gll Salta Puna 1
BNOA132 VL Gll Salta Puna 1
BNOA145 VL Gll Salta Puna 1
BNOA153 VL Gll Salta Altos Andes 1
BNOA168 VL Gll Salta Puna 1
BNOA173 VL Gll Salta Puna 1
BNOA180 VL Gll Salta Altos Andes 1
BNOA183 VL Gll Salta Puna 1
BNOA267 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOA268 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOA269 VL Gll Jujuy MSB 1
BNOA285 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA286 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA294 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA295 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA301 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA305 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA311 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA314 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA318 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA319 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA320 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA326 VL Gll Salta Yungas 14
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BNOA337 VL Gl Salta Yungas 14
BNOA341 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA362 VL Gll Salta Yungas 17
BNOA363 VL Gl Salta Yungas 17
BNOA375 VL Gl Salta Yungas 17
BNOA381 VL Gll Salta Yungas 17
BNOA396 VL Gl Salta Yungas 17
BNOA397 VL Gl Salta Yungas 17
BNOA398 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA402 VL Gll Salta Yungas 14
BNOA404 VL Gl Salta Yungas 14
BNOA406 VL Gl Salta Yungas 14
BNOA413 VL Gll Salta Yungas 17
BNOA415 VL Gl Salta Yungas 17
BNOA439 VL Gll Salta Yungas 17
BNOA467 VL Gll Tucuman MSB 1
BNOA511 VL Gll Catamarca MSB 9
BNOA590 VL Gll Salta Altos Andes 1
BNOA591 VL Gll Jujuy Puna 1
BNOA594 VL Gll Salta Puna 1
BNOA595 VL Gll Salta Puna 1
BNOA596 VL Gll Salta Puna 1
BNOA597 VL Gll Salta Puna 1
BNOA598 VL Gll Salta Yungas 17
BNOAQ46 VL Glil Jujuy MSB 1
BNOA066 VL Glll Catamarca MSB 1
BNOAO50 VL GIV Jujuy Puna 1
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BNOAO052 VL GIV Salta Puna 1
BNOAO056 VL GIV Salta Puna 1
BNOA068 VL GIV Catamarca MSB 1
BNOA101 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA108 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA143 VL GIV Salta Puna 1
BNOA149 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA150 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA160 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA188 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA193 VL GIV Salta Puna 1
BNOA196 VL GIV Salta Puna 1
BNOA203 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA204 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA207 VL GIV Salta Altos Andes 1
BNOA298 VL GIV Salta Yungas 14
BNOA300 VL GIV Salta Yungas 14
BNOA302 VL GIV Salta Yungas 14
BNOA389 VL GIV Salta Yungas 17
BNOA140 VL GV Salta Puna 1
BNOA182 VL GVI Salta Puna 1
BNOAQ093 VL GVl Salta Yungas 17
BNOA198 VL GVII Salta Puna 1
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Tabla VIII. Categorias ecogeograficas (ELC), frecuencias y valores medios obtenidos para el componente bioclimatico.

Componente bioclimatica
Categoria ELC Frecuer)cia it (l)a Precipitacion trirljwreesctirpeit%(;'iif ?rio trinlzzz(t::?ﬁgisé:eco g S meEﬁa TES G mzzzgpti?s::srfre
categoria ELC (%) anual (mm) (mm) (mm) octubre (°C) mas frio (*C)

1 6,08 202 39 15 8,8 2,9

2 5,11 273 66 22 6,9 1,8
3 0,34 64 3 2 8,2 3,0
4 0,12 461 191 57 6,9 1,0
5 0,41 404 33 33 15,8 8,9
6 0,63 521 59 9 14,9 8,3
7 0,11 367 59 39 14,6 8,0
8 0,08 417 67 67 14,7 8,1

9 24,39 280 59 35 12,7 5,6
10 5,69 337 59 43 10,8 4,2
11 3,49 246 50 46 14,0 6,8
12 6,02 208 64 32 9,9 3,2
13 0,29 926 255 133 9,6 3,8
14 0,64 807 139 46 15,9 9,4
15 0,01 1094 488 125 6,4 1,9
16 11,33 820 79 77 19,6 13,0
17 25,09 910 104 99 19,2 13,0
18 0,20 448 17 17 22,3 13,9
19 4,61 941 120 119 17,0 11,3
20 0,93 721 151 75 14,4 7,6
21 0,75 881 268 85 12,0 5,9
22 0,03 1151 507 134 7,5 2,9
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Tabla IX. Categorias ecogeograficas (ELC), frecuencias y valores medios obtenidos para el componente geofisico.

Componente geofisico

Categoria ELC Altitud (m) Pendiente( od)el terreno Longitud Latitud
1 3077 3,1 -67,7 -28,6
2 2985 3,7 -68,2 -30,0
3 3821 1,9 -67,3 -24,9
4 1301 3,6 -70,8 -42,0
5 296 0,1 -63,7 -36,4
6 249 0,2 -63,3 -37,1
7 27 0,0 -62,9 -39,9
8 16 0,0 -61,7 -39,0
9 570 0,5 -68,0 -40,4
10 573 0,6 -68,1 -43,0
11 314 0,3 -66,1 -40,0
12 516 0,7 -69,0 -44,9
13 1066 3,9 -70,1 -40,1
14 1168 3,4 -66,7 -29,3
15 1095 3,5 -71,5 -40,9
16 155 0,1 -62,0 -30,4
17 174 0,1 -61,1 -30,3
18 194 0,1 -65,3 -30,1
19 73 0,0 -59,9 -33,1
20 661 0,9 -67,8 -36,6
21 796 0,9 -68,1 -37,1
22 888 1,3 -71,5 -40,9
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Tabla X. Categorias ecogeograficas (ELC), frecuencias y valores medios obtenidos para el componente edafico.

Componente edafico
q Contenido de Contenido de Contenido de limo Capacidad de Selliniaenl &r ..
Categoria . . . iy pH en suelo suelo Salinidad en
arcilla en suelo arena en suelo en suelo intercambio cationico - .
ELC s o NI o superficial superficial subsuelo (dS/m)
superficial (%) superficial (%) superficial (%) en suelo (cmol/kg) (dS/m )

1 5,4 79,4 15,1 8,4 7,3 0,1 0,2
2 20,0 45,4 34,6 19,3 6,4 0,0 0,0
3 32,0 40,0 28,0 17,0 6,5 2,5 8,6
4 33,5 42,6 23,9 32,4 8,8 0,6 0,9
5 10,8 77,1 12,1 8,9 7,9 0,2 0,2
6 34,4 28,4 37,2 29,7 6,1 0,0 0,1
7 12,0 60,0 28,0 16,0 7,8 3,9 7,2
8 35,7 31,0 33,3 38,5 9,4 0,2 0,2
9 11,2 75,5 13,3 15,3 7,6 0,2 0,3
10 22,9 37,2 39,9 27,4 6,3 0,1 0,1
11 12,0 60,0 28,0 16,0 7,8 3,9 7,2
12 35,8 43,2 21,1 30,7 8,5 0,9 1,6
13 7,9 71,2 20,9 15,9 6,8 0,1 0,1
14 16,4 42,3 41,3 23,1 6,0 0,0 0,3
15 29,0 36,0 35,0 40,0 9,7 0,1 0,2
16 7,9 70,3 21,8 8,5 6,9 0,1 0,1
17 28,2 23,4 47,7 23,2 6,2 0,2 0,5
18 32,0 40,0 28,0 17,0 6,5 2,5 8,6
19 34,5 18,1 47,5 24,4 8,6 1,5 1,9
20 7,2 76,8 16,0 12,1 7,5 0,1 0,1
21 15,2 45,1 39,7 26,4 6,2 0,1 0,1
22 28,6 38,4 33,0 38,1 9,5 0,2 0,4
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Tabla XI. Correlaciones parciales y valores de probabilidad obtenidos para las variables altitud, Temperatura (T2) del
trimestre mas frio y peso de 100 semillas.

Ta trimestre mas

Altitud P100S (g) frio
Altitud 1 <0.0001 <0.0001
P100S (g) 0.5 1 <0.0001
T2 trimestre mas -0.51 -0.55 1

frio

Tabla XII. Poblaciones comparadas, valor del estadistico ¢ obtenido y nimero de migrantes estimado.

Poblacion 1 Poblacion 2 dst Nm p

Ca Cb 0,317 0,538 0,000
Ca la 0,278 0,649 0,000
Cb la 0,261 0,707 0,000
Ca Ib 0,376 0,415 0,000
Cb Ib 0,290 0,612 0,000
la Ib 0,220 0,885 0,000
Ca Cv 0,259 0,714 0,000
Cb Cv 0,351 0,462 0,000
la Cv 0,294 0,599 0,000
Ib Cv 0,416 0,351 0,000
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Figura I. Ambiente donde crece la forma silvestre de P. vulgaris en Argentina.
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Figura Il. Prospeccion de poblaciones silvestres de judia.

Figura lll. Colecta de vainas de poblaciones silvestres de judias en Parque Nacional El Rey, provincia de Salta,
Argentina.
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Figura V. Variedades locales producidas en finca de agricultores.
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Figura VI. Mezcla de semillas de variedades locales conservadas y producidas por agricultores locales de Santa Victoria
Oeste, Salta, Argentina.
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Figura VII. Localizacion geografica de las poblaciones silvestres y las variedades comerciales (Cv) evaluadas para el estudio de posible flujo génico (Fuente:
Instituto  Geografico Nacional de la Republica Argentina, con licencia CC BY-SA 4.0, descargado el 02 de octubre de 2024,
https://www.ign.gob.ar/AreaServicios/Descargas/MapasEscolares)
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Figura VIIl. a) Mapa de la diversidad ecogeografica existente en las distintas zonas de Argentina donde se realizd la colecta del germoplasma de judia evaluado.
El gradiente de colores indica los valores promedio de las distancias euclideas calculadas para cada area de influencia de cada celda. b) Mapa de la densidad de
accesiones en el area de influencia en las distintas zonas donde se realizaron colectas de germoplasma en Argentina
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PERMISOS DE REPRODUCCION
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Tabla 1.3. Ejemplos de superioridad en caracteres presentes en la forma silvestre de la judia comun en
comparacion con P. vulgaris domesticado (Acosta-Gallegos et al., 2007; Copyright 2007, John Wiley and Sons).
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Figura 1.1. Acervos génicos de P. vulgaris (Adaptado de De Ron et al., 2015, Mapa del continente americano
Fuente: Instituto Geografico Nacional de la Republica Argentina con licencia CC BY-SA 4.0
https://www.ign.gob.ar/AreaServicios/Descargas/MapasEscolares).

Figura VII. Localizacion geografica de las poblaciones silvestres y las variedades comerciales (Cv) evaluadas para
el estudio de posible flujo génico (Fuente: Instituto Geografico Nacional de la Republica Argentina, con licencia
CC BY-SA 4.0, https://www.ign.gob.ar/AreaServicios/Descargas/MapasEscolares).
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Figura 1.3. Provincias del noroeste argentino que constituyen el limite sur del Centro Andino de domesticacion
de P. vulgaris (Mapa de Argentina FUENTE: Instituto Geografico Nacional de la Republica Argentina.
https://www.ign.gob.ar/NuestrasActividades/InformacionGeoespacial/CapasSIG).
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CAMPUS

UNIVERSIDADE
DE SANTIAGO

DE COMPOSTELA

El objetivo de este trabajo fue evaluar la diversidad presente en 236 accesiones (142
poblaciones silvestres y 94 variedades locales) de judia del Noroeste de Argentina
(NOA). Los caracteres agromorfoldgicos, moleculares y ecogeograficos utilizados
permitieron una descripcién completa de la agrobiodiversidad existente en el
germoplasma evaluado. Las variedades locales presentaron mayor variacion
agromorfoldgica que las poblaciones silvestres en el 88% de los caracteres y el andlisis
molecular de la varianza mostro diferencias significativas entre los grupos silvestre y
variedades locales. Ademas, se visualizé que las poblaciones silvestres se encuentran
en un mayor numero de areas con alta diversidad ecogeografica.
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