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EL FRIJOL EN LA ERA GENOMICA

Resumen

Meéxico es el centro de origen, domesticacion y diversidad genética del frijol comun
(Phaseolus vulgaris), 1a leguminosa de consumo humano directo mas importante del
mundo. Junto con el maiz, los frijoles han sido la base de la alimentacion de los mexica-
nos durante miles de afos. A pesar de su importancia, su cultivo ha sido desplazado, lo
qgue ha implicado pérdidas de la diversidad genética. Las poblaciones silvestres del frijol,
asi como de otros parientes silvestres del género Phaseolus, son un recurso importante
para el fitomejoramiento, ya que albergan genes de
tolerancia a factores ambientales adversos, que pue-
den utilizarse para ampliar la base genética del frijol
cultivado en programas de mejora. Los avances re-
cientes en el desarrollo de herramientas gendmicas,

Dice la Madre Tierra a asi como la existencia de un genoma de referencia
Watakame al prepa rarlo para de la especie, prometen un extraordinario desarrollo
. . . de los programas de mejora, para asegurar una dis-
el diluvio: “Guarda COﬂtIgO ponibilidad de diversidad suficiente y poder afrontar
cinco granos de maiz de cada asi las futuras demandas de la produccion agricola
. . .. ante condiciones climaticas impredecibles.
color y cinco semillas de frijol,
también de cada color” Palabras clave: Frijol comun, Phaseolus, mejora
de cultivos, herramientas gendmicas, recursos ge-
Alfredo Lépez Austin, Los mitos del néticos, genoma de referencia, mejora asistida por
tlacuache: caminos de la mitologia marcadores
mesoamericana

COMMON BEAN IN THE GENOMIC
ERA

Abstract

Mexico is the center of origin, domestication and genetic diversity of common bean (Phaseolus vul-
garis), the most important grain lequme for direct human consumption. Combined with corn, beans
have been a Mexicans staple food for thousands of years. Despite its importance, its cultivation has
been displaced, which has led to losses of genetic diversity. Wild populations of beans, as well as other
wild relatives of the genus Phaseolus, are an important resource for plant breeding, because they have
genes for tolerance to adverse environmental factors, which can be used to broaden the genetic base
of cultivated bean in improvement programs. Recent advances in the development of genomic tools,
as well as the existence of a reference genome of the species, promise an extraordinary development
of improvement programs to ensure availability of sufficient diversity and to meet future demands of
agricultural production under unpredictable weather conditions.

Keywords: Common bean, Phaseolus, crop improvement, genomic tools, genetic resources, reference
genome, MAS breeding.
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EL FRIJOL EN LA ERA GENOMICA

Introduccion

xisten miles de especies de leguminosas, pero la de mayor consumo es el frijol co-

mun. Este se cultiva en mds de 3 millones de hectareas en Africa para subsistencia,

y de manera creciente como entrada de efectivo para los campesinos de bajos re-
cursos, la mayoria de ellos mujeres. Por ejemplo, cerca del 40% de la cosecha de frijol de
Africa se destina al mercado, lo que genera, directamente y sin recurrir a intermediarios,
ingresos anuales cercanos a los doscientos cincuenta mil millones de délares. América
Latina es la principal regidn productora de frijol del mundo y representa casi la mitad de
la produccién mundial.

México es reconocido como centro primario de domesticacion y diversidad ge-
nética del frijol (GEPTS y DEBOUCK, 1991). En el pais se conoce como frijol a diferentes
especies del género Phaseolus, entre las cuales, las de mayor importancia econémica son:
P. vulgaris (frijol comun), P. coccineus (frijol ayocote), P. lunatus (frijol lima) y P. acutifolius
(frijol tépari).

Desde que fue domesticado, el frijol combinado con el maiz ha constituido la base
de la alimentacidn de los mexicanos. Esta leguminosa se ha cultivado en América durante
miles de afios (BRICK y BURGENER, 2007), debido a su disponibilidad y al hecho de que es
una excelente fuente de proteinas, hidratos de carbono, fibra y minerales. En algunos pai-
ses, como México y Brasil, y los que rodean los Grandes Lagos en Africa Oriental (Burundi,
Rwanda, Kenya, Tanzania), los frijoles son la principal fuente de proteina en la dieta hu-
mana, ya que contienen aminodacidos esenciales como lisina, treonina, valina, isoleucina
y leucina (MA y BLISS, 1978), y esto los situa entre las especies ideales para estudios de
nutricién (FAO: ). Existen numerosos estudios clinicos que avalan
que el consumo regular de frijol ayuda a la prevencién y tratamiento de enfermedades
cardiovasculares, diabetes mellitus, obesidad y enfermedades relacionadas con el apa-
rato digestivo, ya que reduce el nivel de colesterol y glucosa en la sangre (SINGH, 1992;
THOMPSON et al., 2009; BENNINK, 2010).

Ademas de su calidad como alimento, el frijol desempefia una importante tarea,
ya que posee la capacidad de fijar nitrégeno en el suelo, dado que forma asociaciones sim-
bidticas con bacterias que fijan nitrégeno atmosférico. De ahi su importancia en la milpa,
agroecosistema mesoamericano originario de la tradicion maya, cuyos principales com-
ponentes productivos son maiz, frijol y calabaza, denominados “las tres hermanas” por la
manera en que se complementan. La cafia del maiz sirve como soporte al frijol trepador.
A su vez, el frijol aporta nitrégeno en la parte subterranea, elemento necesario para el
crecimiento del maiz. Las grandes hojas de la calabaza cubren la parte superficial del suelo
y ayudan a mantenerlo libre de plantas no deseadas, contribuyendo ademas a disminuir la
evaporacion del agua en la superficie. A pesar de que muchas y diversas asociaciones con-
tribuyen a la fijacion simbidtica del nitrégeno, en la mayor parte de los sistemas agricolas
la fuente primaria (80%) de nitrégeno fijado se debe a la simbiosis Rhizobium-leguminosa.

El frijol es fundamental en la gastronomia y en la cultura mexicanay, sin embargo,
su cultivo ha sido desplazado en muchos casos a regiones marginales, lo que ha derivado
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en pérdidas de diversidad genética, reduccidon de rendimiento y disminuciéon de compe-
titividad de este cultivo (BELLON et al., 2009). La diversidad genética existente en las po-
blaciones silvestres del frijol, asi como en otros parientes silvestres del género Phaseolus,
constituye un recurso importante para el fitomejoramiento, ya que dichas poblaciones
albergan genes de tolerancia a factores ambientales adversos (frio, sequia, calor, enfer-
medades y plagas), que podrian ser empleados para ampliar la base genética del frijol
cultivado en programas de mejora.

El Banco de Germoplasma de Frijol del Instituto Nacional de Investigaciones Fo-
restales, Agricolas y Pecuarias (INIFAP), ubicado en el Estado de México, alberga mas de
7,000 registros de frijoles cultivados (VARGAS et al., 2006), sin embargo, las formas silves-
tres estan poco representadas. Esta situacion se repite en otros bancos de germoplasma
mundiales. Segun la informacidn recogida en el portal Genesys (

), existen unas 83,000 entradas almacenadas en bancos de germoplasma de diferentes
paises, de las cuales sélo el 2% son silvestres.

Estos hechos revelan la urgencia de colectar, conservar y caracterizar la diver-
sidad inter e intraespecifica de las formas silvestres de Phaseolus, para salvaguardar la
biodiversidad del género y evaluar su posible utilizacién en la mejora del cultivo. En el
Banco de Germoplasma del Centro Internacional de Agricultura Tropical (CIAT), ubicado
en Colombia y poseedor de la mayor coleccion de frijol del mundo, se conservan mas de
6,000 entradas de frijoles de origen mexicano, tanto criollos como silvestres, muchos de
los cuales se han extinguido ya en México. Gracias a un acuerdo entre el CIAT y el INIFAP,
en los ultimos afios se repatriaron miles de entradas de frijol originarias de la Republica
Mexicana, procedentes de dicha coleccidén y que serdn albergadas en el Centro Nacional
de Recursos Genéticos de México, inaugurado en Marzo de 2012 en Jalisco. Este material
estara disponible para su utilizacién en programas de mejora del cultivo.

La mejora asistida por marcadores moleculares (MAS, del inglés Marker-Assisted
Selection) es una importante herramienta en los programas de mejoramiento genético de
plantas, debido a que aumenta la eficiencia y efectividad en comparacién con los métodos
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tradicionales. Una vez que se identifican los marcadores especificos de ADN que estan
estrechamente ligados a un gen o QTL (del inglés Quantitative Trait Loci; Loci de caracter
cuantitativo) responsables de una caracteristica de interés para la mejora, dichos marca-
dores se pueden usar para identificar aquellas plantas que albergan esos genes o QTLs, y
evitar asi una larga y laboriosa evaluacion de campo. Ademas, muchos caracteres, como el
rendimiento, valor nutritivo o resistencia a diferentes estreses, son muy complejos y, por
ello, dificiles de evaluar en el campo.

Los avances en la secuenciacién gendmica aportan la oportunidad de desarro-
llar millones de marcadores e identificar genes de importancia agrondmica, y permiten,
por tanto, conocer cémo se comportan los caracteres. Dichos marcadores pueden usar-
se en programas de mejora, andlisis de diversidad genética, identificacién de cultivares,
analisis filogenéticos, caracterizaciéon de recursos genéticos y asociacion con caracteres
agronomicos (EDWARS y BATLEY, 2010). La disponibilidad de un genoma de referencia de
la especie en cuestidn, permite la rapida identificacidon de genes candidatos a través de
andlisis bioinformatico y la deteccidon de marcadores tipo SNP (del inglés Single Nucleotide
Polymorphism, polimorfismo de un sélo nucleétido) a través de la comparaciéon de dicho
genoma con secuencias de diferentes genotipos de la especie.

Por lo tanto, es indispensable la conservacidn de los parientes silvestres y de las
variedades tradicionales de frijol, que podran ser empleadas en programas de mejora-
miento genético de la especie, a través de herramientas gendmicas, las cuales permitiran
un maximo aprovechamiento de la riqueza genética para asegurar diversidad suficiente y
poder afrontar asi las futuras demandas de la produccién agricola ante condiciones clima-
ticas impredecibles.

Historia y origen del frijol

El frijol comun (Phaseolus vulgaris L.) es una especie autégama, diploide y con un genoma
relativamente pequefio, con un tamafio estimado entre 587 Mbp y 637 Mbp (ARUMUGA-
NATHAN y EARLE, 1991; BENNETT y LEITCH, 1995, 2010).

De acuerdo con la distribucion geografica de la mayoria de especies (ver Figura 1)
gue pertenecen al género Phaseolus, éstas son consideradas de origen mesoamericano
(FREYTAG y DEBOUCK 1996, 2002; DELGADO-SALINAS et al., 1999, 2006). Delgado-Sali-
nas et al. (1999) clasificaron el género Phaseolus en 50 especies, mientras que Freytagy
Debouck (2002) en 70 especies. De todas ellas, sélo cinco han sido domesticadas: P. acu-
tifolius A. Gray, P. coccineus L., P. lunatus L., P. dumosus Macfad. y P. vulgaris L., siendo
esta ultima la de mayor importancia econdmica.

Las formas silvestres de frijol estan ampliamente distribuidas desde Chihuahua
hasta San Luis, en Argentina (TORO et al., 1990), y pueden clasificarse en dos acervos ge-
néticos: Mesoamericano (del Norte de México a Colombia) y Andino (Sur de Perd, Bolivia
y Noroeste de Argentina), de acuerdo con su origen geografico, la morfologia de la planta
(SINGH et al., 1991), proteinas de la semilla (GEPTS et al., 1986; GEPTS y BLISS, 1985),
alozimas (KOENIG y GEPTS, 1989) y marcadores moleculares (BECERRA-VELASQUEZ y
GEPTS, 1994; FREYRE et al., 1996; PAPA y GEPTS 2003, ROSSI et al., 2009, KWAK y GEPTS,
2009). Segun los restos arqueoldgicos, la domesticacidn y el primer consumo sucedié
hace 6,000-8,000 afios en Mesoamérica y Sudamérica (BRICK y BURGENER, 2007).
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Figura 1. Distribucién de la
riqueza de especies del géne-
ro Phaseolus en el continente
americano. La leyenda indica
el numero de especies asocia-

do a cada color presente en
el mapa.
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Debouck et al. (1993) descubrieron poblaciones silvestres de P. vulgaris en el
norte de Perd y Ecuador en la década de los ochenta. Mas tarde, Kami et al. (1995) iden-
tificaron una nueva faseolina (proteina de reserva de la semilla) en dichas poblaciones,
que no se encontraba en las pertenecientes a los acervos genéticos Mesoamericano y
Andino, y sugirieron que esta faseolina era ancestral a las otras ya conocidas, por lo que
se establecid la hipdtesis de que el origen del frijol comun estaba en la zona del Norte de
Peru y Ecuador, desde donde las formas silvestres se dispersaron posteriormente hacia el
norte (Colombia, América Central y México) y al sur (Sur de Perq, Bolivia y Argentina), for-
mando los dos acervos genéticos conocidos en la actualidad. Sin embargo, esta hipdtesis
ha sido debatida por multiples estudios, en particular el llevado a cabo por Bitocchi et al.
(2012), el cual, mediante el estudio de la diversidad de nucleétidos en cinco fragmentos
génicos, indicd un claro origen Mesoamericano de P. vulgaris, principalmente mexicano.

Domesticacion del frijol

La domesticacidn a partir de especies silvestres se inicié en diferentes partes del mun-
do hace unos 12,000 afios, convirtiéndose en uno de los hechos mas importantes de la
historia de la humanidad. El cultivo provocd una seleccién artificial de las plantas que
llevd al desarrollo de cultivos modernos, adaptados a ambientes artificiales. Durante la
domesticacion, el frijol ha sufrido una multitud de cambios tanto morfoldgicos como fi-
sioldgicos que lo diferencian de sus parientes silvestres, como la dormancia de la semilla,
la dehiscencia del fruto, el habito de crecimiento, la sensibilidad al fotoperiodo y color, y
la formay talla tanto de la planta como de las semillas y frutos (Figura 2). Todos estos ca-
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Figura 2. Diferencias de vai-
nas y semillas entre genotipos
domesticados y silvestres de
P vulgaris. ay b, domestica-
dos; ¢, silvestre Andino; d y
e, silvestres Mesoamericanos.
Se observan las diferencias
en tamano, tanto de vaina
como de semilla y la torsién
de las vainas en los genotipos
silvestres, que presentan
dehiscencia explosiva. Barra
blanca: 1 cm.

racteres son denominados colectivamente como sindrome de domesticacion (HAMMER,
1984). Una de las consecuencias de la domesticacion en la mayoria de las especies de
cultivo, es la reduccién de la diversidad genética (GLEMIN y BATAILLON, 2009).

A pesar de que las poblaciones silvestres del acervo Mesoamericano muestran
una elevada diversidad genética en comparacién con las Andinas, diversos estudios han
analizado la pérdida de diversidad debida a la domesticacion (KOENIG y GEPTS, 1989;
FREYRE et al., 1996.; ROSSI et al., 2009; KWAK y GEPTS, 2009; NANNI et al., 2011; BITOC-
CHl et al., 2012, 2013; DESIDERIO et al., 2013), concluyendo que, cuando se comparan po-
blaciones silvestres frente a domesticadas, la pérdida de diversidad es mayor en Meso-
américa que en los Andes. Segun lo propuesto por Bitocchi et al., (2013), esta diferencia
puede explicarse como el resultado de los cuellos de botella que se produjeron antes de
la domesticacion en los Andes (ROSSI et al., 2009; BITOCCHI et al., 2012), lo que empo-
brecié fuertemente las poblaciones silvestres, dando lugar a los efectos secundarios del
cuello de botella posterior a la domesticacion.

Otro estudio llevado a cabo por Bellucci et al. (2014) compara datos transcripto-
micos de frijoles silvestres y domesticados, y observa una reduccién de la diversidad en
las formas domesticadas con respecto a las silvestres. Sin embargo, también sefiala que
la diversidad en las variedades tradicionales o criollas que se origind por la fijacion de
mutaciones Utiles después de la domesticacion es una fuente importante para la mejora
de los cultivos.

Todo esto indica la importancia del estudio de la evolucidon de una especie de
cultivo como un factor que influye en la diversidad genética actual. Ademas, sefiala que
la gestidn eficiente de los recursos genéticos disponibles depende de la posesion de in-
formacion genética detallada de la especie, la cual se vio afectada por el proceso de
domesticacidn, asi como la necesidad de conservar las poblaciones silvestres y criollas de
frijol como fuente de mejora para el cultivo (KELLY et al., 1998; GEPTS, 2004).
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Importancia econdmica

El frijol comun se considera la legu-
minosa de grano destinada al con-
sumo humano directo mds impor-
tante del mundo (MIKLAS y SINGH,
2007; BROUGHTON et al., 2003).
Los seis principales paises produc-
tores en el mundo son: Brasil, India,
China, Myanmar, México y Estados
Unidos de América, en ese orden.
Desde 1999, Brasil es el primer
pais productor en el mundo (

). Segun datos
de la FAO, México ocupaba en el
afio 2012 el sexto lugar, con India y
Brasil a la cabeza.

Por su gran importancia
econdmica y social, el frijol es un
producto estratégico dentro del de-
sarrollo rural de México. Los 10 principales estados productores son: Zacatecas, Sinaloa,
Chihuahua, Durango, Nayarit, Chiapas, Guanajuato, San Luis Potosi, Puebla e Hidalgo.

En México, la superficie anual sembrada con frijol es de 1.5 millones de hecta-
reas (Instituto Nacional de Estadistica y Geografia, 2011), con una produccién promedio
de 0.7 toneladas por hectarea —en contraste con las 1.86 ton/ha producidas en los Es-
tados Unidos—, y como promedio, cada mexicano consume anualmente 10.30 kg (FAO),
por lo que este cultivo se considera el segundo en importancia en México, con base en la
superficie sembrada y el volumen consumido. Ademas, representa la segunda actividad
agricola mds relevante en el pais por el nimero de productores dedicados al cultivo.

Mejora genética del frijol

Debido a su importancia como alimento, el valor del frijol comun se contempla como un
cultivo social y su mejora es una preocupacién constante (SINGH, 2001).

Se considera que la mejora genética vegetal comenzé con la domesticacion de
los primeros cultivos. Inicialmente, los programas de mejora genética en frijol emplea-
ban métodos tradicionales o convencionales, basados fundamentalmente en la genética
mendeliana. Estos consisten en el cruzamiento entre individuos de la misma especie (o
entre especies afines) que muestran caracteristicas diferentes, y una seleccion posterior
de los ejemplares que presentan las caracteristicas deseadas. Dicho proceso se repite
sucesivamente hasta lograr la incorporacion de los genes que llevan informacion para
los rasgos ambicionados y la eliminacion de aquellos relacionados con las caracteristi-
cas no deseadas. Mas recientemente, estos programas se han visto beneficiados por la
aplicacion de técnicas de genética molecular, como es la mejora asistida por marcadores
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(MAS), la cual requiere que previamente se haya realizado la identificacion, etiquetado y
mapeo de loci de QTLs de interés (MIKLAS et al., 2006). De forma general, las ventajas de
la MAS incluyen una reduccién en el tiempo y esfuerzo, y una mayor eficiencia (DWIVEDI
et al., 2007; JENA y MACKILL, 2008).

La mayoria de estudios de MAS en frijol comun se ha enfocado en caracteres de
resistencia a diversas enfermedades bacterianas, viricas y fungicas (KELLY et al., 2003).
Para el empleo de la MAS se requiere la existencia de un mapa de ligamiento genético, es
decir, representaciones graficas que muestren el orden de los genes en un cromosoma y
donde dicho orden esté basado en las frecuencias de recombinacién entre los genes. Se
ha desarrollado una multitud de mapas de ligamiento de frijol, inter y entre acervos gené-
ticos. Hasta la fecha hay unos 25 mapas publicados (BELLUCCI et al., 2014), entre ellos el
de la poblacion BAT93/Jalo EPP558, considerada como la poblacién de mapeo consenso
de frijol ya que en ella se han mapeado multitudes de genes y QTLs de importancia agro-
ndémica de otros mapas, permitiendo entonces la correlacién entre grupos de ligamiento
(FREYRE et al., 1998; VALLEJOS et al., 2001; BLAIR et al., 2003). Los mapas de ligamiento se
emplean en una gran cantidad de propuestas: mapeo de genes, analisis de QTLs, analisis
de desequilibrio de ligamiento, sintenia y, por tanto, para encontrar genes relacionados
con caracteres de interés agrondmicos, para su posterior aplicaciéon en programas de me-
joramiento. Algunos ejemplos en los que la MAS se ha empleado con éxito en programas
de mejoramiento de diferentes especies de cultivo se resumen en la Tabla 1.

Cultivar/ Afio de
Cultivo Linea de Caracteristica mejorada . . Mejorador/Pais Referencia
B liberacidn
mejora
Frijol USPT-ANT-1 Resistencia a antracnosis 2004 USDA-ARS* (EEUU) Miklas et al., 2003
Tabla 1. Cultivares desarro- ABCP-8 Resistencia a bacteriosis comuan 2005 Universidad de Nebraska/ Mutlu et al., 2005
llados mediante MAS dispo- USDA-ARS (EEUU)
nibles en el mercado. Casos Resistencia a bacteriosis . 0
L . X Universidad de Nebraska/
exitosos llevados a cabo por ABC-Weihing comn, roya ¥ virus del 2006 USDA-ARS (EEUU) Mutlu et al., 2008
instituciones publicas. [REsalce
USDK-CBB-15 Resistencia a bacteriosis comun 2006 USDA-ARS (EEUU) Miklas et al., 2006b
Indian Council of
Maiz Vivek QPM 9 Proteina de alta calidad 2008 Agricultural Research Gupta et al., 2009
(India)
. . . Texas Agricultural —
Arroz Cadet Bajo contenido de amilosa 2000 Dwivedi et al., 2007

Experiment Station (EEUU)
XieYou 218 Resistencia a bacteriosis 2001 el L Cheng et al., 2007
Research Institute China) '
University of Agricultural
Sciences (India)
Hebrew University of
Jerusalem (EEUU)

MAS 946-1 Resistencia a sequia 2007 Gandhi, 2007

Jitomate Ab2 Alto rendimiento 2002 Lippman et al., 2007

Resistencia a roya, virusy
Trigo Lassik nematodos/ Alto contenido en 2007
proteinas

University of California,

Davis [EEUU) WheatCAP 2009

Gendmica: herramienta para la mejora

Se ha demostrado que la mejora de los cultivos se puede agilizar mediante el aprovecha-
miento de las tecnologias de gendmica de alto rendimiento que estan teniendo efectos
significativos en la gestion de los bancos de genes y en la manera de explotar los recursos
de germoplasma (TUBEROSA et al., 2011).
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Hoy en dia existen diferentes herramientas e informacidon gendmica del frijol,
disponibles para estudiar la diversidad presente en la especie, tales como mapas de liga-
miento, colecciones de marcadores, bibliotecas de cromosomas artificiales bacterianos
(BAC, Bacterial Artificial Chromosome), un mapa fisico y la secuencia del genoma com-
pleto (McCLEAN et al., 2008; GEPTS et al., 2008). Recientemente, se han secuenciado dos
genomas, uno de una variedad criolla del acervo Andino (BeanCap,

; SCHMUTZ et al., 2014) y otro de una linea mejorada del
acervo Mesoamericano (PhaslbeAm, ;
manuscrito en preparacién). Para el genoma del frijol Andino se reporté un genoma en-
samblado de 473 Mb y cerca de 27197 genes, mientras que para la linea Mesoamericana
se tiene un ensamblado de 550 Mb y 28520 genes.

La MAS es utilizada de forma rutinaria para los rasgos controlados por los princi-
pales loci, aunque la mejora de caracteres cuantitativos complejos todavia sigue siendo
una tarea dificil en los programas de mejoramiento (MIKLAS et al., 2006a; TUBEROSA
et al., 2011). El estudio de asociacién del genoma completo (GWAS, Genome-wide asso-
ciation study) es un enfoque que estd siendo adoptado cada vez mas para diseccionar
la base genética de los caracteres, y cuando se aplica a las poblaciones silvestres, tiene
importantes beneficios para la conservacion genética (ALLENDOREF et al., 2010; GALEA-
NO et al., 2012). Ademas, las nuevas técnicas de la gendmica pueden ser empleadas para
estudios de domesticacion, adaptacidn de las especies, deriva genética y flujo de genes
(DAVEY et al., 2011; HEERWAARDEN et al., 2011).

Conclusiones

Hasta la fecha, la falta de un genoma de referencia del frijol comun ha sido uno de los
principales limitantes para los programas de mejora. La disponibilidad del genoma de
referencia del cultivo permitird perfeccionar la competitividad de esta especie, ya que
la secuencia proporcionara herramientas de gran alcance para mejorar caracteristicas
agrondmicas y nutricionales. Futuros estudios de gendmica facilitaran la obtencidn de
conocimientos mas precisos sobre el origen, domesticacién, evolucién, adaptacién y me-
jora de la especie, asi como de las estrategias para su conservacion.

Por otro lado, es inminente la necesidad de generar un Banco de Germoplasma
bien caracterizado y accesible de la especie en México, teniendo en cuenta la conserva-
cion de material silvestre, criollo y domesticado, tanto in situ como ex situ, y preservar asi
el valor social de este cultivo. s
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