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RESUMEN. Se evalu6 la diversidad genética y estructura poblacional de materiales nativos de trigo harinero
(Triticum aestivum L.) con el fin de identificar patrones de variacidn asociados al origen climatico y su potencial
adaptacién al estrés hidrico. De una coleccién de 990 colectas del banco de germoplasma del CIMMYT, se
seleccionaron 45 materiales provenientes de regiones aridas y semidridas, considerando criterios geograficos,
climaticos (indice de aridez > 30) y genéticos. El andlisis se realizé con 10 811 marcadores SNP genémicos de alta
calidad. La diversidad genética intrapoblacional se estimé mediante el indice de entropia de Shannon, mientras
que la estructura genética se evalu6é mediante andlisis UPGMA, andlisis de componentes principales (ACP) y
andlisis de ancestria con inferencia bayesiana. Los resultados mostraron una diversidad genética intermedia (H =
0.46) y una estructura genética débil a moderada, caracterizada por alta variacion intragrupo y tendencias parciales
de agrupamiento asociadas al clima de origen. El andlisis de ancestria identificé cinco grupos genéticos con
distintos niveles de mezcla. En conjunto, los resultados sugieren una estructuracion genética incipiente
influenciada por el ambiente y un flujo génico histérico significativo, destacando el valor de estos materiales para
conservacion y mejoramiento genético.
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ABSTRACT. Genetic diversity and population structure of native bread wheat (Triticum aestivum L.) materials
were evaluated to identify patterns of variation associated with climatic origin and potential adaptation to drought
stress. From an initial collection of 990 accessions from the CIMMYT germplasm bank, 45 materials originating
from arid and semi-arid regions were selected based on geographic, climatic (aridity index > 30), and genetic
criteria. Analyses were performed using 10 811 high-quality genomic SNP markers. Intrapopulation genetic
diversity was estimated using the Shannon entropy index, while genetic structure was assessed through UPGMA
clustering, principal component analysis (PCA), and Bayesian ancestry inference. The results revealed
intermediate genetic diversity (H = 0.46) and weak to moderate population structure, characterized by high
intragroup variation and partial clustering trends associated with climatic origin. Ancestry analysis identified five
genetic groups with varying degrees of admixture. Overall, the results indicate incipient genetic structuring
influenced by environmental conditions and significant historical gene flow, highlighting the value of these
materials for conservation and wheat breeding programs.

Keywords: Adaptation, drought, variability.
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INTRODUCCION

El trigo harinero (Triticum aestivum L.) es un cultivo fundamental para la seguridad alimentaria a
escala global, su éxito radica en su capacidad de adaptacion a diversas condiciones agroclimaticas
adversas (Curtis y Halford 2014). Sin embargo, en la actualidad el cambio climatico ha modificado
aceleradamente los sistemas agricolas, alterando los patrones de precipitacion y la frecuencia e
intensidad de eventos extremos como sequias, elevando el estrés hidrico y en consecuencia
reduciendo la productividad agricola en diversas regiones del mundo (Ullah 2025, Farah et al.
2025). A pesar de que el trigo ha mostrado histéricamente una notable capacidad de adaptacion
como resultado de la aplicacion de programas de mejoramiento genético (Balfourier et al. 2019), el
actual escenario climatico podria limitar el desempefio de las variedades modernas,
particularmente en regiones aridas y semiaridas (Xiong et al. 2021).

En México, la produccion nacional de trigo harinero es insuficiente para cubrir la demanda interna,
lo que ha incrementado la dependencia de importaciones, principalmente de Estados Unidos y
Canada (SIAP, 2024). Este cultivo se desarrolla principalmente bajo sistemas de riego en el noroeste
del pais, especialmente en el estado de Sonora, una region altamente vulnerable a la variabilidad
climatica y a la disminucién en la disponibilidad de agua (Hernandez-Ochoa et al. 2018); siendo
estos factores un riesgo creciente para la estabilidad productiva del sistema triguero nacional. Por
esta razon, es prioritario el desarrollo de variedades de trigo resilientes y adaptables a condiciones
ambientales adversas como las predominantes en la region norte de México, por lo que la
incorporacidon de nuevas fuentes de variabilidad genética es crucial para el desarrollo de nuevos
programas de mejoramiento (Bapela et al. 2022). En este sentido, cobran relevancia los materiales
nativos de trigo ya que representan una fuente importante para la adaptacion derivada de su
historial evolutivo bajo condiciones climaticas prevalentes en sus centros de origen (Li et al. 2021).
Ademas, a diferencia de las variedades convencionales, los materiales nativos suelen presentar una
alta variacién genética intrapoblacional producto del flujo génico histérico al que han sido
sometidos y de los procesos de seleccion empirica bajo condiciones ambientales y topograficas
heterogéneas (Huang et al. 2002, Oliveira ef al. 2012, Hanif ef al. 2021, Seyvani et al. 2025).

La caracterizacion de la diversidad genética y de la estructura poblacional mediante marcadores
moleculares, como polimorfismos de un solo nucleétido (SNP), constituye una herramienta
fundamental para evaluar los patrones de variacion genética adaptativa en trigo (Balfourier et al.
2019, Zhou et al. 2020). En este contexto, los enfoques de genética del paisaje y asociacion genotipo-
ambiente han demostrado que la integracion de la informacién genodmica y variables ambientales
permite identificar sefiales adaptativas relevantes para el mejoramiento de cultivos (Omondi et al.
2024). Asimismo, se ha evidenciado que dicha variaciéon genética se asocia con mayor fuerza a
gradientes ambientales que a la localizacion geografica per se (Hanif et al. 2021, Babalola et al. 2025).

No obstante, la aplicacion practica de estos hallazgos en programas de mejoramiento,
particularmente en ambientes aridos y semidridos, atin es limitada (El Gataa et al. 2024, Cordero et
al. 2026). Esta limitacion atribuida principalmente a la insuficiente integraciéon de datos gendmicos,
fenotipicos y ambientales (Nyine et al. 2025), asi como a la naturaleza compleja y poligénica de la
tolerancia a la sequia y la fuerte interaccion genotipo x ambiente (Khan et al. 2019), aunado a la
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necesidad de validar e incorporar estos loci en esquemas de seleccion genética efectivos (El Gataa
et al. 2022, Liu et al. 2023).

El uso de indices climaticos, como el indice de aridez (p. ej., IA), representa una herramienta
robusta para estimar la disponibilidad hidrica ambiental y ha sido ampliamente empleado en la
caracterizacion de poblaciones que han evolucionado bajo condiciones de estrés hidrico (Zomer et
al. 2022). Estas poblaciones presentan una mayor probabilidad de portar variantes genéticas
asociadas con la tolerancia a la sequia. Por lo tanto, la integracidon de datos ecoldgicos, fenotipicos,
ambientales (IA) y gendmicos podria facilitar la identificacion y seleccion de germoplasma con alto
potencial adaptativo, fortaleciendo los programas de mejoramiento dirigidos a ambientes aridos y
semiaridos (Garcia-Oliveira et al. 2025).

El presente estudio tuvo como objetivo evaluar la diversidad genética y la estructura poblacional
de un conjunto de 50 materiales nativos de trigo harinero (Triticum aestivum L.) seleccionados con
base en marcadores SNP de alta densidad, un indice climatico e informacion geografica. Asimismo,
se buscd identificar patrones de variacion genética asociados al clima y analizar su posible relacion
con los procesos de adaptacion. Los resultados generados pueden tener implicaciones practicas
para la conservacion y el aprovechamiento de los recursos fitogenéticos, asi como para el disefio
de estrategias de seleccion de genotipos orientadas a incrementar la resiliencia climatica del cultivo
ante los escenarios actuales.

MATERIALES Y METODOS

Seleccion de materiales nativos

La seleccion de materiales se realizo a partir de los datos de pasaporte de 990 materiales nativos
(landraces) de trigo harinero pertenecientes al banco de germoplasma del CIMMYT. La seleccién
se basd en la integracion de tres criterios principales: origen geografico, origen climatico y
contenido genético. Desde el punto de vista geografico, se priorizaron materiales provenientes de
regiones caracterizadas por condiciones secas, incluyendo zonas dridas y semidridas, asi como
regiones templadas calidas. La clasificacion climéatica se realizd con base en el sistema de Kppen-
Geiger, ampliamente utilizado en estudios agroclimaticos y de adaptacion vegetal (Kottek et al.
2006).

El criterio climatico se definio a partir del indice de aridez (IA), el cual estima el balance hidrico de
los sitios de origen mediante la relacion entre la evapotranspiracion potencial y la precipitacion
anual (Cortés 2013). Los valores positivos del IA indican déficit hidrico, mientras que los negativos
reflejan exceso de precipitacion. Para este estudio, se establecié un umbral de seleccion de IA > 30,
correspondiente a ambientes con precipitacion muy deficiente y condiciones marcadas de estrés
hidrico. Este criterio permitié enfocar la selecciéon en materiales con potencial adaptacion a la
sequia, relevantes para programas de mejoramiento bajo escenarios de cambio climatico. Mientras
que el criterio genético considerd la diversidad alélica asociada a ocho marcadores SNP (Tabla 1)
previamente reportados por Gémez-Espejo et al. (2022). Estos marcadores estan vinculados a
mecanismos de respuesta al estrés hidrico y se utilizaron para identificar materiales

e-ISSN: 2007-901X https://era.ujat.mx

B89 :


http://?

) Carrillo-Ruiz et al.
Ecosistemas Estructura y diversidad de trigo harinero nativo
¥ Recursos N L
Agropecuarios Ecosist. Recur. Agropec. Ntim. Esp. VI: e5140, 2026

https://doi.org/10.19136/era.a13nVI.5140

representativos de variantes genéticas relevantes dentro de las poblaciones de origen. La seleccion
integrd la informacion del indice de aridez y la composicion alélica de cada material.

Tabla 1. Listado de genes utilizados en la seleccién de los materiales nativos.

Proteina Alelo  Funcidén bioldgica

Ovate Family Proteins T Factores reguladores especificos de plantas que participan en el control de la morfogénesis

(OFP) (forma y tamafio de dérganos) y en la adaptacion morfoldgica frente a sefales de estrés

Cromosoma 2B ambientales y hormonales (Wang et al. 2020).

Similar to hélix-loop- GG Regulacion de procesos clave como: crecimiento y desarrollo, respuesta a hormonas, adaptacion

helix DNA (bHLH1) a estrés abidtico (salinidad, sequia) y arquitectura radical y aérea (Guo y Wang 2017).

Cromosoma 3D

Putative expansin-B2 TT Elongacion celular, especialmente en raices y tejidos jovenes, crecimiento de la raiz primaria y

(EXPB2) raices laterales, emergencia de hojas y elongaciéon del tallo, plasticidad del desarrollo,

Cromosoma 3D permitiendo ajustes rapidos del crecimiento (Cosgrove 2015).

Growth-regulating TT Regulacion del crecimiento vegetativo, especialmente en el area foliar, longitud de hojas y

factor 1 (GIF1) arquitectura de la planta. En cereales, la modulaciéon del crecimiento (mediada por GRF-GIF)

Cromosoma 4B influye indirectamente en la longitud de raices, la relacion raiz/parte aérea, rasgos clave para la
tolerancia a la sequia (Zan et al. 2020).

Late embryogenesis GG Previenen la agregacion y dafo de otras proteinas y estructuras celulares bajo estrés hidrico u

abundant (LEA) osmotico (Liu ef al. 2019).

Cromosoma 4D

Basic heliz-loop-helix CcC Regulacion de procesos clave como crecimiento y desarrollo, respuesta a hormonas, adaptacion

(bHLH2) a estrés abidtico (salinidad, sequia) y arquitectura radical y aérea (Guo y Wang 2017).

Cromosoma 7A

SKP-Cullin-Fbox E3 ( CcC Las proteinas SCF E3 ubiquitina ligasas —especialmente aquellas con dominio F-box como

SCF) TaFBA1- son componentes clave de la respuesta al estrés por sequia. Reconocen y marcan

Cromosoma 7A proteinas reguladoras para degradacién, modulando rutas de sefializaciéon (Shu y Yang 2017).
Su expresion puede aumentar bajo sequia y otros estreses abiéticos (Zhou et al. 2014).

Cytochrome b6-f TT El complejo cytochrome b6f, incluyendo subunidades como PetG, es un punto critico para

complex subunit 5 ajustar el flujo de electrones bajo estrés (Saroussi et al. 2023).

(PETG) Cromosoma 7D

La combinacion de estos criterios permitid6 una seleccién integral que incorpora tanto las
condiciones ambientales del sitio de origen como la variabilidad genética subyacente,
proporcionando una base s6lida para estudios de diversidad, adaptacion y mejoramiento genético.
Adicionalmente, se incluyeron materiales nativos contrastantes, caracterizados por indices de
aridez negativos, alta precipitacion media anual, climas frios y variantes alélicas alternativas, los
cuales se utilizaron como materiales testigo.

Diversidad alélica dentro de materiales nativos

Los andlisis de diversidad genética en los materiales seleccionados se realizaron a partir de datos
moleculares correspondientes a 26 064 marcadores SNPs codificados en formato genotipico aditivo
(0, 1y 2). Estos datos fueron generados por el Banco de Germoplasma de trigo del CIMMYT
mediante la tecnologia GBS DArT-seq, siguiendo la metodologia descrita por Vikram et al. (2016).
Inicialmente, la matriz genotipica fue sometida a un control de calidad de los datos eligiendo las
variantes con una frecuencia de alelo menor (MAF) > 2%. Posteriormente, se filtraron los
marcadores para retener tnicamente aquellos més polimdrficos e informativos empleando la
entropia de Shannon y una proporcion maxima de datos faltantes (NA) del 50 %. Como resultado,
se conservaron 10 811 SNPs, que constituyeron la base de datos final para los analisis posteriores.
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La diversidad alélica intrapoblacional se estimé mediante el indice de entropia de Shannon (H),
ampliamente utilizado en genética de poblaciones para cuantificar la diversidad genética en
funcion de las frecuencias alélicas (Reyes-Valdés y Williams 2005, Chao et al. 2015). Este indice
mide la incertidumbre asociada a la identidad de un alelo seleccionado al azar, siendo sensible
tanto al nimero de alelos (riqueza alélica) como a su distribucion (equidad). En el caso de los SNPs,
que generalmente son bialélicos, el indice alcanza su valor maximo cuando ambos alelos presentan
frecuencias similares, lo que refleja una mayor equidad, mientras que valores bajos indican la
predominancia de un solo alelo y, por lo tanto, menor diversidad efectiva. Para un locus con k
alelos y frecuencias pi, p,..., p, se utilizo la férmula:

k
H=- Z p;i log, (p:)
i=1

Donde: i corresponde a la proporcion del alelo y pi se refiere a la frecuencia alélica correspondiente.

Con el fin de distinguir si los valores de H se explican principalmente por la riqueza alélica o por
la equidad en la distribucion de frecuencias, se estimé adicionalmente la heterocigosidad esperada
(He) para cada locus. En SNPs bialélicos, He se calcul6 como: He = 2pq. Donde p y g corresponden
a las frecuencias de los dos alelos. Mientras que H integra simultaneamente riqueza y equidad, He
es particularmente sensible a la distribucion de las frecuencias alélicas, disminuyendo cuando uno
de los alelos predomina. De esta manera, el uso conjunto de ambos indices permite discriminar si
la diversidad genética observada esta determinada principalmente por el nimero de variantes
presentes o por su representacion relativa en la poblacion.

Las frecuencias alélicas se estimaron a partir de genotipos codificados como 0, 1 y 2,
correspondientes a homocigoto para el alelo alternativo, heterocigoto y homocigoto para el alelo
de referencia, respectivamente. Todos los calculos se realizaron en el entorno estadistico R (R Core
Team 2023).

Diversidad interpoblacional de materiales nativos

Para evaluar la diversidad genética entre los materiales nativos, se calculé una matriz de distancias
genéticas utilizando la distancia euclidiana entre pares de genotipos, asumiendo independencia
entre marcadores tras el proceso de filtrado. A partir de esta matriz, se realizé un anadlisis de
agrupamiento jerarquico mediante el método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with
Arithmetic Mean), utilizado para inferir relaciones genéticas basadas en datos moleculares. El
dendrograma se construyé de forma iterativa, fusionando en cada paso los grupos genéticamente
mas cercanos hasta completar la estructura jerarquica.

La robustez de los agrupamientos obtenidos se evalué mediante un andlisis de bootstrap con 1 000
remuestreos con reemplazo. En cada iteracion se generd una matriz genotipica pseudo-replicada
conservando el nimero total de SNPs, a partir de la cual se recalcul6 la matriz de distancias y se
construyé un dendrograma independiente mediante el mismo método UPGMA. Los valores de
soporte para cada rama del dendrograma original se estimaron como la proporcion de remuestreos
en los que cada agrupamiento fue recuperado, lo que permitié evaluar la estabilidad y
confiabilidad de las relaciones genéticas inferidas.
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Con el fin de caracterizar la estructura genética y explorar la variacion multivariada entre los
materiales nativos, se realizd6 un Anadlisis de Componentes Principales (ACP). Previamente, la
matriz genotipica de 10 811 SNPs se centr6é por marcador y, cuando fue necesario, se estandarizo
para minimizar el efecto de diferencias en la variacion marginal. E1 ACP se efectué mediante
descomposicion en valores singulares (SVD), un método eficiente para el analisis de datos
gendmicos de alta dimensionalidad. Los componentes principales y sus valores propios
permitieron estimar la proporcion de variacion genética explicada por cada eje. Se retuvieron los
primeros componentes con base en su relevancia bioldgica, la varianza acumulada y el gréfico de
sedimentacion. La proyeccién de los individuos sobre estos ejes se utilizo para visualizar la
diferenciacion genética, identificar agrupamientos y explorar patrones de estructura poblacional.

De manera complementaria, la estructura genética se evalué mediante un andlisis de ancestria con
inferencia bayesiana, utilizando el paquete LEA en R (Frichot y Francois 2015). Los coeficientes de
ancestria se estimaron con la funcién snmyf, basada en factorizaciéon matricial no negativa y
optimizada para grandes conjuntos de datos, lo que permite estimaciones robustas aun en
presencia de desequilibrio de ligamiento o datos faltantes.

El analisis se ejecutd considerando valores de K de 1 a 10, con 10 réplicas por K. El nimero éptimo
de grupos ancestrales se determin6 mediante la minimizacion de la entropia cruzada promedio,
conforme al criterio de Frichot y Francois (2015). Con el K éptimo se obtuvieron las matrices Q y P,
a partir de las cuales se asignaron los genotipos a las subpoblaciones inferidas y se describi6 la
estructura poblacional, en concordancia con los patrones observados en el ACP. Todos los andlisis
se realizaron en el entorno R (R Core Team 2023), utilizando procedimientos estandarizados y
paquetes validados para el manejo de matrices genomicas de gran tamaro.

RESULTADOS

Diversidad alélica de materiales nativos seleccionados

Se seleccionaron 45 materiales nativos experimentales originarios de regiones aridas y semidridas
de cinco paises (Tabla 2). En contraste, los materiales utilizados como testigos provienen de zonas
de clima continental frio, con alta precipitacion media anual. La informacion detallada de
pasaporte, incluyendo los datos de registro de accesion en el banco de germoplasma de CIMMYT,
disponibles en la plataforma Genesys, se presenta en la Tabla Suplementaria S1.

Tabla 2. Resumen de datos climaticos de los materiales nativos seleccionados.

Promedio
Clima No. Origen
TMA PMA 1A
B-Seco 10 16.1°C 177mm 80 Iran (IRN), China (CHN), Afganistan (AFG) e Iraq (IRQ).
C-Templado 35 13.9°C 451 mm 44 Turquia (TUR), Afganistan (AFG) e Iran (IRN).
D-Frio 5 6.7°C 785 mm -41 Turquia (TUR), Rusia (RUS) y Georgia (GEO).

TMA =Temperatura media anual (1970-2000); PMA = Precipitacién media anual (1970-2000)
y IA = Indice de aridez.
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La estimacion de la diversidad genética de los materiales nativos seleccionados, mediante el indice
de entropia de Shannon (H), mostré un valor promedio de H = 0.46. Por su parte, la heterocigosidad
esperada promedio fue de He = 0.20. En conjunto, estos resultados evidencian la presencia de
variacion genética entre los materiales evaluados; sin embargo, los valores relativamente bajos de
He en comparacion con H sugieren que dicha variacion se encuentra asociada a una distribucion
desigual de las frecuencias alélicas.

Diversidad interpoblacional de materiales nativos

El andlisis de conglomerados jerarquicos basado en SNPs gendmicos (Figura 1) revel6 una
estructura genética bien definida entre los materiales evaluados. El dendrograma mostro genotipos
con alta similitud genética (distancias <20), otros con parentesco moderado (30-70) y un conjunto
de materiales altamente divergentes (distancias >90). Al aplicar un punto de corte de 89.19 en la
distancia genética euclidiana, se identificaron tres grupos principales con altos valores de soporte
(>95%), lo que evidencia una marcada diferenciacion genética y una amplia variabilidad gendmica
entre los materiales, lo que resalta su valor como reservorios genéticos para programas de
mejoramiento del trigo.
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Figura 1. Andlisis de conglomerados jerarquicos.
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El grupo ubicado en el extremo izquierdo del dendrograma estuvo conformado por seis
colecciones provenientes de Turquia, Iran y Georgia, asociadas principalmente a climas templados
y frios. Estas colecciones presentaron distancias intermedias (60-80), lo que indica un parentesco
moderado y una divergencia genética relativamente baja. Dos materiales de clima frio,
SEEDDIV21613 (CWI86635) y SEEDDIV14225 (CWI86858), resultaron altamente similares entre si
pese a su distinto origen geografico, lo que sugiere un posible intercambio historico de
germoplasma o una adaptacion convergente a condiciones ambientales similares.

El grupo central incluy6 la mayoria de las colecciones (35), principalmente originarias de Turquia,
asi como materiales de Afganistan asociados a climas secos y templados. Este grupo presenté una
alta diversidad intragrupo, con la coexistencia de subgrupos muy cercanos (distancias <20) y otros
mas divergentes (40-70). Algunos subgrupos definidos a distancias de 70-80 mostraron nodos bien
soportados (>94%), lo que sugiere la existencia de fondos genéticos con posible adaptacion
ambiental comun. La elevada variabilidad dentro de este grupo podria atribuirse a procesos de
recombinacion y flujo génico dentro de regiones con condiciones climaticas similares.

El grupo situado en el extremo derecho del dendrograma estuvo conformado por siete colecciones
altamente divergentes (distancias >95), principalmente de climas secos (China, Afganistan e Iraq),
junto con dos colecciones de clima frio de Turquia. Este grupo mostré mayor cercania genética con
el grupo del extremo opuesto que con el grupo central, lo que sugiere un origen comun seguido de
procesos de migracion y adaptacion climatica. La presencia de materiales de clima seco en este
grupo resalta su potencial como fuente genética para la tolerancia al estrés ambiental.

El Andlisis de Componentes Principales explico el 29% de la variacidén genética total en los dos
primeros componentes (Figura 2), los cuales son valores tipicos en estudios con SNPs en trigo. El
biplot mostré una superposicion parcial entre materiales de climas secos, templados y frios; sin
embargo, se observaron tendencias de separacion asociadas al origen climatico, ya que las colectas
de clima frio se concentraron principalmente en un sector del grafico, las colectas de clima seco
ocuparon posiciones intermedias, mientras que las colectas de clima templado mostraron una
mayor dispersion.

Estructura poblacional de materiales nativos

El andlisis de ancestria genética (matriz Q) evidencid la presencia de cinco grupos genéticos
principales (G1-G5) en los materiales nativos evaluados (Figura 3). La figura muestra que cada
genotipo presenta proporciones variables de pertenencia a estos grupos, lo que representa una
estructura genética débil a moderada, con distintos grados de mezcla genética entre grupos.

Algunos conjuntos de genotipos presentan una asignacion predominante a un solo grupo,
particularmente en el G2 y G3, donde se observan proporciones de ancestria cercanas a la unidad;
esto sugiere una baja mezcla genética. En contraste, los grupos G1 y G5 exhiben genotipos con
patrones mads heterogéneos, caracterizados por combinaciones de dos o mas componentes
genéticos, lo cual indica eventos de hibridacion o intercambio genético entre materiales de distintos
origenes.
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Figura 3. Grafico de barras de la matriz de ancestria genética. Cada barra vertical representa
un individuo/genotipo y los colores indican los grupos ancestrales que conforman su
composicion genética. La codificacion de los nombres de los materiales nativos segin su
origen climatico representa: clima seco (amarillo), templado (verde) y frio (azul).

e-ISSN: 2007-901X

https://era.ujat.mx
9


http://?

) Carrillo-Ruiz et al.
Ecosistemas Estructura y diversidad de trigo harinero nativo
¥ Recursos N L
Agropecuarios Ecosist. Recur. Agropec. Ntim. Esp. VI: e5140, 2026

https://doi.org/10.19136/era.a13nVI.5140

El origen climatico de los materiales nativos no coincide de manera estricta con los grupos
genéticos inferidos, ya que genotipos provenientes de diferentes categorias climaticas se
distribuyen dentro de un mismo grupo genético, y, de forma reciproca, genotipos de un mismo
clima aparecen asociados a distintos grupos del grafico de barras. De manera general, la estructura
observada en el grafico de barras refuerza lo observado en el analisis de conglomerados y el ACP,
e indica que los materiales nativos de trigo harinero conservan una alta diversidad genética
intragrupo, acompanada de una diferenciacion genética limitada entre grupos.

DISCUSION

Diversidad alélica de materiales nativos seleccionados

El valor promedio de entropia de Shannon (H = 0.46) es consistente con niveles intermedios o
moderados de diversidad genética reportados previamente en germoplasma de trigo (Dagnaw et
al. 2023), esto de acuerdo con la clasificacion de Eticha ef al. (2005), quienes consideran valores altos
(H" > 0.60), intermedios (0.40 < H' < 0.60) y bajos (H' < 0.40). Sin embargo, la heterocigosidad
esperada promedio fue relativamente baja (He = 0.20), lo que revela que la mayoria de los loci
presentan frecuencias alélicas desiguales. En marcadores bialélicos, He disminuye cuando uno de
los alelos predomina, por lo que este valor sugiere una distribucidén sesgada de las frecuencias
alélicas en una proporcion considerable de los SNPs analizados.

En conjunto, la comparacion entre H' y He sugiere que la diversidad genética observada no estd
restringida por la riqueza alélica, dado que todos los loci fueron polimorficos, sino principalmente
por una baja equidad en la distribucion de frecuencias. Esto implica la presencia de algunos loci
relativamente balanceados que elevan el valor de H', en contraste con una mayoria de loci
dominados por uno de los alelos, patron consistente con estudios en trigo que reportan una alta
proporcion de SNPs con frecuencias alélicas desbalanceadas, lo que limita la diversidad genética
efectiva a pesar del alto polimorfismo (Laido et al., 2013).

Estudios basados en SNPs han documentado valores de Shannon que oscilan entre 0.35 y 0.50 en
diferentes subpoblaciones de trigo cultivado, lo que sitda a los materiales nativos analizados
dentro del rango esperado para este tipo de germoplasma (Eltaher et al. 2018). En contraste,
investigaciones que incluyen colecciones con mayor amplitud geografica o menor presiéon de
seleccion han reportado indices de Shannon superiores (H = 0.60-0.65), lo que sugiere una mayor
riqueza y equidad alélica (Tehseen et al. 2022).

La diversidad genética intermedia observada puede explicarse por caracteristicas bioldgicas y
agrondmicas propias del trigo harinero, particularmente su naturaleza predominantemente
autdgama, la cual limita la recombinacién genética y reduce la heterocigosidad dentro de las
poblaciones. Asimismo, procesos historicos de domesticacion, seleccion local y manejo tradicional
de semillas han contribuido a la fijacién de alelos adaptativos, disminuyendo la variabilidad
genética detectable en los materiales nativos (Haudry et al. 2007). No obstante, el nivel de
diversidad detectado sigue siendo relevante desde una perspectiva de conservacion y
mejoramiento genético. En este contexto, los materiales nativos pueden constituir una fuente
potencial de alelos asociados con adaptacion a condiciones ambientales adversas; sin embargo, la
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confirmacion de este potencial requiere estudios adicionales que integren informacion gendémica y
fenotipica. En este contexto, los valores de Shannon obtenidos respaldan la importancia de los
materiales nativos como reservorios genéticos estratégicos para programas de mejoramiento
orientados a la resiliencia climatica.

Diversidad interpoblacional de materiales nativos

En conjunto, los resultados del ACP y del dendrograma UPGMA evidenciaron patrones
congruentes de diferenciacion genética moderada asociada al ambiente de origen, pero
acompanados de flujo génico significativo entre los materiales evaluados. Este patrén es
consistente con la presencia de procesos de adaptacion local, mas que con la existencia de
poblaciones genéticamente aisladas. Estos hallazgos coinciden con estudios previos que sefialan
que la diversidad genética del trigo es producto de su historia evolutiva, del manejo tradicional
por agricultores y del intercambio historico de semillas entre regiones (Alipour et al. 2017,
Sansaloni et al. 2020, Hanif et al. 2021). Asimismo, la elevada diversidad interna observada es
caracteristica de materiales nativos sometidos a dinamicas continuas de flujo génico y mezcla
genética entre regiones (Rufo et al. 2019), lo que refuerza la idea de que estos procesos han sido
fundamentales en la configuracion de su variabilidad actual.

Estructura poblacional de materiales nativos

La ausencia de una correspondencia directa entre los grupos genéticos (G1-G5) y la clasificacién
climatica indica que la adaptacion a condiciones ambientales contrastantes (seco, templado y frio)
no ha derivado en una particion genética rigida. En cambio, los resultados son consistentes con un
escenario de adaptacion local poligénica, en el cual los materiales comparten un fondo genético
comun, pero difieren en combinaciones alélicas especificas asociadas a la tolerancia ambiental
(Barghi et al. 2020).

La presencia de individuos con altos niveles de mezcla, particularmente en G1 y G5, refuerza la
idea de que estos materiales han estado sujetos a procesos histéricos de mezcla genética,
probablemente favorecidos por la movilidad humana y la seleccion empirica en multiples
ambientes, una practica tradicional que ha favorecido la expansion y diversificacion genética de
las razas locales en distintas regiones (Villa et al. 2005). En conjunto, el grafico de barras respalda
una estructuracion genética incipiente, influenciada parcialmente por el ambiente, pero sin
evidencia de poblaciones genéticamente aisladas, lo cual es congruente con lo reportado
previamente para materiales nativos (landraces) de trigo harinero analizadas con marcadores SNPs
(Morgounov et al. 2021).

Los analisis realizados evidencian una alta variacién genética intragrupo y una estructuracion
genética incipiente entre los materiales evaluados, consistente con la naturaleza dindmica de los
materiales nativos de trigo harinero. Sin embargo, las tendencias de agrupamiento parcial
detectadas apuntan a que el clima ha actuado como un factor de seleccion gradual, promoviendo
procesos de adaptacion local sin generar aislamiento genético completo (Hanif ef al. 2021, Babalola
et al. 2025). Este comportamiento es consistente con un modelo de seleccién policéntrica
caracteristico de rasgos complejos como la tolerancia al estrés hidrico y térmico (Barghi et al. 2020),
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los cuales dependen de multiples loci con efectos pequenos distribuidos a lo largo del genoma
(Saini et al. 2022, Manjunath et al. 2023).

CONCLUSIONES

Los materiales de trigo harinero evaluados presentaron diversidad genética intermedia (H = 0.46),
lo que evidencia una variacion alélica relevante dentro del conjunto analizado. La integraciéon de
analisis multivariados, jerdrquicos y de estructura poblacional con marcadores SNPs permitio
identificar una estructura genética incipiente, caracterizada por alta diversidad intragrupo y un
historial de flujo génico y seleccion tradicional. La composiciéon genética no mostré6 una
correspondencia con el origen geografico ni con la clasificacion climatica; pero se observan
tendencias parciales de agrupamiento asociadas al clima, lo que podria estar relacionado con
procesos de adaptacion local, aunque se requieren andlisis adicionales para confirmar esta relacion.

Los resultados resaltan el valor de estos materiales como recursos genéticos para la conservacion
y el mejoramiento del trigo, particularmente como reservorios de variacion genética
potencialmente util en contextos de estrés ambiental. Como limitaciones del estudio, si bien el
tamafio de muestra y la densidad de marcadores SNPs permitieron una caracterizacion la
diversidad genética, la cobertura geografica estuvo restringida a materiales provenientes de un
numero limitado de paises, lo que podria no capturar la variabilidad global del germoplasma.
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