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DI VER SI DAD GE NÉ TI CA DE PO BLA CIO NES DE AJO 
(Allium sativum L.) CUL TI VA DAS EN GUA TE MA LA, DE FI NI DA POR 

MAR CA DO RES DE ADN1

RE SU MEN

Di ver si dad ge né ti ca de las po bla cio nes de ajo (Allium 
sa ti vum L.) cul ti va das en Gua te ma la, de fi ni da por mar ca-
do res de ADN.  En Guatemala es escasa la in for ma ción 
so bre la di ver si dad ge né ti ca de ajo. Los ob je ti vos del es tu dio 
fue ron: incidir en el me jo ra mien to de Allium sa ti vum, so bre 
la ba se del co no ci mien to de su va ria bi li dad ge né ti ca, así 
mis mo, es ta ble cer una co lec ción in vi tro de la co lec ción de 
las po bla cio nes cul ti va das en Gua te ma la.  Los experimentos 
fueron realizados entre octubre de 2005 y marzo de 2006. 
La de ter mi na ción de las va ria cio nes de ADN se realizaron 
me dian te la téc ni ca de AFLP™. La información se analiza 
por me dio de aná li sis de com po nen tes prin ci pa les, aná li sis 
de coor de na das prin ci pa les y aná li sis de con glo me ra dos.  
Mediante la inspección de los pro duc tos de AFLP™ y aná-
li sis es ta dís ti cos, se de tec tó una al ta va ria bi li dad ge né ti ca 
en tre los ma te ria les ve ge ta les co lec ta dos. Las mues tras 
clasificadas co mo del ti po “Chi le no”, co rres pon dieron a los 
ti pos “Crio llo”. Nue ve bien di fe ren cia dos gru pos ge né ti cos 
se con for ma ron en un den dro gra ma y se con fir mó que la 
di ver si dad ge né ti ca des cu bier ta es una fun ción del lu gar 
don de se cul ti van las po bla cio nes de ajo. Se identificó una 
ma yor di ver si dad ge né ti ca en tre las mues tras de ajo del ti po 
“Crio llo” que las que se tienen en tre los ma te ria les del ti po 
“Chi le no”, co mo pro duc to de la ma yor dis per sión es pa cial 
de los pri me ros. Los ma te ria les ge né ti cos de ajo se en cuen-
tran ac tual men te pre ser va dos en un Ban co de Ger mo plas ma 
in vi tro en la Uni dad de Bio tec no lo gía del IC TA. 

Pa la bras cla ve: Ajo, di ver si dad ge né ti ca, me jo ra mien-
to ge né ti co, AFLP™, PCA, llus ter aná li sis.

1 Recibido: 16 de junio, 2006. Aceptado: 5 de marzo, 2007.  Actividad del proyecto AGROCYT 036-2002: Estudio de la variabilidad genética 
de Allium sativum L. cultivado en Guatemala y formación de un banco in vitro de germoplasma representativo.

2 Unidad de Biotecnología, Instituto de Ciencia y Tecnología Agrícolas. Labor Ovalle, Quetzaltenango, Guatemala, C.A. Correo 
electrónico: flongo@catie.ac.cr

3 Unidad de Biotecnología, Instituto de Ciencia y Tecnología Agrícolas. Bárcena, Villa Nueva, Guatemala, C.A. Correo electrónico: 
biotecnología@icta.gob.gt

ABSTRACT

Ge ne tic di ver sity of the gar lic (Allium sa ti vum L.) 
grown in Gua te ma la, re vea led by DNA mar kers. Before 
this research was done, the information about genetic 
variability of the garlic (Allium sativum L.) cultivated 
populations, was insufficient in Guatemala. The main 
objectives of this study were to contribute to the techological 
development of A. sativum breeding on the basis of the 
knowledge of its genetic variability. This study was 
carried out between October 2005 and March 2006. The 
determination of the DNA variation was done by AFLP™ 
technique. Data were analyzed by Principal Coordinate, 
Cluster and Allele Diversity analyses.  By AFLP™ technique 
and statistical analysis, a high genetic variability was 
detected among the collected plant materials. It was found 
by Cluster and Principal Coordinates Analysis that many 
of the samples of “Chilean” type are actually in the same 
group of the “Criollo” type; consequently, those samples 
should be classified as Criollo type. Nine well differentiated 
genetic groups were conformed and it was confirmed that 
the genetic variability is a function of the site where garlic 
is grown. Higher genetic diversity was found among the 
“Criollo” samples in comparison with the diversity observed 
within the “Chilean” samples. Garlic plant genetic materials 
are now preserved at in vitro Germplasm Collection Bank at 
the ICTA’s Biotechnology Unit. 

Key words: Garlic, genetic diversity, plant breeding, 
AFLP™, PCA, cluster analysis.

Fredy Uber Rosales-Longo2, Luis Gerardo Molina-Monterroso3



IN TRO DUC CIÓN

Las plan tas de ajo (Allium sa ti vum L.), son apo-
míc ti cas obli ga das (No vák et al. 1982) y se pro pa ga n 
a tra vés de bul bos (ga jos o dien tes), ex hi ben va ria ción 
mor fo ló gi ca en tre las dis tin tas po bla cio nes. 

A. sa ti vum se clasifica en dos va rie da des op hios co-
ro don y sa ti vum.  La va rie dad A. sa ti vum var. op hios-
co ro don (Hard neck), es re co no ci do por la pro duc ción 
de un es ca po flo ral que pro du ce al fi nal una um be la 
es té ril, en tan to que A. sa ti vum var. sa ti vum no pro du-
ce tal es ca po flo ral en con di cio nes nor ma les y es co no-
ci do co mo ajo de cue llo blan do (soft neck) (En ge land, 
ci ta do por Al-Za him et al. 1997). En Gua te ma la las 
po bla cio nes de ajo cul ti va das co rres pon den a A. sa ti-
vum var. op hios co ro don. 

El ajo producido en Guatemala no reúne las 
calidades demandadas en el mercado internacional, 
principalmente en lo referente al número de gajos 
y diámetro ecuatorial (Rosales-Longo 1999). El 
ajo cultivado en Guatemala posee características 
agronómicas deseables como: un ciclo corto (120 
días) y resistencia a algunas enfermedades fungosas. 
El desarrollo de materiales genéticos con propiedades 
adecuadas para los mercados internacionales 
contribuirá al mejoramiento de la competitividad del 
producto. 

El sector agrícola en el campo de la producción 
de ajo, podrá contar en un plazo razonable con 
materiales genéticos de ajo que permitan a los 
productores reposicionar sus condiciones como 
productores así como mejoras en las diferencias entre 
costos y ganancias. La diversidad genética del ajo 
actualmente no es conocida y se estima que cuenta 
con variaciones que pueden ser explotadas para 
el mejoramiento genético de la especie, mediante 
técnicas no convencionales. La información sobre la 
diversidad genética del ajo cultivado es necesaria para 
el establecimiento de un programa de mejoramiento 
genético. Actualmente en Guatemala se consume ajo 
producido en China y que supera las calidades del 
ajo producido localmente, con diámetros de bulbo 
de hasta 60 mm, en tanto que los productores, en el 
promedio, producen ajos con diámetros inferiores a 40 
mm y con más de 25 gajos por bulbo (Rosales-Longo 

1999). El objetivo de este trabajo fue identificar 
variabilidad genotípica de las poblaciones de ajo 
cultivado en Guatemala, mediante la aplicación de la 
técnica de AFLP™ (Vos et al. 1995), que es además es 
de utilidad para la identificación de regiones asociadas 
a características de interés (Guzmán-Maldonado et al. 
2003). 

MA TE RIA LES Y MÉ TO DOS

El tra ba jo se con du jo en el pe río do de mar zo de 
2005 a ene ro de 2006 en los in ver na de ros y la bo ra to-
rios del Ins ti tu to de Cien cia y Tec no lo gía Agrí co las 
(IC TA), ubi ca dos en los de par ta men tos de Quet zal te-
nan go y Gua te ma la.

Ma te rial ve ge tal. Se uti li zaron ho jas fres cas y 
bul bos de 71 mues tras (71 colectas de campo) re ge ne-
ra das en un in ver na de ro. De és tas, 43 es ta ban eti que-
ta das co mo del ti po “chi le no”, 27 del ti po “Crio llo” y 
una mues tra de ajo ti po “Tai wa nés”, la va rie dad IC TA-
SE LE GUA.  Las muestras fueron colectadas en fincas 
de productores en dos municipios del departamento 
de Huehuetenango: Aguacatán y Chiantla y dos 
municipios del departamento de Quiché: Sacapulas 
y Cunén. 

Se empleó la técnica de Muestreo Aleatorio 
Estratificado (Sheaffer et al. 1986). El tamaño de la 
muestra se determinó mediante la siguiente ecuación:

n =   Tamaño de la muestra.
i =    Número de estratos, cuatro estratos, estos 

corresponden a las áreas de cultivo en los 
municipios sujetos de muestreo.

N =  Total de productores en cultivo a inicios del 2001 
por municipio.

α = Desviación estándar, se calculó sobre la base 
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de una inspección de la variabilidad en cuanto 
al tamaño promedio del área sembrada por un 
grupo de 15 productores en cada municipio. Este 
“premuestreo” con base en el tamaño del área 
sembrada se realizó únicamente para el cálculo 
del tamaño de la muestra y no posee ninguna 
implicación específica o determinante en los 
procedimientos propios del muestreo.

El error de estimación se estableció sobre la 
base del premuestreo en cuanto al tamaño de las 
parcelas sembradas. Se realizó esta estimación con los 
datos provenientes del premuestreo. La estrategia de 
“alocación” fue proporcional, en función del número 
de productores que se estimó se ubican en cada 
municipio.

Obtención de ADN ge nó mi co to tal, por me dio 
de la me to do lo gía CTAB (Wil kie 1997; Sam brook y 
Rus sell 2001). Se uti li zó ma te rial ve ge tal pro ve nien te 
de bul bos cul ti va dos en in ver na de ro (0,2 g), de mues-
tras de ajo cul ti va do en 71 fin cas de pro duc to res en 
Gua te ma la en los de par ta men tos de Hue hue te nan go y 
Qui ché. Las mues tras se con ge la ron en ni tró ge no lí qui-
do y se ma ce raron con mor te ro y pis ti lo.  El ma ce ra do 
se tras la dó a cua tro tu bos Ep pen dorf y se le agre gó a 
ca da uno 0,6 ml de buf fer “ly sis” y 200 ml de buf fer 
CTAB.  Se rea li zó pos te rior men te una in cu ba ción del 
ADN y pre ci pi ta ción del mis mo con eta nol frío, y un 
se ca do del “pe llet”. Fi nal men te, el ADN fue re sus pen-
di do en 100 ml de TE in cu ban do la so lu ción a 65 °C 
du ran te 10 min.  El ARN fue ex traí do me dian te la 
adi ción a ca da tu bo de 0,15 mg de Ri bo nu clea sa A e 
in cu ban do a 37º C du ran te 40 min.  Posteriormente, 
se agre gó 0,2 mg de Pro tei na sa K y se in cu bó la so lu-
ción a 50ºC du ran te 20 min.  To das las frac cio nes se 
co lo ca ron en un mis mo tu bo y el ADN fue ex traí do 
me dian te fe no li za ción y cen tri fu ga do co mo se des cri-
bió an te rior men te.  El ADN se pre ci pi tó con eta nol en 
1/10 de vo lu men de ace ta to de so dio 3 M du ran te una 
hora a –20º C.  Lue go de la var se con eta nol 70 %, el 
ADN se cen tri fu gó, y finalmente, se re sus pen dió en 50 
ml de agua do ble men te des ti la da.

Es ti ma ción de la con cen tra ción to tal de ADN. 
Me dian te el uso de un es pec tro fo tó me tro mar ca BIO 
RAD, Mo de lo Smar tec 3000 se de ter mi na ron las con-
cen tra cio nes de ADN ob te ni das y su pu re za. Adi cio nal-

men te se hi cie ron elec tro fo re sis en ge les de aga ro sa  
con el mis mo fin de eva luar la con cen tra ción y la 
pu re za del ADN.

Mar ca do res AFLP™ y am pli fi ca ción por PCR.  
Por su con sis ten cia en la am pli fi ca ción y los ni ve les 
de po li mor fis mos, se eli gie ron  cua tro com bi na cio nes 
de im pri ma do res de 64 po si bles com bi na cio nes, con 
los cua les se  ge ne ra ron 332 po li mor fis mos. Es tas 
com bi na cio nes de im pri ma do res fue ron E+ACC/
M +CAC, E+ACG/M +CAA,  E+AGG/M+CTG,  E+A-
CA/M +CAC. (E= Se cuen cia de cor te pa ra ECO-RI, 
M= Se cuen cia de cor te pa ra MSE- I). Las am pli fi ca-
cio nes por PCR fue ron con du ci das en un vo lu men de 
10 μL, con te nien do 0,25 ng/μL de ADN ge nó mi co.  
To das las reac cio nes de PCR con tu vie ron 0,025 U/μL 
de Am pli taq (Ap plied Biosys tems, Inc.) 0,2mM de 
dNTPs, 0,25 μM de ca da jue go de im pri ma do res, PCR 
buf fer (1,5 mM MgCl2, 10 mM Tris-HCl pH 8,0; 50 
mM KCl 0,001% w/v). El pro gra ma pa ra la PCR fue 
el si guien te:  cuatro mi nu tos de des na tu ra li za ción a 
94º  C; un mi nu to de alineamien to a 55º C; un mi nu to 
de ex ten sión a 72º C  es te pro gra ma se re pi tió por 35 
oca sio nes. Las mues tras se con ser va ron fi nal men te a 
4º C.

Elec tro fo re sis.  Los pro duc tos de AFLP™ se 
se pa ra ron en ge les de acri la mi da 5,8 %.  El gel se pre-
ca len tó a 50º C y se car ga ron 5 μL de mues tra pa ra una 
co rri da a 70-80 W (1700-1800 V) en TBE 1X en un 
sis te ma de elec tro fo re sis ver ti cal.  Des pués de la elec-
tro fo re sis se rea li za ron las tin cio nes de las ban das con 
Ni tra to de Pla ta y posteriormente se revelaron.

Aná li sis de la in for ma ción. Con la ma triz de 
au sen cias /pre sen cias cons trui da a par tir de los pa tro nes 
de ban das en los ge les de po lia cri la mi da (Figura 1), 
se cons tru yó una ma triz de si mi li tu des por el mé to do 
de DI CE (2a/(2a+b+c)) (Di ce 1945; Nei y Li 1979). 
Con es tos va lo res se rea li za ron aná li sis de coor de na das 
prin ci pa les (ACP) (Go wer 1966), y aná li sis de con glo-
me ra dos (clus ter aná li sis) con el pro gra ma pa ra com pu-
ta do ra NTSYSpc Ver sión 2.02c. Es te aná li sis se uti li zó 
pa ra re pre sen tar las re la cio nes en tre las po bla cio nes en 
es tu dio, pa ra es to se cons tru yó un den dro gra ma con 
la me to do lo gía “se cuen cial, aglo me ra ti vo, je rár qui co 
y ani da do” clus ter aná li sis (SAHN, si glas en in glés) 
(Sneath y So kal 1973; So kal y Rohlf 1998).
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RE SUL TA DOS Y DIS CU SIÓN

Se ex tra je ron y pu ri fi ca ron can ti da des de ADN 
cer ca nas a 200 ng/μl en la mues tras de ajo. En la 
Fi gu ra 2 se ob ser va que el ADN ex traí do de ho jas 
tien de a con ta mi nar se y a de ge ne rar se mu cho, más 
que la que pro vie ne de bul bos. Además, también se 
puede apreciar que el ADN ex traí do de ho jas se es ti ma 

ma yor de gra da ción, lo cual se iden ti fi ca por un ba rri do 
des de la ban da prin ci pal ubi cada al ini cio en la par te 
su pe rior pa ra ca da ca rril. Debido a que en las hojas 
ocurre una más rápida degradación de los tejidos, lo 
cual promueve la oxidación y formación de fenoles, 
que contaminan las muestras de ADN, lo anterior se 
refleja finalmente en los “barridos” que se observan 
en los geles de electroforesis.

ISSN: 1021-7444 AGRONOMÍA MESOAMERICANA 18(1): 85-92. 2007

Figura 1.   Imagen de un “gel” de po lia cri la mi da con par te de los po li mor fis mos en con tra dos. (0= mar ca dor de pe so 

mo le cu lar. Se mues tran la in di ca ción des de la pri me ra has ta la mues tra # 71). Guatemala, marzo, 2006.
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Fi gu ra 2.  In te gri dad del ADN. a. ADN ex traí do de bul bos de ajo.  b y c Imágenes que co rres pon den a ADN ex traí do de ho jas. 

Guatemala, marzo, 2006.
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Las com bi na cio nes de im pri ma do res que ofre-
cie ron los me jo res re sul ta dos en cuan to a un ma yor 
nú me ro de po li mor fis mos ob te ni dos son las que se 
pre sen tan en el Cua dro 1. 

El ADN ais la do de 71 mues tras se analizó por la 
téc ni ca de AFLPTM (Vos et al. 1995).  En la Figura 1 
se presenta una ima gen de tres de los do ce ge les rea li-
za dos pa ra la se pa ra ción de ban das de ADN pa ra los 
mar ca do res de AFLP™. 

En la Figura 1 se ex hi be una fo to gra fía de tres 
“ge les” don de se mues tran los po li mor fis mos en con tra-
dos pa ra la pri me ra com bi na ción de im pri ma do res E + 

ACC/ M + CAC.   Se de tec tó un al to ni vel de  po li mor-
fis mos (al gu nos mos tra dos por fle chas en la Figura 1) 
pa ra la di fe ren cia ción de las mues tras en es tu dio, se 
es pe ra ba que las di fe ren cias ge né ti cas no fue ran tan 
marcadas, debido a que se tra ta de una es pe cie apo míc-
ti ca obli ga da y exi ge re pro duc ción clo nal des de ha ce 
aproximadamente 5.000 años (Her klots 1972).  

El ajo es una es pe cie com ple ta men te do mes ti ca-
da y en con se cuen cia se pre su me de al tos ni ve les de 
uni for mi dad ge né ti ca. Las pri me ras tres coor de na das 
prin ci pa les ex pli can el 28% del to tal de la va ria bi li dad 
de tec ta da en tre las 71 mues tras en es tu dio pa ra un to tal 
de 332 po li mor fis mos. Es te es un va lor bas tan te bue no 
pa ra po der ex pli car la or de na ción de la va ria bi li dad 
en las pri me ras tres coor de na das prin ci pa les (Figura 
3), es te mé to do se ha uti li za do en otras es pe cies para 
detectar la diversidad genética ge né ti ca vegetal (Sch-
nell et al. 2003). 

Se apre cia en la Figura 3 dos imá ge nes de la 
mis ma or de na ción, és tas se pre sen tan en dos án gu los 
di fe ren tes. Los pa tro nes de dis per sión de los ti pos “chi-
le nos” y “crio llos” son di fe ren tes en el es pa cio. Esta es 
una evidencia de que las va ria bi li da des ex hi bi das por 
am bos ti pos pue da de ber se a di fe ren cias en los cri te-
rios de se lec ción por parte de los productores, o bien, 
a di fe ren cias ge né ti cas muy mar ca das. También podría 
ser in di ca ti vo de las es tra te gias de me jo ra ge né ti ca. 
Se ha des cu bier to una va ria bi li dad significativa en tre 
las mues tras ana li za das, lo cual per mi te una ade cua da 
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Fi gu ra 3.   Aná li sis de coor de na das prin ci pa les (PCA) pa ra la eva lua ción del ger mo plas ma de ajo por AFLP™ .  ♣ Tipo Chileno. ♦ Tipo 

Criollo. ♠ Tipo Taiwanés.Se trata de la misma gráfica, en dos ángulos diferentes de observación. Guatemal, marzo, 2006.

Cua dro 1.  Com bi na cio nes uti li za das co mo “im pri ma do res” 
pa ra la am pli fi ca ción de po li mor fis mos de ADN 
de ajo pa ra el aná li sis de AFLP™. Guatemala, 
marzo, 2006.

  Combinación de Imprimadores1

 1 E+ACC/M+CAC
 2 E+ACG/M+CAA
 3 E+AGG/M+CTG
 4 E+ACA/M+CAC

1 E: ECO R-I.  M: MSE-I Corresponden A las secuencias de 
bases en donde realizan el corte del ADN las enzimas Eco R-
I; MSE-I, más las bases sugeridas. (A= Adenina, T= Timina, 
G= Guanina, C= Citosina).



iden ti fi ca ción de los cul ti va res, así co mo la po si bi li-
dad de rea li zar me jo ra mien to ge né ti co no con ven cio-
nal o bien el empleo de técnicas moleculares para 
asistir el mejoramiento genético (Chen et al. 2003). 
Los ni ve les de va ria bi li dad en tre gru pos ta xo nó mi cos 
ha si do es tu dia da por Al-Za him et al. (1997) quienes 
re por tan va ria bi li dad genética en tre gru pos ta xo nó mi-
cos, me dian te el uso de RAPD’s (Phi llips et al. 1995); 
sin em bar go, es tos au to res no encontraron va ria bi li dad 
den tro de los gru pos ta xo nó mi cos es tu dia dos.

La mues tra del ti po tai wa nés se aís la en un so lo 
gru po muy bien di fe ren cia do. Lo an te rior es na tu ral, 
es te  ti po de ajo co rres pon de a Allium sativum var. 
sa ti vum en tan to que ti pos “chi le no” y “crio llo” co rres-
pon den  a Allium sativum var. op hios co ro don. Se 
demues tra que los gru pos “chi le no” y “crio llo” con ser-
van mu cha si mi li tud, en tre ellos, y se no ta que varias 
de las mues tras reconocidas co mo del ti po “chi le no”, 
en rea li dad co rres pon den a ajo del ti po “crio llo”. Se 
explica porque los pro duc to res tien den a mez clar las 
se mi llas de es tos dos ti pos y a nom brar los co mo “chi-
le no”, pues el pre cio de es te ti po en el mer ca do es 
su pe rior al del ti po “crio llo”. 

Se apre cia una ten den cia de agru pa mien to de las 
mues tras ha cia el cen tro a lo lar go de la coor de na da 
prin ci pal dos, y ha cia la de re cha a lo lar go de la coor de-
na da prin ci pal uno, en es pe cial de las mues tras del ti po 
“chi le no” (Figura 1). Adi cio nal men te, pue de ob ser var-
se que las mues tras de ti po “crio llo” se agru pan en su 
ma yo ría ha cia la de re cha de la coor de na da prin ci pal 
uno, pe ro son más dis per sos a lo lar go de la coor de-
na da prin ci pal dos. Por esto, los ti pos “crio llo” tienen 
un ma yor ni vel de dis per sión que los “chi le nos”, y 
es to es una in di ca ción de la ma yor di ver si dad ge né ti ca 
que se en cuen tra en tre es tos ma te ria les ve ge ta les. Es 
im por tan te se ña lar que exis ten mues tras de es tos dos 
ma te ria les (“chi le nos” y “crio llos”) que se se pa ran 
no ta ble men te del res to. Es tos ma te ria les pre sen tan 
una ma yor di fe ren cia ción ge né ti ca que serviría para la 
conformación de una colección núcleo.

Con res pec to a la or de na ción de los ma te ria les a 
lo lar go de la coor de na da prin ci pal tres, se puede decir 
que los ti pos “chi le nos” mues tran ma yor dis per sión. 
Los ti pos “crio llos” pre sen tan un pa trón de dis tri bu-
ción di fe ren te, y la dis per sión es a lo lar go del eje de 

coor de na da prin ci pal dos. Es ta es una for ma correcta 
de vi sua li zar la dis per sión y de ci dir la se pa ra ción de 
las mues tras pa ra la for ma ción de la co lec ción nú cleo. 
Así, las mues tras que se en cuen tran más alejadas en 
cada eje de ben se pa rar se co mo mues tras di fe ren cia das 
ge né ti ca men te, en tan to que aque llas que se aglo me ran 
ha cia un pun to en ar ti cu lar de bie ran con si de rar se esen-
cial men te el mis mo ma te rial ge né ti co. 

La Fi gu ra 4 pre sen ta va lo res del coe fi cien te de 
UPG MA (mé to do de agru pa mien to por pa res por el pro-
me dio arit mé ti co no pon de ra do, si glas en in glés) que 
fue el mé to do de agru pa ción. En la Figura 4 se ob ser va 
la es truc tu ra de las po bla cio nes; en pri mer lu gar, es 
cla ro que se apre cia la for ma ción de dos gru pos bien 
di fe ren cia dos en tre sí. El pri mer gru po se for ma por 
dos mues tras: la VGA-03-040 y la VGA-03-051 (pa ra 
efec tos de sim pli ci dad en ade lan te so la men te se con sig-
na rán el nú me ro de or den que es el úl ti mo nú me ro del 
có di go), las cua les for man un so lo gru po ge né ti co. A 
pe sar de for mar un so lo gru po ge né ti co, es tas man tie-
nen una dis tan cia con si de ra ble en tre sí (son si mi la res 
en tre sí en ape nas cer ca del 16%), lo cual ex pli ca que 
am bos no se en cuen tren cer ca nos en la dis tri bu ción 
que se pre sen ta en la Figura 3.  Es tos dos ma te ria les 
per te ne cen a dos gru pos di fe ren tes se gún la re fe ren cia 
ori gi nal del pro duc tor. La mues tra 40 co rres pon de al 
ti po crio llo y la 51 al ti po chi le no.  Por coin ci den cias 
ge né ti cas, es tos dos ma te ria les co rres pon den en rea li-
dad al ti po crio llo. En to do ca so es pre ci so ano tar que 
es tos dos ma te ria les ge né ti cos, son di fe ren tes al res to 
de las mues tras cer ca de un 96%.

El res to de las ob ser va cio nes se agru pan en un 
so lo gru po, si bien la si mi li tud glo bal en tre és tas es de 
cer ca del 12%. En lo su ce si vo pa ra un aná li sis de con-
glo me ra dos, se for man va rios gru pos en un or den ge ne-
ra li za do por la me to do lo gía de (SAHN) (se cuen cial, 
aglo me ra ti vo, je rár qui co y ani da do, si glas en in glés). 
Se de tec tó al ta va ria bi li dad ge no tí pi ca en tre los ma te ria-
les co lec ta dos. Según el dendograma, se con for ma ron 
nueve gru pos ge né ti cos. Se ob ser va que la agru pa ción 
de los ma te ria les es tuvo re la cio na da con el lu gar don-
de se cul ti van. En el pri mer con glo me ra do (de arri ba 
ha cia aba jo) se agru pan aque llos ma te ria les ge né ti cos 
que pro vie nen de las lo ca li da des de Sa ca pu las y Cu nen 
en el de par ta men to de El Qui ché. En el si guien te gru-
po dos ma te ria les de Cu nen es tán re la cio na dos con 
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algunos co lec ta dos en Agua ca tán.  Los ma te ria les 95, 
96, 98 se re la cio nan en tre sí, y pro vie nen del mu ni ci pio 
de Chian tla en Hue hue te nan go, tie nen cier ta re la ción 
(30%) con al gu nos ma te ria les ge né ti cos pro ve nien tes 
de Sa ca pu las. En los años 1996 al 1998, pro duc to res de 
Chian tla es tu vie ron com pran do ajo pro ve nien te de la 
co mu ni dad de Pa rrax tut en Sa ca pu las Qui ché, pa ra ser 
em plea da co mo se mi lla en Chian tla, es po si ble en ton-
ces que se tra te de los mis mos ma te ria les ge né ti cos. 

Los ma te ria les ge né ti cos 81, 82, 83, 84, 85, 86, 
87, 89, 91, 92, 93 y 94, provienen de Chian tla en 
Hue hue te nan go, y co rres pon den a un mis mo con glo-
me ra do que los agru pa con 57% aprox. de se me jan za. 
Se tra ta de ma te ria les ge né ti cos que co rres pon den al 
ti po Crio llo. Se no ta que la se lec ción de los ma te ria les 

ge né ti cos va ría de un gru po de pro duc to res a otro. Las 
cua tro re gio nes que fue ron su je tas de mues treo, va rían 
en as pec tos cul tu ra les, par ti cu lar men te el len gua je.

El si guien te gru po ge né ti co, las mues tras 68, 69, 
71, 72, 73, 74, 75, 76, 77, 78 tuvo una si mi li tud ge ne-
ral en tre és tos del 30%. To das las muestras provienen 
de la al dea los Re ga díos Chian tla. Es claro que los 
ti pos de ajo son pro duc to de la se lec ción por par te de 
los pro duc to res, y que los cri te rios de se lec ción es tán 
con ca te na dos con for mas cul tu ra les ge ne ra li za das 
pa ra co mu ni da des es pe cí fi cas.

El si guien te gru po proviene de dos mu ni ci pios 
di fe ren tes, pe ro so bre la mis ma ru ta de co mu ni ca-
ción. Los ge no ti pos co lec ta dos en Agua ca tán tam bién 
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Figura 4.  Den dro gra ma ela bo ra do a par tir de una ma triz de dis tan cias por el mé to do de 

DI CE, der iva da a su vez de una ma triz rec tan gu lar de au sen cias y pre sen cias  

ob te ni da de los mar ca do res AFLP™. Guatemal, marzo, 2006.



presentan un pa trón de agru pa mien to que tien de a unir 
es tos ge no ti pos en el mis mo gru po de mues tras. Si 
bien existe intercambio de se mi llas en tre las cua tro 
lo ca li da des en es tu dio, los ge no ti pos muestran los 
efectos de la selección efectuada en cada localidad. 
Es to in di ca que, si el mer ca do es una re fe ren cia pa ra 
las ca li da des del ajo que se co mer cia li za, los pro duc-
to res fi nal men te im po nen sus cri te rios de se lec ción. 
Estos cri te rios no siem pre son los me jo res, ya que la 
se lec ción de las se mi llas no brin da en to dos los ca sos 
los re sul ta dos es pe ra dos en cuan to a ren di mien to, 
ca li dad y re sis ten cia a en fer me da des; en tre al gu nos 
as pec tos, pues to que lo me jor de la pro duc ción se 
co mer cia li za en detrimento de la calidad de la semilla 
que se aparta para la próxima siembra.

Los resultados derivados del presente estudio 
in di can que la va ria bi li dad in du ci da por la se lec ción 
practicada por los pro duc to res es suficientemente 
am plia para ser utilizada en un pro gra ma de me jo ra-
mien to ge né ti co no con ven cio nal. Se apre cia un pa trón 
de or ga ni za ción es truc tu ral bien de fi ni do, y que res-
pon de a la or ga ni za ción de los ma te ria les ge né ti cos 
co mo una fun ción de la lo ca li dad don de se co lec ta ron. 
Con es ta in for ma ción se puede for mar una “Co lec ción 
Nú cleo”, to man do mues tras re pre sen ta ti vas pue dan 
conservar in vi tro, en un ban co de ger mo plas ma que 
ade más sea uti li za do pa ra pro veer de ma te rial ve ge tal 
pa ra un pro gra ma de me jo ra mien to.
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