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Materiales y Metódos
Aunque considerado usualmente como planta autógama, el fríjol común puede cruzarse 
naturalmente con otras variedades del mismo y/o con su pariente silvestre, permitiendo la 
formación de complejos “Silvestre-Maleza-Cultivo”. Estos complejos han sido observados 
fenotípicamente en Oaxaca (México), El Progreso (Guatemala), San José (Costa Rica), 
Boyacá (Colombia), Azuay (Ecuador), Apurimac (Perú) y Tarija (Bolivia), como se observa 
en la Figura 1. Mediante el uso de herramientas moleculares en individuos posibles 
resultantes de eventos de flujo de genes se determinó lo ocurrencia de este fenómeno en 
condiciones naturales (González-Torres et al. 2003, 2004). En este trabajo aportamos 
evidencia adicional de este evento natural en poblaciones de Bolivia y Costa Rica.

Estudiando poblaciones naturales de dos municipios (Quircot en Costa Rica, y Tomatitas 
en Bolivia) se seleccionaron 554 supuestos híbridos que poseen un fenotipo de 
tegumentos de semilla y un peso de 100 semillas en gramos entre formas silvestres y 
cultivadas. 
La evaluación incluyó la caracterización detallada de poblaciones de formas silvestres y 
cultivadas provenientes de las zonas de estudio. En estos se determinó la participación 
del genoma nuclear mediante faseolina y microsatélites. Adicionalmente, la 
determinación de la dirección del flujo de genes fue evidenciada utilizando RFLPs-PCR, 
secuenciación y SNPs en intrones de ADN de cloroplasto. 
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como se observa en el individuo 6 (Figura 2B) y 8 (Figura 2A).  

Adicionalmente, en los casos evaluados de Bolivia se determinó flujo de genes 
entre formas cultivadas como es el caso del individuo 5 (Figura 2A) que presentó
algunos SSR en muy baja frecuencia enla población de ‘cultivados’. 

También se encontró cruce entre materiales locales y material (hibrido con 
formas silvestres) introducido desde Perú con una frecuencia de 14 en 186 
materiales (individuo 7, Figura 2A). En la figura 2B, en el individuo 4, se observa 
que los loci de SSR evaludos son ‘silvestres’, sin embargo posee haplotipo de 
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tiene un tamaño de semilla alto, tres SSR tipo ‘cultivado’ y las caracteristicas 
evaluadas restantes son ‘silvestres’, incluyendo su haplotipo de cloroplasto; 
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esto sugiere que estos individuos puede encontrarse en proceso de captura de 
cloroplasto.  

La dirección del flujo de genes, principalmente, encontrada en los dos paises 
evaluados fue desde polén de formas silvestres hacia formas cultivadas. La dirección 
contraria también fue determinada con baja frecuencia; sin embargo es significativa.

Estos resultados tienen implicación en programas de conservación in situ, en campo 
de agricultores, y en la introducción y manejo de cultivos transgénicos.
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Figura 2B. Eventos de flujo de genes encontrados
en Costa Rica.

Figura 2A. Eventos de flujo de genes
encontrados en Bolivia

Figura 1. Rango de distribución geográfica de los complejos “silvestre-maleza-cultivado” de frijol común. 
Figura 2A y 2B. Representación gráfica de algunos eventos de flujo de genes encontrados en frijol común 
de  Bolivia y Costa Rica (respectivamente). 
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