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Resumen

El aguacate es un cultivo de consumo a nivel mundial, y según teorías recientes, se sugiere a la región de la 
Sierra Nevada, en California, como centro de origen y, a Guatemala, como uno de los principales centros de 

domesticación. Mediante caracterizaciones morfológicas se ha reportado una alta diversidad genética en el país, 
pero debido al comportamiento de polinización cruzada e hibridaciones interraciales, no se ha podido detallar el 
estado genético actual de la especie. Sin embargo, los marcadores moleculares son útiles para este tipo de estudios 
al enfocarse en las diferencias a nivel del ADN. Este estudio analizó la diversidad genética del aguacate nativo 
guatemalteco de siete poblaciones geográficas con el marcador molecular AFLP. Los datos de estructura poblacio-
nal mostraron un alto grado de diversidad a nivel de individuos (Ht = 0.1933, Hw = 0.1872) y baja diferenciación 
entre poblaciones (Hb = 0.0061). Los resultados sugieren una alta tasa de migración que influye directamente en 
el grado de mezcla genética de los materiales analizados. El bajo índice de estructura poblacional apunta a un 
alto flujo genético entre las poblaciones, por lo que la especie no presenta mayor riesgo ante la deriva genética, 
minimizándose el riesgo de pérdida de alelos por fijación. Se sugiere el resguardado del recurso fitogénetico total 
y no únicamente de materiales promisorios, evitando así el riesgo de erosión genética de la especie y garantizando 
la permanencia de la diversidad genética, la cual será la base de futuros programas de mejoramiento. 
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Abstract

Avocado is one of the most widely consumed crops worldwide and according to new theories, the Sierra Nevada 
region in California is suggested as the center of origin and Guatemala as one of the main domestication cen-

ters. Through morphological characterizations, a high genetic diversity has been reported in the country, but due to 
the behavior of cross pollination and interracial hybridizations, it has not been possible to detail the current genetic 
status of the species. Molecular markers are useful for this type of study by focusing on differences at DNA level. 
This study analyzed the genetic diversity of the native Guatemalan avocado from seven geographic populations 
with AFLP molecular marker. Population structure data showed a high degree of diversity at the individual level 
(Ht = 0.1933, Hw = 0.1872) and low differentiation between populations (Hb = 0.0061). The results suggest a high 
rate of migration that directly influences the degree of genetic mixing of the analyzed materials. The low index 
of population structure points to a high genetic flow between populations, so that the species does not present a 
greater risk due to genetic drift, minimizing the risk of loss of alleles due to fixation. The protection of the total 
genetic resource is suggested, and not only of promising materials, thus avoiding the risk of genetic erosion of the 
species and guaranteeing the permanence of genetic diversity, which will be the basis of future breeding programs.
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Introducción

El aguacate (Persea americana Mill.) pertenece 
a la familia Lauraceae, la cual incluye alrededor de 
50 géneros, siendo considerada una de las familias de 
angiospermas más antiguas (Renner, 1999, 2004). El 
cultivo del aguacate, característico por acumular aceite 
en su pulpa en lugar de azúcares, es uno de los fruta-
les de mayor importancia económica y cultural para 
la región de Mesoamérica. Se caracteriza por ser una 
especie perenne subtropical, aunque ha sido adaptada a 
diversos climas (Galindo et al., 2007; Galindo-Tovar & 
Arzate-Fernández, 2010), por lo cual, su producción se 
ha extendido prácticamente a todo el continente ame-
ricano, Asia, África, Medio Este y Europa (Guzmán et 
al., 2017). Según datos del Ministerio de Agricultura 
Ganadería y Alimentación (Maga, 2016) Guatemala 
tuvo una producción en el 2016 de 122,440.91 Tm de 
aguacate, los cuales fueron cosechados en un área de 
11,572 ha, alcanzando un rendimiento de 10.58 Tm/ha. 
Para el mismo año, tuvo una exportación de 4,028.24 
Tm lo que representó un valor de US$ 1,093,338 siendo 
El Salvador y Honduras los principales destinos del 
aguacate guatemalteco.

Respecto al centro de origen de la especie, han 
existido varias teorías desde que  Popenoe (1935) pro-
puso como centro de origen la región comprendida des-
de México hasta el norte de Sudamérica. Posteriormen-
te, Williams (1977) menciona que el centro de origen 
del aguacate se localiza en las tierras altas del centro y 
centro-este de México, así como en las tierras altas de 
Guatemala. Storey y colaboradores (1986)  proponen el 
área de Chiapas (sur de México) - Guatemala - Hondu-
ras como centro de origen basados en la identificación 
de posibles aguacates silvestres. Años después, Bergh 
(1992) menciona el área centro sur de México y Gua-
temala como el lugar donde pudo haberse originado la 
especie. El origen del aguacate se ha relacionado a las 
áreas donde actualmente existen poblaciones de gran 
diversidad o donde se han identificado individuos con-
siderados como silvestres (Bergh, 1992; Storey et al., 
1986). No obstante, Galindo-Tovar y Arzate-Fernández 
(2010) mencionan que no se han considerado los datos 
paleoclimáticos, ni la relación de la ubicación de los 
fósiles con la trayectoria del reemplazo biótico y las 
respuestas a las catástrofes ambientales, lo que según, 
dichos autores, ubicaría al centro de origen de la especie 
en una región mucho más al norte. 

En el proceso de la reconstrucción de la historia 
del aguacate Scora y Bergh (1992) mencionan que el 

género Persea ya se encontraba en Norteamérica hace 
56-35 millones de años, concordando con las condi-
ciones de clima subtropical de la Sierra Nevada des-
critas para ese período (Millar, 1996) y con los fósiles 
de aguacate reportados por Schröeder (1968). Desde 
este escenario, es posible que al momento de la forma-
ción de la Sierra Nevada en el Cenozoico tardío (Liu 
& Shen, 1998; Wakabayashi & Sawyer, 2001) los pri-
meros aguacates modernos se hayan originado por un 
proceso de adaptación en esta área y no más al sur en la 
zona de Chiapas - Guatemala - Honduras, en la cual no 
existían las condiciones climáticas favorables durante 
el Mioceno - Plioceno como describe Galindo-Tovar y 
Arzate-Fernández (2010). Estos autores también men-
cionan que, durante la última glaciación ocurrida en 
la Sierra Nevada, el clima cambió a seco y frío, por lo 
cual los aguacates se desplazaron hacia el sur quedando 
extintos en el área de origen. 

En cuanto a la clasificación actual del aguacate, 
hasta el momento se reconocen tres razas hortícolas 
(mexicana, guatemalteca y antillana) (Bergh, 1992), las 
cuales están distribuidas en la región mesoamericana  
y, a partir de ellas, se han desarrollado la mayoría de 
variedades comerciales, aunque hay controversia en 
cuanto a su diferenciación debido a la alta variabilidad 
en la progenie (Bergh, 1992; Fiedler et al., 1998; Lavi 
et al., 2003). Previo a la llegada de los exploradores 
españoles, se asume que las razas fueron separadas con 
poca o ninguna movilidad debido a las condiciones to-
pográficas, barreras climáticas y el gran tamaño de la 
semilla. Actualmente, las razas han sufrido cruzamiento 
en muchas regiones de América y numerosas coleccio-
nes muestran una clara introgresión racial. El hábito de 
floración y la polinización cruzada del aguacate, junto 
con su forma prolífica y un bajo conjunto de frutos, 
son otros factores que impiden la comprensión del li-
naje de los cultivares y razas actuales (Reyes-Alemán 
et al., 2016). 

El tipo de evolución reticulada y la amplia com-
plejidad genética, han dificultado el estudio de la di-
versidad y relaciones genéticas de esta especie. Actual-
mente, los estudios de diversidad genética se auxilian 
de marcadores morfológicos y moleculares, aunque la 
primera está sujeta a factores ambientales o fenológi-
cos, siendo esto una fuerte limitante (Azofeifa-Delgado, 
2006). Por otra parte, los marcadores moleculares son 
fenotípicamente neutros, presentan mayor segregación 
o polimorfismo que los morfológicos, pueden ser eva-
luados desde los primeros estados de desarrollo de las 
plántulas, son aplicables a cualquier material vegetal, 
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no importa la época del año en que se realiza el análisis 
y están libres de los efectos epistáticos (Azofeifa-Del-
gado, 2006; Reyes-Alemán et al., 2017; Valadez-Moc-
tezuma, Samah, & Luna-Paez, 2014).

El desarrollo de los marcadores basados en el 
ADN ha tenido impacto en las investigaciones rela-
cionadas al aguacate. Los marcadores basados en el 
polimorfismo de la longitud de los fragmentos de res-
tricción (Restriction Fragment Lenght Polymorphism, 
RFLP) se utilizaron en estudios evolutivos, filogenéti-
cos (Furnier et al., 1990) y genealógicos (Davis et al., 
1998). Otros tipos de marcadores como los minisatéli-
tes fueron utilizados para estudios similares y con los 
mismos resultados en la identificación de las tres razas 
horticulturales ya descritas (Mhameed et al., 1997). 
Estudios similares fueron realizados empleando mar-
cadores basados en el ADN polimórfico amplificado al 
azar (Random Amplified Polymorphic DNA, RAPD) 
(Fiedler et al., 1998; Álvarez Pecina et al., 2018). El de-
sarrollo de microsatélites para esta especie (Ashworth et 
al., 2004; Gross-German & Viruel, 2013) ha permitido 
la caracterización molecular de diversas colecciones, 
por ejemplo en Ghana (Acheampong et al., 2008), Es-
paña (Alcaraz & Hormaza, 2007) y México (Guzmán 
et al., 2017). Estudios a través de ISSR (Inter Simple 
Sequence Repeats) también han sido desarrollados  con 
el objetivo de evaluar la variabilidad genética entre la 
raza mexicana (Cuiris-Pérez et al., 2009) y la diversi-
dad presente entre el género Persea (Reyes-Alemán 
et al., 2017). 

Asimismo, marcadores como los basados en el 
polimorfismo de la longitud de los fragmentos ampli-
ficados (Amplified Fragment Lenght Polymorphism, 
AFLP) también son útiles, a pesar de ser marcadores de 
tipo dominantes, debido a su alto poder discriminatorio. 
Este marcador molecular ha sido utilizando en el estu-
dio de la diversidad genética del aguacate en Colombia 
(Cañas-Gutiérrez et al., 2015), México (Gutiérrez-Díez 
et al., 2009), Cuba (Nerdo et al., 2009; Ramírez et al., 
2005); así como en la diversidad dentro de la raza mexi-
cana (Cerda-Hurtado et al., 2015).

La investigación se planteó debido a la falta de 
una caracterización profunda a nivel molecular del re-
curso genético del aguacate guatemalteco, por ser este 
una fuente invaluable para programas de mejoramiento 
genético de la especie y por el potencial económico 
que este cultivo representa para el país. Para esto, se 
evaluó la diversidad genética de materiales nativos gua-
temaltecos en siete poblaciones, utilizando el marcador 
molecular AFLP. 

Materiales y métodos

Muestreo y colecta de material vegetal 

Basado en la información del atlas guatemalteco 
de parientes silvestres de plantas cultivadas (Azurdia 
et al., 2011) y tras el reconocimiento del área para la 
identificación de individuos nativos, se procedió a la co-
lecta de 169 muestras. Estas fueron organizadas en siete 
poblaciones geográficas, abarcando cuatro regiones fi-
siográficas distintas. Las poblaciones fueron ubicadas 
en los departamentos de Sacatepéquez, Chimaltenango, 
Sololá, Totonicapán, Quiché, Huehuetenango, Alta Ve-
rapaz y Baja Verapaz; y en las regiones fisiográficas del 
Sur-Occidente, Nor-Occidente, Norte y Central, como 
se observa en la Figura 1. Debido a la naturaleza del es-
tudio, de conocer la diversidad genética y la estructura 
poblacional de la especie, no se colectaron materiales 
que manifestaran indicios de mejoramiento o de per-
tenecer a colecciones de materiales seleccionados. El 
número de individuos por población fue variable debido 
a la accesibilidad y disponibilidad de materiales en cada 
una. Las muestras consistieron de cinco hojas frescas 
tomadas de la parte media de cada árbol, las cuales 
fueron almacenadas en condiciones de frío y trasladadas 
al laboratorio de biotecnología vegetal de la Facultad de 
Agronomía para realizar la extracción de ADN. Cada 
muestra fue identificada con número correlativo, nom-
bre de la población y coordenadas geográficas. 

Extracción de ADN y protocolo de AFLP

Para la extracción del ADN genómico se utilizó el 
kit comercial Gentra añadiendo algunas modificaciones 
para evitar la oxidación del material biológico. Se tomó 
una sección de cada hoja de aproximadamente 4 x 4 mm 
dentro de un tubo de 1.5 mL al cual se le agregaron 450 
μL de Cell Lysis Solution (+ 1% PVP, + 0.3% mercap-
toetanol) y se procedió a macerar. Se agregaron 2.25 
μL de proteinasa K (100 μg/mL) y se dejó incubar por 
3 h  a 65 °C realizando mezclas por inversión cada 30 
min. Se agregaron 2.5 μL de solución RNasa A (4 mg/
mL) y se mezcló por inversión 25 veces dejando incu-
bar nuevamente por 45 min a 37 °C. Posteriormente, 
se dejó enfriar a temperatura ambiente y se agregaron 
150 μL de solución para precipitación de proteínas, se 
mezcló 150 veces por inversión, se colocó por 20 min 
a -20 °C, se centrifugó a 14,000 rpm durante 4 min y 
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el sobrenadamente fue transferido a un nuevo tubo. Se 
agregaron 600 μL de una solución fenol:cloroformo:al-
cohol isoamílico en una relación 25:24:1 se mezcló por 
inversión, se centrífugó nuevamente a 14,000 rpm por 
10 min y el sobrenadante se transfirió a un nuevo tubo. 
Se agregaron 600 μL de cloroformo (24): alcohol isoa-
mílico (1) y se mezcló por inversión, se centrifugó por 
10 min a 14,000 rpm y el sobrenandante se transfirió a 
un nuevo tubo. Se agregaron 600 μL de isopropanol y se 
mezcló por inversión 50 veces, se centrifugó por 3 min 
a 14,000 rpm, se descartó la fase líquida, se agregaron 
500 μL de etanol al 70 %, se mezcló por inversión para 
lavar la pastilla de ADN, se centrifugó por 3 min a 
14,000 rpm invirtiendo el tubo para descartar el etanol 
y dejando secar por 10 a 15 min sobre papel absorbente. 
Para la hidratación del ADN se agregaron 50 μL de la 
solución para hidratación de ADN, se incubó a 65 °C 
por 1 h y finalmente se almacenó a -20 °C. 

El marcador molecular AFLP (Vos et al., 1995) 
fue utilizado debido a la alta capacidad en la identi-
ficación de regiones polimórficas en estudios de di-
versidad genética de aguacate (Cañas-Gutiérrez et al., 
2015; Cerda-Hurtado et al., 2015; Gutiérrez-Díez et 
al., 2009; Nerdo et al., 2009; Ramírez et al., 2005). El 
análisis se realizó con el Kit AFLP Análisis System I 
de Invitrogen® (Zabeau & Vos, 1993). La metodología 
empleada fue la siguiente: se utilizó ADN genómico a 
una concentración de 25 ng/μL, el cual fue digerido con 
las enzimas de restricción EcoR1/ Mse1 y se incubó por 
2 h a 37 °C y después a 70 °C por 15 min. La ligación 
de los adaptadores se llevó a cabo con los reactivos 
del kit y se incubó durante 2 h a 20 °C. Seguidamen-
te se realizó una preamplificación con la reacción en 
cadena de la polimerasa; el programa empleado en el 
termociclador fue el siguiente: 94 °C por 30 s, 56 °C 
por 60 s, 72 °C por 60 s, por 20 ciclos. Los productos 

Figura 1. Sitios de colecta de materiales nativos de aguacate guatemalteco.
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amplificados se visualizaron en un gel de agarosa al 2%. 
Se hizo una amplificación selectiva con los cebadores 
M-CAA + E-AAC del kit los cuales produjeron mayor 
polimorfismo. 

Los productos de la reacción en cadena de la po-
limerasa (PCR) se visualizaron en un gel de acrilamida 
al 5% para poder observar las bandas amplificadas. La 
tinción del gel se realizó con nitrato de plata mediante el 
siguiente procedimiento: inmersión en solución fijadora 
de ácido acético glacial 10% v/v durante 35 min, agua 
destilada durante 20 min, solución de tinción (nitrato 
de plata 0.15% p/v, formaldehído 0.15% v/v) por 40 
min, agua destilada por 10 s, solución de revelado de 
5 a 6 min según la aparición de las bandas (carbonato 
de sodio 6% p/v, formaldehído 0.3% v/v, tiosulfato de 
sodio 5 ppm), solución fijadora para detener el proceso 
durante aproximadamente 5 min, finalmente se lavó en 
agua destilada. Se dejó secar por 2 días y posteriormen-
te se realizó la lectura del perfil de las bandas. 

Análisis de datos 

Con el perfil de bandas se generó una matriz bi-
naria de presencia (1) ausencia (0) para cada uno de los 
loci amplificados, a partir de la cual se realizó el análisis 
de diversidad genética y estructura genética de pobla-
ciones con el programa AFLP-Surv 1.0 (Vekemans et 
al., 2002). Para dicho análisis se estimaron el número de 
loci polimórficos (# loc_P), porcentaje de loci polimór-
fico (PLP), heterocigosidad esperada bajo una propor-
ción genotípica en equilibrio de Hardy-Weinberg (Hj), 
diversidad genética promedio dentro de las poblaciones 
(Hw), diversidad genética promedio entre poblaciones 
(Hb) diversidad genética total (Ht), el índice estadístico 
de fijación de Wright (Fst) y la matriz de distancias 
genéticas con el índice de Nei. Para el análisis de infe-
rencia sobre la estructura y división de las poblaciones 
analizadas a través del método bayesiano se empleó el 
programa Structure: V 2.3.4 (Pritchard et al., 2000)

Con el programa Paleontological Statistics  
Software Package for Education and Data Analy-
sis Past3 (Ryan et al., 2001) se generó una matriz de 
distancias genéticas con el índice de Nei a partir del 
cual se desarrolló un análisis de conglomerados a tra-
vés del método Unweighted Pair Group Method With  
Arithmetic Mean (UPGMA) (Sokal & Michener, 1958) 
generando un dendrograma a nivel de individuos 
que fue exportado hacia el programa FigTree v1.4.3  
(Rambaut, 2008) para generar el dendrograma de tipo 
circular. El análisis de conglomerados para generar el 

dendrograma a nivel de poblaciones se realizó con el 
programa R y el complemento “ape” (Paradis et al., 
2004).

 
Resultados 

Se analizaron 72 loci; el rango de loci polimór-
ficos fue de 33 para la población de Sololá hasta 56 
para la población de Chimaltenango, con un rango de 
porcentaje de loci polimórficos 45.8 a 77.8 para dichas 
poblaciones. El valor de heterocigosidad esperada por 
población estuvo en un rango de 0.13457 a 0.2652 sien-
do nuevamente la población de Chimaltenango la que 
presentó el valor más alto y la población de Sololá la 
que obtuvo el valor más bajo. El resumen de los datos 
puede observarse en la Tabla 1. El valor de diversi-
dad genética total fue de 0.1933, el valor de diversidad 
genética promedio dentro de las poblaciones fue de 
0.1872, la diversidad genética entre poblaciones fue 
de 0.0061 y finalmente, el valor de fijación de Wrigth 
fue de 0.0313 (Tabla 2.).

Con el análisis de conglomerados se generó un 
dendrograma (Figura 2), en el cual se observa una alta 
diversidad genética a nivel de individuos. Este mismo 
análisis demuestra que el grado de estructura o aisla-
miento genético entre las poblaciones es bajo. Este 
hecho se evidencia al existir una mezcla de individuos 
provenientes de las siete poblaciones analizadas. En 
este caso, la división en grupos claramente definidos 
no fue posible debido al alto grado de diversidad, cuan-
tificado a través de los valores de distancias genéticas 
con el índice de Nei, entre los materiales analizados. 

El análisis de conglomerados a nivel de poblacio-
nes (Figura 3), muestra valores de distanciamiento ge-
nético muy bajos, indicando que las poblaciones com-
parten mucho de su material genético. Esta situación se 
observa claramente a través del índice Hb = 0.0061 el 
cual indica que, a pesar de existir una diferencia gené-
tica entre las poblaciones, esta es baja, por lo que no se 
observa un claro aislamiento genético entre las pobla-
ciones. En el dendrograma las poblaciones se agruparon 
de la siguiente manera: Alta Verapaz y Baja Verapaz, 
Chimaltenango y Sacatepéquez, Quiché, Huehuetenan-
go y Totonicapán; dejando como una población fuera 
de grupo a la proveniente de Sololá. 

Esta situación también se reflejó con el análisis 
de comparación por pares de los valores de distancias  
genéticas a través del índice de Nei, en el cual se obser-
va que los valores van en un rango de 0 entre las pobla-
ciones de Alta Verapaz y Baja Verapaz, hasta un valor 
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de 0.0281 entre las poblaciones de Chimaltenango y 
Sololá. Dichos valores pueden observarse en la Tabla 3. 

La división de las poblaciones a través del análisis 
con el programa Structure mostró una mayor probabili-
dad en organizar las poblaciones en dos y cuatro grupos 
genéticos expresados a través del valor K (Figura 4). 
El grupo genético (K = 2) representado por la tonali-
dad más oscura, fue el dominante en la población de 
Sololá, mientras que, el grupo genético representado 
por la tonalidad clara, está ampliamente representado 

Tabla 1
Estructura genética de las poblaciones de aguacate nativo analizadas a través del marcador molecular AFLP

Población N # loci #loc_P PLP Hj

AV 18 72 39 54.2 0.17290

BV 9 72 43 59.7 0.17198

Hue-Qui 18 72 39 54.2 0.20120

Chimal 10 72 56 77.8 0.26521

Sac-Chimal 74 72 41 56.9 0.17932

Sol 6 72 33 45.8 0.13457

Toto-Qui 28 72 43 59.7 0.18520

Tabla 2
Estructura genética de las poblaciones de aguacate nativo generada a través del marcador molecular AFLP

en las poblaciones de Chimaltenango y Huehuetenan-
go–Quiché. En el resto de poblaciones, ningún grupo 
genético prevaleció, por lo que se asume una mezcla de 
dichos grupos. Cuando el valor K = 4 la población de 
Sololá fue dominada por el grupo genético representado 
en blanco, mientras en la población de Chimaltenango 
prevaleció el grupo genético representado por la tona-
lidad gris oscuro. Las demás poblaciones no mostraron 
una clara afinidad por ninguno de los grupos genéticos. 

Nota. AV = Alta Verapaz, BV = Baja Verapaz, Hue–Qui = Huehuetenango - Quiché, Chimal = Chimaltenango, Sac-
Chimal = Sacatepéquez - Chimaltenango, Sol = Sololá, Toto-Qui = Totonicapán - Quiché, N = número de individuos 
por población, # loci = cantidad de loci analizados, #loc_P = número de loci polimórficos, PLP = porcentaje de loci 
polimórficos, Hj = heterocigosidad esperada bajo una proporción genotípica en equilibrio de Hardy-Weinberg.

N Ht Hw Hb Fst

7 0.1933 0.1872 0.0061 0.0313

S.E 0.015082 0.001885 0.311799

Var 0.000227 0.000004 0.09

Nota. N = número de poblaciones, Ht = diversidad genética total, Hw = diversidad genética promedio dentro de las 
poblaciones, Hb = diversidad genética entre las poblaciones, Fst = índice de fijación de Wright.
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Figura 2. Dendrograma UPGMA generado a partir del marcador molecular amplified fragment length polymorphism 
(AFLP) utilizando las distancias genéticas de Nei que muestra la diversidad genética de aguacate nativo guatemalte-
co a nivel de individuos. Al número de cada individuo se antepuso la población de origen para facilitar su ubicación 
geográfica, AV = Alta Verapaz, BV = Baja Verapaz, Hue-Qui = Huehuetenango - Quiché, Chimal = Chimaltenango, 
Sac-Chimal = Sacatepéquez - Chimaltenango, Sol = Sololá, Toto-Qui = Totonicapán - Quiché.
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Figura 3. Dendrograma UPGMA generado a partir del marcador molecular amplified fragment length polymorphism 
(AFLP) utilizando las distancias genéticas de Nei que muestra la diversidad genética de aguacate nativo guatemalteco 
a nivel de poblaciones. Los números en cada uno de los clados muestran el valor de soporte estadístico con el método 
bootstraps después de 1,000 permutaciones.

Figura 4. División de los materiales de aguacate nativo en dos (K = 2) y cuatro (K = 4) grupos genéticos inferidos por 
el programa Structure en el cual se observa el alto grado de mezcla genética entre las poblaciones.
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Discusión 

Para entender el comportamiento del aguacate na-
tivo dentro del territorio guatemalteco, hace falta com-
prender que, en términos de genética de poblaciones, 
si las poblaciones presentan altos niveles de variación 
genética, esto indica que son muy grandes y/o que exis-
te elevado flujo génico entre ellas. Por el contrario, si 
las poblaciones de una especie manifiestan marcadas 
diferencias entre sí, es posible que sean pequeñas y/o 
que exista poco flujo génico entre ellas (Eguiarte et 
al., 2013). Para el caso de este estudio, los índices de 
estructura poblacional apuntan a una alta conectividad 
entre las poblaciones, existiendo un elevado flujo géni-
co, razón por la cual no se observa un claro aislamiento 
genético entre las poblaciones. Otro factor a considerar 
es que, las poblaciones con bajo flujo génico y de ta-
maño reducido, son susceptibles a sufrir los efectos de 
la deriva genética, lo que significa la pérdida de alelos 
por fijación (Labar & Adami, 2017). Sin embargo, de-
bido al flujo génico y la baja diferenciación entre las 
poblaciones analizadas, el riesgo de sufrir los efectos 
de la deriva genética, por parte del aguacate nativo, 
son menores. 

Los esfuerzos para determinar el grado de diver-
sidad genética en materiales de aguacate han llevado 
al uso del marcador molecular AFLP, mostrando ser de 

utilidad (Cerda-Hurtado et al., 2015). Además, otros 
marcadores moleculares de tipo dominantes como 
RAPD e ISSR (Fiedler et al., 1998; Reyes-Alemán et 
al., 2013) han permitido la caracterización molecular e 
identificación de diversidad genética de individuos den-
tro del género Persea y también dentro de la especie P. 
americana. Los resultados obtenidos por Cuiris-Pérez 
y colaboradores (2009) quienes evaluaron la diversi-
dad genética dentro de la raza mexicana a través del 
marcador AFLP, obtuvieron un comportamiento muy 
similar a este estudio cuando se compara el nivel de 
organización a través del análisis de conglomerados 
mediante los dendrogramas generados.  

La experiencia en la caracterización con el mismo 
marcador molecular (AFLP), de materiales nativos en 
el estado de Nuevo León, México (Gutiérrez-Díez et 
al., 2009), también mostró un alto grado de diversidad 
genética, aunque este estudio si logra un tipo de arreglo 
a través del dendrograma, debido a la previa caracteri-
zación a nivel de razas de las 42 accesiones analizadas. 
Sin embargo, debido al alcance del presente estudio, no 
se contó con la caracterización previa a nivel de razas, 
por lo que no fue posible establecer una relación como 
en el estudio antes mencionado, aunque si fue posible 
profundizar en los índices poblacionales.  

Al examinar el comportamiento del aguacate na-
tivo guatemalteco, se observa que el índice Ht (0.1933) 

Tabla 3
Matriz de distancias genéticas generadas a partir del índice de Nei

Población AV BV Hue-Qui Chimal Sac-Chimal Sol Toto-Qui

AV 0

BV 0 0

Hue-Qui 0.0041 0.0079 0

Chimal 0.0066 0.0098 0.0038 0

Sac-Chimal 0 0.0014 0.0029 0.0056 0

Sol 0.0086 0.0038 0.0268 0.0281 0.0169 0

Toto-Qui 0 0 0.0058 0.0051 0.0004 0.0114 0

Nota. AV = Alta Verapaz, BV = Baja Verapaz, Hue-Qui = Huehuetenango - Quiché, Chimal = Chimaltenango,  
Sac-Chimal = Sacatepéquez - Chimaltenango, Sol = Sololá, Toto-Qui = Totonicapán - Quiché.
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que establece el grado de diversidad total y el índice 
Hw (0.1872) que mide el grado de diversidad genética 
entre el total individuos en cada población, refleja un 
alto grado de diferencia entre ellos. Esta situación es 
propia de una especie de polinización abierta, así como 
la condición de protoginia sincrónica que propicia la 
separación temporal de las funciones sexuales de la flor, 
favoreciendo así el entrecruzamiento (Bergh, 1974 , 
1992; Davenport, 1986). Este alto grado de variabilidad 
también responde al caso especial en su morfología flo-
ral denominado heterodicogamia, en el cual dos geno-
tipos diferentes que presentan dicogamia sincronizada, 
tienen comportamiento de floración recíproca, lo cual 
significa que mientras las flores de uno de los indivi-
duos se encuentra en etapa femenina, las flores del otro 
se encuentran en la etapa masculina, favoreciendo así 
la polinización cruzada y aumento de variabilidad ge-
nética (Alcaraz & Hormaza, 2011).  Esto deja en claro 
que el aguacate posee un diseño que busca maximizar 
la polinización cruzada y de este modo incrementar la 
variabilidad genética y adaptación a la mayor cantidad 
de ambientes posibles, convirtiéndose en una especie 
altamente heterogénea.

Otro aspecto que ha ayudado a incrementar la 
diversidad del aguacate, es la ausencia de barreras 
de esterilidad entre las razas hortícolas de la especie, 
por lo cual es frecuente que se presenten hibridacio-
nes interraciales de manera natural o inducida por el 
hombre (Gross-German & Viruel, 2013). En cuanto a 
esto, las evidencias etnobotánicas (Storey et al., 1986; 
Williams, 1977) y los estudios genéticos (Ashworth & 
Clegg, 2003; Furnier et al., 1990) sustentan el hecho de 
que las tres razas hortícolas permanecieron separadas 
durante su proceso de domesticación, pero tras la lle-
gada de los españoles en el siglo XVI, estas entraron en 
contacto generándose las hibridaciones interraciales a 
causa del flujo genético originado por la acción huma-
na. Esta situación ayuda a comprender la influencia de 
la interacción hombre – planta sobre la actual estructura 
poblacional del aguacate. 

Cuando se examina el dendrograma a nivel de in-
dividuos (Figura 2) se observa que existe un alto grado 
de variabilidad entre estos, los cuales no pudieron ser 
ordenados en un arreglo de conglomerados que man-
tuviera relación con el origen geográfico de las pobla-
ciones donde fueron colectados. Esta misma situación 
se presentó con el análisis de Structure (Figura 4) al no 
poderse establecer una total asignación de los indivi-
duos hacia los posibles grupos genéticos inferidos por el 
programa, observándose una mezcla de dichos grupos 

en la mayor parte de los individuos analizados. Este 
fenómeno, de acuerdo con Ashworth y Clegg (2003) es 
el resultado de la complejidad del estado híbrido de los 
aguacates, a lo que Bernal-Parra y colaboradores, 2014 
agregan que, las especies alógamas, de amplia distri-
bución geográfica y que están sujetas al intercambio de 
semillas, como es el caso del aguacate guatemalteco, 
incrementan considerablemente la variabilidad genética 
de los materiales. 

El estudio de Galindo y colaboradores (2011),  
agrega que la antigua relación con el hombre y las 
diferentes condiciones de domesticación del aguacate 
han dado como resultado una gran diversidad de geno-
tipos de afinidades genéticas muy complejas, como las 
encontradas en esta investigación, al igual que en el 
estudio de Cañas-Gutiérrez y colaboradores (2015). Por 
otra parte, al analizar el comportamiento del aguacate 
a nivel de poblaciones, es claro que el bajo valor del 
índice Hb (0.0061), el cual mide el grado de diferen-
ciación genética entre poblaciones analizadas, indica 
que muchos de los loci identificados por el marcador 
molecular se encuentran presentes en todas las pobla-
ciones. Dicha situación se interpreta como una alta si-
militud genética entre las poblaciones, situación que 
se ve respaldada por los bajos valores encontrados en 
la heterocigosidad esperada (Hj). Esta situación indica 
que existe un flujo constante de materiales de aguacate a 
través de las poblaciones analizadas, lo cual genera dos 
condiciones, el incremento de la variabilidad genética 
entre todos los individuos por recombinación y un bajo 
nivel de estructura poblacional. 

Este bajo nivel de estructura o aislamiento ge-
nético entre las poblaciones, puede ser claramente 
observado a través de la matriz de distancias genética 
(Tabla 3) ya que, para todos los casos de comparación, 
los valores obtenidos son muy cercanos a 0, lo que se 
interpreta como una alta similitud genética entre las 
poblaciones. Esta misma situación también se identifica 
a través de los bajos valores de diferenciación genética 
en el dendrograma a nivel de poblaciones (Figura 3). 
Sin embargo, a pesar de existir un nivel muy bajo de 
diferenciación, este dendrograma si permite observar 
una relación positiva entre la cercanía genética y la cer-
canía geográfica, aunque los valores de bootstrap bajos 
indican que la estructura de los grupos identificados 
no están consolidados y pueden variar (Efron, 1979). 
Esta escasa estructura poblacional resulta, en gran me-
dida, a la movilización de semillas entre los distintos 
departamentos del país, lo cual responde a la selección 
continua que realizan los productores nacionales en 
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función de un idiotipo para satisfacer el mercado local 
o internacional (Ocampo, Urrea, Wyckhuys, & Salazar, 
2013).  La comercialización de los frutos, a partir de los 
cuales se utilizan las semillas para el establecimiento de 
nuevas plantaciones, también es un factor que afecta la 
estructura genética.  

El estudio de diversidad genética de aguacate rea-
lizado por Corona-Jácome, Galindo-Tovar, Lee-Espi-
nosa y Landero-Torres (2016) que incluyó muestras 
tomadas en la región de Antigua Guatemala, encontró 
un alto valor de similitud genética entre dicha pobla-
ción y otra población ubicada en la localidad de Aqui-
la, estado de Veracruz, México. Esta situación ayuda a 
explicar el comportamiento de la similitud genética de 
las poblaciones de aguacate guatemalteco, ya que los 
procesos de dispersión que sufrió la especie desde su 
posible origen en la Sierra Nevada (Galindo-Tovar & 
Arzate-Fernández, 2010) han ayudado a la interacción 
entre las poblaciones, a pesar de existir grandes distan-
cias geográficas entre ellas. 

La situación genética de los materiales nativos en 
Guatemala merece especial atención, pues la estructura 
genética actual es resultado del efecto de la interacción 
humana a través del proceso de domesticación, el cual 
habría iniciado con la llega del hombre a Mesoamérica, 
hace aproximadamente 15,000 años (Goebel, Waters, 
& O´Rourke, 2008). Desde entonces, las evidencias 
históricas, peleohistóricas y paleoecológicas indican 
que después del proceso de domesticación iniciado en 
México (Galindo-Tovar, Lee-Espinoza, Murgía-Gon-
zález, Leyva-Ovalle, & Landero-Torres, 2013) los ma-
teriales de aguacate fueron trasladados hacia la zona 
de Yucatán, Guatemala y Belice, en donde la cultura 
maya estableció uno de los tres principales centros de 
domesticación del aguacate (Colunga-GarcíaMarín & 
Zizumboo, 2004; Gama & Gomez, 1992). A partir de 
ahí, las implicaciones religiosas, mitológicas, econó-
micas y medicinales, que tuvo el aguacate en la región 
de Mesoamérica (Galindo-Tovar, Ogata-Aguilar, & 
Arzate-Fernández, 2008), fueron fomentando el pro-
ceso de migración de materiales de aguacate fuera de 
sus poblaciones originales. Esta situación persiste en 
la actualidad y se ha convertido en el principal factor 
de incidencia en la diversidad y estructura genética de 
este valioso recurso. 

Finalmente, la caracterización molecular con el 
marcador AFLP, permitió establecer que el germo-
plasma nativo de aguacate en Guatemala presenta un 
alto grado de variabilidad a nivel de individuos (Ht = 
0.1933, Hw = 0.1872) y bajo nivel de aislamiento entre 

poblaciones. Esta situación es atribuida al proceso de 
selección, al sistema de polinización cruzada, el inter-
cambio de semillas y al proceso de domesticación, al 
que aún está sometido el aguacate; los cuales inciden 
en la variabilidad intraespecífica encontrada. Este es-
tudio evidencia la riqueza genética del aguacate nati-
vo guatemalteco y la importancia de su conservación. 
Sin embargo,  para desarrollar una adecuada estrategia 
de conservación, es necesario tomar en cuenta que, 
la riqueza genética actual es producto del flujo géni-
co entre las poblaciones. No obstante, este flujo se ve 
amenazado con la introducción, de forma extensiva, de 
variedades comerciales que desplazan a los materiales 
nativos, reduciendo su tamaño poblacional y dejándolos 
expuestos a los riesgos de deriva genética y endogamia.  
Por tanto, se sugiere mantener el tamaño y conectividad 
poblacional actual. También el resguardado del recurso 
fitogénetico total y no únicamente de materiales selec-
cionados por alguna característica de interés, evitando 
así el riesgo de erosión genética de la especie y garanti-
zando la permanencia de la diversidad genética, la cual 
será la base de futuros programas de mejoramiento.
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