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Resumen 
 

La diversidad del maíz (Zea mays L.) en México es amplia y aún existe la necesidad de llevar a 

cabo trabajos que permitan discernir la variación dentro y entre grupos raciales y establecer 

colecciones de referencia racial para su entendimiento. Se valoró la diversidad morfológica de 

poblaciones representativas de 10 razas de maíz de México. En el ciclo primavera-verano de 2010 

se establecieron experimentos con 88 accesiones representativas de las razas Bofo, Celaya, 

Coscomatepec, Dulce de Jalisco, Elotes Occidentales, Mushito, Palomero de Jalisco, Serrano de 

Jalisco, Tablilla de Ocho, y Zamorano Amarillo, en las localidades de Roque, Guanajuato y Ciudad 

Guzmán, Jalisco, bajo un diseño experimental de bloques incompletos, se midieron 30 caracteres 

morfológicos. El análisis de varianza indicó diferencias significativas entre las accesiones para 

todos los caracteres (variables). El análisis de repetibilidad reflejó que 16 caracteres presentaron 

un coeficiente ≥3, éstos fueron los menos afectados por el ambiente. En el análisis de componentes 

principales y conglomerados hubo variación dentro y entre razas, con una dispersión continua, que 

permitió identificar cuatro complejos raciales. El grupo I lo integraron accesiones de Bofo, el II de 

Celaya, el III de Dulce de Jalisco y el IV de Elotes Occidentales, las razas restantes se agregan en 

su mayoría en el grupo II como subgrupos. Este estudio confirmó agrupamientos de accesiones en 

razas bien definidas y representadas en los bancos de germoplasma. Es necesario realizar estudios 

más profundos en razas con pocas accesiones para lograr una mejor definición racial. 
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Introducción 
 

México es reconocido como centro de origen y domesticación del maíz, por lo que existe gran 

diversidad de tipos que han sido adaptados a condiciones ambientales y socioculturales específicas 

(Matsuoka et al., 2002). En México, la variabilidad genética de maíz es el resultado de la 

interacción humana durante miles de años con los parientes silvestres y el medio ambiente 

(CONABIO, 2013). En ese proceso se dan los mecanismos de dispersión, la recombinación 

genética por cruzas naturales entre maíz y teocintle (Z. mays: ssp. huehuetenanguensis, ssp. 

mexicana y ssp. parviglumis, entre otras); a través, de la geografía del país y la amplia diversidad 

de grupos humanos, quienes realizan selección de acuerdo a sus costumbres en nichos ecológicos 

específicos (Orozco-Ramírez et al., 2016). 

 

Para entender la diversificación genética, se ha estudiado la diferenciación morfológica entre las 

poblaciones nativas de maíz aplicando el concepto de raza (Anderson y Cutler, 1942). Se han 

utilizado a los caracteres fisiológicos y morfológicos reproductivos, como una herramienta para 

valorar la diversidad (Wellhausen et al., 1952; Hortelano et al., 2008; Ángeles et al., 2010; 

Rocandio-Rodríguez et al., 2014). Para lograr una valoración racial acertada, es necesario conocer 

la variación existente entre variantes dentro de las razas (Castillo, 1993), con el propósito de diseñar 

el aprovechamiento de algunas formas dentro de la diversidad genética regional de la especie. 

 

A la fecha, se han descrito aproximadamente 62 razas de maíz, número que se incrementa o 

disminuye ligeramente según las consideraciones de cada estudio (Sánchez et al., 2000; Vielle-

Calzada y Padilla, 2009; Hortelano et al., 2012). Muchas de las poblaciones nativas de maíz 

recolectadas en México son variantes intermedias entre razas; sin embargo, una vez conocidas las 

características de las variantes descritas como representativas de razas se pueden proponer posibles 

rutas de diversificación racial (Wellhausen et al., 1952).  

 

Los estudios de la diversidad del maíz en México han incluido escasas muestras representativas de 

las razas reportadas (Wellhausen et al., 1952), o bien se han concentrado en la diversidad en áreas 

geográficas específicas (Herrera-Cabrera et al., 2004; Mijangos-Cortés et al., 2007; Ángeles et al., 

2010). El conocimiento de la diversidad genética es indispensable para: ampliar las fuentes de 

germoplasma, minimizar los riesgos de vulnerabilidad genética, incrementar las probabilidades de 

detectar alelos favorables y conservar los recursos fitogenéticos (Bellon, et al., 2009). 

 

Las aportaciones de los estudios de Wellhausen et al. (1952); Hernández y Alanís (1970); Ortega 

(1979); Sánchez y Goodman (1992); Sánchez et al. (2000); entre otros, en razas como Bofo, Celaya, 

Coscomatepec, Dulce de Jalisco, Elotes Occidentales, Mushito, Palomero de Jalisco, Serrano de 

Jalisco, Tablilla de Ocho y Zamorano Amarillo indican que la diversidad del maíz ha sido estudiada 

paso a paso para reunir la variabilidad genética racial existente, en forma intensiva en diferentes 

regiones ecológicas y étnicas del país, así como las formas especializadas de consumo. 

 

Lo anterior, ha sentado la base para las clasificaciones raciales actuales por medio de caracteres 

morfológicos, fisiológicos, genéticos, bioquímicos y moleculares; sin embargo, las 

caracterizaciones raciales de algunas accesiones, en los bancos de germoplasma han sido 

identificadas y clasificadas en colecciones que figuran como típicas y no corresponden con las 

descripciones raciales propuestas por estos autores. 
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En este contexto el presente trabajo tuvo como objetivo estudiar la diversidad genética de 

accesiones representativas de diez razas de maíz con adaptación a altitudes de bajas a intermedias 

(100-2 200 msnm) mediante caracteres morfológicos para estimar la diversidad genética entre y 

dentro de razas, que permita clasificarlas por sus características intrínsecas y determinar la 

condición de las accesiones tipo en los bancos de germoplasma. 

 

Materiales y métodos 
 

Material genético 

 

Se caracterizaron 88 accesiones de maíz, catalogadas de acuerdo con sus datos de pasaporte como 

pertenecientes a 10 razas de México: Bofo (8 accesiones), Celaya (15), Coscomatepec (7), Dulce 

de Jalisco (12), Elotes Occidentales (23), Mushito (5), Palomero de Jalisco (1), Serrano de Jalisco 

(3), Tablilla de Ocho (7) y Zamorano Amarillo (7). La semilla fue proporcionada por los bancos 

de germoplasma de: Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo (CIMMYT), 

Universidad Autónoma Chapingo (UACH), Instituto Nacional de Investigaciones Forestales 

Agrícolas y Pecuarias (INIFAP) y del Colegio de Postgraduados (CP). 

 

Sitios experimentales y ciclos de cultivo 

 

Se establecieron dos experimentos en primavera-verano 2010, el primero de ellos en el Campo 

Experimental del Instituto Tecnológico de Roque, Guanajuato (20º 34’ 55’’ latitud norte, 100º 49’ 

33’’longitud oeste, altitud de 1 766 m) y el segundo en el Rancho los Paredones, Cd. Guzmán, Jalisco 

(19º 43’ 09’’ latitud norte, 103º 29’ 57’’ longitud oeste, altitud de 1 515 m), ambos con riego. 

 

Diseño y unidad experimental 

 

Los experimentos se establecieron bajo un diseño experimental en bloques incompletos 9 x 10, con 

dos repeticiones, en que se incluyeron las 88 accesiones. La unidad experimental consistió de dos 

surcos de 5 m de longitud y 0.85 m de ancho. Se sembraron tres semillas por mata a 0.5 m de 

separación, seis semanas después de la siembra se aclareo para dejar dos plantas por mata para una 

densidad de población de 47 000 plantas ha-1 (Rocandio-Rodríguez et al., 2014). 

 

Caracteres medidos 

 

De cada parcela se etiquetaron al azar cinco plantas con competencia completa y se midieron 30 

variables siguiendo para cada variable los procedimientos indicados por Sánchez et al. (1993). 

 

Caracteres vegetativos y fenológicos: en la etapa final del desarrollo vegetativo (cuando aparece la 

última hoja en el ápice de la planta), la altura de planta (AP), altura a la mazorca (AMz), longitud 

de la hoja de la mazorca (LHMz) y ancho de la hoja de la mazorca (AHMz), estos expresados en 

cm, número de hojas totales (HojP), hojas arriba de la mazorca (HAMz) y de hijuelos por planta 

(HijP). En la etapa de floración se registraron los días a floración femenina (FF) y masculina (FM), 

días después de la siembra, la primera cuando 50% de las plantas de la unidad experimental 

presentó estigmas expuestos y la segunda cuando 50% de las plantas presentaron emisión de polen, 

sincronía floral (SF, FF-FM) y la relación AMz/AP. 
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Caracteres de la espiga: una semana después de la antesis se midió la longitud total de la espiga 

(LE), del pedúnculo (LPE), de la rama central (LRCE, eje central a partir del punto de inserción de 

la rama lateral más alta), y del tramo ramificado (LTRE), estas variables se midieron en cm, 

también se evaluó el número de ramas primarias (RPE), y la relación LTRE/LE.  

 

Caracteres de la mazorca: se midió (cm) la longitud (LMz), diámetro (DMz, en el centro de la 

mazorca), longitud del pedúnculo (LPMz), diámetro de olote (DO) y número de hileras (HMz), 

también se estimó la relación LMz/DMz. 

 

Caracteres de grano: las mazorcas se desgranaron en forma individual y de la parte central se tomó 

una muestra de 10 granos por mazorca para medir el ancho (AGr), longitud (LGr), espesor (EGr) 

las tres variables en mm y relación AGr/LGr, se tomó otra muestra de 100 granos, para medir el 

peso (P100Gr, g), volumen (V100Gr, cm3) y el coeficiente de desgrane en porcentaje (CD=[(peso 

del grano) x (100)/peso total de la mazorca]). 

 

Análisis estadístico 

 

Se aplicó un análisis de varianza a través de localidades. Se estimaron los componentes de varianza 

para genotipos (σ2
gen), localidades (σ2

loc) y su interacción (σ2
gen × loc) y con ello se estimó el 

coeficiente de repetibilidad r = [σ2
gen / (σ2

loc + σ2
gen × loc)], el cual se utilizó para realizar una 

selección de variables, se tomó como criterio aceptar los caracteres con r≥ 3 (Goodman y 

Paterniani, 1969). Las variables seleccionadas se utilizaron para realizar los análisis que a 

continuación se describen. 

 

Se aplicó un análisis de componentes principales con base en la matriz de correlaciones, se graficó 

la dispersión de las accesiones en el plano determinado por los dos primeros componentes biplot, 

(Arellano et al., 2014) y un análisis de conglomerados en el que se utilizó el coeficiente de distancia 

euclidianas y el método de agrupamiento de la media aritmética no ponderada (UPGMA). 

 

La elección del corte del dendrograma se basó en la comparación visual de los agrupamientos 

obtenidos en el análisis de componentes principales, el cual se basó en correlaciones 

significativas (α≤ 0.05) además, de que el análisis de repetibilidad asegura el uso de variables 

uniformes con mayor variabilidad para la formación de grupos; con esta información, la decisión 

del corte fue establecida por el investigador el cual requirió del conocimiento del material vegetal 

estudiado y de una adecuada base de supuestos que ayudan en la definición de grupos y las 

distancias de similitud (Núñez-Colín et al., 2004). Se utilizaron los paquetes estadísticos 

statistical analysis system (SAS) versión 9.3 para Windows (SAS Institute, 2002) y NTSYSpc 

versión 2.21 h (Rohlf, 2009). 

 

Resultados y discusión 
 

Análisis de varianza 

 

El análisis de varianza combinado de los 88 genotipos a través de localidades identificó diferencias 

estadísticas significativas en la totalidad de las variables evaluadas, lo que indica la presencia de 

amplia diversidad genética entre las accesiones de las 10 razas de maíz estudiadas (Cuadro 1). 
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Estos resultados concuerdan con los reportados por Herrera et al. (2000); Chávez-Servia et al. 

(2011); Hortelano et al. (2012) y quienes señalan que las diferencias estadísticas entre maíces 

nativos es un indicador de diversidad genética en ellos para el carácter bajo análisis. 

 

Cuadro 1. Cuadrados medios del análisis de varianza combinado a través de localidades, para 30 

caracteres morfológicos. 

Variable 
Fuente de variación 

Media 
CV 

(%) Loc Rep/Loc Gen Gen x Loc Error 

gl 1 2 89 89 178   

FF 2992.9** 253.25** 642.86** 67.26* 49.26 83.61 8 

FM 1886.04** 396.01** 665.69** 71.27* 52.07 82.33 9 

SF 513.61** 8.62 NS 8.03** 6.48** 3.2 5.08 35 

HijP 0.53* 0.05 NS 0.3** 0.17* 0.12 0.44 80 

AP 25959.3** 579 NS 10527.57** 1041.71** 389.92 245.95 8 

AMz 88304.13** 204.75 NS 8360.16** 922.63** 280.96 146.38 11 

AMz/AP 0.59** 0 NS 0.01** 0NS 0 0.58 7 

HojP 235.38** 10.13** 15.62** 1.7** 0.96 13.87 7 

HojAMz 72.63** 0.36 NS 1.27** 0.26** 0.16 5.34 8 

LHMz 7758.08** 114.25 NS 484.15** 57.41NS 51.66 95.57 8 

AHMz 0.09 NS 1.74* 4.11** 0.86** 0.54 8.5 9 

LE 246.18** 14.41 NS 70.7** 22.36NS 17.35 43.6 10 

LTRE 711.07** 1.19 NS 29.72** 7.92** 5.12 14.48 16 

LTRE/LE 0.23** 0 NS 0.01** 0** 0 0.33 18 

LPE 24.08 NS 11.56 NS 30.66** 11.87 NS 10.89 25.71 13 

LRCE 130.3** 8.99 NS 40.98** 21.47 NS 16.62 29.37 14 

RPE 409.17** 1.24 NS 40.49** 12.01 NS 9.07 15.46 19 

LMz 38.12** 1.23 NS 24.49** 3.54** 1.84 18.32 7 

DMz 0.53* 0.01 NS 0.61** 0.11* 0.08 4.56 6 

LMZ/DMz 0.15 NS 0.01 NS 1.35** 0.34* 0.25 4.07 12 

HMz 53.38** 0.31 NS 17.04** 2.02** 0.99 12.36 8 

LPMz 2220.95** 19.93 NS 37.72** 16.57** 9.77 14.42 22 

DO 0 NS 0 NS 0.3** 0.06* 0.04 2.42 9 

LGr 15.57** 0.25 NS 4.92** 0.73 NS 0.62 12.55 6 

AGr 11.26** 0.25 NS 7.81** 0.55* 0.36 9.74 6 

AGr/LGr 0.21** 0 NS 0.05** 0 NS 0 0.78 11 

EGr 4.01** 0.18 NS 1.02** 0.22* 0.15 4.72 8 

P100Gr 2026.79** 0.26 NS 375.02** 55.35** 31.37 42.04 13 

V100Gr 8120.2** 35.73 NS 979.02** 136.31** 72.99 65.03 13 

CD 323.88** 43.13 NS 49.75** 24.82 NS 22.13 83.77 6 
*, **, NS= diferencia significativa α= 0.05, α= 0.01, no significativa, respectivamente; gl= grados de libertad. Loc= 

localidades; Rep/Loc= repeticiones anidadas en localidades; Gen= genotipos; Gen × Loc= interacción genotipo por 

localidad. 
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En la interacción genotipos por localidad, 70% del total de las variables fueron estadísticamente 

significativas, indicativo de que al menos una de las accesiones presentó una respuesta diferencial 

en los caracteres al cambiar de localidad, estos resultados concuerdan con los reportados por 

Rocandio-Rodríguez et al. (2014). 

 

Selección de variables 

 

El análisis de repetibilidad (r) mostró diferencias muy marcadas, con valores entre 0.09 y 11.78 

para los caracteres estudiados y del total de ellos, 16 presentaron un valor de r≥ 3, el 63% de éstos 

corresponde a caracteres de mazorca (Cuadro 2), lo que está en concordancia con lo reportado por 

Hortelano et al. (2012).  

 

Cuadro 2. Estimadores de los componentes de varianza y valor de repetibilidad (r).  

Variable σ2
Gen x Loc σ2

Gen σ2
Loc r 

Floración femenina (FF) 9 143.9 15.12 5.97 

Floración masculina (FM) 9.6 148.6 8.17 8.36 

Sincronía floral (SF) 1.64 0.39 2.79 0.09 

Hijuelos por planta (HijP) 0.02 0.03 0 1.24 

Altura de planta (AP) 325.9 2371.46 137.38 5.12 

Altura de mazorca (AMz) 320.83 1859.38 485.88 2.3 

Relación AMz/AP  0 0 0 1.17 

Hojas totales por planta (HojP) 0.37 3.48 1.25 2.15 

Hojas arriba de la mazorca (HAMz) 0.05 0.25 0.4 0.57 

Longitud de la hoja de la mazorca (LHMz) 482.67 2541.86 4009.55 0.57 

Ancho de la hoja de la mazorca (AHMz) 0.16 0.81 -0.01 5.32 

longitud total de la espiga (le) 2.51 12.08 1.26 3.21 

longitud del tramo ramificado de la espiga (ltre) 1.4 5.45 3.93 1.02 

Relación LTRE/LE 0 0 0 0.65 

Longitud del pedúnculo de la espiga (LPE) 0.49 4.7 0.06 8.52 

Longitud de la rama central de la espiga (LRCE) 2.42 4.88 0.65 1.59 

Ramas primarias de la espiga (RPE) 1.47 7.12 2.25 1.91 

Largo de mazorca (LMz) 0.85 5.24 0.2 5.02 

Diámetro de mazorca (DMz) 0.02 0.12 0 6.08 

Relación LMz/DMz  0.04 0.25 0 5.75 

Hileras por mazorca (HMz) 0.52 3.75 0.29 4.65 

Longitud del pedúnculo de la mazorca (LPMz) 3.4 5.29 12.19 0.34 

Diámetro del olote (DO) 0.01 0.06 0 7.53 

Largo de grano (LGr) 0.05 1.05 0.08 7.63 

Ancho de grano (AGr) 0.09 1.82 0.06 11.78 

Relación Agr/LGr  0 0.01 0 5.22 

Espesor de GRAno (EGr) 0.04 0.2 0.02 3.47 

Peso de 100 granos (P100Gr) 11.99 79.92 11.13 3.46 

Volumen de 100 granos (V100Gr) 31.66 210.9 44.56 2.77 

Grano con respecto a la mazorca (%GrMz) 1.34 6.23 1.54 2.16 

σ2
Gen= componente de varianza para genotipos; σ2

Loc= para localidades; σ2
Gen x Loc= para interacción entre genotipos y 

localidades y r= coeficiente de repetibilidad. 
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Los caracteres con r≥ 3 corresponden en su mayoría a descriptores reproductivos, los cuales son 

menos afectados por los factores ambientales, en este sentido, dichos caracteres reflejan alta 

variabilidad genética y contribuyen de mejor manera a su explicación (González et al., 2013; 

Rocandio-Rodríguez et al., 2014). 

 

Análisis de componentes principales 

 

El análisis de componentes principales, indicó que los primeros cinco componentes explican 88% 

del total de la variación observada y los dos primeros cerca 60% (datos no mostrados). Ferraz et 

al. (2013) mencionan que una alta proporción explicada con un bajo número de componentes, 

permite mejor interpretación de la variación y estudios realizados con caracteres relacionados con 

rendimiento en maíz, demuestran que los modelos que involucran los gráficos biplot son útiles para 

determinar la intensidad y la naturaleza de las poblaciones de maíz nativo bajo determinadas 

condiciones ambientales (Martínez-Sánchez et al., 2016). 

 

Las variables que presentaron mayores valores absolutos en los coeficientes de los vectores propios 

de los dos primeros componentes, y que determinan de manera relevante la dispersión racial, así 

como la formación de grupos fueron: para el componente uno FM, LMz, AGr y P100Gr y para el 

componente dos AHMz, HMz, AGr/LGr y EGr (Cuadro 3).  

 

Cuadro 3. Vectores propios asociados a los dos primeros componentes principales del análisis de 

16 variables, en 88 accesiones tipo de 10 razas de maíz. 

Variable 
Vector propio 

CP-1 CP-2 

Días a floración femenina (FF) 0.298 0.242 

Días a floración masculina (FM) 0.301 0.223 

Altura de planta (AP) 0.27 0.268 

Ancho de la hoja de la mazorca (AHMz) 0.23 0.343 

Longitud de la espiga (LE) 0.296 0.069 

Longitud del pedúnculo de la espiga (LPE) -0.021 -0.105 

Longitud de la mazorca (LMz) 0.346 0.033 

Diámetro de la mazorca (DMz) 0.086 0.321 

Relación LMz/DMz 0.277 -0.157 

Número de hileras de la mazorca ((HMz) -0.262 0.333 

Diámetro del olote (DO) 0.136 0.189 

Longitud de grano (LGr) 0.103 0.295 

Ancho de grano (AGr) 0.331 -0.226 

Relación AGr/LGr 0.246 -0.387 

Espesor del grano (EGr) 0.187 -0.316 

Peso de 100 granos (P100Gr) 0.316 -0.155 

 

La dispersión de las accesiones de acuerdo con los dos primeros componentes principales permite 

diferenciar los siguientes cuatro grupos (Figura 1): grupo I: integrado por 100% de las accesiones 

de la raza Bofo, 57% Zamorano Amarillo, 43% Tablilla de Ocho y 17% de Elotes Occidentales, 

que comparten características morfológicas relacionadas con LPE (26.97 cm), EGr (5.01 mm), AGr 

(10.9 mm), P100Gr (49.46 g) y las relaciones LMz/DMz (4.62) y AGr/LGr (0.9). 
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Figura 1. Dispersión de 88 accesiones representativas de 10 razas de maíz con base en los dos primeros 

componentes principales. B= Bofo; CE= Celaya; CO= Coscomatepec; D= Dulce de Jalisco; 

E= Elotes Occidentales; M= Mushito; P= Palomero de Jalisco; S= Serrano de Jalisco; T= 

Tablilla de Ocho; Z=Zamorano Amarillo. 

 

La agrupación total de las accesiones de la raza Bofo es indicativa de una marcada diferenciación 

genética de éstas. El bajo número de accesiones de las otras razas en este grupo, posiblemente se 

debe a que estas accesiones comparten cierta área geográfica en su distribución (100 a 1 400 msnm) 

y a una mayor variabilidad, aunque también es posible que la identificación racial a priori no haya 

sido acertada. Estas razas fueron clasificadas por Sánchez y Goodman (1992); Sánchez et al. (2000) 

dentro de un grupo de maíces denominado de ‘Ocho Hileras’ y en particular Zamorano Amarillo 

como un subgrupo dentro de éste. 

 

De acuerdo con Wellhausen et al. (1952) y Hernández y Alanís (1970), las razas Bofo y Tablilla 

de Ocho comparten como ancestro común a la raza Tabloncillo, que también explica en parte la 

ubicación de ambas razas en este grupo. 

 

Grupo II: integra 100% de las accesiones de Mushito, 86% de Celaya, 86% de Coscomatepec, 43% 

de Zamorano Amarillo, 33% de Serrano de Jalisco y 8% de Elotes Occidentales. Las características 

morfológicas que distinguen a este grupo son: HMz (13.13 hileras), DMz (4.8 cm), LGr (13.11 

mm), AHMz (9.2 cm), AP (261.04 cm), FF (86.81 días) y FM (84.79 cm). 

 

Considerando el número de accesiones, en este grupo predomina la raza Celaya, que es una raza 

bien definida (Wellhausen et al., 1952; Sánchez y Goodman, 1992), mientras que a Mushito se 

menciona como una raza no bien definida (Wellhausen et al., 1952; Bretting y Goodman, 1989), 

que además no cuenta con un número de accesiones considerable y representativas en los bancos 
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de germoplasma, al igual que el resto de las razas en este grupo y aun cuando tienen cierta 

semejanza con la raza Celaya, sus características sugieren que constituyen grupos genéticos 

diferentes, los cuales requieren ser estudiados con mayor profundidad, esto concuerda con 

Hernández y Alanís (1970); Sánchez y Goodman (1992). 

 

Grupo III: lo integran 92% de las accesiones de Dulce de Jalisco, 33% de Serrano de Jalisco, 28% 

de Tablilla de Ocho, 14% de Coscomatepec, 6% de Celaya y 4% de Elotes Occidentales. En general 

son las poblaciones más precoces, bajos en altura de planta y de mazorca, tamaño reducido de 

espiga, de mazorca y de grano (72.57 días a FF, 71.51 días a FM, 194.95 cm de AP, 13.45 HMz, 

7.38 cm del AHMz, 39.03 cm de LE, 25.52 cm de LPE, 15.68 cm de LMz, 36.19 g en P100Gr, 

4.45 cm de DMz, 11.55 mm de LGr, 8.95 mm del AGr y 4.88 mm del EGr), el grupo se ubica 

preponderantemente en el tercer cuadrante de la Figura 1; es decir, las accesiones presentan en 

general valores negativos de los dos primeros componentes principales. 

 

Grupo IV: integrado por 48% de las accesiones de Elotes Occidentales las cuales se caracterizan 

por ser tardías FF y FM (106.45, 106.68 días), con mazorcas y espigas grandes (LMz, 21.1 cm; LE, 

49.07 cm), grano pesado (P100Gr, 57.96 g) y LMz/DMz de 4.6, que indica mazorcas esbeltas 

propias para su consumo en fresco. 

 

La raza Palomero de Jalisco no se integró en ninguna agrupación, debido a la baja representatividad 

de accesiones que hubo en el estudio; estos resultados concuerdan con los reportados por Vega-

Álvarez et al. (2017), quienes mencionan que poco número de accesiones en estudios de 

diferenciación de grupos en maíz, puede afectar la formación de éstos. 

 

Análisis de conglomerados. En el dendrograma (Figura 2) se aprecia una diferenciación continua 

de menor a mayor distancia euclidiana entre accesiones y grupos. Al respecto, Orozco-Ramírez et 

al. (2016) reportan que las razas de maíz se agrupan en un continuo con respecto a una zona 

geográfica, variación ambiental, caracteres morfológicos y la relación con el origen social de las 

razas de maíz en el sur de México. 

 

La diversidad que se encontró en este análisis, se manifiesta en cuatro grupos a partir de una 

distancia euclidiana de 5.16, que coinciden entre 68 y 100% con las tendencias de agrupamientos 

en el análisis de componentes principales (Figura 1), lo que confirma que las razas mejor definidas 

son para el grupo uno Bofo, para el dos, Celaya con el resto de las razas en pequeños grupos o bajo 

un continuo; para el tres Dulce de Jalisco y para el cuatro Elotes Occidentales. Perales et al., (2005) 

y mencionan que usando características morfológicas que están bajo la selección de agricultores, 

se ha demostrado que las poblaciones de maíz se mantienen a distintas escalas regionales mucho 

más pequeñas; así mismo, Wellhausen et al. (1952) y más tarde Vega-Álvarez et al. (2017) 

mencionan que estudios basados en características morfológicas indican que algunas de las 

variedades locales surgen de la hibridación de otras razas, previamente existentes. 

 

Resultados similares a los de esta investigación son reportados por Rocandio-Rodríguez et al. 

(2014), en un estudio de caracterización morfológica y agronómica de siete razas de maíz de los 

Valles Altos de México, donde confirmaron que los agrupamientos e interrelaciones raciales son 

más precisos que otros estudios, debido a los amplios tamaños de muestra utilizados. 
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Figura 2. Dendrograma de 88 accesiones de 10 razas de maíz, construido con el método UPGMA 

usando distancias euclidianas considerando 16 variables morfológicas. B= Bofo; CE= 

Celaya; CO= Coscomatepec; D= Dulce de Jalisco; E= Elotes Occidentales; M= Mushito; 

P= Palomero de Jalisco; S= Serrano de Jalisco; T= Tablilla de Ocho; Z= Zamorano 

Amarillo. 

 

Conclusiones 
 

Existe una alta diversidad fenotípica para los caracteres evaluados en las accesiones de las diez 

razas de maíz estudiadas. La representación de las accesiones tipo se confirmó en la diferenciación 

de las razas Bofo, Celaya, Elotes Occidentales y Dulce de Jalisco, mientras que Coscomatepec, 

Mushito y Zamorano Amarillo, tienden a agruparse en pequeños conglomerados a manera de un 

continuo. Serrano de Jalisco, Palomero de Jalisco, Tablilla de Ocho, no se definen en ninguna 

agrupación, por lo que es necesario profundizar en este tipo de estudios para estas razas con un 

mayor número de accesiones y con estrategias adicionales como los marcadores moleculares.  
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