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osINTRODUCCIÓN

La diversidad es la palabra clave para describir la agricultura en 
Sudamérica. El clima en constante cambio, la variada geografía natural y 
humana, el aumento de la urbanización y los nuevos patrones de consumo 
dan lugar a diferentes tipos de agricultura, que a menudo coexisten en los 
mismos territorios (Mateo y Ortiz, 2012). Si bien la agricultura en Bolivia, 
Chile y Perú enfrenta importantes desafíos, estos países de América del 
Sur están bien posicionados para alimentar a su población futura, y tam-
bién para contribuir al resto del mundo con su producción excedente de 
alimentos. La asombrosa diversidad de sus entornos y ecosistemas apuntan 
a un futuro luminoso, siempre que el manejo sostenible de sus recursos 
naturales sea la norma y estén disponibles los financiamientos para de-
sarrollar la infraestructura, los servicios y la investigación agrícola. La 
agricultura transfronteriza de estos países del Pacífico Sur involucra una 
compleja combinación de componentes productivos que incluyen cultivos 
básicos, hortalizas, ganado, árboles y peces que interactúan principalmen-
te con pastizales, áreas cultivadas y cursos de agua. La gestión del riesgo 
y la mejora de la productividad mediante la diversificación y la intensifi-
cación sostenible es fundamental para garantizar y mejorar los medios de 
vida de sus poblaciones rurales. Las principales limitaciones biofísicas de 
esta agricultura transfronteriza son las limitaciones y la degradación de 
los recursos naturales, en particular del agua y la desertificación creciente. 
Los esfuerzos para abordar estas limitaciones centrándose en componentes 
individuales o no han tenido éxito o enfrentan ahora una tasa de impacto 
decreciente, lo que indica la necesidad de nuevos enfoques integrados y 
sistémicos de investigación para el desarrollo de los agroecosistemas en 
estas zonas áridas (Van Ginkel et al., 2013). Se necesitan estos enfoques 
innovadores para reunir a todos los participantes en las cadenas de valor, 
(desde los productores primarios hasta los responsables de la formulación 
de políticas) para desarrollar tecnologías, estrategias de gestión de recursos 
y arreglos institucionales que mejoren la capacidad de las comunidades y 
los actores dentro de ellas, y fortalezcan los arreglos institucionales para 
construir la resiliencia de sus medios de vida.
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os 1. CAMBIO CLIMÁTICO

Se esperan temperaturas extremas, escasez de agua e inundaciones 
como resultado del cambio climático global, debido principalmente a un au-
mento antropogénico de las emisiones de gases de efecto invernadero. Este 
cambio de clima afectará gravemente a la agricultura en todo el mundo. De 
acuerdo con la mayoría de los escenarios de calentamiento global, es bastan-
te probable que el rendimiento de los cultivos disminuya debido al aumento 
de la temperatura y la disminución de las precipitaciones, lo que aumentará 
la inseguridad alimentaria. Otros cambios esperados son la reducción de la 
calidad de los cultivos, la intensificación de la lixiviación de nitrógeno y 
la erosión del suelo y la reducción de los recursos de tierra y agua para 
la agricultura. Los gobiernos y los agricultores, en particular los pequeños 
agricultores de todo el mundo deberán adaptar sus agroecosistemas a pa-
trones climáticos variables e inestables porque el cambio climático afectará 
la disponibilidad, la estabilidad, la utilización y el acceso de los alimentos. 
Por tanto, los principales desafíos para la agricultura en este siglo XXI serán 
aumentar el suministro de alimentos, mejorar su distribución y acceso, y me-
jorar la resiliencia de todo el sistema alimentario, al tiempo que se reducen 
las emisiones de gases de efecto invernadero y se elimina gradualmente la 
contaminación del aire y el agua por la agricultura y el uso de la tierra, así 
como el evitar la pérdida de la biodiversidad y el hábitat, y eliminar gradual-
mente las extracciones de agua no sostenibles (Ortiz, 2013).

En los últimos 50 años se han observado cambios en las temperatu-
ras extremas, que impactan en la agricultura del continente americano. La 
temperatura promedio aumentó 1 °C durante el siglo XX en Sudamérica, 
pero mostró una gran variabilidad espacial y estacional. Se produjo un 
aumento en la frecuencia de las noches cálidas durante el período 1960-
2000 en América del Sur por debajo de los 10 °S. Igualmente, hubo una 
tendencia negativa en lluvias extremas en el sur de Perú y Chile. El número 
de días secos consecutivos también se notó en el sur de Perú y Bolivia. 
Los impactos del cambio climático dependerán de la interacción entre 
el clima, la topografía, los tipos de suelo, la disponibilidad de agua y el 
tipo de cultivos, ganado y árboles utilizados por los agricultores en sus 
agroecosistemas. La disminución de las precipitaciones, el aumento de las 
inundaciones o las temperaturas extremas (> 2 °C) afectarán a la agricultu-
ra y afectarán de manera negativa a la seguridad alimentaria en especial en 
las zonas semiáridas y áridas de Sudamérica. Cerca del 50% de las tierras 
agrícolas en el centro y sur de Chile y la costa peruana probablemente se 
verá afectada por la desertificación y la salinidad.
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osLos escenarios climáticos futuros sugieren un calentamiento conti-
nuo (4,5-5 °C) para los Andes tropicales para el 2100, cuyas temperaturas 
pueden aumentar en altitudes elevadas, mientras que las lluvias probable-
mente aumentarán en la estación húmeda y disminuirán durante la estación 
seca, lo que afectará su ciclo hidrológico, y reducirá el agua para riego, 
así como la duración del período de crecimiento de los cultivos. La pro-
ductividad de la agricultura puede disminuir entre 12 y 50% debido al 
cambio climático. Por ejemplo, la papa será vulnerable al calor que afecta 
el crecimiento de la planta y la iniciación del tubérculo, reduciendo así 
el rendimiento. El aumento de las temperaturas también afectará negati-
vamente el contenido de materia seca y la formación de almidón en los 
tubérculos de este cultivo tan importante y cuyo principal centro de diver-
sidad son los Andes de América del Sur. El aumento de la temperatura y la 
humedad aumentará el tizón tardío, la enfermedad más dañina de la papa, 
que puede expandirse por encima de los 3.000 m (donde ha estado ausen-
te hasta recientemente). Una disminución de la humedad relativa en las 
tierras altas (especialmente en la meseta) puede ser una amenaza para la 
vegetación nativa, incluidos los pastos naturales y las plantas medicinales. 
El rendimiento del trigo de secano disminuirá entre 5 y 10% en el norte y 
centro de Chile debido a las sequías previstas (Neueschwander y Zabaleta, 
2010). Los rendimientos de frijol, maíz, papa y remolacha azucarera des-
cenderán desde el norte hasta el Biobío. La productividad de las pasturas 
anuales disminuirá en Atacama debido a la menor disponibilidad de agua 
en sus suelos. Los rendimientos de uva disminuirán en el norte de Chile 
debido a la precocidad de la cosecha resultante de las altas temperaturas 
durante el invierno. El impacto del cambio climático obliga a mejorar la 
tolerancia de los cultivos a la sequía y al calor. Pero al mismo tiempo, y 
particularmente por la incertidumbre del cambio climático, los agriculto-
res dependen del buen rendimiento de sus cultivos en los años buenos, por 
lo que se necesitan cultivos que puedan funcionar en entornos difíciles, 
pero que también produzcan altos rendimientos cuando las condiciones 
sean más favorables (Alliance of CGIAR Centers, 2009). La biología mo-
lecular proporciona conocimiento y herramientas para el mejoramiento de 
cultivos y será cada vez más importante su uso en la identificación y se-
lección de genes útiles. Aunque el fitomejoramiento debe basarse en los 
genes que la naturaleza y la evolución han proporcionado como materia 
prima, la agrobiodiversidad aún permanece amenazada. De las aproxima-
damente 50.000 especies de plantas comestibles, se utilizan no más de 50 
en las dietas humanas, de estas, 15 suministran el 90% de los alimentos 
del mundo y solo tres (trigo, arroz y maíz) proporcionan el 60%. Si bien 
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os los programas de fitomejoramiento han aumentado drásticamente el rendi-
miento de estos cultivos, han afectado su diversidad genética, haciéndolos 
vulnerables a las condiciones climáticas cambiantes. Los fitomejoradores 
deben enfrentar este reto asegurando que los nuevos cultivares tengan la 
diversidad genética necesaria para enfrentar a la incertidumbre climática y 
la resistencia a las cambiantes plagas y enfermedades. Los bancos de ger-
moplasma contienen semillas u otros propágulos de plantas genéticamente 
diversas (cultivares mejorados y otros tradicionales de la selección de los 
agricultores, así como especies silvestres relacionadas con los cultivos) 
que están disponibles para los programas de fitomejoramiento. Este acervo 
genético es invaluable por adaptar los sistemas agrícolas a los climas futu-
ros. Pero los campos de los agricultores también contienen una importante 
biodiversidad agrícola y, a diferencia de los bancos de germoplasma, se 
trata de un acervo genético cambiante y en evolución. Los programas de 
fitomejoramiento con un enfoque “evolutivo” deben aprovecharlo, desa-
rrollando poblaciones diversas en varios sitios y dejarlas evolucionar. Los 
investigadores y los agricultores pueden seleccionar posteriormente en 
estas parcelas, pero la población principal continúa evolucionando, con-
virtiéndose de esta manera en una fuente única de material genético en 
continua adaptación.

2. AGROBIODIVERSIDAD

La agrobiodiversidad a nivel de genes, especies y agroecosistemas 
aumenta la resiliencia al clima cambiante. La promoción de la agrobio-
diversidad sigue siendo, por tanto, crucial para la adaptación local y la 
resiliencia de los agroecosistemas. Las innovaciones en la gestión de 
la agrobiodiversidad que reducen la vulnerabilidad al cambio climático 
ayudan en gran medida a abordar este desafío y garantizarán un suministro 
suficiente de alimentos, piensos, fibras y biocombustibles en las próximas 
décadas. Aprender de la gestión actual de la agrobiodiversidad que protege 
los cultivos y los sistemas de cultivo contra las variaciones climáticas extre-
mas anuales podría ayudar a mejorar su adaptación al clima futuro (Ortiz, 
2011). Por ejemplo, el uso de herramientas de sistemas de información 
geográfica (SIG) y datos de pasaporte permite identificar accesiones de 
bancos de germoplasma para sitios propensos al estrés, mientras que la ca-
racterización disponible (incluida la caracterización del ADN) y los datos 
de evaluación ayudan a seleccionar accesiones prometedoras para adapta-
ción a un estrés específico. La Estrategia de Identificación Focalizada de 
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osGermoplasma (FIGS) puede ayudar en este esfuerzo. FIGS utiliza coorde-
nadas geográficas de los sitios de recolección (descriptores de pasaporte), 
datos ambientales (incluidos datos agroecológicos) y tecnología de SIG 
para seleccionar las accesiones de bancos de germoplasma de que podrían 
haber evolucionado bajo presiones de selección para las características de 
interés. Se ha utilizado en el descubrimiento de genes relacionados con la 
adaptación a la sequía en las habas (Khazaei et al., 2013) o la resistencia 
de la planta hospedante al pulgón ruso del trigo (El Bouhssini et al., 2013) 
y la roya del tallo en el trigo (Bari et al., 2012 y Endresen et al., 2012), 
entre otros.

La adaptación de la agricultura al cambio climático dependerá, de 
hecho, de hacer coincidir los cultivares con los climas futuros y el fitome-
joramiento para hacer frente tanto a la variabilidad climática como a los 
extremos, pero también a promover la resiliencia y adaptabilidad de los 
agricultores. Por ejemplo, la información acerca de las ubicaciones de los 
ensayos de prueba en varios sitios y el rendimiento de los cultivos (o cual-
quier otra evaluación) proporciona medios para modelar los “impactos del 
estrés” en los cultivos en la población objetivo de los ambientes, así como 
para encontrar áreas donde los escenarios de cambio climático ya ocurren 
o pueden imitarse para establecer sitios de tamizado para seleccionar ge-
notipos prometedores de poblaciones segregantes grandes (Ortiz, 2015a). 
Además, los datos fenotípicos confiables, las técnicas estadísticas apropia-
das, y el manejo de la varianza asociada con las interacciones genotipo por 
medio ambiente permiten la partición en variables ambientales discretas 
en el tiempo, y se interpretan en términos de la respuesta única de un ge-
notipo, en una etapa fenológica determinada, como es la variación de año 
a año en patrones meteorológicos. Igualmente, la genómica de poblaciones 
–que es un enfoque en el que se puntúan muchos marcadores moleculares 
en individuos de distintos sitios con el objetivo de encontrar marcadores 
de ADN con patrones de variación inusuales– ayuda a identificar genes 
subyacentes a características ecológicamente importantes (Ortiz, 2019).

Los parientes silvestres de cultivos (CWR) son los antepasados del 
cultivo y las especies relacionadas que proporcionan genes para la re-
producción de plantas. Los CWR son fuentes útiles de diversidad que 
pueden mejorar el rendimiento de los cultivos para una mejor adaptación 
al estrés hídrico o temperaturas extremas, condiciones que se verán agra-
vadas por el cambio climático (Ortiz, 2015b). Sin embargo, los CWR 
merecen una atención especial porque algunas de sus poblaciones in situ 
también pueden verse afectadas por el cambio climático, así como por fac-
tores como la sobreexplotación y la pérdida de hábitat debido a cambios 
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os en el uso de la tierra. Por tanto, la preservación de los CWR ayudará a 
garantizar que la diversidad genética adecuada permanezca disponible 
para ampliar el acervo de cultivos y su uso posterior en el fitomejora-
miento en un clima incierto. Independientemente de su bajo rendimiento 
y calidad para las dietas, la mayoría de los CWR tienen el potencial 
de proporcionar componentes básicos para mejorar genéticamente los 
cultivos modernos. Los CWR de bajo rendimiento esconden genes que 
pueden mejorar el rendimiento de cultivares para resistencia a patógenos 
y pestes, adaptación a ambientes abióticos estresantes y calidad del pro-
ducto. Por ejemplo, las especies de tomates silvestres (Solanum spp.) de 
América del Sur (particularmente Bolivia, Chile y Perú) son fuentes im-
portantes de genes que podrían mejorar la adaptación del tomate al calor, 
la sequía, las inundaciones y la salinidad, Solanum chilense puede crecer 
en el desierto debido a sus largas raíces primarias y extenso sistema de 
raíces secundarias, mientras que S. pennellii aumenta su eficiencia en el 
uso del agua en condiciones de sequía, y S. cheesmanii o S. peruvianum 
pueden crecer en áreas costeras saladas. Asimismo, S. lycopersicum var. 
cerasiforme y S. pimpinellifolium poseen genes para aumentar el conte-
nido del licopeno. Los frutos de S. pimpinellifolium también tienen un 
excelente equilibrio de sabor, 7-8 °Brix, un atractivo color rojo y un alto 
contenido de vitamina C, que son las características que determinan la 
calidad del tomate.

Encontrar la característica deseada en un banco de germoplasma se 
asemeja a veces a “encontrar una aguja en un pajar”. Por ejemplo, una sola 
accesión del arroz silvestre Oriza nivara proporcionó resistencia al virus 
del achaparramiento (Rice grassy stunt virus, RGSV). Pequeños subcon-
juntos de accesiones de bancos de germoplasma que utilizan un muestreo 
adecuado pueden capturar la variación para características específicas, ha-
ciendo así más racional y eficiente la búsqueda de variaciones útiles (Ortiz, 
2017). Una colección núcleo incluye un conjunto limitado de accesiones 
de bancos de germoplasma que representan con una repetitividad mínima 
la diversidad genética disponible de una especie de cultivo y sus parientes 
silvestres. Un criterio basado en la distancia genética permite la evaluación 
simultánea de todas las características que describen las accesiones del 
banco de germoplasma, proporcionan criterios intuitivos e interpretables 
para la evaluación de una colección central y la relacionan con su diver-
sidad genética. El criterio de calidad del muestreo de la colección central 
depende de los objetivos y el tipo de subconjunto y debe basarse en datos 
que no se utilicen para seleccionar sus accesiones de bancos de germoplas-
ma, que provienen principalmente de los sitios donde evolucionaron con el 
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ostiempo. Por tanto, tienen rasgos adaptativos moldeados por las presiones 
de selección en los sitios de recolección. 

La genómica de poblaciones se utilizó para estudiar la estructura de 
la población de las accesiones de sorgo en todo el mundo; se caracterizó 
con un mapa de todo el genoma basado en polimorfismos de un solo nu-
cleótido (SNP) y se identificaron patrones antiguos de difusión del cultivo 
a diversas regiones agroclimáticas de África y Asia (Morris et al., 2013). 
Esta investigación demostró que las limitaciones agroclimáticas y el ais-
lamiento geográfico dieron forma al proceso de difusión. El acoplamiento 
de la genómica de poblaciones y la genética cuantitativa proporcionó un 
enfoque poderoso para descubrir aún más los mecanismos subyacentes a 
la adaptación como se encontró en la longitud de las ramas, que parece ser 
una característica agroclimática en el sorgo porque las panículas densas 
conducen a altos rendimientos, mientras que las panículas abiertas redu-
cen la pérdida bajo la humedad. Además, si la asociación entre los alelos 
SNP y el sitio del cultivar local refleja la adaptación, sería factible pre-
decir la variación fenotípica de los rasgos adaptativos. Al respecto, se ha 
demostrado que el medio ambiente representa una variación significativa 
de SNP independientemente de la distancia geográfica, y que los SNP pre-
dicen interacciones genotipo × medio ambiente en condiciones de sequía 
o toxicidad por aluminio (Lasky et al., 2015). Estas firmas genómicas de 
adaptación facilitarán la mejora del germoplasma y la reproducción asis-
tida por marcadores. También se han observado patrones de adaptación 
local y la coevolución entre la cebada y los hongos que causan la mancha 
en red (o helmintosporiosis reticular) en este cultivo (Rau et al., 2015). 
Se obtuvieron resultados coevolutivos distintos en los mismos huéspedes 
incluso con una especialización de nicho y un estilo de vida muy simila-
res de los patógenos. Esta investigación también pudo identificar clinas 
latitudinales de resistencia de la planta hospedante y presiones selecti-
vas diferenciales en distintos sitios debido a sus respectivas condiciones 
ecológicas. Este conocimiento puede permitir desplegar eficazmente la 
resistencia de las plantas hospedantes mediante programas de fitomejora-
miento. Estos hallazgos también respaldan un enfoque de mejoramiento 
evolutivo de plantas, en el que las poblaciones de cultivos con una gran 
diversidad genética se dejan a las fuerzas de la selección natural. De esta 
manera, las plantas favorecidas por el medio ambiente aportan más semilla 
a la próxima generación que las plantas que muestran baja aptitud, adap-
tando así su población resultante donde crecen; es decir, mejoramiento 
para la resiliencia al cambiante clima.
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os 3. RECURSOS FITOGENÉTICOS DE BOLIVIA, CHILE Y PERÚ 
EN SUS BANCOS DE GERMOPLASMA

La cordillera de los Andes ocupa la parte occidental de América del Sur 
bordeando toda la costa del Océano Pacífico. En la zona central, los Andes se 
ensanchan dando lugar a las altiplanicies y la puna, compartidas por Argentina, 
Bolivia, Chile y Perú. Las precipitaciones en el altiplano disminuyen hacia 
el sur y la vegetación de matorral se vuelve escasa, dando paso finalmente 
a rocas estériles y arcilla roja seca (Paniagua-Zambrana et al., 2020). Esta 
tierra contiene varios salares, que son los restos secos de antiguos lagos.

Los bancos de germoplasma en Bolivia incluyen 15.620 accesiones de 
varios cultivos: raíces y tubérculos (achira, ahipa, arracacha, camote, mashua, 
oca, olluco, papa, yuca), cereales y leguminosas (arveja, frijol, haba, lupino, 
maíz, maní, trigo), granos altoandinos (cañihua, kiwicha, lupino, quinua), y 
frutales (principalmente durazno, pera, maracuyá y uva) y hortalizas (espe-
cialmente ajíes y cucurbitáceas) (FAO, 2019). En Chile se conservan 67.313 
accesiones de 598 especies en sus bancos de germoplasma. El 88% de estas 
accesiones son de 259 especies cultivadas o de importancia para la alimen-
tación y la agricultura, y el 12% restante corresponde a especies silvestres, 
por ejemplo: 33.794 entradas de cereales, 9.610 de leguminosas, 5.093 de 
hortalizas y 3.952 de forrajeras. Estas accesiones son principalmente culti-
vares locales o tradicionales, comerciales obsoletos y modernos, y en menor 
proporción líneas avanzadas de fitomejoramiento. Perú es uno de los cen-
tros más importantes de biodiversidad y domesticación de especies en el 
mundo (182 especies de plantas nativas domésticas y centenares de varieda-
des autóctonas). Sus recursos fitogenéticos de diversos cultivos tienen una 
larga historia agrícola y cultural asociada a su manejo y uso sostenible. Por 
ejemplo, existen 9 especies domésticas, 3.000 variedades autóctonas y 91 
especies silvestres de papas, cuya diversidad se debe a agricultores que las 
cultivan en diferentes ambientes y altitudes. Los bancos de germoplasma de 
recursos fitogenéticos en Perú incluyen 53.922 accesiones de 255 especies 
de plantas alimenticias, frutales, medicinales, aromáticas, industriales, orna-
mentales, forrajeras y forestales. El Ministerio del Ambiente ha publicado 
líneas de base respecto de la diversidad nativa con fines de bioseguridad, o 
sea, se ha realizado una prospección del estado de los principales cultivos 
nativos con el fin de determinar los espacios de concentración de estas es-
pecies y así evitar cualquier riesgo que podría implicar la introducción de 
organismos vivos modificados (OVM) en su agricultura. Estas líneas de base 
proporcionan también información para la conservación y puesta en valor de 
la diversidad genética de cultivos como, inter alia, la calabaza y el zapallo 
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os(MINAM, 2019), el maíz (MINAM, 2018), la papa (MINAM, 2019), o el 
tomate (MINAM, 2019), que deberían ser utilizadas en futuras políticas pú-
blicas relacionadas con este patrimonio genético.

Las operaciones de un banco de germoplasma moderno no se deben 
limitar a la recolección, caracterización, regeneración y documentación de 
las accesiones que conserva. Si los genes disponibles en estas accesiones se 
van a poner en una forma utilizable para el fitomejoramiento, es importan-
te que la agenda de investigación a largo plazo de bancos de germoplasma 
incluya el desarrollo de poblaciones de premejora avanzadas (Ortiz, 2002). 
Los bancos de germoplasma deben también promover la conservación in 
situ para mantener la integridad genética de las poblaciones de plantas en 
sus sitios naturales. Asimismo, los bancos de germoplasma deben apoyar 
el manejo y la mejora de los recursos fitogenéticos en las fincas. Este en-
foque de conservación evolutiva permite continuar la selección natural en 
diversos ambientes, tiene bajos costos directos, y aumenta el control de 
los agricultores en sus recursos genéticos. La conservación in situ ayuda 
a preservar la dinámica coevolutiva entre los cultivos y sus CWR, y las 
poblaciones de patógenos de cada especie (Frankel et al., 1995). Existen 
interacciones genéticas dinámicas para cambios microevolutivos en todo 
este sistema huésped-enfermedad. Por ejemplo, la coevolución entre una 
planta huésped silvestre y su población patógena residente es paralela a los 
cambios evolutivos en la población de patógenos que infectan a los cultivos 
(estos cambios pueden ser una respuesta, por ejemplo, a la introducción de 
nuevos cultivares que contienen genes de resistencia introgresados de sus 
CWR). Asimismo, los biotipos de patógenos del hospedador alternativo 
silvestre pueden invadir los cultivos, provocando una reacción de respuesta 
de los genes de resistencia silvestre, ya incorporados en cultivares mejora-
dos, a la nueva población de los patógenos de los cultivos.

En resumen, los bancos de germoplasma deben facilitar proactiva-
mente el uso de sus recursos fitogenéticos para evitar ser un museo de 
accesiones de plantas o un herbario vivo. Conservar y mejorar la biodiver-
sidad vegetal es una parte esencial del mejoramiento genético sostenible 
de los cultivos. Por tanto, al promover la amplia utilización de los recursos 
fitogenéticos, los bancos de germoplasma están cumpliendo su función de 
mejorar el bienestar humano.

3.1. Caso de estudio: quinua

Hay varios cultivos de la región andina que tienen un alto nivel de adap-
tación a la sequía, las heladas, la salinidad, las plagas y las enfermedades. 
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os Estos granos, tubérculos, raíces, árboles frutales, aromáticos y plantas 
medicinales tienen un gran potencial para un mayor uso y para su transfor-
mación en una gama de productos procesados (Jacobsen et al., 2003). El 
desafío para mejorar el uso de estos cultivos es producirlos y procesarlos   
de manera sustentable en armonía con la naturaleza. Los cultivos andi-
nos muestran una gran diversidad genética para su variabilidad de formas, 
colores y tamaños, así como para su calidad y cantidad de constituyen-
tes primarios (almidones, proteínas, azúcares, ácidos grasos, minerales, 
vitaminas, glucósidos) y metabolitos secundarios (saponinas, alcaloides, 
taninos, oxalatos, carotenos, antocianinas, betalaínas). La investigación 
agroindustrial debe buscar genotipos para cada uso específico para que 
sean valorados apropiadamente por consumidores que no los conocen. 

Los granos andinos con un alto valor nutricional, una excelente ca-
lidad proteica y la capacidad para transformarse en una amplia gama de 
productos incluyen la quinua (Chenopodium quinoa Willd.), la cañihua 
(Chenopodium pallidicaule Aellen), el amaranto (Amaranthus caudatus 
L.) y el altramuz andino o tarwi (Lupinus mutabilis Sweet). La quinua ha 
sido seleccionada por la FAO como uno de los cultivos destinados a ofre-
cer seguridad alimentaria en este siglo (Jacobsen, 2003). La variabilidad 
genética de la quinua es enorme, y los cultivares de quinua se adaptan al 
crecimiento desde el nivel del mar hasta los 4.000 metros sobre el nivel del 
mar (msnm), desde la latitud 40° S hasta la 2° N, y desde el clima frío de 
las tierras altas hasta las condiciones subtropicales. Esto hace posible se-
leccionar, adaptar y criar cultivares para una amplia gama de condiciones 
ambientales. Asimismo, la quinua ha sido considerada como un cultivo 
para el Sistema de Soporte de Vida Ecológico Controlado (CELSS) por 
sus altos valores proteicos (Schlick y Bubenheim, 1993). Este cultivo –rico 
en proteínas y con proporciones deseables de aminoácidos importantes– 
puede proporcionar una mayor versatilidad para satisfacer las necesidades 
de los humanos en misiones espaciales a largo plazo. El cultivar “Amarilla 
de Marangani” no tiene ningún aminoácido limitante (Repo-Carrasco 
et al., 2003). La composición de ácidos grasos de la quinua es similar a la 
del aceite de germen de maíz. El mayor porcentaje de ácidos grasos pre-
sentes en el aceite que se puede extraer de la quinua es el Omega 6 (ácido 
linoleico). Sus concentraciones de γ- y α-tocoferol son 797,2 y 721,4 ppm, 
respectivamente. Su alto contenido de fibra dietética tiene muchos efectos 
positivos para la salud, por ejemplo, puede reducir el nivel de colesterol en 
la sangre y mejorar la digestión.

Las especies del género Chenopodium son plantas herbáceas y tupi-
das que crecen en zonas áridas y semiáridas del mundo. Las principales 
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oscaracterísticas de las quenopodiáceas constituyen su resistencia a las 
condiciones climáticas y edáficas adversas. Pueden sobrevivir en lugares 
donde ningún otro cultivo puede prosperar y desempeñar papeles diver-
sos e importantes que incluyen cultivos para la producción de alimentos 
y piensos. La quinua es la especie más destacada de este género, ya que 
es un cultivo de usos múltiples, cuyas hojas e inflorescencias jóvenes se 
pueden consumir como verdura (fresca o cocida), además del grano, que 
es el producto principal. En el altiplano, la quinua silvestre o ajara es un 
recurso alimenticio para ovejas y llamas cuando la disponibilidad de forra-
je es escasa. Las especies de Chenopodium cultivadas y recolectadas han 
sido también importantes para las culturas Tiahuanaco e Inca. La quinua, 
en particular, ha cumplido diversos roles en estas culturas ancestrales de 
Sudamérica, además de su rol en la nutrición humana y animal, pues la 
quinua tenía una importancia sagrada.

La quinua se distribuye ampliamente en los Andes de Bolivia, Perú, 
Ecuador, Colombia y el norte de Argentina y Chile (Bonifacio, 2003). 

Sus CWR se encuentran ampliamente distribuidas en el altiplano central 
y norte, y en los valles interandinos, pero son pocas en el altiplano sur. 
Se pueden identificar ecotipos de quinua con características adaptativas 
específicas. Por ejemplo, los ecotipos de valle se caracterizan por tener 
ciclos de crecimiento prolongados, plantas altas, alto grado de resistencia 
al mildiú (Peronospora farinosa) y grano pequeño. Los ecotipos cerca del 
lago Titicaca tienen un menor contenido de saponinas, semillas más pe-
queñas, resistencia relativa al mildiú y ciclos de crecimiento intermedios. 
En el altiplano sur de Bolivia, los ecotipos tienen semillas grandes, sabor 
amargo, ciclos de crecimiento temprano a intermedio, alta susceptibilidad 
al mildiú y buena calidad culinaria y comercial. Los agricultores plantan 
quinua en las distintas zonas agroecológicas y fisiográficas del altiplano 
para evitar perder toda su cosecha en un año determinado en un área de-
terminada. Por ello, el cultivo de la quinua tradicionalmente incluye la 
rotación con una mezcla de cultivares de quinua y otros cultivos como 
papa, cañihua, frijol, tarwi y cebada (Aguilar y Jacobsen, 2003). La selec-
ción de cultivares se determina según el clima, el suelo y la humedad del 
lugar. 

El Sr. José Graziano da Silva, entonces Director General de la 
Organización de las Naciones Unidas para la Alimentación y Agricultura 
(FAO), hizo alusión a la quinua como un gran aliado en la lucha contra el 
hambre en su discurso con motivo del lanzamiento del Año Internacional 
de la Quinua en 2013. El Centre de Coopération International en Recherche 
Agronomique pour le Développement (CIRAD) y la FAO publicaron en 
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os 2014 el libro Estado del arte de la quinua en el mundo (Bazile et al., 2014) 
para reunir los avances recientes en el conocimiento de este cultivo me-
diante la investigación. Esta publicación está estructurada en seis partes 
(botánica, domesticación y circulación de los recursos genéticos; aspec-
tos agronómicos y ecológicos, aspectos técnicos y nutricionales; aspectos 
sociales y económicos; contexto del cultivo en su área originaria; y experi-
mentación y difusión actual) que contienen los conocimientos actuales del 
cultivo de quinua respecto de estos temas. Igualmente, Slow Food y FAO 
divulgaron en la publicación Quinoa in the Kitchen (Cauda et al, 2013) 
el conocimiento acerca de la quinua y con el objetivo de promover su uso 
para la eliminación del hambre y la desnutrición. Sus autores consideran 
que 

Un elemento central del proceso es la gastronomía en sí y la idea 
de que esta ciencia holística y multidisciplinaria, que abarca todo, 
desde la agricultura hasta la historia, desde la economía hasta 
la antropología, desde la botánica hasta el arte culinario, puede 
ser una fuerza liberadora para las comunidades más afectadas 
por la desnutrición. Las tradiciones ancestrales y la protección 
de la biodiversidad a través del trabajo en el campo y el uso en la 
cocina, como en el caso de la quinua, pueden contribuir a liberar 
a muchas personas en el mundo de condiciones de inseguridad 
alimentaria.

La quinua es producida principalmente por pequeños agricultores en 
Perú, que utilizan sistemas tradicionales de producción, procesamiento, al-
macenamiento y distribución (Mujica et al., 2003). Estos sistemas generan 
rendimientos relativamente bajos, que varían según las diferentes ubica-
ciones y años. Por tanto, el objetivo debe ser aumentar la producción y la 
productividad de la quinua, al mismo tiempo que se mantiene la seguridad 
ambiental y se mejora la seguridad alimentaria, especialmente cuando la 
demanda por los granos de este cultivo ha aumentado considerablemente 
durante los últimos años. El consumo de quinua en Perú está relacionado 
con la facilidad de obtención de sus granos y está influenciado por el grupo 
socioeconómico, la ubicación regional de las familias y el costo (Ayala, 
2003). En las familias rurales que viven en un nivel mínimo de subsisten-
cia, las necesidades de energía alimentaria primaria se cubren con raíces 
y tubérculos (papa, oca, mashua y olluco) y granos andinos (quinua, ca-
ñihua, kiwicha y tarwi). En las regiones urbanas se consumen tubérculos, 
principalmente papa, y productos alimenticios agroindustriales derivados 
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osdel trigo procesado (pan, fideos y pastas), y granos andinos. La quinua 
tiene una historia antigua de cultivo y consumo en Bolivia. La principal 
localización del cultivo y producción de quinua se encuentra en las tierras 
del altiplano cercanas al lago Titicaca. En los últimos años, este cultivo 
ha pasado de ser para consumo nacional a convertirse en un cultivo de 
exportación. Aunque es un cultivo relativamente desconocido en la agri-
cultura de Chile, la quinua se cultiva en la zona andina del norte del país y 
en las tierras costeras de secano de la zona centro sur (Delatorre-Herrera, 
2003). La zona con mayor cultivo de quinua se encuentra en el altiplano de 
Iquique en la Región de Tarapacá. 

3.2. Diversidad de la quinua: fenotípica y genómica

La caracterización es el registro de características de accesiones cla-
ramente identificables, que son altamente heredables y ambientalmente 
estables, mientras que la evaluación se refiere a la descripción agronómi-
ca del material en un banco de germoplasma, para rasgos cuya expresión 
puede verse afectada por el medio ambiente y que generalmente son im-
portantes para los fitomejoradores e investigadores en el mejoramiento 
genético de los cultivos. Los principales objetivos de la caracterización 
son: describir las accesiones y establecer las características de diagnóstico 
de las accesiones, clasificar las accesiones en grupos utilizando medios 
adecuados, evaluar las interrelaciones entre accesiones o entre rasgos y 
entre grupos geográficos de accesiones, estimar el grado de variación en la 
colección del banco de germoplasma, e identificar duplicados en un banco 
de germoplasma. 

La caracterización y evaluación de los bancos de germoplasma co-
mienza con la adopción adecuada de una lista de descriptores, que es la 
recopilación de descriptores de plantas estandarizados para una especie o 
cultivo. La lista de descriptores de quinua incluye características fenotípi-
cas identificadas después de la caracterización y evaluación de la amplia 
variabilidad genética almacenada dentro de la colección de germoplasma 
de quinua boliviana (Biodiversity International, 2013). Cada descriptor 
consta de un nombre, estado y una escala que explica cómo se debe medir 
y registrar el descriptor. La mayoría de los descriptores para la caracteriza-
ción y evaluación son específicos de la especie. Las listas de descriptores 
representan una herramienta importante para un sistema de caracterización 
estandarizado, que proporciona un formato internacional y un “lengua-
je” universalmente entendido para los datos de recursos fitogenéticos. 
La adopción de este esquema para la codificación de datos permite un 
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os medio rápido, confiable y eficiente para el intercambio, almacenamiento, 
recuperación y comunicación de información, y ayuda a la utilización de 
germoplasma. Por ejemplo, se ha observado variación significativa entre 
las accesiones de quinua para todas las características continuas, así como 
que las dimensiones de la planta y la inflorescencia están significativamen-
te correlacionadas, pero las asociaciones entre las duraciones de las fases 
de desarrollo de la planta son débiles (Risi y Galwey, 1989ª). Estos resul-
tados sugieren que existe un gran margen para la manipulación del patrón 
de desarrollo por medio del fitomejoramiento.

El número de descriptores seleccionados depende del cultivo (el 
número de características estables identificables que se pueden utilizar 
como descriptores) y de la importancia de la descripción del cultivo. Las 
listas de descriptores incluyen la descripción básica de las características 
y las diferentes clases de su expresión (caracterización), o cómo medir 
el rango de su variación (evaluación). Los descriptores son cualitativos 
–típicamente morfológicos, fisiológicos y moleculares (bioquímicos y de 
ADN)– y cuantitativos que muestran variación continua, sujetos a factores 
ambientales (por ejemplo, rendimiento y componentes, resistencia de la 
planta hospedante y tolerancia al estrés), a menudo utilizados en la clasifi-
cación, incluso cuando el ambiente o la interacción genotipo por ambiente 
afecta significativamente su expresión fenotípica. Los descriptores de ca-
racterización deben mostrar valores altos de repetibilidad (RC) porque se 
ven afectados relativamente poco por el ambiente y por la interacción ge-
notipo por ambiente. 

Se necesita una caracterización adecuada de las accesiones de los 
bancos de germoplasma para facilitar la utilización del germoplasma por 
los usuarios finales. La evaluación de la diversidad genética de la variación 
entre las accesiones de los bancos de germoplasma es el objetivo principal 
de la caracterización del germoplasma; es decir, la capacidad de distinguir 
accesiones entre sí como un primer paso para identificar esas accesiones 
para una exploración adicional de características útiles. La descripción 
sistemática de cada accesión debe llevar a la clasificación en grupos pe-
queños y bien organizados de accesiones de bancos de germoplasma que 
facilitará su utilización en la mejora genética del germoplasma. En este 
sentido, una colección núcleo es un conjunto limitado de accesiones que 
representan, con un mínimo de repetitividad, la diversidad genética de 
una especie de cultivo y sus CWR. La colección núcleo de quinua de la 
Universidad Nacional del Altiplano (UNA, Puno, Perú) se definió en un 
procedimiento de muestreo no superpuesto estratificado geográficamente 
e incluye 103 ecotipos o cultivares locales que capturan la mayor parte de 
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osla variabilidad genética disponible en este germoplasma peruano (Ortiz 
et al., 1998). Las accesiones se agruparon por el color de tallo o tipo y 
color de inflorescencia. Dentro de cada uno de estos subgrupos las ac-
cesiones fueron clasificadas por su departamento de recolección, lo que 
indica que el método de muestreo fue apropiado para elegir las accesiones 
de la colección núcleo de quinua de la UNA (Ortiz et al., 1999). La varian-
za del índice de diversidad fenotípica utilizando descriptores de evaluación 
entre departamentos (0,0022) fue más pequeña que la varianza dentro de 
departamentos (0,0144). El ΦFS de Wright –que representa la correlación 
entre las accesiones genéticas aleatorias dentro de un grupo en relación 
con las accesiones aleatorias de la población en general– se calculó divi-
diendo el cuadrado medio entre conglomerados y el cuadrado medio total 
del análisis de varianza. El ΦFS de Wright fue 0,1325, que confirmó que 
gran parte de la variación entre las accesiones se debió a diferencias dentro 
de los departamentos y no entre ellos. Esta colección núcleo es un punto 
de partida para un mayor uso de los recursos genéticos de quinua, como se 
demostró con su tamizado para la germinación de semillas en una solución 
0,6 M de NaCl (Ortiz y Stolen, 1997). Las cinco accesiones más promiso-
rias fueron de distintas localidades del departamento de Puno. 

Las técnicas de análisis multivariante, como el análisis de com-
ponentes principales (PCA), son más apropiadas que los análisis 
univariados cuando se mide más de una variable en cada individuo para 
definir una colección núcleo. Si bien los análisis univariados conside-
ran las características individualmente, el PCA puede revelar relaciones 
entre caracteres, como características vegetativas y de inflorescencia o 
determinar cómo varían los cultivares y accesiones de un cultivo como 
la quinua en términos de todas las variables consideradas en conjunto. 
Por ejemplo, se midieron o anotaron características discretas y conti-
nuas relacionadas con la morfología y pigmentación de las plantas y con 
la duración de las fases de desarrollo en una colección diversa de ger-
moplasma de quinua. El PCA de las características continuas encontró 
que su primer componente distinguía aquellas accesiones que germinan 
rápidamente para producir plantas pequeñas con inflorescencias peque-
ñas, y el segundo componente aquellas que producían una inflorescencia 
grande con relativa rapidez, pero no había un corte claro entre variables 
o componentes importantes y no importantes (Risi y Galwey, 1989b). 
Asimismo, el análisis canónico de las características continuas propor-
cionó criterios para distinguir ecotipos de quinua, pero sugirió que estos 
eran artificiales con la excepción de un tipo subtropical de la región de 
los Yungas de Bolivia. Un análisis de conglomerados jerárquicos de todas 
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os las características confirmó que el cultivar “Amarilla de Marangani” era 
inusual. Las accesiones cercanas al nivel del mar en Chile formaron un 
grupo particularmente homogéneo. También se utilizaron tres métodos 
multivariados para analizar la diversidad del germoplasma de quinua 
boliviano, que llevaron a describir y agrupar conjuntos de individuos 
según sus múltiples características y sus interrelaciones (Rojas, 2003). 
Aproximadamente el 92% de las accesiones se clasificaron fácilmente 
en los siete grupos identificados mediante el análisis de conglomerados, 
y las accesiones clasificadas incorrectamente fueron identificadas y asig-
nadas a un grupo más apropiado.

La evaluación de la biodiversidad en los bancos de germoplasma se 
basa fundamentalmente en la variación genética. La base genética de los 
descriptores es el concepto subyacente para la caracterización y evalua-
ción de los recursos genéticos; es decir, los rasgos descritos se heredan 
(o se transmiten de generación en generación dentro de una accesión o se 
espera que aparezcan en la descendencia de un cruzamiento). Idealmente, 
la caracterización y evaluación del germoplasma debería basarse en la des-
cripción de las accesiones del banco de germoplasma en términos de genes 
y alelos en lugar de descriptores fenotípicos. Los marcadores de ADN son 
descriptores que normalmente ofrecen resultados altamente reproducibles 
debido a la ausencia total de influencia ambiental en su expresión. Además, 
existe potencialmente un número casi ilimitado de marcadores de ADN, a 
diferencia de una gama muy limitada de las características visibles que son 
útiles como descriptores. Los marcadores de ADN son herramientas im-
portantes para evaluar la biodiversidad, identificar duplicados, sondear vías 
evolutivas y estimar relaciones genéticas entre accesiones de un banco de 
germoplasma. Los marcadores de ADN ayudan a determinar la variación 
genética dentro de una población y, por tanto, brindan una herramienta de 
manejo para identificar distintas accesiones con la máxima variación ge-
nética, donde ese sea el objetivo. Los materiales únicos se pueden perder o 
descartar debido a la incapacidad de evaluar adecuadamente la diversidad 
genética del cultivo en un banco de germoplasma. Además, la evaluación 
de esa diversidad puede revelar el impacto del fitomejoramiento en los 
acervos genéticos de los cultivos, lo que puede reducir o ampliar su base 
genética y cambiar sus antecedentes genéticos.

El tamaño del genoma en el género Chenopodium varía 2,65 veces: 
de 0,31 pg en C. aristatum (2x) a 0,82 pg en C. album “Chandigarh” (4x) 
(Atul et al., 2007). La quinua es una especie anfiploide (2n = 4x = 36) con 
un genoma bastante pequeño. El tamaño del genoma entre las accesiones 
de quinua entre las poblaciones con el genoma más grande y pequeño varía 
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osen 5,9% (valor 1C: 1,005–1,596 pg) (Kolano et al., 2012). El genoma más 
grande se encontró en la población C4 de Chile (promedio 3,077 pg / 2C) 
y el más pequeño en la población peruana P2 (promedio 2,905 pg / 2C). La 
variación no se correlacionó con el sitio de recolección. La variación entre 
los cultivares de quinua y los de la especie de Mesoamérica C. berlandieri 
subsp. nuttalliae (“Huauzontle”, “Quelite” y “Chia roja”) fue también evi-
dente en el tamaño de sus cromosomas y la posición de sus satélites, y la 
longitud de sus respectivos genomas (Palomino et al., 2008).

El primer mapa de ligamiento de la quinua consistió en 38 grupos 
de ligamiento (LG) que cubrieron 913 cM con 275 marcadores, incluidos 
200 microsatélites (SSR) (Jarvis et al., 2008). Se observó distorsión de la 
segregación en la población de mapeo para varios loci marcadores, lo que 
indicó posibles regiones cromosómicas asociadas con la selección o letali-
dad gametofítica. Los valores de heterocigosidad (H) de estos SSR varían 
de 0,12 a 0,90, con un valor medio de 0,57. Se utilizaron SSR también para 
caracterizar y cuantificar la diversidad genética en 28 accesiones de quinua 
del altiplano y 31 de la costa chilena (Fuentes et al., 2009). Se detectaron 
150 alelos entre la accesión de quinua, con un rango de 2 a 20 alelos por 
locus y un promedio de 7,5 alelos por locus. Tanto los análisis de conglo-
merados (UPGMA) como los de componentes principales separaron las 
accesiones en dos grupos discretos. El primer grupo contiene accesiones 
de quinua del norte (tierras altas andinas) y el segundo grupo está formado 
por accesiones del sur (tierras bajas o costeras). Tres accesiones de Europa 
se clasificaron en el grupo de la quinua del sur. Este análisis de diversidad 
permitió, por tanto, establecer las relaciones dentro y entre las accesiones 
de quinua del norte y sur de Chile. 

Maughan et al. (2012) identificaron 14.178 SNPs utilizando un proto-
colo de reducción genómica, así como desarrollaron 511 ensayos de SNP 
funcionales. Estos ensayos de SNP se basan en el sistema de genotipa-
do KASPar (Competitive Allele Specific PCR) y se detectaron utilizando 
la plataforma Fluidigm. La frecuencia de alelos menores (MAF) de los 
SNPs varió entre 0,02 y 0,50, y con un MAF promedio de 0,28 en 113 
accesiones de quinua. El análisis de la estructura de este panel de diver-
sidad de la quinua definió dos subgrupos principales correspondientes a 
los ecotipos de quinua andina y costera. El mapeo de ligamiento de los 
SNP en dos poblaciones de líneas endogámicas recombinantes produjo un 
mapa integrado con 29 grupos de ligamiento, de estos, 20 fueron grandes, 
y que abarcan 1.404 cM con una densidad de 3,1 cM por SNP. Estas son 
importantes herramientas genómicas para el fitomejoramiento y el análisis 
genético de las características agronómicas de la quinua. 
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os El ensamblaje de una secuencia del genoma de referencia a escala 
cromosómica de alta calidad para la quinua se obtuvo mediante la secuen-
ciación en tiempo real de una sola molécula en combinación con mapas 
ópticos, de contacto cromosómico y genéticos (Jarvis et al., 2017). Esta 
secuencia del genoma facilitó la identificación del factor de transcripción 
que probablemente controle la producción de saponinas triterpenoides an-
tinutricionales que se encuentran en las semillas de quinua, incluida una 
mutación que parece causar un empalme alternativo y un codón de parada 
prematuro en las cepas de quinua dulce.

3.3. Mejoramiento genético de la quinua con énfasis en adaptación al 
estrés

Jacobsen et al. (2003) notaron que la quinua puede crecer con solo 200 
mm de lluvia en arena pura y observaron que 14 líneas con tolerancia aún 
mayor a la sequía tenían varios mecanismos de adaptación a la sequía. Los 
experimentos con macetas de invernadero mostraron que el estrés salino 
indujo mejores tasas de crecimiento absoluto y relativo, y que la planta 
desarrolló mecanismos de adaptación a la sequía por medio de una alta 
eficiencia en el uso del agua y altas proporciones de brotes de raíces. La 
resistencia estomática y el potencial hídrico de las hojas aumentaron con 
un mayor nivel de estrés. La fluorescencia de clorofila variable a máxima 
y el análisis de extinción mostraron que las plantas deshidratadas están 
menos protegidas de la fotoinhibición (Bosque Sánchez et al., 2003). La 
quinua también tiene un alto grado de tolerancia a las heladas, sobrevi-
viendo a –8 °C hasta por 4 horas, dependiendo de la fase fenológica y el 
cultivar. Los cultivares de quinua de América del Sur tienen una respuesta 
facultativa de días cortos de la emergencia a la floración. Sus fases de de-
sarrollo (emergencia a iniciación floral, iniciación floral a primera antesis 
y primera antesis a madurez fisiológica) son sensibles al fotoperíodo, que 
también afecta con la temperatura su tasa de aparición de hojas (LAR) 
(Bertero, 2003). Los filocronos más cortos (tiempo térmico entre la apari-
ción de dos hojas sucesivas en el tallo principal) asociados con cultivares 
de floración temprana se observaron en cultivares de climas secos o fríos, 
y los más largos se observaron en cultivares de climas más húmedos y cá-
lidos. La inhibición del crecimiento de la semilla fue más fuerte cuando se 
experimentaron días largos en combinación con altas temperaturas. 

Los cultivares comerciales tradicionales son compuestos o mezclas 
de genotipos seleccionados con uniformidad en algunos caracteres como 
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oscolor de grano. La colecta y selección (masal e individual) dentro del ger-
moplasma, hibridación, retrocruzas e inducción de mutaciones son los 
métodos de fitomejoramiento utilizados en la quinua. Los cruzamientos 
simples y dobles asistidos por marcadores para estimar distancias genéti-
cas también se han usado en el mejoramiento genético de la quinua.

4. CONCLUSIÓN

La conservación de los recursos fitogenéticos asegura que la variación 
genética contenida dentro de las especies se mantenga y esté disponible para 
su uso. Su objetivo es por tanto preservar el rango disponible de diversidad 
genética para una especie porque los recursos genéticos son una rica fuente 
de variación de carácter útil para su utilización posterior en el fitomejora-
miento. El muestreo de accesiones de un cultivo disponible en un banco de 
germoplasma puede basarse en un análisis de diversidad y variabilidad que 
se base en datos de caracterización o evaluación, marcadores de ADN o 
ambos. Los subconjuntos (por ejemplo, colección núcleo) deben definirse 
para el conjunto de cultivos de un banco de genes después de ensayos que 
aseguren que las diferencias entre ellos son verdaderamente genéticas. La 
evaluación precisa de diversas accesiones de bancos de germoplasma en en-
sayos bien diseñados es esencial para identificar los recursos genéticos más 
relevantes para su uso posterior. Esta información debe compartirse amplia 
y rápidamente con los usuarios para lograr un impacto máximo, ya que se 
debe saber el potencial de las accesiones de los bancos de germoplasma 
para aprovechar al máximo esos recursos fitogenéticos.
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