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RESUMEN

La quinua (C. quinoa W.) es considerada un cereal con excelentes propiedades nutri-
cionales, entre las que se destacan su alto contenido proteíco, ya que tiene todos los 
aminoácidos, elementos traza y cantidades significativas de vitaminas. En Colombia, 
más exactamente en el departamento de Nariño, Cauca, Cundinamarca y Boyacá 
ha tenido actualmente un gran impulso debido a sus potencialidades agronómicas 
y diferentes beneficios que se derivan de la producción, industrialización y comer-
cialización de sus productos. Por lo anterior, el objetivo de esta investigación fue 
caracterizar la diversidad genética de una colección de 55 materiales de quinua con 
siete marcadores microsatélites RAMs. El análisis mediante el coeficiente de Nei-Li a 
un nivel de similitud de 0,65 dividió a la población en cuatro grupos de acuerdo al sitio 
de procedencia de los materiales. El valor de heterocigosidad promedio fue de 0,34 
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el cual se considera bajo en comparación con otros estudios de diversidad 
genética en Chenopodium. El Análisis de Varianza Molecular (AMOVA) y el 
Fst muestran la existencia de variabilidad genética a nivel intraespecífico. Los 
parámetros de diversidad genética encontrados en este estudio muestran que 
los materiales de quinua de la colección de la gobernación de Boyacá son muy 
homogéneos, sin embargo la variabilidad que existe debe ser aprovechada en 
los programas de mejoramiento genético de la especie que conduzcan hacia 
la obtención de nuevos y mejores materiales de quinua.

ABSTRACT

Quinua (C. quinoa W.) is considered a cereal with excellent nutritional pro-
perties, including high protein contein, because it has all amino acids, trace 
elements and significant amounts of vitamins. In Colombia more accurately 
in the department of Nariño, Cauca, Cundinamarca y Boyacá currently has 
had a huge boost due to their agronomic potential and different benefits 
derived from the production, processing and marketing of its products. 
Therefore, the objective of this research was to characterize the genetic 
diversity of a collection of 55 materials quinoa with seven microsatellite 
markers RAMs. The analysis by the coefficient of Nei-Li at the level of si-
milarity of 0,65 divided the population into four groups according the site 
origin materials. The value of average heterozygosity was 0,34 which is 
considered low compared to other studied of genetic diversity in Cheno-
podium. Molecular Analysis of Variance (AMOVA) and Fst demonstrate the 
existence of genetic variability at the intraspecific level. The parameters of 
genetic diversity found in this study show that the quinoa materials of the 
Boyacá governance collection are very homogeneous, however the varia-
bility that exists must be exploited in the breeding programs of the species 
leading to the production of new and better quinoa materials.

RESUMO

Quinua (C. quinoa W.) é considerado um cereal com excelentes propriedades 
nutricionais, entre os quais seu alto teor de proteína, uma vez que tem todos 
os aminoácidos, oligoelementos e quantidades significativas de vitaminas. 
Na Colômbia, mais precisamente no departamento de Nariño, Cauca, Cun-
dinamarca e Boyacá ele já teve um grande impulso devido ao seu potencial 
agronômico e diferentes benefícios derivados da produção, transformação 
e comercialização dos seus produtos. Portanto, o objetivo deste trabalho foi 
caracterizar a diversidade genética de uma coleção de 55 materiais com sete 
marcadores microssatélites RAMs quinoa. A análise pelo coeficiente de Nei-Li 
em um nível de similaridade de 0,65 dividiu a população em quatro grupos 
de acordo com o local de origem dos materiais. O valor de heterozigosidade 
média foi de 0,34, que é considerado baixo em comparação com outros 
estudos de diversidade genética em Chenopodium. Análise molecular de 
variância (AMOVA) e Fst mostram a existência de variabilidade genética no 
nível intra-específica. Os parâmetros de diversidade genética encontrados 
neste estudo mostram que a coleta de materiais quinoa governadoria Boyacá 
são muito homogénea, no entanto, a variabilidade que existe deve ser utili-
zada em programas de melhoramento das espécies que levam à obtenção 
de novos e melhores materiais de quinoa.
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INTRODUCCIÓN

La quinua (Chenopodium quinua Willd.) es una es-
pecie anual, dicotiledónea que pertenece a la familia 
Chenopodiaceae, cultivada desde el nivel del mar has-
ta los 4000 m, con amplia adaptación agroecológica y 
a diferentes tipos de suelos. Originaria de Sur América, 
sigue siendo cultivada en diferentes regiones de ese 
continente, especialmente en países como Colombia, 
Chile, Bolivia, Ecuador y Perú, siendo recientemen-
te introducida en Europa, América del Norte, Asia y 
África. Se estima que más del 80% de su producción 
mundial se concentra en países como Perú, Bolivia y 
Ecuador [1] . También se produce en las zonas cos-
teras del sur de Chile y los valles andinos del sur de 
Colombia, más exactamente en el departamento de 
Nariño, Cauca, Boyacá y Cundinamarca [2], en donde 
ha tenido actualmente un gran impulso debido a sus 
potencialidades agronómicas y diferentes beneficios 
que se derivan de la producción, industrialización y 
comercialización de sus productos [1].

Es considerada un cereal con excelentes propiedades 
nutricionales entre las que se destacan su alto conte-
nido proteíco, ya que tiene todos los aminoácidos, ele-
mentos traza y cantidades significativas de vitaminas 
C, E (tocoferoles) y B (B1, B2 y B3) junto con impor-
tantes minerales (Ca, K, Fe, Mg, Mn, P), e isoflavonas 
que pueden contribuir a sus propiedades antioxidan-
tes. La quinua no tiene gluten y sus ácidos grasos 
de alta calidad [3]. La testa de sus semillas presenta 
saponinas, considerada anteriormente como un anti-
nutriente debido a su sabor amargo, actualmente se 
extrae para fines industriales y biomédicos [4]. Tam-
bién se le considera una especie con alta adaptabilidad 
agroecológica, como resultado de un largo proceso de 
domesticación, y una alta variabilidad genética. Es una 
especie que puede tolerar diferentes tipos de estrés 
como salinidad, frío, alta radiación solar, temperatu-
ras de congelamiento nocturnas, así como tolerancia 
a factores fitosanitarios [1,5]. Debido a su potencial 
económico y a que representa un cultivo de seguridad 
alimentaria para las comunidades andinas, en la última 
década se ha incentivado su producción entre agricul-
tores, empresas agroindustriales e instituciones [6]. 

La quinua (C. quinoa) constituye uno de los cultivos 
andinos con escasa investigación en el área de genética 
y fitomejoramiento, a pesar de que presenta una alta 
variabilidad en caracteres como color de la planta, flo-
res, contenidos nutricionales y de metabolitos de interés 
[7]. Estudios de colecta, conservación y caracterización 

son necesarios para el planteamiento de estrategias de 
mejoramiento de esta especie, en este sentido, a nivel 
internacional se reportan alrededor de 16.263 accesiones 
de Chenopodium colectadas en todo el mundo, las cuales 
han sido conservadas y caracterizadas parcialmente por 
instituciones principalmente de Bolivia, Perú, Estados 
Unidos e India [6]. En Colombia, Corpoica Tibaitatá re-
porta un banco de germoplasma de 28 accesiones de 
quinua [6], sin embargo se conoce de la existencia de 
pequeñas colecciones en los principales departamentos 
productores. En cuanto a la caracterización de ese re-
curso fitogenético en el país, solo se tienen los estudios 
morfoagronómicos desarrollados por Torres et al., (2000) 
[8] en la Sabana de Bogotá. 

Por lo anterior, se hace necesario la implementación 
de investigaciones que conduzcan al conocimiento de 
la genética de esta especie, ya que solo existen pocas 
variedades comerciales, lo cual representa un riesgo 
fitosanitario y una pérdida de diversidad genética.

El desarrollo de herramientas de biología molecular, 
biotecnología, secuenciación y bioinformática han 
permitido el estudio genético de diferentes especies 
del género Chenopodium; entre éstas el mapeo y la 
caracterización de miles de microsatélites, marcado-
res de polimorfismo en un simple nucleótido (SNP), la 
creación de librerías de secuencias expresadas, libre-
rías BAC como también la generación de un segundo 
mapa de ligamiento, deberían facilitar la introgresión 
de nuevos alelos en el genoma de la quinua [6, 9]. 
Para la identificación de la diversidad genética en qui-
nua se han utilizado diferentes sistemas marcadores, 
entre ellos los más utilizados son los microsatélites, 
que son de herencia codominante, presentan buena 
cobertura del genoma, y son de naturaleza multialé-
lica [10]. Entre los microsatélites, los RAMs (Micro-
satélites Amplificados al Azar) han sido utilizados en 
diferentes plantas para medir la variación intra e inte-
respecífica, su metodología es factible para pequeños 
laboratorios y permite la determinación de parámetros 
genéticos confiables [11,12].

Uno de los principales problemas que afronta el depar-
tamento de Boyacá en el sistema productivo de la qui-
nua, es la falta de identificación de sus materiales de 
siembra, ya que son los mismos agricultores quienes 
seleccionan su propia semilla de sus cultivos ciclo tras 
ciclo; esto ha llevado actualmente a que en los cam-
pos se vea una mezcla varietal fruto de ese proceso de 
selección. Por lo anterior, se necesitan establecer los 
principios básicos para la obtención de materiales de 
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siembra “puros” de buenos rendimientos, con toleran-
cia a factores bióticos y abióticos, y adaptados a las 
condiciones locales. Dentro de este contexto, el pre-
sente trabajo de investigación busca caracterizar con 
marcadores RAMs la colección de quinua de la Go-
bernación de Boyacá como una primera aproximación 
hacia el conocimiento, conservación y uso eficiente de 
este recurso fitogenético, lo cual redundaría en venta-
jas para la economía, la salud humana y la seguridad 
alimentaria de los agricultores andinos.

MÉTODO

Material Vegetal

Se evaluaron un total de 54 materiales genéticos de 
quinua (C. quinoa), que hacen parte de la colección 
que tiene el Laboratorio de Biotecnología Vegetal de 
la Dirección de Desarrollo Agropecuario, dependiente 
de la Secretaria de Fomento Agropecuario de la Go-
bernación de Boyacá, en la ciudad de Tunja ubicada 
a una altura de 2.820 m.s.n.m, con una temperatura 
promedio de 13°C (Cuadro 1).

Caracterización molecular

Se realizó en los laboratorios de investigación en Bio-
logía Molecular, BIOPLASMA y GEBIMOL, de la Uni-
versidad Pedagógica de Colombia (Tunja). Para la ex-
tracción de ADN se utilizó el protocolo de Dellaporta 
modificado por Muñoz et al., (2008) [13]. Los ADN 
totales se visualizaron en geles de agarosa al 0,8%, 
en una cámara Maxicell Primo EC-340 Electroforesis 
Gel System. Para determinar la concentración de ADN 
se utilizó el fluorómetro Hoefer Dyna Quant 200 y se 
diluyó en agua tipo HPLC a un volumen total de 100 

µl a 10 ng/µl y se almacenó a -20 ºC. Para el análisis 
RAMs se utilizaron siete cebadores sintetizados por 
Technologies Inc. Bioneer (Cuadro 2). 

Para la reacción de amplificación con RAMs se preparó 
el cóctel en un tubo estéril de microcentrífuga (1,5 mL) 
para un volumen final de 25 µL. La mezcla de reacción 
se preparó con buffer 1X, MgCl2 1,5 mM, dNTPs 0,2 mM, 
Taq Polimerasa 1U, cebador 2 µM y ADN genómico 10 ng.

La amplificación se llevó a cabo en un termociclador 
PTC 100 Programmable Termal Controller (MJ. Research, 
Inc). La desnaturalización inicial fue a 95ºC durante 5 
min; desnaturalización a 95ºC por 30 seg, hibridación 
a una temperatura de 50ºC (cebador AG y CA), 55ºC 
(cebador CCA-TG-CT) y 58ºC (cebador CGA) durante 45 
seg, una extensión de 72ºC por 2 min, 37 ciclos desde la 
desnaturalización a extensión y por último una extensión 
a 72ºC durante 7 min. Los productos amplificados fueron 
separados por electroforesis en geles de poliacrilamida 
37:1 (acrilamida: bisacrilamida) al 7 % a 150 v por 1 h 
en una cámara pequeña de DNA Sequencing System, 
FB-SEQ-3545 de Fisher Biotechnologies. La tinción se 
realizó usando sales de plata.

Análisis Estadístico

Se generó una matriz binaria de ausencia (cero) y pre-
sencia (uno). La similitud genética entre los individuos 
se calculó utilizando el coeficiente de similitud de Nei y 
Li (1979) [14]. El análisis de agrupamiento se realizó 
por el método UPGMA y se generó un dendrograma 
utilizando el paquete estadístico NTSYS (Numerical Ta-
xonomy System for personal Computer, versión 2.02® 
PC, New York, 1997) [15]. Para evaluar la diversidad 
genética se estimó la heterocigosidad insesgada y el 

Cuadro 1. Sitios de procedencia de los materiales de quinua (C. 

quinoa) evaluados.

Proce-
dencia

Can-
tidad Altura Latitud 

Norte
Longitud 

Oeste

Temp.
pro-

medio 
(°C)

Perú 4 3.259 12°04´15” 75°12´24” 12
Nariño 38 2.817 3°17´20” 77°21´28” 13
Cauca 1 2.750 2°27´00” 76°37´00” 14
Soracá 10 2.942 5°30´02” 73°19´59” 13
Siacho-
que

1 2.753 5°30´47” 73°14´39” 13

Cuadro 2. Cebadores RAMs utilizados para la caracterización de 

quinua (C. quinoa).

Cebadores Secuencia (5´a 3´)

CCA DDB(CCA)5

CGA DHB(CGA)5

ACA BDB(ACA)5

AG HBH(AG)7A
CT DYD(CT)7C
TG HVH(TG)7T
CA DBDA(CA)7

Las siguientes designaciones se usan para los sitios degenerados: 
H (A ó T ó C); B (G ó T ó C); V (G ó A ó C) y D (G ó A ó T).
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porcentaje de loci polimórficos utilizando el paquete 
estadístico TFPGA (Tools For Population Genetic Anali-
ces, versión 1,3, Arizona 1997) [16]. Se determinó el 
f estadístico insesgado con un intervalo de confianza 
del 95 % y se realizó el Análisis de Varianza Molecular 
(AMOVA) con el programa GEnALex 6,5® [17].

RESULTADOS 

El análisis mediante el coeficiente de Nei-Li [14] a un 
nivel de similitud de 0,65 diferenció a los materiales en 
cuatro grupos (Figura 1). En el grupo I es encuentran 
los materiales de quinua procedentes del departamento 
de Nariño, los cuales presentaron distancias genética 
comprendidas entre 0,80 a 0,92, lo cual muestra que son 
materiales altamente homogéneos, lo cual puede atribuirse 
a los procesos de domesticación a que está sometida 
la especie, el constante intercambio de semillas entre 
los agricultores de la misma vereda u otras cercanas e 
incluso con otras zonas productoras del país, el sistema 
de apareamiento y los eventos de cuello de botella por 
los cuales ha pasado la especie, lo cual ha llevado a la 
pérdida de diversidad genética [1]. 

Figura 1. Dendrograma de las 55 muestras de quinua (C. quinua) 

evaluadas con RAMs. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

A 0,60 de similitud encontramos el grupo II con mate-
riales que fueron colectados en las zonas productoras 
del departamento de Nariño, que se encuentran a una 
distancia genética de 0,91, con respecto al grupo I, lo 
cual muestra el alto grado de parentesco que existen 
entre las quinuas procedentes de una misma región. 
Ya en el grupo II y grupo IV se puede observar una dis-
tribución mucho más laxa de los individuos proceden-
tes de los diferentes sitios de evaluación, poniendo de 
manifiesto el flujo genético entre ellos, con distancias 
genéticas entre los diferentes grupos mayores a 0,80, 
lo cual puede ser beneficioso para los programas de 
mejoramiento que implementen estrategias de hibrida-
ción [9]. Por otro lado, también se puede observar el 
grado de consanguinidad que existe entre la quinua (C. 
quinua) y otras especies relacionadas como la Kiwi-
cha (Amaranthus spp.) e incluso con los materiales 
peruanos, reafirmando la existencia de un continuo 
intercambio de semilla entre agricultores o investi-
gadores. En términos generales los agrupamientos 
correspondieron con el sitio geográfico donde fueron 
colectados los materiales de quinua, lo cual ya había 
sido reportado en otros estudios de diversidad gené-
tica usando diferentes tipos de marcadores [9, 18]. 
Estudios realizados en otros países andinos, ya habían 
reportado también baja variabilidad en las variedades 
locales de quinua, lo cual era de esperarse por los pro-
cesos de selección llevados a cabo por los mejora-
dores. Así la diversidad genética disminuye después 
de los procesos sistemáticos de selección llevados a 
cabo por agricultores o mejoradores [7]. 

Los siete cebadores RAMs utilizados para la carac-
terización molecular de los materiales de quinua (C. 
quinoa) generaron un total de 178 bandas (Cuadro 3). 
El número de bandas por cebador varió entre 20 para 
el CGA y 35 para ACA, con pesos moleculares entre 
300 y 1300 Kb, lo cual se considera adecuado para la 
estimación de los parámetros genéticos [9,19]. El por-
centaje de loci polimórficos para los siete cebadores 
estuvieron en un rango comprendido entre el 86,36% 
al 100% (CCA y AG-CCA, respectivamente), con valo-
res de heterocigosidad entre 0,28 para el cebador CT y 
0,39 para CGA. Teniendo en cuenta la definición de Ott 
(1992) [20], la cual considera a un marcador como 
polimórfico si la He es mayor o igual a 0,1 y altamente 
polimórfico si esta es mayor o igual a 0,7; se deter-
mina así que los cebadores RAMs son un grupo de 
marcadores polimórficos que pueden ser útiles para la 
discriminación de individuos de quinua estrechamente 
relacionados [9,21] . El cebador CA fue el que mayor 
aporte hizo a la variación genética encontrada, Fst de 
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0,32, lo cual significa que puede ser útil para la dife-
renciación de materiales del género Chenopodium en 
estudios de diversidad genética intra o interespecífica. 

Asimismo se identificaron que las repeticiones CA, 
CGA y TG son las secuencias repetidas más frecuen-
tes en el genoma de la quinua a comparación de CCA y 
AG las cuales parecen estar en uma menor frecuencia 
en los genotipos evaluados y está relacionado con los 
procesos evolutivos que ha sufrido la especie; resulta-
dos similares a los encontrados por Jarvis et al., 2008 
[22], quienes desarrollaron un mapa de ligamiento 
usando marcadores SSR, AFLPs, la región de alma-
cenamiento de proteína en la semilla (11S) y la región 
organizadora nucleolar (NOR) y en otras especies re-
lacionadas como el amaranto [19]. 

Para la población total el porcentaje de loci polimórficos y la 
heterocigosidad promedio esperada (He) fueron de 96,07% 
y 0,34 respectivamente. El coeficiente de diferenciación 
genética obtenido (Fst) al evaluar los materiales de quinua 
de la colección, con los siete microsatélites RAMs, fue 
de 0,21 con una desviación estándar de 0,01 (Cuadro 
3). Según Wright (1978) [23], valores comprendidos 
entre 0,15 y 0,25 muestran diferenciación genética, la 
cual está asociada con el nivel de estructuración de la 
población que tiende a estabilizarse.

En estudios de caracterización de la diversidad gené-
tica en Chenopodium, con marcadores moleculares 
dominantes y/o codominantes, se han obtenido altos 
porcentajes de loci polimórficos y altos valores de 
heterocigosidad lo cual podría atribuirse a la alotetra-
ploídia, al sistema de apareamiento autopolinización/
polinización cruzada, ginomonoecia, autoincompatibi-

lidad y la esterilidad masculina [24]; al intercambio de 
información genética constante a nivel intra o interes-
pecífico con parientes silvestre y ancestrales [9,25]. 
Con estas herramientas moleculares ha sido posible 
identificar diferencias a nivel del genoma y similitudes 
que están asociadas con características morfológicas 
tales como color del grano y de la panícula, fenología, 
y distribución geográfica [6]. Por el contrario, los pa-
rámetros de diversidad genética encontrados en este 
estudio muestran que los materiales de quinua de la 
colección de la gobernación de Boyacá son muy ho-
mogéneos, lo cual corrobora los resultados obtenidos 
en el dendrograma y en la estimación de las distancias 
genéticas y coincide con estudios realizados por los 
programas de mejoramiento Chilenos y en la carac-
terización de 172 accesiones de la colección nacio-
nal de Perú mediante marcadores microsatélites, lo 
que permite inferir teóricamente que hay un déficit de 
heterocigotos en la población y por tanto, una mayor 
cantidad de individuos homocigotos debido a los altos 
porcentajes de autofecundación [7,9]. 

El análisis de estructura genética mostró una dife-
renciación entre los individuos evaluados, mientras 
se pone de manifiesto una deficiencia de heteroci-
gotos como resultado de los procesos de la dinámi-
ca espacio-temporal a la que están sometidos estos 
materiales en su entorno natural, como al sistema de 
apareamiento tan complejo que presentan las especies 
de quinua; también podría ser el reflejo de prácticas 
culturales y ancestrales de las comunidades andinas 
[7, 9, 25]. El análisis de varianza molecular mostró 
que el 77% de la variabilidad genética observada en 
los materiales de quinua evaluados, es debida al com-
ponente dentro de grupos y que el 23% restante se 
atribuye a las diferencias entre ellos, lo cual indica que 
hay que hacer estudios microgeográficos a nivel intra 
grupos que es donde se pueden identificar individuos 
con las mejores combinaciones alélicas para las ca-
racterísticas de producción, industrialización y merca-
do. Sin embargo el 23% de variación entre grupos es 
significativa y también puede incorporarse dentro de 
las estrategias de mejoramiento de la especie.

La diversidad genética de la quinua (C. quinoa) ha lo-
grado mantenerse en el tiempo gracias a las tradicio-
nes y conocimientos ancestrales de las comunidades 
campesinas, por lo cual es considerado un cultivo de 
herencia familiar. Sin embargo, en los últimos años 
con el incremento de su demanda tanto en mercados 
nacionales como internacionales, ha conducido a que 
haya una sustitución de las variedades nativas por las 

Cuadro 3. Parámetros de diversidad genética estimados en quinua (C. 

quinoa).

Primer No
bandas

He esti-
mada

%loci po-
limórfico Fst SD

ACA 35 0,35 97,14 0,28 0,05
AG 30 0,35 100,00 0,09 0,04
TG 22 0,30 95,45 0,18 0,02
CT 24 0,28 100,00 0,14 0,03
CA 25 0,37 92,00 0,32 0,04
CCA 22 0,33 86,36 0,12 0,03
CGA 20 0,39 100,00 0,25 0,04

Total 178 0,34 96,07 0,21 0,01
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comerciales, lo cual genera pérdida de la diversidad 
genética e incremento de la homocigosis en las pobla-
ciones haciéndolas más vulnerables a los problemas 
fitosanitarios y a una reducción en su capacidad para 
adaptarse a las ambientales tan cambiantes [26]. Por 
otro lado, el desarrollo industrial también ha provoca-
do el abandono de las áreas rurales por la migración 
masiva hacia las ciudades, esta situación social y eco-
nómica está cambiando el uso de la tierra y afectando 
la variabilidad genética de los cultivos andinos. 

Por tanto, es fundamental preservar a pequeña escala 
la diversidad genética de los materiales locales de qui-
nua, la cual se encuentra fuertemente asociada princi-
palmente a su cultura. Conservar la agrobiodiversidad 
significa entonces preservar también la cultura asocia-
da a los campesinos que viven en la región andina [7]. 

Colombia tiene el potencial para incrementar la produc-
tividad de este cultivo, por una parte se pueden obtener 
hasta dos cosechas por año, lo cual no es posible en 
Bolivia (principal país productor) y por otra, el cultivo se 
puede someter al esquema de rotación en zonas frías. 
Boyacá es uno de los departamentos de Colombia con 
gran vocación agrícola y con las condiciones agroecoló-
gicas favorables para el desarrollo de la quinua, en donde 
se cuenta con más de once municipios productores y 
algunos se encuentran asociados (Fedequinua); además, 
como lo pone de manifiesto este trabajo existe variabilidad 
genética que puede ser aprovechada en los programas 
de mejoramiento encaminados a la obtención de nuevos 
y mejores materiales, adaptados a las condiciones lo-
cales y que respondan a las necesidades del agricultor, 
productor y consumidor.

CONCLUSIONES

Los marcadores RAMs permitieron determinar la varia-
bilidad genética existente en los materiales de quinua 
evaluados agrupándolos de acuerdo al sitio geográfico 
de procedencia.

Los parámetros de diversidad genética encontrados en 
este estudio muestran que los materiales de quinua de 
la colección de la gobernación de Boyacá son muy ho-
mogéneos, lo cual corrobora los resultados obtenidos 
en el dendrograma y en la estimación de las distancias 
genéticas y coincide con estudios realizados por los 
programas de mejoramiento Chilenos y Peruanos.

Sin embargo existe variabilidad genética que puede ser 
aprovechada en los programas de mejoramiento enca-
minados a la obtención de nuevos y mejores materiales, 
adaptados a las condiciones locales y que respondan a 
las necesidades del agricultor, productor y consumidor.
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