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Tabla 9: Severidad de los síntomas inducidos por la inoculación del aislamiento 527 de Xap  y 
valores de los rendimientos en las líneas del Programa de Mejora Genética de Cuba. 
 

Líneas 
Avanzadas 

Reacción de severidad en follaje 
frente al aislamiento Xap 527 

Reacción de severidad  en vainas 
frente al aislamiento Xap 527 

Valores de 
rendimiento 
kg/parcelas 2 

Año 1 Categoría1 Año 2 Categoría1 Año 1 Categoría1 Año 2 Categoría1 Año1 Año 2 

CUT 39 6,6 I 6,6 I 5,0 I 5,0 I 906    ab 901      b 
CUT 41 7,3 S 7,3 S 5,0 I 4,6 I 901    ab 899      b 
CUT 42 7,3 S 6,6 I 5,3 I 5,0 I 920    ab 919    ab 
CUT 43 6,3 I 7,0 S 5,3 I 4,6 I 973    ab 971    ab 
CUT 44 7,0 S 7,0 S 5,0 I 4,6 I 1056  ab 966    ab 
CUT 45 5,3 I 5,6 I 4,0 I 4,3 I 1138  a 1137  ab 
CUT 46 6,0 I 7,0 S 5,0 I 5,0 I 822       bc  820      b 
CUT 47 7,3 S 6,6 I 5,6 I 5,6 I 954     ab 922     ab 
CUT 48 6,6 I 7,0 S 4,6 I 4,6 I 988     ab 990     ab 
CUT 49 5,3 I 5,3 I 4,6 I 4,3 I 1130  a 1110  ab 
CUT 53 5,6 I 5,3 I 4,3 I 4,8 I 1166  a 1135  ab 
CUT 55 7,0 S 7,0 S 6,0 I 5,0 I 985       b 973     ab 
CUT 56 6,3 I 6,3 I 5,6 I 5,3 I 823     abc 839       b 
CUT 57 6,0 I 6,0 I 5,0 I 5,6 I 1101  a 1089  ab 
CUT 58 7,0 S 7,0 S 5,0 I 5,3 I 866     ab 865       b 
CUT 59 6,0 I 6,0 I 4,6 I 4,3 I 696       bc  860      b 

‘XAN 112’ (T) 6,0 I 6,0 I 5,6 I 5,0 I 899      ab 1135   ab 
‘Engañador’  (T) 6,6 I 6,0 I 3,6 I 4,0 I 1182  a 1262   a 
‘Velasco Largo’ 

(T) 
7,3 S 8,6 S 7,3 S 7,3 S 514           

c          
 516         c 

ES± - - - - - - - - 108 102 

Xap: aislamiento patogénico de Cuba. 1 Evaluación de la severidad de la reacción al patógeno según, Sistema 
estándar para la evaluación de germoplasma de frijol, donde: 1,2,3 =  resistente (R); 4,5,6 = Intermedio (I); 
7,8,9 =  Susceptible (S) (CIAT, 1981b). 2Medias con diferentes letras difieren significativamente para P = 
0,05. 

 Efecto de la inoculación sobre el rendimiento de las líneas avanzadas del Programa 

de Mejora Nacional  

En la tabla 9 se presentan además, los valores del rendimiento en kg/ha obtenidos por las líneas 

avanzadas en los dos años estudiados. Se observó un comportamiento similar en los valores de 

rendimiento entre las líneas por año, así como para los dos años de estudio.  

En la figura 6, se muestra el comportamiento del rendimiento de cada línea por año El genotipo 

más cercano al origen de coordenadas se consideró como el más estable.  



 

71 

 

 

 

Figura 6: Resultados del análisis del comportamiento de las líneas durante dos años de estudio 
para el carácter rendimiento, mediante un modelo AMMI. 

 
La mayoría de las líneas evaluadas presentaron valores de rendimientos muy similares, sin 

diferencias significativas entre ellas en cada año, como se observa en la tabla 9 y en la figura 6, 

donde se ubica un amplio grupo de estas líneas en los lugares más cercanos al centro de origen 

de las coordenadas.  

En la tabla 9, con los mayores valores se destacan: CUT 53 con rendimientos de 1166 y 1135 

kg/ha en  ambos años, CUT 45 con 1138 y 1137, CUT 49 con 1130 y 1110 y CUT 57 con 1101 

y 1089 sin diferencia significativas entre ellos y los testigos ‘XAN 112’ con valores de 899 y 

1135 kg/ha y el testigo ‘Engañador’ (conocido también como ‘BAT 93’) 1182 y 1262 kg/ha 

(Tabla 8), con un comportamiento similar en los dos años, ubicadas según se observa en la 

figura 6, en la zona superior y centro del eje de las coordenadas. Teniendo en cuenta el 

comportamiento general de todas, podemos catalogarlas como líneas con tolerancia a esta 
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enfermedad, por presentar valores intermedios frente al aislamiento 527 de Xap y los mayores 

valores de rendimiento, incluso, superiores al testigo ‘XAN 112’. 

 El resto de las líneas mantuvieron valores de rendimientos similares en ambos años (Tabla 9) y 

(Figura 6). Se destacaron: CUT 42, CUT 44, CUT 47, CUT 48 y CUT 55 ubicándose también 

hacia el centro de origen de las coordenadas, pero con rendimientos que oscilaron entre 919 y 

1056 kg/parcelas. Estas líneas, a pesar de presentar valores de reacción en follaje entre 

intermedios y susceptibles (6,6 y 7,3) no tuvieron mucha afectación en sus rendimientos, ni 

presentaron diferencias significativas entre ellas y el resto de las mencionadas anteriormente, 

incluso, de los testigos ‘XAN 112’ y ‘Engañador’ (BAT 93). Esto muestra que, en general, 

lograron una buena productividad, frente al aislamiento patogénico de 527 de Xap.  

El testigo ‘XAN 112’, presentó valores de rendimiento altos, solo en el año uno, por lo que su 

comportamiento no fue igual durante los dos años de estudio. El testigo susceptible Velasco 

Largo tuvo rendimientos muy bajos en ambos ambientes y diferencias altamente significativas 

con las líneas y los testigos ‘Engañador’ y ‘XAN 112’.  

Los resultados muestran que existen líneas del Programa de Mejora Nacional con un 

comportamientos similares en ambos ambientes, lo que puede estar determinado por la 

resistencia presente en cada uno de ellas frente a este patógeno, lo cual repercutió directamente 

en los valores de rendimiento y en las reacciones obtenidas por ellas frente al aislamiento 527 

de Xap.  

Teniendo en cuenta los criterios expuestos anteriormente, así como la necesidad de introducir 

nuevas fuente con tolerancia a este patógeno bacteriano, se sugiere incorporar en las estrategias 

de manejo a las líneas CUT 45, CUT 49, CUT 53 y CUT 57 del Programa de Mejora Nacional, 

así como, su siembra en las regiones donde esté presente esta enfermedad con la finalidad de 
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contribuir a la disminuir las pérdidas de rendimiento que ocasiona la Bacteriosis común en las 

áreas de cultivo destinadas a la producción de este grano en Cuba. 

4.2.3 Cultivares con genes de resistencia, frente al aislamiento 527 de Xap de Cuba  

En la tabla 10, se presentan los resultados del comportamiento de los cultivares con genes de 

resistencia a Bacteriosis común, en los tres años de estudio, teniendo en cuenta la reacción en 

follaje y vaina frente al aislamiento 527 de Xap.  

El análisis mostró que para la reacción en follaje, según la escala empleada (CIAT 1981b), se 

destacaron cultivares con un comportamiento similar en los tres años de estudio, ellos son: 

‘PI325761’ (5,6- 5,6 y 6,0); ‘XAN 155’ (5,3- 5,6 y 5,3); ‘XAN 159’ (4,6- 5,3 y 5,3); ‘XAN 

280’ (5,0- 4,3 y 4,6); ‘XAN 286’ (5,6- 5,3 y 5,0); ‘CUT 53’(5,3- 5,6 y 6,0) y ‘CUT 45’ (4,5-5,6 

y 5,3) con valores de reacción intermedia frente a este aislamiento, igual a los obtenidos por los 

testigos ‘XAN 112’ (5,3- 5,6 y 4,6 ) y ‘Engañador’ (5,0- 5,3 y 5,6). En el resto de los cultivares 

evaluados, se observaron síntomas de la enfermedad con valores de reacción más severos, 

clasificados entre los rangos de reacción de intermedios a susceptibles (6,3 a 8.3), en los tres 

años de estudio.  

El testigo susceptible ‘Velasco Largo’ mostró síntomas severos de la enfermedad en el follaje, 

correspondientes a una susceptibilidad entre 8,6 y 9, coincidiendo con los resultados expuestos 

en pruebas anteriores. 

El cultivar ‘CORNEL 10392 BULK’ fue el único que varió su reacción de intermedio 5.3 en el 

primer año, a susceptible 8.3, en el segundo año. Esto pudo deberse a la pobre adaptación de 

este cultivar a las condiciones ambientales de nuestro país, donde las altas temperatura, 

precipitaciones y los niveles de humedad imperantes, sobre todo, en el segundo año de estudio, 

restringieron la expresión de la resistencia de este, frente al aislamiento 527 de Xap.  
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Una de las limitantes de las fuentes de resistencia a Xap (‘Great Northern (GN), Nebraska 1 

selección 27’, ‘Tara’, ‘CORNEL 10392 BULK’ y ‘Jule’), introducidas del frijol tepary 

(Phaseolus acutifolius A Grey) en la Universidad de Nebraska, Lincoln, resultó ser la estrecha 

base genética de esta fuente de resistencia y la pobre adaptación de las plantas a las condiciones 

tropicales (Shwartz et al., 2005 y 2006). 

En la figura 7, se representa el biplot correspondientes al AMMI, para las reacciones en el 

follaje. Este análisis se realizó con la finalidad de obtener un criterio más unificado del 

comportamiento de estos cultivares frente a la inoculación del aislamiento 527 de Xap, durante 

los tres años de estudio. En todos los casos se explica, con los dos primeros componentes, el 

100% de la variabilidad.  

 

Figura 7: Representación biplot del comportamiento de los cultivares con resistencia a    
Bacteriosis común, durante los tres años de estudio, para el carácter reacción en 
follaje frente a Xap de Cuba, mediante un modelo  AMMI.  



 

 

 

 

Tabla 10: Severidad de los síntomas inducidos por el aislamiento 527 de Xap en los tres años de estudio y valores de rendimiento, 
en los cultivares con genes de resistencia a Bacteriosis común. 

 

Xap: aislamiento patogénico de Cuba. 1 Evaluación de la severidad de la reacción al patógeno según, Sistema estándar para la evaluación de germoplasma de frijol, donde: 1,2,3 
=  resistente (R); 4,5,6 = Intermedio (I); 7,8,9 =  Susceptible (S) (CIAT, 1981b). 2 Medias con diferentes letras difieren significativamente para P ≤ 0,05. 

Cultivares Reacción de severidad en follaje frente al aislamiento Xap 527 Reacción de severidad en vainas frente al aislamiento Xap 527 Valores de rendimiento 

Año 1 Categoría1  Año 2 Categoría1 Año 3 Categoría1 Año 1 Categoría 1 Año 2 Categoría1 Año 3 Categoría1 Año 1 Año 2 Año 3 

AFR 362 7,6 S 8,0 S 7,3 S 7,3 S 6,6 I 70 S 1121          ghi 570          f 1119             gh 

AFR 603 7,0 S 8,0 S 7,3 S 4,0 I 4,6 I 4,6 I 700                i 602      def 1002                h 

NY 793755-2 7,6 S 6,3 I 6,6 I 3,3 I 4,0 I 3,3 I 2467abc 701      def 2286   bcd      

NY 793939-1 7,3 S 7,6 S 7,0 S 3,0 R 3,3 I 3,6 I 933              hi 669      def 1002                h 

CORNELL10392 
BULK 

5,3 I 8,3 S 7,3 S 5,3 I 6,0 I 6,0 I 1231          gh 586            f 1235              gh 

L 81-61 (JUTIAPA) 7,0 S 6,0 I 6,3 I 3,3 I 3,6 I 3,0 R 2728ab 907   bc 2642ab 

PI 325761 5,6 I 5,6 I 6,0 I 6,0 I 6,6 I 6,0 I 1373        fg 652        def 1470            fg 

RXAH 182741-C 6,3 I 6,6 I 6,0 I 3,0 R 2,6 R 3,0 R 2502abc 907   bc 2475abc 

XAN 91 7,6 S 8,0 S 7,3 S 6,0 I 6,0 I 3,0 R 1486        fg 704        de 1457            gh 

XAN 155 5,3 I 5,6 I 5,3 I 3,3 I 3,3 I 2,6 R 2484abc 874       c 2543abc 

XAN 159 4,6 I 5,3 I 5,6 I 3,3 I 2,3 R 3,3 I 877               hi 578            f 1075            gh 

XAN 273 7,3 S 6,3 I 6,6 I 3,0 R 3,0 R 2,3 R 2223    cd 906     bc 2262  bcd 

XAN 280 5,0 I 4,3 I 4,6 I 2,0 R 2,6 R 2,6 R 2345abc 957   abc 2276  bcd 

XAN 286 5,6 I 5,3 I 5,0 I 2,3 R 2,3 R 3,3 I 1942      de 955   abc 1907      de 

XR 16633 7,3 S 7,3 S 7,6 S 3,0 R 3,0 R 3,0 R 1762        ef 725         d 1810           fg 

CUT 53 5,3 I 5,6 I 6,0 I 2,0 R 2,3 R 2,3 R 2747a 1065 abcd 2740 a 

CUT 49 7,3 S 7,0 S 6,6 I 2,3 R 2,6 R 2,6 R 2157    cde 1022 ab 2156    cde 

CUT 45 4,6 I 5,6 I 5,3 I 3,3 I 2,3 R 3,0 R 2789 a 1017 ab 2778a 

XAN 112 (T) 5,3 I 5,6 I 4,6 I 4,0 I 3,3 I 3,3 I 2233    cd 882       c 2186    cde 

Engañador (T) 5,0 I 5,3 I 5,6 I 3,3 I 3,3 I 3,6 I 2293  bcd 1044 a 2290  bcd 

Velasco Largo(T) 9,0 S 9,0 S 8,6 S 8,0 S 8,0 S 8,0 S 1115            ghi 623        def 1178              gh 

ES± - - - - - - - - - - - - 138 38 129 
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Para este carácter, el cultivar ‘XAN 155’ interactuó positivamente en los tres años, al ubicarse 

hacia el centro de origen de las coordenadas, con una mayor estabilidad en la reacción 

intermedia frente a este  aislamiento, 5.3 en los años uno y tres, y 5.6 en el año dos. 

El cultivar ‘XAN 286’ y el testigo susceptible ‘Velasco Largo’, se destacaron por su interacción 

positiva para los tres años, y su cercanía al centro de origen de las coordenadas, logrando 

ambos  cultivares, una mayor estabilidad en la reacción en follaje, frente a este aislamiento, que 

el resto de los cultivares estudiados.  

El cultivar ‘Velasco Largo’ mantuvo su estabilidad pero dentro del rango de susceptibilidad, 

con el valor máximo de 9, para los dos primeros años y reacción de 8,6 para el tercer año. En 

este genotipo se observaron síntomas severos de la enfermedad en el follaje en todas las 

pruebas realizadas hasta el momento.  

El cultivar ‘XAN 159’ y las líneas CUT 53, CUT 45 y el testigo resistente ‘Engañador’, 

interactuaron de forma positiva en el año tres, pero con un ligero aumento en los valores de 

reacción intermedias en esta año, si los comparamos con los valores obtenidos por los mismos,  

en los años uno y dos, lo que indica que no mantuvieron igual comportamiento en el periodo 

evaluado. 

Se distinguió el cultivar ‘CORNEL 10392 BULL’, por ser el menos estable para la reacción del 

follaje en los tres años de estudio, al ubicarse en el lugar más alejado del centro de las 

coordenadas, interactuando de forma positiva en  los años tres y dos y de forma negativa en  el 

año uno, esto justifica la diferencia observada en las reacciones en el follaje, en los tres años de 

estudio donde obtuvo valores de 5.3 (intermedio) en el año uno, 8.3 (susceptible) en el año dos 

y 7.3 (susceptible) en el año tres, frente al aislamiento de 527 de Xap de Cuba.  



 

76 

 

 

Las diferencias observadas entre estos cultivares pueden estar determinadas por sus 

características genéticas, en cuanto a la resistencia a Bacteriosis común. Debemos tener en 

cuenta que todos estos cultivares provienen de zonas y orígenes muy diversos (Tabla 4 del 

capítulo Metodología experimental), por lo que presentan una amplia diversidad genética entre 

ellos. Las características genéticas de los cultivares es uno de los factores que determinan la 

expresión de la resistencia frente a este patógeno, de ahí que se justifiquen las diferencias 

observadas entre ellos frente a la inoculación del aislamiento cubano 527 de Xap.  

Los cultivares XAN, en su gran mayoría presentan resistencia a Bacteriosis común, buena 

adaptación al trópico, así como madurez temprana, como habíamos dicho antes. Algunos de 

ellos como ‘XAN 112’ y ‘XAN 159’ son utilizados en los programas de mejora genética de la 

región como padres donantes de genes, ya que provienen de cruzamientos inter específicos 

entre  P. vulgaris x  P. coccineus (‘XAN 112’), y P. vulgaris x  P. acutifolius (‘XAN 159’) 

(Miklas et al., 2003; Sinhg et al., 2007a y 2009a). Ambos tienes la capacidad de poder 

transmitir a sus progenies los genes de resistencia a Bacteriosis común (Liu et al. 2008 y 2010; 

Mutlu et al., 2008 a) 

Autores como Zapata (2001); Cruz-Izquierdo et al. (2001); Beaver y Osorio (2009), han 

empleado a ‘XAN 159’ y ‘XAN 112’ en estudios de patogenicidad con aislamientos de Xap de 

la región y afirman la presencia de resistencia múltiple en estos cultivares frente a diferentes 

razas de Xap como las de Puerto Rico, República Dominicana, Costa Rica y Cuba. 

Para la reacción en las vainas, en la tabla 10 se muestran los valores obtenidos por estos 

cultivares frente al aislamiento 527 de Xap, en los tres años de estudio. Síntomas muy leves de 

la enfermedad para una reacción de resistencia, fueron observados en los cultivares ‘RXAH 

182741- C’ con valores de 3,0- 2,6 y 3,0, seguido de ‘XAN 283’ (3,0- 3,0 y 2,3); ‘XAN 286’ 
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(2,3- 2,3 y 3,0) y las línea CUT 45 (3,0-2,3 y 3,0) y CUT 53 que logró los mejores valores de 

resistencia en vainas con reacciones de 2,0-2,3 y 2,3.  

Otro grupo de cultivares presentaron síntomas en las vainas con reacciones entre resistentes e 

intermedia,  en los tres años, frente al aislamiento 527 de Xap. Entre ellos encontramos a: ‘NY 

793939-1’ (3,0- 3,3 y 3,6); ‘L81-61 (Jutiapa)’ (3,3- 3,6 y 3,0); ‘XAN 155’ (3,3- 3,3 y 2,6); 

‘XAN 159’ (3,3- 2,3 y 3,3). Los testigos ‘XAN 112’ y ‘Engañador’ presentaron reacciones 

intermedias en  los tres años, al igual que el resto de los cultivares con genes de resistencia 

estudiados.  

El genotipo ‘AFR 362’ fue el único que presentó reacción de susceptibilidad frente a este 

aislamiento, con grado de reacción de 7, 3 y 7,0  en  el primer y tercer año, con un 

comportamiento similar al testigo susceptible ‘Velasco Largo’ (8). 

En la figura 8, se representa el biplot correspondiente al AMMI, realizado para la variable 

reacción en las vainas de los cultivares con genes de resistencia frente al aislamiento 527 de 

Xap. En los tres años estudiados este carácter mostró mayor estabilidad que el carácter reacción 

en follaje, ya que un mayor número de cultivares se ubicaron cercanos al centro de origen de 

las coordenadas.  

Se destaca el cultivar ‘XR16633’, con una interacción positiva, logrando una mayor estabilidad 

en la reacción en las vainas con un valor de 3,3 durante  los tres años. El testigo susceptible 

‘Velasco Largo’ mantuvo también una interacción positiva, logrando una estabilidad en su 

reacción de susceptibilidad en vainas, frente a este patógeno, según la escala empleada, con un 

valor de 8 para los tres años. 
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Se destacaron los cultivares ‘XAN 273’, ‘XAN 280’, ‘XAN 286’, ‘CUT 53’, ‘CUT 49’ y ‘CUT 

45’  todos con los mejores valores de reacción de resistencia en vainas, con una interacción y 

estabilidad positiva en solo dos de los años estudiados.  

En similar situación encontramos a los cultivares ‘CORNEL 10392 BULL’, ‘AFR 603’,  ‘NY 

793939-1’, ‘L 81-61’(Jutiapa), ‘AFR 362’, ‘RXAH 182741-C’ y los testigos ‘XAN 112’ y 

‘Engañador’,  pero con reacciones entre intermedios y susceptibles. El cultivar ‘XAN 91’, fue 

el menos estable para este carácter durante los tres años de estudio, al ubicarse en el lugar más 

alejado del centro de origen de las coordenadas, con una interacción positiva  en  los años uno y 

dos y negativa en  el año tres. 

 

Figura 8: Representación biplot del comportamiento de los cultivares con resistencia a 
Bacteriosis común, durante los tres años de estudio, para el carácter reacción en 
vainas frente a Xap de Cuba, mediante un modelo  AMMI. 
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Es importante resaltar las diferencias observadas entre los valores de reacción en el follaje 

(intermedios- susceptibles) y los valores de reacción de las vainas (resistencia- intermedio) 

durante los tres años, en gran parte de los cultivares estudiados. 

Se observó, además, como un mismo cultivar puede presentar diferentes reacciones en las hojas 

y en las vainas, frente al aislamiento 527de Xap. Por ejemplo, ‘XR 16633’ presentó una 

resistencia estable en las vainas (3), pero fue susceptible en el follaje (7.3 y 7.6).  Se  demuestra 

así,  una vez más, lo expuesto por diferentes autores, quienes afirman que las reacción en follaje 

y vainas frente a Bacteriosis común están bajo el control de genes independientes (Dursun, 

1996; Asencio- Manzanera, 2001 y Santos et al., 2003).  Este es un aspecto importante a tener 

en cuenta en la selección de cultivares con resistencia a Bacteriosis común. 

Al comparar las evaluaciones obtenidas entre un año y otro para cada una de las dos variables 

(reacción en follaje y reacción en vainas) se observó un ligero aumento de los valores de 

reacción en la mayoría de los cultivares en el segundo año. Esto puede estar determinado, una 

vez más, por la influencia de las condiciones ambientales imperantes en el momento de 

realizarse la investigación (Anexo 10). Por ejemplo, en el segundo año, las reacciones en follaje 

tendieron a aumentar ligeramente, lo que se correspondió con un ascenso aproximadamente de 

2 y 60  C en los valores de temperatura máxima. Estos últimos oscilaron entre los rangos de 28 a 

32 0 C, durante los meses de  diciembre, enero  y febrero, los cuales favorecen el desarrollo del 

patógeno después de la infección. 

Los valores de las precipitaciones presentaron también un aumento, al compararlos con los 

valores registrados en el año anterior (Año 1) (Anexo 10), lo mismo ocurrió con los valores de 

la humedad relativa, los cuales fueron más altos durante los meses de noviembre, diciembre, 

enero y febrero del segundo año (Año 2) (Anexo 10). Estas variación en las condiciones 
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ambientales del segundo año, pudieron haber favorecido el desarrollo de la enfermedad, 

además en general las plantas se encontraban en las etapas de desarrollo correspondientes al 

inicio de la floración (R6), entre 35 a 40 DDS; momento en el cual el cultivo se vuelve más 

vulnerable y sensible a la infección de enfermedades  bacterianas.  

Resultados similares fueron reportados por Asensio-Manzanera et al. (2005); Araya y 

Hernández, (2008) y Liu et al. (2010), los que confirman que las bacterias de Xap son 

patógenos de climas tropicales y ambientes con humedad relativa elevada y causan mayor daño 

a las plantas cuando los promedios de temperatura son entre 28 y 300 C, que a temperaturas 

inferiores, haciéndose más notable en los cultivares susceptibles a este patógeno. 

Las evaluaciones realizadas mostraron a un grupo de cultivares con buen comportamiento y 

estabilidad en las reacciones en el follaje y en las vainas durante los tres años de estudio, entre 

ellos encontramos a ‘XAN 155’, ‘XAN 159’, ‘XAN 280’, ‘XAN 286’, ‘CUT 53’, ‘CUT 49’ y 

‘CUT 45’. Se denota por estos resultados que todos poseen buen comportamiento frente al 

aislamiento patogénico 527 de Xap, lo cual constituye un resultado de importancia si tenemos 

en cuenta la necesidad de continuar incorporando nuevos cultivares  con una ampliar la base 

genética para la resistencia a Bacteriosis en las áreas de producción, en Cuba.  

 Efecto de la inoculación sobre el rendimiento de los cultivares con genes de 

resistencia a Bacteriosis común  

En la tabla 10, se presentan los rendimientos en kg/ha, obtenidos por los cultivares durante los 

tres años de estudio. Para los valores del rendimiento en el primer año las líneas CUT 45 (2789 

kg/ha), CUT 53 (2747 kg/ha) y los cultivares ‘L 81-61’ (Jutiapa) (2728 kg/ha), ‘RXAH 

182741-C’ (2502 kg/ha) y ‘XAN 280’ (2345 kg/ha) presentaron los valores más altos de 
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rendimientos sin diferencias significativas entre ellos y el testigo ‘Engañador’ (2293), pero si 

con el testigos ‘XAN 112’ (2233 kg/ha) y ‘Velasco Largo’ (1115).  

Para el segundo y tercer año, se destacan nuevamente CUT 45 con rendimientos de 1017 y 

2788 kg/ha, seguida de CUT 53 con 1065 y 2747 kg/ha, y los cultivares ‘L 81-61’ (Jutiapa) con 

907 y 2642 kg/ha, ‘RXAH 182741-C’ con 907 y 2475 kg/ha, ‘XAN 155’ con 874 y 2543 kg/ha, 

sin diferencias significativas entre ellos, pero si con los testigos ‘XAN 112’ (882 kg/ha) para el 

segundo año y ‘Engañador’ (2293kg/ha) en el tercero. El testigo susceptible ‘Velasco Largo’ 

presentó diferencias significativas con todos los cultivares mencionados en los tres años de 

estudio.  

De forma general, observamos que existen diferencias marcadas entre los valores de 

rendimientos obtenidos en el primer y tercer años, con relación a los del segundo año, esto 

puede deberse, como habíamos explicado en la prueba anterior, a las condiciones ambientales 

imperantes en el momento de realizarse el estudio, las cuales favorecieron la diseminación del 

patógeno inoculado y el desarrollo de síntomas más severos de la enfermedad en los cultivares 

susceptibles, entre otros, lo cual pudo influir en gran medida en la diminución de los 

rendimientos de todos los cultivares evaluados en ese año.  

Existe un grupo de líneas y cultivares con reacciones intermedia en el follaje y resistente e 

intermedia en vainas, con altos rendimientos, ellos son: CUT 45, CUT 53, ‘RXAH 182741-C’, 

‘XAN 155’, ‘XAN 280’ y ‘XAN 286’, a los que catalogamos como cultivares tolerantes frente 

al aislamiento 527 de Xap; porque a pesar de haber presentado síntomas de la enfermedad, no 

se afectaron sus rendimientos.  

Sin embargo, otro grupo presentó reacciones en follaje entre intermedia y susceptible y valores 

de rendimientos más bajos, pero superiores a 1000 kg/ha, ellos son: ‘NY 793755-2’, ‘XAN 
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273’, CUT 49, ‘XR 16633’, ‘XAN 91’, ‘PI325761’, ‘CORNELL10392 BULK’ y ‘AFR 362’. 

Estos cultivares pueden reconocerse como productivos, ya que a pesar de haber presentado 

síntomas avanzados de la enfermedad, no tuvieron grandes afectaciones en sus rendimientos.  

Estos resultados son de gran importancia si tenemos en cuenta que fueron obtenidos en 

condiciones de alta presión de inoculo del aislamiento 527 de Bacteriosis común, y que en cada 

prueba los cultivares se expusieron a un estrés máximo, que garantizó la expresión de la 

resistencia, tolerancia o susceptibilidad de cada uno de ellos, ante el patógeno; lo que no ocurre 

en condicione de incidencia natural; ya que la presión del patógeno disminuye y las respuestas 

de los cultivares son mucho más favorables en tales condiciones.  

Algunos autores concuerdan en afirmar, que las aspersiones de inóculos en campo para la 

evaluación de poblaciones de frijol, han permitido de forma rápida, descartar la mayor cantidad 

de genotipos susceptibles, Singh y Muñoz (1999); así como la selección de genotipos tolerantes 

y/o resistentes a aislamientos de Xap, con mayor eficiencia (Asencio- Manzanera et al., 2002). 

Al realizar el análisis de varianza para el carácter rendimiento, se obtuvo una interacción 

significativa de los cultivares en los años estudiados, lo que permitió el ajuste a un modelo 

AMMI de los residuales de la interacción de segundo orden. En la figura 9, se representa el 

biplot correspondientes a los AMMI realizados para la variable rendimiento. En todos los casos 

se explicó, con los dos primeros componentes, el 100% de la variabilidad. Se manifestó un 

comportamiento diferencial para la mayoría de los cultivares, durante los tres años de estudio.  

Las líneas y los cultivares antes mencionados CUT 53, CUT 45, ‘XAN 286’, ‘XAN 273’, ‘XR 

16633’ y ‘XAN 280’, seguidos de ‘AFR 362’  resaltan al interactuar en todos los ambientes, 

por su ubicación más cercana al centro de origen de las coordenadas, presentando los más altos 

rendimientos y una mayor estabilidad en sus valores, durante los tres años de estudio.   
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Otro grupo de cultivares interactuaron positivamente durante dos de los años, pero con una 

interacción negativa en el tercero; ya que sus valores de rendimientos fueron más estables en 

unos que en otros, en éste aspecto resaltan ‘L 81-61’ (Jutiapa) (2728 y 2642 kg/ha), CUT 49 

(2152 y 2156 kg/ha) y ‘NY 793755-2’ (2467 y 2286 kg/ha), con valores elevados de 

rendimientos en los años uno y tres y bajos en el año dos, de 907, 1022 y 701 kg/ha para cada 

uno de ellos. El resto de los cultivares estudiados se comportaron de la misma forma, 

incluyendo a los testigos ‘XAN 112’ y ‘Engañador’. 

 

  Figura 9:  Representación biplot del comportamiento de los cultivares con resistencia a 
Bacteriosis común, durante los tres años de estudio, para el carácter rendimiento,  
frente a Xap de Cuba, mediante un modelo  AMMI. 

 
Sin embargo, en el caso de ‘XAN 159’, a pesar de ser un cultivar de reconocida resistencia a 

este patógeno, según reportes de Singh y Schwartz (2010), sus rendimientos fueron bajos 

durante los años uno y dos, lo que explica que no siempre se pueda contar con cultivares que 

combinen la resistencia a Xap y altos rendimientos. En este caso el valor genético de este 

cultivar, se fundamenta en la expresión de su resistencia en el follaje y en las vainas y no en el 
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rendimiento, lo que sugiere su introducción en el Programa de Mejora para esta enfermedad, 

como un posible progenitor combinado con cultivares comerciales con altos rendimientos, para 

la obtención de progenies a con un mejor comportamiento frente a Bacteriosis común y 

rendimientos aceptables. 

 Análisis de las correlaciones entre las reacciones en el follaje y las vainas y el 

rendimiento. 

Líneas avanzadas del Programa de Mejora Nacional y cultivares con genes de resistencia. 

Al realizar el análisis del coeficiente de correlación de Pearson, se pudo comprobar el grado de 

asociación existente entre las variables independientes, reacción en el follaje y en las vainas y 

el rendimiento frente a la inoculación con el aislamiento 527 de Xap.  

Los valores presentes en la tabla 11 y 12, muestran que existió una asociación negativa entre el 

rendimiento y la reacción en el follaje y en las vainas, tanto para las líneas avanzadas (- 0,621 y 

-0,562) (Tabla 11), como para los cultivares con genes de resistencia (-0,473 y -0,505) (Tabla 

12), con valor significativo para p<0,001. Esto explica el efecto negativo de las inoculaciones 

con el aislamiento patogénico 527 de Xap, sobre los rendimientos de las líneas y cultivares 

estudiados, sobre todo en el segundo año donde las condiciones ambientales fueron favorables 

para el desarrollo y diseminación de esta enfermedad. 

Tabla 11: Correlación entre rendimiento, reacción en follaje y reacción en vainas, frente a 
Bacteriosis común, para las  líneas avanzadas en los años de estudio. 
 

 Rendimiento Reacción en Follaje Reacción en  Vainas 
Rendimiento 1,000   

Reacción en Follaje -0,621*** 1,000  
Reacción en  Vainas -0,562*** 0,726*** 1,000 

Valores significativos para p< 0.001. 
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Tabla 12: Correlación entre rendimiento, reacción en follaje y reacción en vainas, frente a 
Bacteriosis común, para los cultivares con genes de resistencia a Bacteriosis común. 
 

  Rendimiento Reacción en follaje Reacción en vainas 
Rendimiento 1.000   
Reacción en Follaje -,473***   
Reacción en Vainas -,505*** ,588***  
Valores significativos para p< 0.001 

En cuanto a la relación existente entre la reacción en las vainas y el follaje (Tablas 11 y 12), se 

aprecia que las variables están correlacionadas con una asociación positiva frente a la presencia 

del patógeno de Xap, tanto para las líneas avanzadas, como en los cultivares con genes de 

resistencia a Bacteriosis común. Esto puede entenderse, si tenemos en cuenta cómo ocurre la 

propagación y diseminación de la infección de estas bacterias por los diferentes órganos de la 

planta. Una vez que el patógeno de Xap penetra en las plantas a través de heridas o aberturas 

naturales como estómas o lenticelas, se produce la colonización del xilema y ocurre el 

marchitamiento, obstruyéndose de forma gradual el sistema vascular y desintegrando las 

paredes celulares de la planta, de esta forma las bacterias logran llegar a los diferentes órganos 

de la planta, lo cual eleva los niveles de Xap en botones florales, flores y vainas. Esto influye 

directamente en la posterior infección de la semilla, ya que las poblaciones internas de Xap son 

las responsables de la inducción de la enfermedad.  

Diferentes estudios indican que Xap tiene la habilidad para entrar a las vainas a través del 

sistema vascular e infestar la semilla causando lesiones en  la parte inferior de las vainas. Las 

bacterias Xap que entran a la semilla a través del sistema vascular, frecuentemente, causan una 

pequeña decoloración amarilla. Estos síntomas no son fácilmente detectables en semillas de 

frijol coloreado, sin embargo, en semillas de frijol blanco, comúnmente se observa un halo 

amarillo alrededor del hilum. Autores que coinciden con estos resultados y expresan que la 

presencia de esta bacteria puede afectar y reducir la calidad de las vainas y, por consiguiente, 
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afectar  las semillas (Beaver y Osorio, 2009). Las semillas infestadas  por Bacteriosis común,  

con síntomas visibles, pueden perder su coloración o mancharse, disminuyendo así su valor 

comercial (Montoya et al., 1997; Asensio-Manzanera et al., 2005). Otros estudios demostraron 

que las hojas infestadas eran la fuente principal de la infección de las vainas y, por 

consiguiente, de las semillas (Aggour et al, 1989a).  

Se demuestra una vez más, que el desarrollo de cultivares resistentes a este patógeno, debe ser 

uno de los objetivos del Programa de Mejora Nacional.  La efectividad del uso de la resistencia 

genética para el control de Xap, por tanto,  constituye la alternativa mejor en el control 

fitosanitario de este patógeno (Singh y Schwartz, 2010 y Shi et al., 2011).  

Los resultados obtenidos en este capítulo podrán contribuir al perfeccionamiento de las 

medidas de manejo integrado de esta enfermedad. La incorporación de los cultivares RXAH 

182741-C’, ‘XAN 155’, ‘XAN 280’, ‘XAN 286’ y  L 81-61’ (Jutiapa) en la estrategia varietal 

del frijol común, ayudará a  contrarrestar los efectos negativos de este patógeno sobre los 

rendimientos, en las áreas de producción de este grano en Cuba. Se recomienda además, la 

introducción de las líneas ‘XAN 155’, ‘XAN 159’, ‘XAN 280’ y ‘XAN 286’ por sus valores de 

reacción intermedias en follaje y resistentes e intermedias en vainas, como progenitores en el 

Programa de Mejora Nacional. 

4.3 Respuesta a Bacteriosis común, en cultivares y líneas de Cuba, Colombia y Honduras 

frente al aislamiento EAP 9506, en condiciones controladas  

4.3.1 Cultivares comerciales, líneas avanzadas del Programa de Mejora Nacional y 

cultivares con genes de resistencia a Bacteriosis común, procedentes de Cuba 

En la tabla 13, se presentan las reacciones en el follaje obtenidos por los cultivares comerciales 

al ser inoculados con el aislamiento patogénico 9506 de la Escuela Agrícola Panamericana (en 
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lo adelante, EAP 9506). Las reacciones en el follaje para todos los cultivares comerciales 

fueron de susceptibles, al igual que en los testigos ‘Engañador’ y ‘Catrachita’ (testigo empleado 

por su alta susceptibilidad a este patógeno en Honduras) Se observaron en general, síntomas 

severos de la enfermedad (Figura 10 A y B) con valores de reacción entre 7,8 para ‘Hatuey 24’ 

y 9,0 para el testigo ‘Engañador ‘y los cultivares ‘Guamá 23’, ‘M112’, ‘ICA Pijao’, ‘Güira 89’ 

y ‘CC25-9 (N)’.  

                      

A                                                                            B 

Figura 10: Síntomas en el follaje de Bacteriosis común, inducidos por el aislamiento EAP 
9506, de Honduras.  A) Síntomas de reacción susceptible en el cultivar comercial 
Hatuey 24. (B) Síntomas de reacción susceptible en el testigo ‘Engañador’. 

 
Si comparamos los valores obtenidos frente a este aislamiento hondureño y los obtenidos frente 

al aislamiento 527 de Xap de Cuba (pruebas anteriores) (Tabla 13), podemos apreciar como las 

reacción en follaje aumentan frente al aislamiento EAP 9506 en todos los cultivares 

comerciales, esto confirma la no presencia de resistencia de estos frente a la patogenicidad que 

posee este aislamiento, informada con anterioridad por Zabala (2003), en pruebas realizadas 

con aislamientos de Xanthomonas axonompodis de Honduras, frente a líneas y cultivares de 
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frijol común, donde destaca al aislamiento EAP 9506 como uno de los mas patogénicos y 

virulentos del país. 

Tabla 13. Reacción en el follaje frente a los  aislamientos EAP 9506 de Honduras y Xap 527, en 
los cultivares comerciales de Cuba y presencia de los marcadores SCAR SAP6 y SU 91.  

  

Cultivares Reacción en Follaje SCAR para 
Xap3 

EAP 9506 Categoría 1 Xap 527 Categoría 
1 

SAP6 SU91 

CC - 25 9 (N) 9.0 S 7.3 S + - 
Bolita 42 8.5 S 8.0 S + - 
Güira 89 9.0 S 8.0 S - - 
ICA Pijao 9.0 S 8.0 S - - 
BAT 304 8.8 S 6.3 I - - 
Tazumal 8.0 S 7.3 S - - 
BAT 832 8.0 S 7.3 S + - 
Velasco Largo 8.5 S 8.3 S - - 
Red Kloud 8.1 S 7.3 S - - 
M-112 9.0 S 6.6 I - - 
CC- 25 9 (R) 8.6 S 7.0 S + - 
Hatuey  24 7.8 S 6.0 I - - 
Guamá 23 9.0 S 5.3 I + - 
Bonita 11 8.1 S 7.6 S + - 
Chévere 8.5 S 6,6 I - - 
Engañador ( T) 9.0 S 5.6 I - - 
Catrachita (T) 8.8 S - - - - 
EAP: aislamiento patogénico de Honduras; Xap: aislamiento patogénico de Cuba. 1 Evaluación de la 
severidad de la reacción al patógeno según, Sistema estándar para la evaluación de germoplasma de frijol, 
donde: 1,2,3 =  resistente (R); 4,5,6 = Intermedio (I); 7,8,9 =  Susceptible (S) (CIAT, 1981b). ''+ '' 
Representan los cultivares que llevan el marcador SCAR SU91 y SAP 6 '' - '' representa los genotipo que no 
llevan el marcador SCAR SU91 y SAP6. 
 

En la tabla 14, observamos los valores de reacción en el follaje de los cultivares con genes de 

resistencia a Bacteriosis común, igualmente inoculados con el aislamiento EAP 956. 

Se destacaron por su reacción intermedia, los cultivares ‘XAN 159’ (5,5), ‘PI 325761’ (5,5), 

‘RXAH 182741–C’ (5,6) y ‘L 81-61’ (Jutiapa) (5,6), con valores similares a los obtenidos por 

los testigos ‘XAN 112’ (5.8), e inferiores al testigo ‘Catrachita’ (8,8) frente al aislamiento 

cubano 527 de Xap (pruebas anteriores) (Tabla 14). Estos resultados permiten afirmar que los 
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cultivares antes mencionados presentaron un comportamiento similar en cuanto a la resistencia, 

frente a dos aislamientos patogénicos de Xap de origen diferente.  

Tabla 14. Reacción en el follaje frente a los  aislamientos EAP 9506 de Honduras y Xap 527, 
en los cultivares con genes de resistencia a Bacteriosis común, de Cuba  y presencia de los 
marcadores SCAR SAP6 y SU 91.   
 

 Cultivares Reacción en follaje SCAR para 
Xap3 

EAP 9506 Categoría 
1 

Xap 527 Categoría 
1 

SAP6 SU91 

AFR 362 6.1 I 7.6 S + - 
AFR 603 7.5 S 7.5 S - - 
NY 793755-2 8.1 S 6.6 I + - 
CORNELL BULK 
10392 

8.0 S 6.9 I + - 

L 81-61 (JUTIAPA) 5.6 I 6,4 I + - 
PI 325761 55..55 I 5.8 I - - 
RXAH 182741-C 55..66 I 6.3 I + + 
XAN 91. 55..55 I 7.6 S - - 
XAN 155 88..55 S 5.4 I + - 
XAN 159 55..55 I 5.4 I + + 
XAN 273 88..33 S 6.7 I - - 
XAN 280 77..55 S 5.3 I - - 
XAN 286. 77..88 S 5.3 I - - 
XR 16633. 88..55 S 7.5 S - - 
CUT 53 77..55 S 5.6 I - - 
CUT 49 88..11  S 6.5 I - - 
CUT 45 88..55 S 5.1 I + - 
XAN 112 (T.R.1) 5.8 I 5.1 I + - 
Catrachita (T.S.2) 8.8 S - - - - 
EAP: aislamiento patogénico de Honduras; Xap: aislamiento patogénico de Cuba. 1 Evaluación de la 
severidad de la reacción al patógeno según, Sistema estándar para la evaluación de germoplasma de frijol, 
donde: 1,2,3 =  resistente (R); 4,5,6 = Intermedio (I); 7,8,9 =  Susceptible (S) (CIAT, 1981b). ''+ '' 
Representan los cultivares que llevan el marcador SCAR SU91 y SAP 6 '' - '' representa los genotipo que no 

llevan el marcador SCAR SU91 y SAP6. 
 
Sin embargo, otros como AFR 362, XAN 91 presentaron reacción intermedia frente a EAP 

9507 de Honduras, pero susceptible frente al aislamiento 527 de Xap de Cuba. El resto de los 

cultivares presentaron reacciones de susceptibilidad entre 7,5 y 9,0. Resultados similares fueron 

expuestos por McElroy (1985), Wolfang (1999), Barrera (2001) y Zapata (2001), quienes 
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afirmaron que algunos cultivares considerados como resistentes en una región o país, se 

muestran susceptibles a los aislamientos de Bacteriosis común de otros países.  

Las diferencias de reacción en el follaje frente a ambos aislamientos pueden estar determinadas 

por la patogenicidad de los aislamientos utilizados en este estudio y la no expresión de la 

resistencia de estos cultivares frente a dos aislamientos patogénicos de diferentes orígenes, EAP 

9506 aislado en Honduras y el Xap 527 en Cuba. La incorporación de resistencia genética a los 

cultivos, ejerce una presión de selección sobre el patógeno, que evoluciona para vencer esa 

resistencia; por esto es importante conocer la variabilidad de los patógenos hacia los que se 

desea obtener la resistencia.  

En el mismo sitio en que se originó una especie, lo hicieron también sus patógenos, los cuales 

muestran gran variabilidad en esos sitios (Navarrete - Maya et al., 1996). Flor, 1955, citado por 

Navarrete – Maya (1996), fue el primero en postular que por cada gen que condiciona 

resistencia en el hospedante, hay un gen que condiciona la patogenicidad, dando origen así a la 

“Teoría de un Gen por un Gen”.  

 La inoculación con los dos aislamientos en las pruebas de resistencia a esta enfermedad 

demostró que el uso de aislamientos de Xap con diferentes patogenicidades permite hacer una 

selección más efectiva de aquellas líneas y cultivares con resistencia y/o tolerancia a los dos 

aislamientos. Se destacan con una reacción intermedia frente a los aislamientos patogénicos de 

527 de Xap de Cuba y EAP 9506 de Honduras, las líneas ‘XAN 159’, ‘PI325761’,’ RXAH 

182741-C’ y ‘L8161 (Jutiapa)’. 
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4.3.2 Líneas de frijol del Programa de Investigación de frijol (PIF), de Honduras y  del 

CIAT de Colombia.  

Las evaluaciones realizadas a las líneas procedentes de la cruza de Tío Canela/VAX 6, del PIF 

de Honduras (Tabla 15), permitió afirmar que estas fueron resistentes frente al aislamiento EAP 

9506. Los testigos presentaron reacción de susceptibilidad frente a este patógeno, alcanzando 

valores reacción de 8.8, según la escala empleada.  

Al observar el comportamiento de las líneas del programa de mejoramiento del CIAT, se 

destacaron VAX 6 (1,8), VAX 3 (2,5), VAX 5 (2,7), con reacciones de resistencia en follaje 

frente al aislamiento EAP 9506, seguidas de VAX 1 (4,2), VAX 2 (5,0) y VAX 4 (6,1) con  

reacción intermedia. Esto pueden deberse a los altos niveles de resistencia de las líneas VAX, 

las cuales provienen de  la piramidación de genes  entre frijol común y frijol tepary (Phaseolus 

accutifolius), lo que les confiere altos niveles de resistencia a este patógeno y mejor adaptación 

a las condiciones en los trópicos. (Asencio – Manzanera et al., 2005; Beaver y Osorio, 2009 y 

Terán y Singh 2010a).  

Resultados similares fueron expuestos por Barrera (2001) al evaluar algunas de estas líneas en 

condiciones controladas e inoculadas con aislamientos de Xap , donde destacó la resistencia de 

las líneas VAX 6 y VAX 3 de Colombia (Singh et al., 2001 y 2008 a y b).  

En general, todas las líneas del PIF de Honduras presentaron valores de reacción de resistente e 

intermedio. Pero  se destacan con los más bajos X0104-45-3-5-5 (2,3),  X0104-45-5-1-4 (2,5), 

X0104-37-5-3-4 (2,7), X069-153-9-4-3-2 (2,7), por debajo de los obtenidos por los testigos Tío 

Canela y Catrachita (Tabla 15), con susceptibilidad de 8,8. Los valores obtenidos las líneas del 

PIF de Honduras, derivadas de la cruza Tío Canela /VAX6, pueden estar determinados por el 

aporte que brindó uno de sus progenitor VAX 6 quien les confirió los genes de resistencia a 
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este patógeno lo que les permitió obtener  reacciones de resistencia  en follaje frente a al 

aislamiento EAP 9506 . 

Tabla 15. Reacción en el follaje frente a los  aislamientos EAP 9506 de Honduras de las  líneas 
del CIAT de Colombia y del PIF de Honduras y presencia de los marcadores SCAR 
SAP6 y SU 91.   

 
Cultivares Reacción en Follaje SCAR para Xap3 

EAP 9506 Categoría 1 SAP6 SU91 

VAX 1  4,2 I + + 
VAX 2 5,0 I No4 No4 
VAX 3 2,5 R No4 No4 
VAX 4 6,1 I No4 No4 
VAX 5 2,7 R + + 
VAX 6 1,8 R + + 
X069-157-8-5-2-5 3,0 R + + 
X069-153-9-4-3-2 2,7 R + + 
X069-153-9-4-3-3 3,5 I + + 
X069-153-9-4-3-5 3,3 I + + 
X069-157-12-5-1-4 3,7 I + + 
X069-157-14-4-1-3 2,8 R + + 
X069-157-14-4-3-1 3,3 I + + 
X069-157-14-4-5-5 3,0 R + + 
X0104-37-5-3-4 2,7 R + + 
X0104-38-2-1-1 3,7 I + + 
X0104-45-3-5-5 2,3 R + + 
X0104-45-5-1-4 2,5 R + + 
X0104-52-5-5-3 2,8 R + + 
X0104-52-5-5-5 3,3 I + + 
X0104-52-5-5-6 3,7 I + + 
X0104-52-5-6-2 3,3 I + + 
Tío Canela 75  (T.) 8,8 S + - 
Catrachita (T) 8,8 S - - 
EAP: aislamiento patogénico de Honduras; Xap: aislamiento patogénico de Cuba. 1 Evaluación de la 
severidad de la reacción al patógeno según, Sistema estándar para la evaluación de germoplasma de frijol, 
donde: 1,2,3 =  resistente (R); 4,5,6 = Intermedio (I); 7,8,9 =  Susceptible (S) (CIAT, 1981b).3 ''+ '' 
Representan los cultivares que llevan el marcador SCAR SU91 y SAP 6 '' - '' representa los genotipo que no 
llevan el marcador SCAR SU91 y SAP6. 4No: no se evaluaron con los marcadores SCAR. 
 

La incorporación de estas VAX 6 , VAX 3, VAX 5, con reacciones de resistencia en follaje 

frente al aislamiento EAP 9506, seguidas de VAX 1, VAX 2 y VAX 4 con reacción intermedia, 

así como, todas las líneas provenientes de la cruza ‘Tío Canela’/VAX 6 al Programa de Mejora 

Nacional y su posterior evaluación frente a aislamientos cubanos de Xap, en condiciones a cielo 
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abierto o controladas, pueden tener mucho valor ya que estas pueden constituir nuevas fuentes 

de resistencias a Xap,  posibles padres donantes de genes y futuros cultivares con resistencia a 

Bacteriosis común. 

4.4 Identificación de marcadores moleculares SCAR (SAP 6 y SU91) ligados a genes de 

resistencia a bacteriosis común 

Al evaluar de forma independiente la presencia o no de los marcadores SCAR SAP6  y SU9, 

asociados a los genes de resistencia a Xap en las líneas y cultivares estudiados, de Cuba, 

Honduras y Colombia (Figuras de la 11 a la 16), se observó que solo un grupo de ellos 

presentaron los QTL (loci de caracteres cuantitativos) de resistencia a este patógeno. 

En los cultivares comerciales el empleo del marcador SAP 6 (Figura 11 y Tabla 13), identificó 

la presencia del QTL asociado a la resistencia a Xap, en: ‘CC- 25 9 (N)’, ‘Bolita 42’, ‘BAT 

832’, ‘CC - 25 9 (R)’, ‘Guamá 23’ y ‘Bonita 11’. Sin embargo, todos ellos fueron susceptibles 

frente a las inoculaciones con los aislamientos 527 de Cuba y EAP 9506 de Honduras, 

exceptuando a ‘Guamá 23’ con una reacción intermedia, solo para Xap 527. En estos resultado 

queda claro que la presencia del marcador SAP 6 no influyó en la expresión de la resistencia a 

Bacteriosis común en los cultivares comerciales de Cuba, lo cual muestra que este marcador no 

presenta genes compatibles con los genes de patogenicidad de estos aislamientos. 

En los cultivares con genes de resistencia, la presencia del marcador SAP 6 se identificó solo en 

algunos, ellos son; ‘AFR 362’, ‘NY 793755-2’, ‘CORNELL BULK 10392’, ‘L 81-61’ 

(JUTIAPA), ‘RXAH 182741-C’, ‘XAN 155’, ‘XAN 159’, testigo ‘XAN 112’ y en la línea 

CUT 45 (Figura 12 y Tabla 14), sin embargo, dicha presencia, al igual que en los cultivares 

comerciales, no estuvo en correspondencia con la reacción de susceptibilidad expresada por 

ellos, frente a las inoculaciones con el aislamientos EAP 9506, siendo: ‘AFR 603’ (7,5), ‘NY 
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793755-2’ (8,1), ‘XAN 155’(8,5) y la línea CUT 45 (8,5), no ocurriendo lo mismo, frente al 

aislamiento cubano Xap 527, donde casi todos presentaron reacción intermedia, exceptuando a 

AFR 362 con susceptibilidad de 7,6. Esto muestra, que la presencia del gen asociado a este 

QTL no fue suficiente para inducir reacciones de resistencia a estos cultivares frente a los 

aislamientos EAP 9605 y Xap 527.  

 

Figura 11: Secuencias de electroforesis, generadas con el marcador SCAR SAP6 (QTL) en los 
cultivares comerciales de frijol de Cuba. + = testigo con el marcador SAP6 (Tío 
Canela) y - = testigo sin el gen SAP6 (Catrachita), E = marcador de 100 pb. 
Números del 1 - 18 = corresponden a cada cultivar evaluado, S= cultivares que no 
presentaron el marcador SAP 6. 

 
La resistencia a bacteriosis en el frijol común, es un rasgo cuantitativo, y como puede verse en 

los casos expuestos anteriormente, el nivel de resistencia conferido por un solo QTL es parcial, 

o sea, no es suficiente para que estos cultivares logren una reacción de resistencia frente la 

acción de estos aislamientos patogénicos. Al respecto Castro et al. (2003) afirmaron que el 

desarrollo de líneas mejoradas por el método de piramidación de genes (acumulación de QTL 

de resistencia) de varias fuentes de resistencia podría ayudar a aumentar los niveles de 

resistencia conferidos por un solo QTL.  

Mutlu et al, (2005); Shwartz et al. (2003 y2006); Singh et al. (2009b); O’Boyle et al. (2007) 

emplearon la piramidación de múltiples QTL para la resistencia Bacteriosis común y la 
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combinación de múltiples QTL proporcionó un mayor nivel de resistencia, que el conferido 

exclusivamente por un solo QTL. 

 

Figura 12: Secuencias de electroforesis, generadas con el marcador SCAR SAP6 (QTL) en  
cultivares con resistencia a Bacteriosis común. + = testigo con el marcador SAP6 
(Tío Canela) y - = testigo sin el gen SAP6 (Catrachita), E = marcador de 100 pb. 
Números del 20 - 38 = corresponden a cada cultivar evaluado, S= cultivares que no 
presentaron el marcador SAP 6. 

 
Al emplearse el marcador SU91 en los cultivares de Cuba, ninguno de los cultivares 

comerciales, presentó el QTL de resistencia a Xap (Tabla 13). En los cultivares con resistencia 

a Bacteriosis común, solo se observó la presencia del marcador SU91 en los cultivares ‘RXAH 

182741-C’ y ‘XAN 159’ (Tabla 14 y Figura 13). Esto pudo haber influido en los valores de 

reacción de alta susceptibilidad expresados por los cultivares comerciales y los cultivares con 

genes de resistencia de Cuba, que no presentaron este marcador, frente al aislamiento EAP 

9506 de Honduras.  

En los cultivar ‘RXAH 182741-C’ y ‘XAN 159’ (con bandas +) se observaron reacción 

intermedia frente al aislamiento EAP 9506 de Honduras y Xap 527 de Cuba, en estos casos si 

hubo correspondencia entre la presencia de los marcadores y la expresión de la resistencia 

frente a estos aislamientos patogénicos. Muchos mejoradores han identificado al cultivar ‘XAN 

159’, como padre donante del QTL ligado al marcador SU91, que condiciona la resistencia a 
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Xap, este cultivar es reconocida hoy, como una de las fuentes genéticas de mayor importancia, 

empleada en los programas de mejora en la región (; Kelly et al., 2003; Miklas et al., 2003; 

Zabala 2003; Mutlu et al., 2008 y Liu et al., 2008 y 2010). 

 

Figura 13: Secuencias de Electroforesis, generadas con el marcador SCAR SU91 (QTL) en 
cultivares con genes de resistencia de Cuba. + = testigo con el marcador SU 91 (Tío 
Canela) y - = testigo sin el gen SU 91 (Catrachita), E = marcador de 100 pb. 
Números del 20- 38 = corresponden a cada cultivar evaluado, S= cultivares que no 
presentaron el marcador SU 91. 

 
El cultivar ‘PI 32576’, a pesar de no poseer los marcadores SAP6 y SU91, presentó reacciones 

intermedias de 5.5 y 5.8 frente los dos aislamientos inoculados (Tabla 14). Una vez más se 

pone de manifiesto, que la presencia o no de estos marcadores no confiere una protección 

completa frente a aislamientos patogénicos de Bacteriosis común ya que pueden existir otros 

genes que confieren resistencia a este patógeno y que no estén marcados por los SCAR SAP6 y 

SU91. Esto confirma la necesidad de realizar retrocruzas que combinen varias fuentes genéticas 

y lograr nuevas líneas con resistencia a aislamientos virulentos y patogénicos, de diferentes 

regiones geográficas. 

En las líneas procedentes del CIAT, Colombia y las líneas del PIF de Honduras, se identificó la 

presencia del marcador SAP6 (Figura 14). En estos casos si existió una correspondencia entre 

la expresión de la resistencia en las reacciones frente al aislamiento EAP 9506 y la presencia de 
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los marcadores estudiados (Tabla 15). Los resultados obtenidos fueron los esperados, ya que 

estas líneas del PIF, fueron generadas de un cruzamiento que combina como progenitores a 

VAX 6 (donante de los marcador SAP6 y SU91) y ‘Tío Canela’. 

 

Figura 14: Secuencias de electroforesis, generadas con el marcador SCAR SAP6 (QTL) en las 
líneas del PIF de Zamorano. + = testigo con el marcador SAP6 (Tío Canela) y - = 
testigo sin el gen SAP6 (Catrachita), E = marcador de 100 pb. Números del 1 - 22 = 
corresponden a cada línea evaluada, S= líneas que no presentaron el marcador SAP 
6. 

 
El marcador SU91 (Figura 15), se identificó solo en VAX 1, VAX 5 y VAX 6 (Tabla 15), 

evidenciando una correspondencia con la presencia de este marcador y la reacción de 

resistencia en follaje frente a la inoculación del aislamiento EAP 9506.  Esto se justifica, ya que 

estas líneas son el resultado de mejoramiento genético mediante la piramidación de diferentes 

fuentes de genéticas del genero Phaseolus, lo cual dio como resultados la generación de  VAX 

5 y VAX 6 con niveles elevados de resistencia a aislamientos patogénicos de Bacteriosis 

común, incluyendo a EAP 9506 de Honduras.     

Trabajos realizados en la región por Singh et al. (2008b) y (2009a), Terán et al. (2009) y Terán 

y Singh (2010b), muestran a las líneas VAX con reacciones de resistencia e intermedia frente a 

aislamientos patogénicos de Bacteriosis común,  lo cual lo atribuyen, a la presencia de un gen 

mayor incorporado a través de trabajos de retrocruzas entre P. vulgaris y P. accutifolius.                                                                 

1     2      3        4      5     6      7     8      9    10    11   12   13   14  15    16   17   18    19  
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Figura 15: Secuencias de electroforesis, generadas con el marcador SCAR SU91 (QTL) en las 
líneas del CIAT y del PIF de Zamorano. + = testigo con el marcador SU 91 (Tío 
Canela) y - = testigo sin el gen SU 91 (Catrachita), E = marcador de 100 pb. 
Números del 2- 11 = corresponden a cada línea evaluado, S= líneas que no 
presentaron el marcador SU91. 

 

 

Figura 16: Secuencias de electroforesis, generadas con el marcador SCAR SU91 (QTL) en 
líneas del PIF de Zamorano. + = testigo con el marcador SU 91 (Tío Canela) y - = 
testigo sin el gen SU 91 (Catrachita), E = marcador de 100 pb. Números del 12- 23 = 
corresponden a cada línea evaluado, S= líneas que no presentaron el marcador SU 
91. 

 
Para las líneas del PIF de Zamorano, se observó la presencia del marcador SU91 en todas ellas, 

existiendo una total correspondencia entre la presencia de este marcador y los valores de 

reacción en hojas frente a la inoculación del aislamiento EAP 9506, los que oscilaron entre los 
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rangos de resistentes e intermedios (Figura 15 y 16). Los controles empleados es este estudio 

no presentaron el QTL asociado al marcador SCAR SU91. 

En estos resultados se muestra además, la presencia o no de los marcadores SCAR SAP 6 y SU 

91 de forma independiente o de conjunto, en los cultivares estudiados. 

La presencia de los marcadores SU91 y SAP6, no siempre coincidió con las reacciones de 

resistencia frente a los aislamientos EAP 9506 y Xap 527. Tal es el caso de los cultivares 

comerciales y con genes de resistencia de Cuba, a pesar de que se pudo notar que en todos los 

que presentaron el marcador de SAP6 o SU91 de forma independiente, fueron menores los 

niveles de susceptibilidad frente a ambos aislamientos, con respecto a las reacciones de los 

cultivares que no presentaron ninguno de los dos marcadores. 

Es importante resaltar  que el cultivar ‘XAN 159’ y las líneas VAX 3, VAX 5 y VAX 6  

presentaron el marcador SCAR SU91 de conjunto con SAP6, esto puede haber influido en la 

expresión de los niveles de reacción intermedia y de resistencia frente a los dos aislamientos 

estudiados. La presencia del marcador SU91, parece haber influido en la expresión de niveles 

más bajos de resistencia frente a los aislamientos estudiados, lo cual resulta lógico, ya que 

ambos marcadores de forma conjunta, pueden conferir en algunos casos una mayor resistencia.  

Miklas et al. (2000a); Kelly et al. (2003); Miklas y Singh. (2006c y); Duncan et al. (2007); 

Miklas (2007); y Maxwell et al. (2007) plantearon que en la Selección Asistida por Marcadores 

(MAS) para el caso de Xap, existen dos: SCAR (SAP6 y SU91), que permiten seleccionar para 

tres QTLs independientes en grupos de ligamiento distintos (B6, B8 y B10), lo cual tiene un 

efecto importante en el estudio de la resistencia a este patógeno.  

El empleo de los marcadores moleculares constituyó un aporte importante en estos resultados, 

ya que estos facilitaron y aumentaron la eficiencia de la selección de líneas con genes ligados a 
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estos marcadores, así como, nos permitió verificar si existió correspondencia o no entre la 

presencia de los marcadores SCAR SAP 6 y SU 91 con los niveles de resistencias expresados 

por todos los cultivares y líneas estudiados, frente a los aislamientos 527 de Xap de Cuba y EAP 

9506 de Honduras. 

La utilización de esta técnica como herramienta genómica por los mejoradores del cultivo, 

aumentaría la posibilidad de seleccionar cultivares muy resistentes. Permitiría, además, la 

posibilidad de disminuir el número de inoculaciones y el espacio requerido para el montaje de 

los ensayos, e incrementaría considerablemente la eficiencia de los programas de mejora 

genética.  

Sin embargo, los resultados de nuestro estudio demuestran que: las evaluaciones de campo son 

indispensables en la selección de germoplasma de frijol para el mejoramiento de la resistencia a 

Bacteriosis común y que el empleo de la selección asistida por marcadores moleculares (MAS) 

en los programas de mejora genética, no excluye la necesidad de realizar evaluaciones 

fenotípicas directas en campo, para la resistencia a Xap.  

 

 



 

101 

 

 

CAPÍTULO 5. CONCLUSIONES 

1. La caracterización morfológica y genético-molecular realizada a los aislamientos 

cubanos, permitió identificar 10 de ellos como Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli y 

2 como Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli var. fuscans. Se identificó a los 

aislamientos 527 y 530 como los más patogénicos. 

2. Existe variabilidad en la reacción de los genotipos de frijol frente al aislamiento cubano 

de Bacteriosis común (Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli (Xap)), lo cual permitió 

seleccionar a los cultivares comerciales ‘Hatuey 24’, ‘M-112’, ‘Chévere’ y 

‘Engañador’; a las líneas CUT 45, CUT 49, CUT 53 y CUT 57, así como, a los 

cultivares con genes de resistencia ‘XAN 155’; ‘XAN 280’, ‘XAN 286’ y ‘XAN 159’, 

como los más tolerantes al ataque del mismo. 

3. Todos los cultivares comerciales fueron susceptibles frente al aislamiento EAP 9506 de 

Honduras, mientras que, los cultivares ‘XAN 159’, ‘PI325761’, ‘RXAH 182741-C’ y 

‘L81 61 (Jutiapa)’ presentaron reacción intermedia frente a este aislamiento hondureño. 

4. Los daños causados por Bacteriosis común en el follaje y en las vainas, producto de la 

inoculación con el aislamiento Xap 527, determinó la disminución del rendimiento en 

los cultivares y líneas de frijol estudiados en campo. 

5. Los cultivares comerciales y líneas del Programa de Mejora Nacional no poseen el 

marcador SCAR SU91 y si el SAP 6. No en todos los casos existió correspondencia con 

la presencia del marcador SAP 6 y las reacciones de resistencia frente a los aislados 

Xap 527 de Cuba y EAP 9506 de Honduras. 

6.  El marcador SCAR SU91 estuvo presente en todas líneas del Programa de 

Investigación de frijol de Honduras y de Colombia, excepto en VAX 2, existiendo 



 

102 

 

 

correspondencia con la presencia de este marcador y las reacciones de resistencia de las 

líneas frente al aislamiento EAP 9506 de Honduras. 

7. El empleo de los marcadores SCAR SAP 6 y SU 91 permitió identificar la presencia de 

QTL ligados a genes de resistencia a Bacteriosis común, en los cultivares comerciales, 

líneas avanzadas del Programa de Mejora Nacional y cultivares con genes de resistencia 

de Cuba, así como, en las líneas del Programa de Investigación de Frijol de Honduras y 

las líneas del Centro Internacional de Agricultura Tropical de Colombia. 
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CAPÍTULO 6. RECOMENDACIONES 

1. Utilizar como progenitores los cultivares comerciales ‘Hatuey 24’, ‘M-112’, ‘Chévere’ 

y ‘Engañador’, las líneas avanzadas CUT 53, CUT 45, CUT 49 y CUT 57, así como, 

los cultivares con genes de resistencia ‘XAN 155’, ‘XAN 159’, ‘XAN 280’ y ‘XAN 

286’ con resistencia y/o tolerancia a los aislamientos 527 de Xap y EAP 9506  en  el 

Programa de Mejora Nacional del cultivo del frijol. 

2. Incorporar los resultados de la evaluación de cultivares comerciales por su reacción a 

los aislamientos de Xap de Cuba y de Honduras, obtenidos en este estudio, a la base de 

datos de germoplasmas de frijol común, manejado por la Empresa de semillas del 

Ministerio de la Agricultura, incrementando así su valor documental y el uso eficiente 

de este recurso. 

3. Profundizar en el estudio de las bases genéticas de los cultivares cubanos de frijol 

común, así como, incorporar la Selección Asistida por marcadores moleculares en el 

cultivo del frijol para la resistencia a la Bacteriosis común y otras enfermedades de 

interés. 

4. Incorporar los resultados obtenidos en los programas de estudio de pre y postgrado, así 

como su empleo en futuras investigaciones relacionadas con el mejoramiento del frijol.  
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