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RESUMEN
El presente estudio se centró en la determinación del parentesco y las distancias genéticas 
por métodos moleculares, en variedades nativas y sus parientes silvestres de quinua. Los 
objetivos fueron: 1. Determinar el parentesco entre las variedades nativas y parientes 
silvestres de quinua por métodos moleculares. 2. Determinar las distancias genéticas de las 
variedades nativas y parientes silvestres de quinua. La investigación comprendió dos fases 
1) Fase de campo-recolección de muestras y 2) Fase de laboratorio, se ha realizado en los 
laboratorios del Instituto de Biotecnología de la Universidad Nacional Agraria la 
Molina–Lima. Los resultados fueron: La determinación del parentesco de las variedades 
nativas y parientes silvestres de quinua se presenta en el dendograma obtenido del análisis 
de las 23 accesiones de quinua entre nativas y silvestres. Un coeficiente de similitud de 0,64 
en base al cual se forman tres clúster; (I) formado por 10 accesiones, (II) constituido por 7 
accesiones y el (III) constituido por 6 accesiones. Asimismo en la figura resultante se 
observa que muchas variedades nativas (cultivadas), poseen características genéticas 
similares en los tres clúster (I, II y III). Es así, que la variedad silvestre HAY1 (Ayara – 
Huataraqui) se encuentra dentro del clúster (I), lo cual indica que posee características 
genéticas coincidentes con las variedades cultivadas Chullpi, Choclito, Wariponcho, 
Toledo, Rosa Frutilla, Huallata, Negra Collona, Antahuara y Airampo.

Palabras claves: AFLP, quinua, genética, molecular, nativas, quinua, silvestres, variedad.

ABSTRACT
Our study focused on the determination of  kinship and genetic distances by molecular 
methods, in landraces and wild relatives of  quinoa; The objectives were: 1. Determine 
relationships between native varieties and wild relatives of  quinoa by molecular methods. 2. 
Determine genetic distances of  the native varieties and wild relatives of  quinoa. The work 
comprises two phases 1) Field phase-sample collection, and 2) Laboratory stage, which was 
carried out in the laboratories of  the Institute of  Biotechnology of  the Universidad 
Nacional Agraria La Molina-Lima. The results were: The determination of  the 
relationship of  native varieties and wild relatives of  quinoa included in the obtained 
dendrogram from the analysis of  23 accessions of  quinua between native and wild. A 
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1. INTRODUCCIÓN

La quinua es un recurso fitogenético de valor 
estratégico para las condiciones áridas del 
Altiplano, destacándose su resistencia a hela-
das, salinidad y sequía predominantes, que 
son factores adversos de tipo abiótico en las 
zonas altas de Los Andes (Mujica y Jacob-
sen 2006). La quinua tiene roles múltiples en 
el sistema de producción del Altiplano y 
valles interandinos donde juega papel 
importante en la seguridad alimentaria de la 
población rural, en la generación de ingresos 
económicos y en la producción de subpro-
ductos para la alimentación de animales 
domésticos de la zona. Finalmente, la qui-
nua tiene una significación cultural y reli-
giosa para los habitantes del altiplano y 
valles (Mujica y Jacobsen 2006). Estos roles 
han convertido a la quinua en un cultivo 
importante y multipropósito para las condi-
ciones agroecológicas y socioeconómicas de 
las zonas altas. 

Los trabajos de investigación en quinua con-
ducidos en la zona andina y últimamente 
fuera de esta, han estado orientados a la 
obtención de mayor rendimiento del grano 
(Mujica, et al. 2006). El incremento del ren-
dimiento es posible mediante el mejora-
miento genético, el mejoramiento de las con-
diciones de manejo agronómico y la conjun-
ción de ambos. En las últimas décadas, la qui-
nua ha sido objeto de investigación en el 
campo de la genética y fitomejoramiento. 

Debido a la importancia que actualmente 
tiene este cultivo a nivel mundial, esta inves-
tigación se ha planteado los siguientes objeti-
vos a) Determinar el parentesco entre las 
variedades nativas y parientes silvestres de 
quinua por métodos moleculares. b) Deter-

minar las distancias genéticas de las varieda-
des nativas y parientes silvestres de quinua.

2. MATERIALES Y MÉTODOS

2.1 Fase de campo 

 La colecta del material vegetal (semilla) de 
las variedades nativas y las accesiones de qui-
nua para el banco de germoplasma del CIP-
Camacani, UNA-Puno, se realizó en las dife-
rentes localidades y provincias donde existe 
mayor población de esta especie; que son cul-
tivadas en forma permanente en la región de 
Puno; mientras que el material vegetal de los 
parientes silvestres, fueron colectadas como 
hojas tiernas, conforme al protocolo de 
colecta del material vegetal, y enviados al 
laboratorio del Instituto de Biotecnología de 
la Universidad Nacional Agraria La Molina 
– Lima.

2.2  Fase de laboratorio 

La caracterización molecular se realizó en 
los laboratorios de la unidad de Biología 
Molecular del Instituto de Biotecnología 
(IBT) de la Universidad Nacional Agraria 
La Molina–Lima. El mismo que cuenta con 
una sala de extracción, sala de preparación 
de medios, sala de gases, sala de PCR (poly-
merase chain reaction-reacción en cadena de la 
polimerasa), sala de electroforesis vertical, 
sala de genotipaje y sala de autoclave.

2.3 Germinación de las semillas

Las accesiones debidamente identificada0,s 
se sembraron en las macetas correspondien-
tes con sustrato desinfectado (90% de com-
post y 10% de arena). Estas macetas perma-
necieron en el tinglado construido para esa 
ocasión, provistas con mallas antiáfidos. 

similarity coefficient of  0.64 comprising three clusters; (I) which is formed by 10 
accessions,(II) comprising 7 accessions and (III) consisting of  6 accessions; wich also 
shows, that many native cultivated varieties, have similar genetic characteristics in the three 
cluster (I,II and III).  Thus, the wild variety HAY1 (Ayara - Huataraqui)  located within the 
cluster (I) has genetic characteristics coincident with cultivars Chullpi, Choclito, 
Wariponcho, Toledo, Rosa Frutilla, Huallata, Negra Collona, Antahuara and Airampo.

Keywords: AFLP, quinoa, genetic, molecular, native, wild, variety.
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2.4 Extracción de ADN

Para la extracción de ADN se utilizaron 
hojas jóvenes de las accesiones a estudiar. El 
ADN fue extraído por el método CTAB 
(Cetyl trimethylammonium bromide), según los 
protocolos (Doyle y Doyle  1990). 

2.5 Análisis estadístico 

El tipo de investigación corresponde a una 
investigación aplicada por tener propósitos 
prácticos inmediatos bien definidos, es decir 
se investiga para actuar, transformar, modifi-
car o producir cambios en un determinado 
sector de la realidad. Así mismo corresponde 
a un diseño transversal descriptivo correla-
cional/causal toda vez que la investigación 
se realizó sin manipular deliberadamente las 
variables de la presente investigación: Uni-
verso, población y muestra.

3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN

3.1 Determinación del parentesco de las 
variedades nativas y parientes silves-
tres  de quinua

Las variedades nativas de quinua caracteri-
zadas mediante métodos moleculares, se 
muestran en la Tabla N° 1, clasificadas 
según su código, la provincia del cual pro-
cede y la ubicación de la longitud y la latitud.

En la actualidad las variedades nativas, las 
más utilizadas y más comerciales en la pro-

ducción de quinua por el poblador alto 
andino de la región, no han caracterizado 
genéticamente, sin embargo existe algún 
avance de los trabajos de caracterización 
morfológica y agronómica (Mujica y Jacob-
sen 2006); los resultados del presente trabajo 
reforzaran además a la caracterización bio-
química, lo cual permitirá identificar a pleni-
tud las diferentes variedades existentes en la 
región de Puno; de ahí la importancia del pre-
sente trabajo de investigación.

En tanto, que los parientes silvestres de qui-
nua caracterizadas mediante métodos mole-
culares utilizando el sistema AFLP (Ampli-
fied fragment length polymorphism), se mues-
tran en la Tabla N° 2, clasificadas según su 
código, su descripción, la provincia del cual 
procede y la ubicación de la longitud y la lati-
tud.

Los parientes silvestres de quinua, fueron 
colectados en las zonas de mayor población 
de estas que incluyen las riveras del lago 
Titicaca, áreas de descanso de los cultivos, 
pies de laderas, teniendo presente zonas de 
mayor cultivo de las variedades nativas en la 
región de Puno. 

En la Figura 1, se presenta el dendograma 
obtenido del análisis de las 23 accesiones de 
quinua entre nativas y silvestres. A un coefi-
ciente de similitud de 0,64 se forman tres clús-
ter, el clúster (I) formado por 10 accesiones, 
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el clúster (II) constituido por 7 accesiones y 
el clúster (III) constituido por 6 accesiones.

Asimismo en esta figura se observa que 
muchas variedades nativas (cultivadas), 
poseen características genéticas similares en 
los tres clúster (I, II y III).  Es así que la varie-
dad silvestre HAY1 (Ayara-Huataraqui) se 
encuentra formando parte del clúster (I), lo 
cual indica que posee características genéti-
cas coincidentes con las variedades cultiva-
das Chullpi, Choclito, Wariponcho, Toledo, 

Rosa Frutilla, Huallata, Negra Collana, 
Antahuara y Airampo. Pero a un coeficiente 
de similitud de 0,70 la variedad silvestre 
HAY1, se encuentra separado en otro clús-
ter.

Para un coeficiente de similitud de 0,65, el 
cluster (II) está conformado por las varieda-
des  silvestres  HCC1 (Carnosolum-
Huataraqui), SAY2 (Ayara-Salcedo), SCH2 
(Hirsinum-Salcedo Rinconada) y la SCH3 
(Hirsinum-Salcedo-Lago), los cuales presen-
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tan similitudes genéticas con las variedades 
cultivadas Pasankalla, Salcedo INIA y Kan-
colla.

Cuando el coeficiente de similitud se esta-
blece en  0,78, en éste mismo clúster, las 
variedades cultivadas se encuentran separa-
das del grupo de las variedades silvestres. Por 
otro lado a un coeficiente de similitud de 
0,92, se observa diferencias genéticas entre 
las variedades silvestres, así se observa que 
poseen características genéticas en común 
las variedades SAY2, SCH2 y SH3 separada-
mente con la variedad silvestre HCC1.

En el tercer cluster (III), a un coeficiente de 
similitud de 0,65, la variedad cultivada de 
quinua Pukakello, se encuentra emparen-
tada con las variedades silvestres HCC1, 
HCP1, HCP2, RCHA y UCC2.  Mientras 
que para un coeficiente de similitud de 0,92, 
tan solamente las variedades silvestres 
HCP1 y HCP2 son las más emparentadas 
genéticamente, y estas dos variedades 
poseen características genéticas diferentes a 
la variedad cultivada Pucakello y las varieda-
des silvestres HCC1, RCHA y UCC2.

Según el dendograma de la Figura 1, la varie-
dad HAY1 (Ayara-Huataraqui) aparece 
como pariente silvestre de las variedades nati-
vas cultivadas Chullpi, Choclito, Waripon-
cho, Toledo, Rosada Frutilla, Huallata, 
Negra Collana, Antahuara y Airampo.  

Por otra parte, las silvestres HCC1 (Carnoso-
lum-Huataraqui), SAY2 (Ayara-Salcedo), 
SCH2 (Hirsinum-Salcedo Rinconada) y 
SCH3 (Hirsinum-Salcedo Lago), serían 
parientes silvestres de las variedades nativas 
cultivadas Pasancalla, Salcedo INIA y Kan-
colla. Y finalmente las silvestres HCC1 (Car-
nosolum-Huataraqui), HCP1 (Pallidicaule-
Huataraqui ) ,  HCP2  (Pal l id icaule -
Huataraqui Lago), RCHA (Ambrosoide-
Rinconada) y UCC2 (Carnosolum-
Camacani), todas serían parientes silvestres 
de la variedad cultivada Pucakello.

Una distancia estadística menor significa un 
número que expresa similitud o menor dis-

tancia genética es aquel que evalúa la canti-
dad de variación compartida entre diferentes 
grupos. Si la medida es de 0, generalmente 
significa que no existe diferencia genética 
alguna entre los grupos. Estas similitudes o 
diferencias en el tipo, cantidad y patrón de 
variación genética entre poblaciones puede 
ser resultado de factores tales como que dos 
poblaciones se hayan separado recientemen-
te, o que haya flujo génico entre ellas, o que 
sean poblaciones muy grandes (con poca 
deriva génica) o que las presiones de selec-
ción que afectan a los mismos locus sean 
similares en ambas poblaciones.  Por otra 
parte, si dos poblaciones son disimilares o 
diferentes se debe posiblemente a que esas 
poblaciones se aislaron mucho tiempo atrás 
y no hay flujo génico entre ellas o que la 
deriva génica ha generado grandes diferen-
cias o que hay diferentes presiones selectivas 
en las dos poblaciones (Hedrick 2000). 

4.  CONCLUSIONES

1. Del análisis de las 23 accesiones de qui-
nua entre variedades nativas y parientes 
silvestres para un coeficiente de simili-
tud calculada de 0,64 se muestra la exis-
tencia de distancia genética muy estre-
cha entre las variedades cultivadas y 
parientes silvestres; en cambio existe 
distancias genéticas muy distantes 
entre las variedades cultivadas y los 
parientes silvestres; entre estas forman 
tres clúster, el clúster (I) formado por 10 
accesiones, el clúster (II) constituido 
por 7 accesiones y el clúster (III) consti-
tuido por 6 accesiones. 

2. Algunas variedades nativas cultivadas, 
poseen características genéticas simila-
res que aparecen en los tres clúster (I, II 
y III);  la variedad silvestre HAY1 (Aya-
ra-Huataraqui) se encuentra dentro del 
clúster (I), lo cual indica que posee 
características genéticas coincidentes 
con las variedades cultivares Chullpi, 
Choclito, Wariponcho, Toledo, Rosa 
Frutilla, Huallata, Negra Collana, 
Antahuara y Airampo.  Pero a un coe-
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ficiente de similitud de 0,70 la variedad 
silvestre HAY1, se encuentra separado 
en otro clúster.

3. La mayor variabilidad genética de los 
parientes silvestres de quinua según su 
procedencia se encuentra en las riberas 
del lago Titicaca y en los campos de cul-
tivos de quinua en la zona media y muy 
poco en la zona alta, porque no existen 
cultivos. Sin embargo la característica 
molecular entre parientes silvestres se 
muestran que a un coeficiente estadís-
tica de similitud de 0,64 se forman dos 
grupos, el primer grupo formado por 5 
accesiones: HAY1, HCC1, SAY2, 
SCH2, SCH3, y el segundo grupo cons-
tituido por 5 accesiones conformado 
por HCC1, HCP1, HCP2, RCHA y 
UCC2.

4. Se hace necesario complementar los 
estudios de caracterización del germo-
plasma de quinua con estudios de mor-
fología, citogenética, adaptación, dis-
tribución geográfica, producción de 
semilleros, resistencia a plagas, enfer-
medades y composición química del 
grano, así como mediante cruzamien-
tos verificar la compatibilidad y fertili-
dad sexual de las accesiones, que serán 
una ayuda importante en los progra-
mas de mejoramiento genético de la 
quinua.
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