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RESUMEN

El presente estudio se centrd en la determinacion 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 investigacién comprendio6 dos fases
1) Fase de campo-recoleccidon de muestras y 2) Fase de laboratorio, se ha realizado en los
laboratorios del Instituto de Biotecnologia de la Universidad Nacional Agraria la
Molina—Lima. Los resultados fueron: La determinacion del parentesco de las variedades
nativas y parientes silvestres de quinua se presenta en el dendograma obtenido del analisis
de las 23 accesiones de quinua entre nativas y silvestres. Un coeficiente de similitud de 0,64
en base al cual se forman tres cluster; (I) formado por 10 accesiones, (II) constituido por 7
accesiones y el (IIT) constituido por 6 accesiones. Asimismo en la figura resultante se
observa que muchas variedades nativas (cultivadas), poseen caracteristicas genéticas
similares en los tres cluster (I, IT y III). Es asi, que la variedad silvestre HAY1 (Ayara —
Huataraqui) se encuentra dentro del claster (I), lo cual indica que posee caracteristicas
genéticas coincidentes con las variedades cultivadas Chullpi, Choclito, Wariponcho,
Toledo, Rosa Frutilla, Huallata, Negra Collona, Antahuara y Airampo.
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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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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,IT and III). Thus, the wild variety HAY 1 (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.

1. INTRODUCCION

La quinua es un recurso fitogenético de valor
estratégico para las condiciones aridas del
Altiplano, destacandose su resistencia a hela-
das, salinidad y sequia predominantes, que
son factores adversos de tipo abiotico en las
zonas altas de Los Andes (Mujica y Jacob-
sen 2006). La quinua tiene roles multiples en
el sistema de produccién del Altiplano y
valles interandinos donde juega papel
importante en la seguridad alimentaria de la
poblacién rural, en la generacion de ingresos
econdémicos y en la producciéon de subpro-
ductos para la alimentacién de animales
domésticos de la zona. Finalmente, la qui-
nua tiene una significacién 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 multipropdsito para las condi-
ciones agroecoldgicas y socioecondmicas de
las zonas altas.

Los trabajos de investigacion en quinua con-
ducidos en la zona andina y ultimamente
fuera de esta, han estado orientados a la
obtencién 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 agronémico y la conjun-
cién de ambos. En las ultimas décadas, la qui-
nua ha sido objeto de investigacion en el
campo de la genética y fitomejoramiento.

Debido a la importancia que actualmente
tiene este cultivo a nivel mundial, esta inves-
tigacion 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-
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minar las distancias genéticas de las varieda-
des nativas y parientes silvestres de quinua.

2. MATERIALES Y METODOS
2.1 Fasede 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 realiz6 en las dife-
rentes localidades y provincias donde existe
mayor poblacion de esta especie; que son cul-
tivadas en forma permanente en la region 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 Biotecnologia de
la Universidad Nacional Agraria La Molina
—Lima.

2.2 Fasedelaboratorio

La caracterizacion molecular se realizé en
los laboratorios de la unidad de Biologia
Molecular del Instituto de Biotecnologia
(IBT) de la Universidad Nacional Agraria
La Molina-Lima. El mismo que cuenta con
una sala de extraccidn, sala de preparacion
de medios, sala de gases, sala de PCR (poly-
merase chain reaction-reaccion en cadena de la
polimerasa), sala de electroforesis vertical,
sala de genotipaje y sala de autoclave.

2.3 Germinacion 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
ocasion, provistas con mallas antiafidos.
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Tabla N° 1. Variedades nativas de quinua, més cultivadas Region Puno

N° CODIGO DESCRIPCION PROVINCIA LONGITUD LATITUD
1 1001 Chullpi Azangaro 145101 7017 43
2 1002 Toledo Puno 1557 90 69 49 91
3 1003 Huallata Melgar 145275 7028 28
4 1004 Pasankalla Puno 1556 00 69 5198
5 1005 Negro Collana San Romén 1539 87 702147
6 1006 Rosada Frutilla Puno 1556 77 695125
7 1007 Salcedo INIA Puno 1552 16 7000 46
8 1009 Choclito Azéngaro 1452 65 7006 98
9 1010 Wariponcho Lampa 153778 702019
10 1011 Kancolla Yunguyo 16 26 89 6903 92
11 1012 Airampo Chucuito - Juli 16 13 92 6929 39
12 1013 Puca kello Azangaro 144875 702134
13 1014 Antahuara Puno 1557 73 69 117

Fuente: Registro de germoplasma U.N.A.

2.4 Extraccionde ADN

Para la extraccion de ADN se utilizaron
hojas jovenes de las accesiones a estudiar. El
ADN fue extraido por el método CTAB
(Cetyl trimethylammonium bromide), segun los
protocolos (Doyle y Doyle 1990).

2.5 Analisis estadistico

El tipo de investigacion corresponde a una
investigacion aplicada por tener propoésitos
practicos inmediatos bien definidos, es decir
se investiga para actuar, transformar, modifi-
car o producir cambios en un determinado
sector dela realidad. Asi mismo corresponde
a un disefio transversal descriptivo correla-
cional/causal toda vez que la investigacion
se realizé sin manipular deliberadamente las
variables de la presente investigacién: Uni-
verso, poblacioén y muestra.

3. RESULTADOS Y DISCUSION

3.1 Determinacion 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
segun su codigo, la provincia del cual pro-
cede ylaubicacion de la longitud y la latitud.

En la actualidad las variedades nativas, las
mas utilizadas y mas comerciales en la pro-
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duccion de quinua por el poblador alto
andino de la region, no han caracterizado
genéticamente, sin embargo existe algun
avance de los trabajos de caracterizacion
morfoldgica y agrondmica (Mujica y Jacob-
sen 2006); los resultados del presente trabajo
reforzaran ademas a la caracterizacion bio-
quimica, lo cual permitird identificar a pleni-
tud las diferentes variedades existentes en la
region de Puno; de ahila importancia del pre-
sente trabajo de investigacion.

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 segun su
codigo, su descripcion, la provincia del cual
procede y la ubicacion de la longitud y la lati-
tud.

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

En la Figura 1, se presenta el dendograma
obtenido del analisis de las 23 accesiones de
quinua entre nativas y silvestres. A un coefi-
ciente de similitud de 0,64 se forman tres clus-
ter, el cluster (I) formado por 10 accesiones,
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Tabla N° 2 Parientes silvestres de quinua colectadas en Puno afio 2012

N°  cODIGO DESCRIPCION PROVINCIA LONGITUD LATITUD
1 HAY1 Ayara - Huataraqui Puno 1555 35 69 50 32
2 HCH1 Hirsinum — Huataraqui Puno 1555 35 69 50 32
3 HCP1 Pallidicaule — Huataraqui Puno 15 56 86 69 50 85
4 HCCH1 Carnosolum — Huataraqui Puno 1556 15 6950 90
5 RCHA  Ambrosoide — Rinconada Puno 1557 01 69 50 99
6 ucc2 Carnosolum — Camacani Puno 1557 28 695116
7 SAY2 Ayara - Salcedo Puno 155145 69 59 05
8 SCH2 Hirsinum — Salcedo Rinconada Puno 1552 26 7000 63
9 SCH3 Hirsinum - Salcedo Lago Puno 155175 69 59 69
10 HCP2 Pallidicaule — Huataraqui Lago Puno 155583 69 50 38

Fuente: Elaboracion propia 2010 — 2011, mediante colecta en campo

el cluster (II) constituido por 7 accesiones y
el cluster (IIT) constituido por 6 accesiones.

Asimismo en esta figura se observa que
muchas variedades nativas (cultivadas),
poseen caracteristicas genéticas similares en
los tres cluster (I, [Ty ITI). Esasi quela varie-
dad silvestre HAY1 (Ayara-Huataraqui) se
encuentra formando parte del claster (I), lo
cual indica que posee caracteristicas 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 clus-
ter.

Para un coeficiente de similitud de 0,65, el
cluster (II) esta 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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Figura 1. Dendograma que agrupa las quinuas nativas (cultivadas) y sus Parientes silvestres por parentesco,

derivado de métodos moleculares.
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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 cluster, 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, asi se observa que
poseen caracteristicas genéticas en comun
las variedades SAY2, SCH2 y SH3 separada-
mente con la variedad silvestre HCC1.

En el tercer cluster (IIT), a un coeficiente de
similitud de 0,65, la variedad cultivada de
quinua Pukakello, se encuentra emparen-
tada con las variedades silvestres HCCI,
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 mas emparentadas
genéticamente, y estas dos variedades
poseen caracteristicas genéticas diferentes a
la variedad cultivada Pucakello y las varieda-
des silvestres HCC1, RCHA y UCC2.

Segun 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), serian
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 (Pallidicaule-
Huataraqui Lago), RCHA (Ambrosoide-
Rinconada) y UCC2 (Carnosolum-
Camacani), todas serian parientes silvestres
dela variedad cultivada Pucakello.

Una distancia estadistica menor significa un
numero que expresa similitud o menor dis-
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tancia genética es aquel que evalua la canti-
dad de variacion 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 patron de
variacién 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-
cion 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 atras
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.
1.

CONCLUSIONES

Del analisis 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 cluster, el cluster (I) formado por 10
accesiones, el claster (II) constituido
por 7 accesiones y el cluster (II) consti-
tuido por 6 accesiones.

Algunas variedades nativas cultivadas,
poseen caracteristicas genéticas simila-
res que aparecen en los tres claster (I, IT
y III); la variedad silvestre HAY 1 (Aya-
ra-Huataraqui) se encuentra dentro del
claster (I), lo cual indica que posee
caracteristicas genéticas coincidentes
con las variedades cultivares Chullpi,
Choclito, Wariponcho, Toledo, Rosa
Frutilla, Huallata, Negra Collana,
Antahuara y Airampo. Pero a un coe-



ficiente de similitud de 0,70 la variedad
silvestre HAY1, se encuentra separado
en otro cluster.

La mayor variabilidad genética de los
parientes silvestres de quinua segun su
procedencia se encuentra en las riberas
dellago 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 caracteristica
molecular entre parientes silvestres se
muestran que a un coeficiente estadis-
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
ucCcC2.

Se hace necesario complementar los
estudios de caracterizacion del germo-
plasma de quinua con estudios de mor-
fologia, citogenética, adaptacion, dis-
tribucion geografica, produccién de
semilleros, resistencia a plagas, enfer-
medades y composicion quimica del
grano, asi como mediante cruzamien-
tos verificar la compatibilidad y fertili-
dad sexual de las accesiones, que seran
una ayuda importante en los progra-
mas de mejoramiento genético de la
quinua.
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