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RESUMEN 

En las diversas evaluaciones ambientales para definir impactos sobre el 

ecosistema requieren la identificación taxonómica de las especies vegetales que 

en él habitan. La identificación tradicional requiere plantas adultas que no 

siempre es posible encontrar durante las colectas. En este sentido, el objetivo de 

este trabajo de investigación fue utilizar los códigos de barra de ADN como 

herramienta para identificar especies altoandinas amenazadas en la quebrada 

Ulta (Carhuaz, Ancash, Perú). Primero, se prepararon 13 especies referenciales 

correspondientes a los géneros Perezia, Gentianella y Polylepis, considerando 

especies vulnerables y especies emparentadas. Para la preparación de los 

códigos de barra de ADN se usaron los marcadores rbcL, ITS2 y matK. En 

segundo lugar, se realizó la colecta de la vegetación en la quebrada Ulta por 

cuadrantes, colectándose algunas muestras parecidas a especies vulnerables 

carentes de flores para su comparación a nivel molecular con las muestras de 

referencia. Se encontró que los marcadores rbcL diferencian las familias en todas 

las especies, mientras que el marcador ITS2 diferencia especies de los géneros 

Perezia y Gentianella evaluados, pero para el género Polylepis este marcador 

es polimórfico, el marcador matK genera una ligera diferenciación en las 

especies evaluadas. La evaluación de la vegetación de la quebrada Ulta mostró 

que las familias con mayor densidad fueron las Asteráceas (60.2%), Bromeliácea 

(15.2%) y Poaceae (10.1%). Usando los códigos de barra de las especies de 

referencia se identificó la presencia de G. weberbaueri, una especie endémica; 

Perezia coerulescens o P. pinnatifida, consideradas como vulnerables, y 

especies del género Polylepis, logrando diferenciar P. racemosa y P. sericea. 

Los resultados obtenidos indican que la herramienta de códigos de barra de ADN 

puede ser utilizado para identificar especies siempre y cuando no presenten alto 

polimorfismo debido a la hibridación; pudiendo contribuir en las evaluaciones 

ambientales. 

Palabras clave: Códigos de barra de ADN, plantas amenazadas, plantas 

altoandinas, Perezia, Gentianella, Polylepis 
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ABSTRACT 

Environmental assessments to define impacts on the ecosystem require taxonomic 

identification of the plant species that inhabit it. Traditional identification requires adult 

plants that are not always possible to find when collections are made. Then, objective of 

this research was the identification of threatened high Andean species from the 

Quebrada Ulta using the DNA barcode. First, it was prepared referential registry of 13 

species including species of Perezia, Gentianella and Polylepis considering vulnerable 

and close species. To prepare barcodes of the reference species rbcL, ITS2, and matK 

regions were used. In the second part, Ulta vegetation were evaluated by quadrants 

where samples seemed to endangered species were collected. It was found that the rbcL 

markers differentiate the families in all the species, the ITS2 marker differentiates 

species in the genera Perezia and Gentianella evaluated, but for the genus Polylepis this 

marker is polymorphic, the matK marker generates a slight differentiation in the species 

evaluated. The evaluation of the vegetation of Ulta quebrada showed that the families in 

greater proportion were Asteraceae (60.2%), Bromeliacea (15.2%) and Poaceae 

(10.1%). Using the barcodes of the reference species, it was identified the presence of 

G. weberbaueri, an endemic species, Perezia coerulescens or Perezia pinnatifida, both 

are vulnerable, and species of the genus Polylepis: P. racemosa and P. sericea. The 

results obtained indicate that the DNA barcode tool can be used to identify species, 

especially those do not present high polymorphism due to hybridization; being able to 

contribute to environmental evaluations. 

Keywords: DNA bar codes, endangered species, High Andean species, Perezia, 

Gentianella, Polylepis 
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I. INTRODUCCIÓN 

La pérdida y degradación de hábitats son la causa más importante de la 

extinción de especies en flora y fauna (Sala y otros, 2000). Considerando el número 

potencial de especies que aún queda por descubrir y el rápido deterioro ambiental 

que se evidencia en todo el planeta, es muy probable que una proporción 

considerable de especies se encuentren bajo algún grado de amenaza (Mora y otros, 

2011). Lo que afecta gravemente a la salud humana y la sostenibilidad de nuestro 

planeta (Díaz, 2006).  

El Perú, es un país muy rico en diversidad biológica, con un estimado de 19000 

especies de angiospermas, gimnospermas y helechos (aproximadamente el 20% de 

la flora de Sudamérica), reconocido como uno de los principales centros de origen 

de plantas alimenticias en el mundo (Pautrat, 2002). Sin embargo, cerca del 50% de 

las especies amenazadas o potencialmente amenazadas (es decir, aquellas en la 

categoría de Casi Amenazado, según la Unión Internacional para la Conservación de 

la Naturaleza, se encuentran fuera de áreas naturales protegidas por el Estado 

(Aguilar y otros, 2010). Generando serios problemas para su conservación, siendo 

necesario implementar una estrategia adecuada para su protección, manejo y uso 

racional (Viñas y otros, 2005). 

Amaral (2004), manifiesta que el primer paso crucial en la conservación y 

gestión de las especies amenazadas es la correcta identificación. 

Actualmente las técnicas de identificación de especies se han basado en 

caracteres morfológicos distintos, quedando cortos al realizar encuestas eficientes y 

estandarizadas, debido, principalmente, a la plasticidad fenotípica y especies 

estrechamente relacionadas con la apariencia muy similar en las etapas juveniles 

generando bases de datos de especies defectuosos con errores (Daan, 2001). Por 

otra parte, la identificación morfológica depende en gran medida de los 

conocimientos taxonómicos, que a menudo es deficiente o en rápido declive 

(Hopkins, 2004). 

Debido a estas limitaciones para una correcta identificación de especies, en el 

año 2003, el Dr. Paul Hebert y su grupo de investigación de la Universidad de Guelph 

en Canadá, presentan su proyecto códigos de barras de ADN, que constituye una 

herramienta diseñada para identificar de forma rápida y precisa las especies a partir 

de una secuencia corta y estándar de ADN. Estableciendo en el caso de animales el 
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uso de un fragmento de la secuencia del gen mitocondrial citocromo C oxidasa (COI); 

mientras que, para el caso de las plantas se enfocaron en el genoma nuclear y 

plastídico, y en el 2009 el Consorcio para el Código de Barras de la Vida (CBOL) 

aprobó a las regiones plastídicas matK y rbcL como códigos de barra para las plantas 

(CBOL Plant Working Group, 2009). 

 La implementación de códigos de barras de ADN ha generado grandes 

expectativas a nivel mundial, ya que facilita el levantamiento de la información de la 

biodiversidad, determina especies crípticas y ha sido de gran utilidad en estudios 

ecológicos, donde la identificación de material biológico en estados juveniles es un 

impedimento en cuanto a la caracterización y composición florística de un bosque en 

estudio (Kress y otros, 2010). Por otro lado, el uso de la técnica de códigos de barra 

de ADN es de gran utilidad para la identificación de especies pertenecientes a 

taxones difícilmente diagnosticables sobre la base de morfología, como también para 

grupos de organismos cuyos problemas taxonómicos fundamentales han sido 

resueltos convenientemente por los especialistas (Coissac y otros, 2016). Se estima 

que esta técnica contribuirá a actualizar las colecciones biológicas y acelerará el 

inventario de la biodiversidad, siempre de manera precisa y en menor tiempo 

(Newmaster y otros, 2006).  

Los estudios e investigaciones de la línea base de la biodiversidad del Parque 

Nacional Huascarán, reconoce 901 especies de flora descrita distribuidas en 114 

familias y 274 géneros, y que por causas que son multifactoriales, desde fenómenos 

naturales, problemas globales, hasta factores antropogénicos podríamos resaltar que 

estos podrían poner en riesgo la biodiversidad (Plan maestro, 2010). La quebrada 

Ulta forma parte de las cadenas de montañas y glaciares del Parque Nacional 

Huascarán donde encontramos gran parte de la flora descrita y que han sido 

catalogadas como especies amenazadas según el Decreto Supremo 043-2006-AG.  

Por tal motivo se realizó esta investigación con la finalidad de encontrar una 

herramienta que nos permita identificar especies altoandinas amenazadas difíciles 

de reconocer en campo a través de sus caracteres morfológicos. Planteándonos el 

siguiente problema de investigación: ¿Es posible identificar especies de flora silvestre 

altoandina amenazadas utilizando como herramienta los códigos de barra de ADN 

en la quebrada Ulta del Parque Nacional Huascarán? 



18 
 

 Objetivos 

 Objetivo general  

Identificar especies de flora silvestre altoandina amenazadas 

utilizando como herramienta los códigos de barras de ADN en la 

quebrada Ulta, del Parque Nacional Huascarán, Ancash – 2018. 

 Objetivo específico  

➢ Elaborar el registro referencial de algunas especies de flora 

altoandina amenazadas de la quebrada Ulta, del Parque Nacional 

Huascarán, Ancash – 2018. Seleccionadas para el presente 

trabajo. 

➢ Elaborar el código de barra de ADN referencial de algunas especies 

de flora altoandina amenazadas de la quebrada Ulta, del Parque 

Nacional Huascarán, Ancash – 2018. Seleccionadas para el 

presente trabajo. 

➢ Identificar la zona de muestreo de las especies altoandina 

amenazadas de la quebrada Ulta, del Parque Nacional Huascarán, 

Ancash – 2018. 

➢ Efectuar la colecta de ejemplares de las especies altoandina 

amenazadas de la quebrada Ulta, del Parque Nacional Huascarán, 

Ancash – 2018. 

➢ Efectuar la identificación taxonómica de las especies altoandina 

amenazadas de la quebrada Ulta, del Parque Nacional Huascarán, 

Ancash - 2018, utilizando como herramienta los códigos de barras 

de ADN. 

➢ Evaluar la utilidad de aplicación de la tecnología del código de 

barras de ADN como herramienta en el monitoreo ambiental. 
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 Hipótesis 

El código de barras de ADN como herramienta permite identificar 

especies de flora silvestre altoandina amenazadas de la quebrada Ulta del 

Parque Nacional Huascarán, Ancash – 2018.               

 Variables 

 Variable Independiente 

➢ Especies de flora Silvestre altoandinas amenazadas. 

Las plantas altoandinas son especies que presentan caracteres 

morfoanatómicos que reflejan la adaptación a ambientes andino-

xeromórficos como: hojas con estivaciones revoluta, cutícula y paredes 

celulares engrosadas, densa pubescencia, hojas hipostomáticas con 

abundantes estomas, mesófilo isobilateral en empalizada, espacios 

intercelulares y con haces vasculares de tipo colateral (Tamariz y 

Flores, 1999). 

 Variable Independiente  

➢ Código de Barra de ADN 

Secuencia corta de ADN, de una localidad uniforme del genoma, 

usada para identificar especies (Barcode of life, 2017). 
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II. MARCO TEÓRICO 

 Antecedentes 

En marzo del 2014 el Ministerio del Ambiente promueve "El Taller 

Nacional de Códigos de Barras de ADN", con lo cual el Perú inicia su 

participación en el proyecto internacional en conjunto con Canadá: "Código de 

barras de ADN para apoyar la conservación de la biodiversidad, 

aprovechamiento sostenible y el comercio". («Proyecto de cooperación con 

Canadá sobre códigos de barra de ADN», 2014). 

Una de las primeras investigaciones utilizando la herramienta códigos de 

barra de ADN en plantas fue realizado por González y otros (2009), quienes 

elaboraron un inventario de todos los árboles a lo largo de dos hectáreas en un 

bosque tropical de la Guayana Francesa, evaluando ocho marcadores 

moleculares, con el fin de examinar si los códigos de barra de ADN contribuían 

a aumentar la calidad y minimizar los tiempos en la identificación de especies 

para los estudios de biodiversidad en bosques tropicales. Los resultados 

mostraron que las regiones ITS y matK presentaron dificultades en la 

secuenciación, y que ninguno de los marcadores logró una tasa de 

identificación en las plantas mayor al 70%; sin embargo, concluyeron que la 

región ITS podría ser un código de barras de ADN útil para la identificación de 

especies estrechamente relacionadas en las familias Sapotaceae y Lauraceae. 

 Asimismo, Kress y otros (2010), utilizaron datos de matK, rbcL y trnH-

psbA como herramienta para la construcción de una filogenia en una 

comunidad de 300 árboles tropicales en Puerto Rico. Los resultados mostraron 

que la combinación de los tres marcadores moleculares permitió la 

diferenciación del 95% de las especies y el 96% de las familias, evidenciando 

así que los códigos de barra de ADN son una herramienta útil para explorar la 

evolución de las diferentes comunidades.  

De igual forma, Baraloto y otros (2012), evaluaron la utilidad de los rasgos 

funcionales y las relaciones filogenéticas en la predicción de los procesos de 

construcción de algunas comunidades de especies arbóreas que ocurren en la 

selva tropical de la Guayana Francesa como es el caso de Micropholis, 

utilizando 17 rasgos funcionales y datos moleculares de dos marcadores del 

cloroplasto (matK y rbcL). Los resultados mostraron que en promedio las 
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especies se relacionan en mayor medida por sus rasgos funcionales, es decir, 

confirman que los cambios en el medio ambiente son la respuesta 

predominante en la construcción de las comunidades ricas en especies, y no 

su similitud filogenética.  

Por otro lado, Vivas y otros (2014), evaluaron la capacidad de los códigos 

de barra de ADN en la identificación de especies de Sapotaceae, quienes 

incluyeron ocho géneros de la familia y cuatro especies de Micropholis, 

demostrando que ITS resultó ser la mejor opción de código de barras para 

facilitar la identificación de especies en esta familia.  

Finalmente, Jaén y otros (2010), examinaron la posible existencia de 

especies crípticas para la morfología y, en su caso, para valorar la necesidad 

de ampliar el conocimiento taxonómico de los grupos afectados. Los resultados 

que obtuvieron fueron que, entre las poblaciones co-específicas examinadas, 

se encontraron tres posibles casos de especies crípticas: las poblaciones de 

Gallium scabrum L. de Tenerife y La Gomera. Las secuencias rbcL obtenidas 

mostraron un notable grado de complejidad y polimorfismo, que hace posible 

hipotetizar la existencia de especies crípticas en varias islas. 

 Bases teóricas 

 Técnicas de identificación de especies utilizando el método 

tradicional basado en caracteres morfológicos. 

Tal y como menciona Hebert y otros (2003), la identificación 

tradicional de especies ha sido realizada con base en caracteres 

morfológicos tales como tamaño, forma, color, consistencia, cantidad y 

tipos, tanto de hojas como de flores, frutos, corteza y semillas, entre 

otros. Sin embargo, la identificación basada en este tipo de caracteres, 

aunque es de gran utilidad, presenta cuatro limitaciones significativas 

que se deben considerar. En primera instancia, se presenta una 

limitación en cuanto a la plasticidad fenotípica y la variabilidad genética 

en los caracteres empleados para la identificación de especies (Paz y 

otros, 2011), es decir, los genotipos tienen la habilidad de producir 

diferentes fenotipos en respuesta a las diversas condiciones 

ambientales que se presenten. La plasticidad fenotípica es uno de los 

medios por los cuales las plantas pueden ajustar o modificar su 
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morfología y fisiología con el fin de adaptarse a la heterogeneidad 

ambiental (Palacio y otros, 2007). Por consiguiente, estos tipos de 

variabilidad pueden llevar a identificaciones incorrectas. Por otro lado, 

se pasa por alto los taxones morfológicamente crípticos que son 

comunes en muchos grupos (Hebert y otros, 2003). Estos taxones, al 

ser inconspícuos o “invisibles” quedan por fuera en los inventarios 

biológicos, generando subestimaciones en la biodiversidad. En tercer 

lugar, las claves morfológicas establecidas son eficaces tan sólo para 

un estado específico de la vida o desarrollo del individuo, es decir, 

algunos caracteres morfológicos se presentan en el individuo en 

determinado estado de desarrollo por lo que una clave sería tan sólo útil 

para ese momento de crecimiento. Finalmente, el uso de las claves 

requiere de un alto nivel de conocimientos con el fin último de no incurrir 

en diagnósticos erróneos (Chase y Fay, 2009). 

 Técnicas de análisis en sistemática molecular 

En los últimos veinte años han surgido una serie de cambios 

importantes dentro de los avances en las ciencias biológicas, 

permitiendo resolver una serie de problemas a través de la aplicación 

de técnicas moleculares del ADN (Lanteri y otros, 2002). La aplicación 

de este tipo de técnicas asociadas con los conocimientos filogenéticos 

ha tenido gran impacto en las clasificaciones biológicas, interpretación 

de procesos evolutivos, estudio de vías de dispersión (filogeografía) y 

la estimación de edades geológicas mediante relojes moleculares 

(Avise, 1994).  

Según Astorga (2008), los marcadores moleculares corresponden 

a una amplia gama de herramientas para análisis directos e indirectos 

del ADN, las cuales han sido desarrolladas en las últimas décadas, tales 

como el polimorfismo de la longitud de los fragmentos de restricción 

(RFLP), la amplificación aleatoria de ADN polimórfico (RAPD), el 

polimorfismo de la longitud de fragmentos amplificados (AFLP), los 

microsatélites, la secuenciación, el polimorfismo de nucleótido simple 

(SNP) y marcadores de secuencias expresadas (EST). La aplicación de 

estas herramientas ha llegado a ser muy amplia y la adecuada elección 

de alguno de estos métodos moleculares está dada por el tipo de 
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problemática a resolver. La Figura 1, muestra los tipos de marcadores 

moleculares  

Tabla 1. Tipos de marcadores moleculares 

 

Fuente: Carrera y otros, (2004). 

 Códigos de barra de ADN, como herramienta en la 

identificación de especies 

Según Daan (2001), todos los esfuerzos de conservación para 

salvar la biodiversidad dependen esencialmente de monitoreo biológico 

para la obtención de datos precisos sobre la distribución de especies y 

tamaño de población en una escala de tiempo ecológica y política 

relevante, de esta forma el monitoreo de especies se ha basado 

tradicionalmente en la identificación física, por ejemplo, encuestas 

visuales y recuento de los individuos en el campo utilizando caracteres 

morfológicos distintos. Sin embargo, en algunos casos, estas técnicas 

quedan realmente cortas al realizar encuestas eficientes y 

estandarizadas, debido, por ejemplo, a la plasticidad fenotípica y 

especies estrechamente relacionadas con la apariencia muy similar en 

las etapas juveniles, por lo tanto, hay ejemplos de bases de datos de 

especies defectuosos con errores. 

Por otra parte, la identificación morfológica depende en gran 

medida de los conocimientos taxonómicos, que a menudo es deficiente 

o en rápido declive (Hopkins, 2004). Todas estas limitaciones del 

monitoreo tradicional de la biodiversidad han creado una demanda de 

enfoques alternativos, mediante la recuperación de ADN a partir de 

3. Marcadores mixtos: AFLPs -amplified fragment length polymorphisms

1. Marcadores basados 

en la hibridación del 

ADN

2. Marcadores basados 

en la amplificación del 

ADN mediante la 

reacción de PCR - 

polymerase chain 

reaction: (Reacción en 

cadena de la 

polimerasa de ADN

Los minisatélites o VNTR - variable number of tandem 

repeats: (número variable de repeticiones en tándem).

RFLP - restriction fragment length polymorphisms: 

(polimorfismos en la longitud de fragmentos de restricción 

de ADN.

RAPDs - random amplified polymorphic DNAs: (fragmentos 

polimórficos de ADN amplificados aleatoriamente).

DAF - DNA amplification fingerprinting y AP-PCR -arbitrary 

primer PCR: (primers arbitrarios en PCR).

SSR -simple sequence repeats: (microsatélites)

Marcadores 

moleculares



24 
 

muestras ambientales, de este modo tiene el potencial de combatir 

muchos de estos retos asociados con el monitoreo de la biodiversidad 

(Baird, 2014). 

Es por ello, que los códigos de barra de ADN proveerán una base 

de datos científica referencial que facilitará la correcta identificación de 

las especies, su fluctuación poblacional y distribución geográfica a 

diferentes escalas de análisis espacio–temporal, así mismo permitirá 

determinar la dinámica de procesos ecológicos y evolutivos derivados 

del Calentamiento Global que están provocando las disminución 

poblacional y extinción de especies pudiendo medir el avance o 

retroceso de especies invasivas, principalmente en ambientes 

insulares. Es decir, permitirá realizar un análisis espacio-temporal del 

impacto de factores estocásticos y antrópicos sobre la diversidad 

biológica y ecológica a diferentes niveles de organización. Esta 

información se torna crucial en la elaboración de planes de manejo y 

programas de investigación para la conservación de la diversidad 

biológica (Altamirano y Yánez, 2016). 

Entonces, ¿Que son los códigos de barra de ADN?, pues es una 

herramienta que surge en el año 2003 en la Universidad de Guelp, en 

Ontario, Canadá, por iniciativa del Dr. Paul Herbert, como una técnica 

diseñada para identificar de forma rápida y precisa las especies a partir 

de una secuencia corta y estándar de ADN (Lanteri, 2007). La idea de 

utilizar secuencias de ADN específicas para la identificación rápida de 

especímenes no es fundamentalmente nueva (Moritz y Cicero, 2004). 

Lo innovador del Código de Barras de ADN es que propone usar 

información dentro de una misma región genética, en todos los taxones 

y con condiciones de secuenciación universalmente aceptadas y 

estandarizadas; además, el protocolo destaca la necesidad de 

relacionar esta información con ejemplares “vouchers” depositados en 

museos (Lanteri, 2007). 

Asimismo, la iniciativa del Código de Barras de ADN propone una 

alternativa para explorar la diversidad biológica, porque el análisis de 

uno o varias regiones (secuencias) de exactamente la misma sección 

en cada genoma puede ser utilizada como un identificador único, un 

“código de barras”, que sea utilizada como una etiqueta para cada 
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especie y permita identificarlo, de tal manera tener la posibilidad de 

realizar un inventario de la biodiversidad (Vernooy y otros, 2010). En un 

inicio la concepción de código de barras fue aplicada en especies del 

reino Animal empleando marcadores mitocondriales, no obstante, su 

aplicación fue extendida hacia otros reinos como el Plantae y el Fungi 

(Casiraghi y otros, 2010). En el reino Plantae, la búsqueda de un código 

de barras se enfocó en el genoma nuclear y plastídico, aprobándose en 

el 2009 las regiones matK y rbcL, como regiones universales barcode 

para plantas, ambas regiones son menores a 800 pares de bases, 

siendo ampliamente utilizadas en estudios de filogenia, por tanto, son 

una importante base de referencia y poseen un poder discriminatorio 

aproximadamente en un 72% (CBOL PWG y otros, 2009). Para que una 

región del genoma pueda ser utilizada como código de barras de ADN 

es necesario que esta permita distinguir entre variación interespecífica 

(entre especies cercanamente relacionadas) y variación intraespecífica 

(dentro de la misma especie). De lo anterior, se genera el concepto de 

-barcoding gap-, que es la diferencia que existe entre la variación 

interespecífica e intraespecífica. Cuanto mayor sea la diferencia entre 

estas la discriminación específica será más acertada (Meyer y Paulay, 

2005). La Figura 1 muestra la brecha de códigos de barra de ADN.  

Además, en la validación son indispensables los métodos de 

agrupamiento (Neighbor-joining) y de reconstrucción filogenética 

(Máxima verosimilitud e inferencia bayesiana), de tal manera que se 

puedan evaluar monofilias específicas obtenidas con datos de esta 

naturaleza (Solano y otros, 2013). Los proponentes de los códigos de 

barras moleculares propusieron que una divergencia nucleotídica entre 

secuencias superior al 2 % indica la posible presencia de especies 

distintas (Lanteri, 2007).  
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Figura 1. Esquema de la brecha de códigos de barras de ADN 

inferidos (Meyer y Paulay, 2005) 

Nota: La distribución de la variación intraespecífica se muestra en rojo, y 
divergencia interespecífica en amarillo. (A) mundo ideal para el código de 
barras, con distribuciones discretas y sin solapamiento. (B) Una versión 
alternativa del mundo con superposición significativa y sin espacio (Meyer y 
Paulay,2005) 

 

En el 2007, Ratnasingham y Hebert, formalizan el sistema de 

identificación y delimitación de especies mediante código de barras, 

como The Barcode of Life Data System (BOLD), la cual es una 

plataforma bioinformática que brinda ayuda en la adquisición, 

almacenamiento, análisis y publicación de registros de códigos de 

barras de ADN. Además, presta servicios como repositorio de los datos 

de los especímenes (taxonómicos, moleculares, geográficos); gestiona, 

lleva el control de calidad y es un vehículo de comunicación entre 

científicos. 

Por tanto, la información recopilada a partir de códigos de barra 

de ADN puede usarse más allá de los estudios taxonómicos, como la 

ecología (evaluación rápida de la biodiversidad y análisis de cadena 

alimenticia), biología de la conservación (monitoreo de especies 

protegidas), bioseguridad (identificación de especie de plaga invasora), 

medicina (identificación de patógenos medicamente importantes y sus 

vectores) y farmacología (identificación de compuestos activos) (Fiser y 

Buzan, 2013). 
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 Regiones moleculares oficiales para plantas terrestres 

El CBOL Plant Working Group (2009), seleccionó el código de 

barras de ADN universal para plantas terrestres la región codificante de 

los genes rbcL y matK del cloroplasto. Recientemente se ha propuesto 

al gen nuclear  ITS ya que ha demostrado ser capaz de discriminar entre 

especies en varios grupos de plantas (Group China.Plant.BOL y otros, 

2011). 

 Gen ribulosa fosfato carboxilasa subunidad grande 

(rbcL) 

El gen rbcL es el mejor caracterizado de todos los que 

configuran el ADN cloroplástico y su secuencia de ADN es la 

mejor conocida y la primera que se secuenció en plantas. 

Además de ser en la actualidad el gen más comúnmente 

utilizado en los análisis filogenéticos de plantas (Chase y 

otros, 1993). De hecho, existen en GenBank más de 10.000 

secuencias disponibles de este gen, que codifica para la 

subunidad grande de la enzima RuBisCo (el aceptor de 

carbono más importante en todos los eucariotas fotosintéticos 

y en las cianobacterias).Su elección como “código de barras” 

se debe a que, está presente en casi todos los representantes 

del reino vegetal, no presenta prácticamente problemas de 

alineamiento y, dispone de muchas copias en cada célula, ya 

que forma parte del genoma del cloroplasto (CBOL Plant 

Working Group, 2009).  

 Región MatK 

El gen matK, previamente conocido como ORF (por 

open reading frame), es un gen plastidial de la maturasa-K 

(que ayuda al ARN del intrón a plegarse en una estructura 

catalíticamente activa) que se halla en el intrón que separa 

las regiones codificantes del gen trnK (Sugita y otros, 1985). 

Tiene una tasa de mutación más alta que rbcL (Johnson y 

Soltis, 1994). 
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 Región ITS 

Ha sido considerada como una fuente muy útil de 

caracteres para estudios filogenéticos en angiospermas 

(Baldwin y otros 1995), dado que los ITS se encuentran 

altamente representados en el genoma, se pueden amplificar 

con cantidades pequeñas de ADN y las secuencias altamente 

conservadas dentro de la mayoría de los genes del nrADN 

son muy útiles en el diseño de oligonucleótidos ("primers") 

"universales", lo que facilita la amplificación de los ITS 

mediante el uso de la reacción en cadena de la polímerasa 

(PCR) (Liston, 1992). Los espaciadores internos transcritos 

(ITS) son la parte más variable de la región de los ITS, la 

región de los ITS comprende el ITS2, la subunidad 5.8S y el 

ITS1, debido a que se encuentran flanqueando a la subunidad 

5.8S, que es más conservada y se posibilita la alineación no 

ambigua de esta región (Baldwin y otros, 1995). 

 Técnica molecular para la identificación de especies 

utilizando    código de barras. 

 Extracción del ADN 

La extracción del ADN es necesaria en multitud de 

aplicaciones de la biología molecular. Existe un gran número 

de kits comerciales. Se ha demostrado que la sensibilidad de 

detección de la PCR es diferente para diferentes kits de ADN 

(Yoshikawa y otros, 2011). 

 Amplificación del fragmento del Gen Marcador 

Mediante PCR. 

La reacción en cadena de la polimerasa o PCR 

(Polymerase Chain Reaction) es una tecnología que consiste 

en amplificar in vitro fragmentos específicos de ADN, con la 

finalidad de detectar una secuencia o gen de interés en el 

genoma de un organismo. La PCR consiste en tres pasos 

esenciales: desnaturalización del ADN, alineamiento y 
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extensión. Estos pasos (ciclo) se repiten las veces que sea 

necesario, para obtener de manera exponencial el fragmento 

de interés (en 30 a 40 ciclos se acumula alrededor de 106 a 

108 moléculas) a partir de la muestra de ADN (Dale y von‐

Schantz, 2007) 

 Electroforesis de ADN en gel de agarosa 

La electroforesis en geles de agarosa o poliacrilamida 

es una de las metodologías más utilizadas en el laboratorio 

en todo lo relacionado con el trabajo con ácidos nucleicos. 

Mediante la electroforesis podemos separar fragmentos de 

ADN y ARN en función de su tamaño, visualizarlos mediante 

una sencilla tinción, y de esta forma determinar el contenido 

de ácidos nucleicos de una muestra, teniendo una estimación 

de su concentración y grado de entereza. Podemos además 

extraer del gel los fragmentos de ADN que sean de interés, 

para posteriormente utilizarlos en diferentes aplicaciones, 

(Fierro y otros, 2001). 

 Secuenciamiento y edición de las secuancias 

Las secuencias de nucleótidos obtenidos se editan con 

el programa CodonCode Aligner v. 5.0 (CodonCode 

Corporation, www.codoncode.com). Este programa permite 

ensamblar las secuencias directa e inversa de cada muestra 

y editarlas para obtener una secuencia consenso definitivo. 

Las secuencias consenso así obtenidas, se comparan con las 

existentes en la base de datos del Barcode of Life Database 

(BOLD) (Ratnasingham y Hebert, 2007) y del GenBank® 

(Benson y otros, 2005) cargándolas en su sistema de 

identificación en formato FASTA a través del programa 

BLAST® (Basic Local Alignment Search Tool (Madden, 

2002). Los árboles filogenéticos se elaboran con el programa 

MEGA7, software que proporciona herramientas para 

explorar, descubrir y analizar secuencias de ADN y proteínas 

desde una perspectiva evolutiva (Kumar y otros, 2016), 

siguiendo el método NeighborJoining (Saitou y Nei, 1987) y 
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validándose con el Test Bootstrap para 500 réplicas 

(Felsenstein, 1985). 

 Flora silvestre altoandina  

La región altoandina es una región con un nivel elevado de 

biodiversidad y de endemismos, cuya flora presenta características 

adaptativas muy especiales a condiciones climáticas extremas, de su 

hábitat (Pavlich y otros, 1977).  

Molina y otros (2005), mencionan que estas condiciones implican 

grandes fluctuaciones de temperatura, alta radiación, vientos fuertes y 

baja humedad atmosférica; factores que disminuyen la tasa de 

fotosíntesis, limitando la adquisición de recursos para las plantas. 

También se caracterizan por las bajas temperaturas del aire y el corto 

período favorable para el establecimiento de plántulas. De modo que 

las adaptaciones que presentan las especies de flora están en relación 

con la economía del agua y la protección contra las bajas temperaturas 

nocturnas. Así las plantas orientan sus adaptaciones para protegerse 

del frío y evitar la excesiva transpiración. Estas adaptaciones se 

expresan en sus caracteres morfo-histológicos, los tallos rastreros o 

basales no tienen almidón como material de reserva, probablemente 

éste se almacena de otra forma  (Ramos, 2012). Sin embargo, éstos le 

permiten tener una reproducción vegetativa, ventaja adaptativa para las 

plantas altoandinas debido a la dificultad del establecimiento y 

sobrevivencia de las semillas bajo sus condiciones de vida (Smith, 

1988). 

Según Tamariz y Flores (1999), el estudio anatómico de plantas 

altoandinas demuestra que las especies presentan caracteres 

morfoanatómicos que reflejan la adaptación a ambientes andino-

xeromórficos (son aquellas zonas andinas que están sujeto a 

condiciones de escasa humedad y alta radiación), tal como: hojas con 

estivaciones revoluta, cutícula y paredes celulares engrosadas, densa 

pubescencia, hojas hipostomáticas con abundantes estomas, mesófilo 

isobilateral en empalizada, espacios intercelulares y con haces 

vasculares de tipo colateral. 
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 Categorías de amenaza de flora silvestre en el Perú, según el 

decreto supremo 043-2006-AG 

El Decreto Supremo Nº 043-2006-AG publicado en el Diario el 

Peruano (2006), considera que, la Lista Roja de Especies Amenazadas 

de Fauna y Flora Silvestre elaborada por la Unión Mundial para la 

Conservación - IUCN, es el inventario más completo del estado de 

conservación de las especies de animales y plantas a nivel mundial, que 

por su fuerte base científica es reconocida internacionalmente. 

Asimismo, utiliza un conjunto de criterios relevantes para todas las 

especies y todas las regiones del mundo, para evaluar el riesgo de 

extinción de miles de especies y subespecies; que, la elaboración de la 

clasificación oficial de especies amenazadas de flora silvestre en el Perú 

es el resultado de un proceso abierto y participativo a nivel nacional, que 

tiene como base los criterios y categorías de la IUCN, dentro de la cual 

se encuentran las principales categorías de amenaza: 

 Peligro Crítico (CR), cuando la mejor evidencia disponible acerca 

de un taxón indica una reducción de sus poblaciones, su distribución 

geográfica se encuentra limitada (menos de 100 km2), el tamaño de su 

población es menos de 250 individuos maduros y el análisis cuantitativo 

muestra que la probabilidad de extinción en estado silvestre es por lo 

menos el 50% dentro de 10 años o tres generaciones. 

En Peligro (EN), cuando la mejor evidencia disponible acerca de 

un taxón indica que existe una reducción de sus poblaciones, su 

distribución geográfica se encuentra limitada (menos de 5 000 km2), el 

tamaño de la población estimada en menos de 2 500 individuos 

maduros y el análisis cuantitativo muestra que la probabilidad de 

extinción en estado silvestre es de por lo menos el 20% en 20 años o 

cinco generaciones. 

Vulnerable (VU) cuando la mejor evidencia disponible acerca de 

un taxón indica que existe una reducción de sus poblaciones, su 

distribución geográfica se encuentra limitada (menos de 20 000 km2), 

el tamaño de la población estimada es menos de 10 000 individuos y el 

análisis cuantitativo muestra que la probabilidad de extinción en estado 

silvestre es de por lo menos 10% dentro de 100 años.  
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Casi Amenazado (NT)uando ha sido evaluado según los criterios 

y no satisface, actualmente, los criterios para En Peligro Crítico, En 

Peligro o Vulnerable; pero está próximo a satisfacer dichos criterios, o 

posiblemente los satisfaga, en un futuro cercano. 

 Especies altoandinas amenazadas en estudio, según el 

Decreto Supremo 043-2006-AG 

 Género Perezia (Mariano Lagasca) 

Perezia coerulescens (Weed.) es una planta medicinal 

altoandina conocida como, «contrahierba» «sutuma» y 

«chinavaleriana» (Mostacero y otros, 1996). Está 

considerada como especie vulnerable según el decreto 

supremo Nº 043-2006-AG, (El Peruano, 2006), forma parte de 

la familia de las asteráceas, se distribuye desde el Perú, 

Bolivia hasta Argentina y es utilizada contra la aerofagia, 

como sedante, antigripal y sudorífico (Gibaja, 1998). 

Su morfología externa de las P. coerulescens (Weed.), 

es una planta rizomatoza acaule de 5 – 7 cm. de alto. 

Presenta numerosas hojas basales arrocetadas de 3 – 7 cm 

de largo y 0,5 – 1,5 cm de ancho, pinnadas con lóbulos 

redondeados y mucronados. Limbo oblongo espatulado y 

bordes ciliados. Vaina desarrollada. Inflorescencia 

compuesta por un tallo florífero corto, con uno o dos capítulos 

isomórficos terminales 2 – 3 cm de largo, cubiertos por 

brácteas externas de apariencia escariosa. Flores bilabiadas, 

hermafroditas, blancas o violáceas (Olivera, 2008). 

Perezia pinnatifida (Bonpl.), conocida como “valeriana”, 

“china valeriana”, “sacha margarita”, “sotuma” y “sutuma”. 

Está considerada como especie vulnerable según el decreto 

supremo Nº 043-2006-AG (El Peruano, 2006); y es una hierba 

acaule, que habita en laderas rocosas, pastizales y pajonales 

de los Andes y punas del Perú entre los 3300 y 5000 m de 

altitud. Su distribución se extiende hasta el noroeste de 

Argentina y norte de Chile (Cano y otros, 2011). En medicina 
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tradicional las raíces y rizomas son utilizadas, por sus efectos 

sedantes, diuréticos y diaforéticos, por lo que, muchas 

plantas herbáceas andinas de esta especie son colectadas 

de su estado silvestre con sus raíces y flores para ser 

comercializada en las mercados o ferias populares, de tal 

modo que su alta demanda la coloca en riesgo de 

sobreexplotación (De la Cruz y otros. 2007). 

 Género Gentianella (Conrad Moench) 

La familia Gentianaceae (Juss) es reconocida en el 

Perú por presentar alrededor de 15 géneros y 

aproximadamente 170 especies (Ulloa y otros, 2004). Es una 

hierba endémica bianual que crece en pajonales con suelos 

ligeramente húmedos, son plantas solitarias, monocárpicas, 

con inflorescencia de aspecto piramidal y flores pendulares 

de color rojo oscuro.  Crecen entre 4400 a 4950 m.  (Ramos, 

2012). 

Según Castillo y otros, (2006), reconocen 103 especies 

endémicas en siete géneros, los géneros con mayor número 

de especies endémicas son Gentianella y Macrocarpaea y 

describe a Gentianella thyrsoidea (Hook.), G. weberbaueri 

(Gilg) y G. tristicha, de la siguiente manera: 

Gentianella thyrsoidea (Hook.) Está considerada como 

especie vulnerable según el decreto supremo Nº 043-2006-

AG (El Peruano, 2006). Nombre común: Japalan shacoj. 

Hierba perenne conocida de varias localidades en el norte y 

centro del país, en las cuencas del Mantaro, Marañón y 

Santa. El ejemplar tipo fue recolectado en el siglo XIX en una 

localidad hoy parte del Santuario Nacional Huaillay.  

Gentianella weberbaueri (Gilg) Fabris con nombre 

común: “pukashagapa”. Especie endémica de Perú, sólo 

conocida en el departamento de Ancash. Es una planta 

herbácea bianual, con numerosas flores muy vistosas rojizas, 
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conocida en varias localidades de Chacas-Asunción (Brako y 

otros, 1993). 

Gentianella tristicha (Gilg) J. Pringle. Nombre común: 

Desconocido. Hierba terrestre, conocida de algo más de cinco 

localidades, habitando pajonales paramunos y matorrales de 

puna. Ha sido recolectada en las partes altas de las cuencas 

del Santa y del Marañón. Sus poblaciones podrían estar 

afectadas por incendios intencionales. 

 Género Polylepis (Jorge Hieronymus) 

Simpson y otros (1979), expresan que las especies del 

género Polylepis únicamente se distribuyen a lo largo de los 

Andes tropicales y subtropicales de Sudamérica, abarcando 

desde Venezuela hasta el norte de Argentina y Chile; 

asimismo el rango altitudinal en el que se encuentra el género 

Polylepis oscila mayormente entre los 3 000 y 4 800 msnm 

(Kessler, 2006). Por encima y por debajo de este rango 

disminuye la presencia del género. Actualmente se 

distribuyen a lo largo de Sudamérica de la siguiente manera: 

4 especies en Argentina, 13 en Bolivia (4 endémicas), 2 en 

Colombia (1 endémica), 3 en Chile, 7 en Ecuador (2 

endémicas), 15 en Perú (3 endémicas) y 1 en Venezuela. 

Según el Mapa Forestal del Perú (INRENA y Ministerio 

de Agricultura (1995), los bosques del género Polylepis 

ocupan una superficie de 937 km2 (93 700 hectáreas) que 

representa el 0.07% de la superficie total del Perú y alrededor 

del 2% de la cobertura potencial del género (Fjeldsa y 

Kessler, 1996), estos bosques se encuentran distribuidos en 

15 de los 24 departamentos que conforman el país (Mendoza 

y Cano, 2011). De las 15 especies de Polylepis distribuidas 

en Perú, 5 especies se encuentran amenazadas en diferentes 

categorías según el Decreto Supremo N°043-2006-AG. Tal 

como se puede apreciar en la Tabla 2. 
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Tabla 2. Categorización de especies  

Especie Categoría Símbolo 

Polylepis incana Kunt Peligro crítico CR 

Polylepis racemosa Ruiz y Pav Peligro crítico CR 

Polylepis sericea Wed Vulnerable VU 

Polylepis weberbaueri Pilg Vulnerable VU 

Fuente: Decreto Supremo N°043-2006-AG 

 Importancia de las especies altoandinas amenazadas en 

estudio 

Los bosques de Polylepis, así como las plantas herbáceas 

cumplen un rol muy importante en el proceso de conservación de la 

diversidad biológica tales como:  

Captación de Carbono, los bosques del género Polylepis 

contribuyen al secuestro de CO2, al almacenar carbono en sus árboles 

y en su suelo orgánico, es así que una hectárea de Polylepis fija 

aproximadamente 0.88 toneladas de carbono por hectárea al año 

(Mansilla, 2001). Económica y ecológicamente es de suma importancia, 

ya que tanto la conservación como la reforestación de los bosques, 

incrementaría gradualmente la captación de carbono, pudiendo ser un 

ingreso para las comunidades mediante el pago de servicios 

ambientales por parte de terceros (emisores de CO2) (Mansilla, 2001). 

Captación de Agua y Protección de Cuencas, a pesar de que la 

superficie actual de los bosques no es considerable, algunos de estos 

se encuentran en los valles glaciares, como los bosques ubicados en el 

departamento de Ancash (especialmente Parque Nacional Huascarán), 

donde sí constituyen una franja continua y densa que cumple funciones 

importantes en la conservación del agua, suelo y protección de cuencas 

(Arévalo y Recharte, 2003). En estas zonas los bosques son muy 

húmedos y cerrados, creando un microclima ideal para el crecimiento 

de briofitos (hepáticas, antocerotas y musgos), los cuáles cumplen un 

rol de vital importancia en la captación lluvia y agua atmosférica (Glime, 

2007). Así mismo, tanto la corteza como las raíces de los árboles 
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permiten la retención de humedad y la filtración del agua por el suelo 

poroso hacia capas más profundas, respectivamente. De esta manera 

se ayuda a la alimentación de puquios y ojos de agua que se encuentran 

en zonas más bajas al bosque (TMI, 2009). 

Refugios de Biodiversidad, la diversidad de plantas que crecen en 

el sotobosque varía significativamente, por lo que consiste en varias 

especies de helechos, musgos, orquídeas, árboles, arbustos, 

herbáceas y gramíneas (Arévalo y Recharte, 2003), considerándose 

una fuente importante de germoplasma y recursos para la población que 

vive cerca de ellos (Arévalo y Recharte, 2003). También los bosques de 

polylepis albergan entre 35 y 45 especies diferentes de aves (Fjeldså y 

Kessler, 1996). 

Plantas medicinales, la Organización Mundial de la Salud (OMS) 

ha estimado que cerca de un 80% de personas utilizan plantas como 

medicina tradicional y también son parte de la medicina moderna; así 

mismo se ha calculado que aproximadamente un cuarto de las drogas 

prescritas contiene extractos de plantas o principios activos obtenidos 

de las plantas o sintetizados a partir del conocimiento de las mismas 

(UICN y otros.,1993). Las plantas son la fuente tradicional de muchos 

productos químicos utilizados como productos farmacéuticos. Los 

fitoquímicos más valiosos son productos del metabolismo secundario 

de las plantas (Tripathi, 2003). 

  Parque Nacional Huascarán 

El Parque Nacional Huascarán fue establecido el 1 de julio 1975, 

en el departamento de Ancash, con el fin de proteger la flora y fauna 

silvestre existente en él, y las bellezas paisajísticas y escénicas que 

contiene, así como un sistema de cuencas que alberga (Huamaní, 

1998). Fue declarada por la UNESCO, como Reserva de Biosfera en 

marzo de 1977; y el 14 de diciembre de 1985 fue declarado como 

Patrimonio Natural de la Humanidad. Posee una superficie de 1,155.800 

ha., conformada por la zona núcleo, amortiguamiento y transición, tal 

como se puede apreciar en la Tabla 3. Tiene como fin 3 funciones 

básicas que se complementan y se esfuerzan entre sí, las cuales son: 
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función de conservación, función de desarrollo y función de apoyo 

logístico para la investigación y la educación (SERNAP, 2010) 

 

Tabla 3. Superficies de la reserva de Biosfera del Huascarán  

Zonas Hectáreas % Respecto al 
área de la 

región Ancash 

Núcleo (PNH) 340, 000 10% 

Zona de amortiguamiento 170, 200 5% 

Zona de Transición 645, 600 18% 

Total 1 155, 800 32% 

  Fuente: SERNANP, (2009) 

Además, el Parque Nacional Huascarán, presenta 11 zonas de 

vida que crean un espectro de microclimas que permiten la presencia 

de una gran diversidad biológica, que depende de la ubicación 

latitudinal, altitud y humedad (SERNANP, 2010).  

El Parque Nacional Huascarán posee gran parte de especies 

endémicas y angiospermas del Perú, sin embargo, las investigaciones 

que se han publicado no han podido reportar la biodiversidad total que 

existe en esta zona, además la rápida degradación de los ecosistemas 

debido al marcado efecto antropogénico han hecho que muchas de 

estas especies se encuentren en peligro de extinción de acuerdo al 

decreto supremo 043-2006-AG (Peruano,2006) 

El plan maestro (2003-2007), identifica 74 lugares donde se 

realiza frecuentemente quema de pastos, 58 lugares donde se produce 

la tala indiscriminada de bosques, 53 lugares con apertura de terrenos 

para actividades agrícolas, 10 lugares que presentan pérdida de la 

cobertura vegetal y 19 lugares con asentamiento humano de 5 a más 

familias. La quebrada Ulta se encuentra en la zona núcleo del Parque 

Nacional Huascarán y es una de las áreas donde la quema es usual al 

igual que la tala indiscriminada de bosques y perdida de cobertura 

vegetal, lo cual impiden la regeneración y extensión de bosques de 

Polylepis (Plan Maestro 2010). Generando una rápida degradación de 

los ecosistemas y afectando a aquellas especies asociadas que juegan 
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un papel muy importante en el mantenimiento del equilibrio 

ecosistémico de la quebrada Ulta. 

 Definición de términos básicos 

➢ Genbank: es una base de datos electrónica mantenida por el “National 

Center for Biotechnology Information” de los Estados Unidos de América; 

contiene más de un billón de secuencias anotadas y con referencia cruzada 

con otras bases de datos. Los científicos puedes enviar sus secuencias de 

ADN al Genbank gratuitamente a través de su web (Hars, 2003). 

➢ Barcode of Life Data Systems (BOLDSYSTEM): es un repositorio de 

búsqueda para registros de códigos de barras, que almacena datos e 

imágenes de muestras, así como secuencias y archivos de rastreo. Barcode 

of Life Data Systems (BOLDSYSTEM, 2020). 

➢ Consortium for the Barcode of Life (CBOL): es una iniciativa internacional 

dedicada a apoyar el desarrollo de códigos de barras de ADN como un 

estándar global para la identificación de especies. (CBOL,2009). 

➢ NeighborJoining: Método propuesto en 1987 por Saitou y Masatoshi Nei, que 

produce la unión de los OTU's más cercanos (vecinos) tratando de minimizar 

la longitud total del árbol (Becerra, 2020) 

➢ Clado: Grupo monofilético de organismos; agrupación que incluye la forma 

ancestral y todos sus descendientes (Hars, 2003). 

➢ Especies crípticas: Dos o más especies distintas que no son distinguibles 

morfológicamente; son especies “ocultas” debido a que llevan el mismo 

nombre científico—hasta el momento en que son identificadas como 

entidades diferentes (Bickford y otros, 2007). 

➢ Especies hermanas o taxa hermanos: Dos taxa que son derivados del 

mismo ancestro común inmediato y por lo tanto comparten muchas 

características. Asimismo, en inglés se utiliza el término Sibling species para 

referirse a especies crípticas que son hermanas—es decir dos especies que 

son recíprocamente los parientes más cercanos pero que, 

taxonómicamente, no han sido distinguidas una de la otra (Bickford y otros, 

2007). 
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➢ Filogenia: Se refiere a la historia de linajes de organismos conforme estos 

cambian a través del tiempo; la filogenia puede estar basada en cambios 

genéticos, morfológicos u otros aspectos biológicos de los taxa estudiados 

(Hars, 2003).   

➢ Gen: Unidad básica hereditaria, transmitida por un ancestro a sus 

descendientes; secuencia de nucleótidos heredados como una unidad; un 

gen puede tener una o más formas alternativas, denominadas alelos (Avise 

J, 2000). 

➢ Monofilético (ver también Clado): Se refiere al agrupamiento de organismos 

que comparten un ancestro común, es decir incluye la forma ancestral y 

todos sus descenduentes (Avise J, 2000). 

➢ Taxón (pl. Taxa): Grupo formado por una o más poblaciones de organismos 

considerados como una entidad diferente a otras entidades dentro del 

mismo nivel de organización biológica (especie, género, familia, etc.); 

agrupamiento de organismos reconocido por los taxónomos como una 

unidad independiente (Avise J, 2000). 

➢ Secuenciación del ADN: consiste en determinar en qué orden se disponen 

los cuatro nucleótidos (A, T, C y G) que componen la molécula (Sanger, 

1988). 

➢ Diversidad Biológica: que representa a la diversidad de la vida en todos sus 

niveles incluyendo la diversidad de genes, especies y ecosistemas (Stork, 

1993). 

➢ Poliploide: La poliploidía es la duplicación de juegos completos de 

cromosomas básicos y puede ser o no un proceso complementario a la 

hibridación. (Flores y otros, 2020). 
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III. MARCO METODOLÓGICO 

 Tipo de Investigación 

➢ Descriptiva: Este tipo de investigación ha permitido describir la situación real 

de las plantas altoandinas amenazadas en la quebrada Ulta, en base a un 

análisis taxonómico y molecular, utilizando como herramienta los códigos de 

barra de ADN 

 Diseño de Investigación 

➢ Se empleó un diseño del tipo descriptivo simple, dado que el objeto de estudio 

fueron obtener los códigos de barras de las plantas altoandinas contenidas 

amenazadas. 

 Métodos o técnicas 

Se identificó especies amenazadas empleando la técnica códigos de barra 

de ADN, tal como se puede apreciar en la siguiente Tabla 4. 

Tabla 4. Métodos y técnicas de identificación empleando los 

Códigos de barra de ADN  

                        ETAPAS     TÉCNICAS 

Elaboración del registro referencial 

de las especies de flora altoandina 

amenazadas de la quebrada Ulta, 

• Análisis de documentos 

• Identificación morfológica tradicional de las 

muestras de referencia, validado por el Dr. 

Percy Olivera Gonzales. 

• Herborización de las muestras de 

referencia. 

Elaboración de los códigos de barra 

de ADN referencial de algunas 

especies altoandinas amenazadas 

de la quebrada Ulta 

• Aplicación de las diferentes técnicas de 

biología molecular para obtener el material 

vegetal, como los protocolos de extracción, 

amplificación 

• Aplicación de las técnicas computacionales 

para el manejo y análisis de las secuencias 

obtenidas por biología molecular. Tales 

como programa MEGA7 (Tamura y otros, 

2011) usando la metodología del Neighbor- 
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                        ETAPAS     TÉCNICAS 

Joining con 1000 Bootstraps, y el programa 

Kimura 2-parámetros. 

Identificación de la zona de 

muestreo y colecta de especies 

amenazadas 

• Se identificó áreas representativas como: 

accesibilidad, presión antrópica 

Colecta de ejemplares de las 

especies altoandina amenazadas de 

la quebrada Ulta. 

• Se usó la metodología por cuadrantes y 

aleatorio simple 

Se efectuó la identificación 

taxonómica molecular de las 

especies altoandina amenazadas de 

la quebrada Ulta utilizando los 

códigos de barra de ADN. 

• Aplicación de las diferentes técnicas de 

biología molecular para obtener el material 

vegetal, como los protocolos de extracción, 

amplificación  

• Aplicación de las técnicas computacionales 

para el manejo y análisis de las secuencias 

obtenidas por biología molecular. Tales 

como programa MEGA7 (Tamura y otros, 

2011) usando la metodología del Neighbor- 

Joining con 1000 Bootstraps, y el programa 

Kimura 2-parámetros. 

    

 Población y muestra 

 Población  

Plantas altoandinas amenazadas de la quebrada Ulta, del Parque 

Nacional Huascarán, de acuerdo al decreto supremo N° 043-2006-AG. 

 Muestra  

Especies amenazadas del género Gentianella, Perezia, y 

Polylepis, de acuerdo al decreto supremo N° 043-2006-AG., tales como: 

Gentianella weberbaueri (endémica), Gentianella thyrsoidea (Vu), 

Perezia coerulescens (Vu), Perezia pinnatifida (Vu), Polylepis incana 

(CR), Polylepis racemosa (CR), Polylepis weberbaueri (Vu) y Polylepis 

sericea (Vu). 
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 Procesamiento y elaboración de los códigos de barra de ADN 

 Preparación del herbario e identificación taxonómica 

morfológica de las especies de referencia. 

El registro referencial se realizó mediante la identificación 

morfológica tradicional de aquellas especies amenazadas en estudio de 

acuerdo al Decreto Supremo N° 043-2006-AG., tal como se muestra en 

la Tabla 5. 

Tabla 5. Especies amenazadas en estudio  

Especies Condición 

Gentianella weberbaueri (Gilg) Endémica 

Gentianella thyrsoidea (Hook.) Vulnerable 

Perezia coerulescens (Weed.) Vulnerable 

Perezia pinnatifida (Bonpl.) Vulnerable 

Polylepis incana Kunth Crítico 

Polylepis racemosa (Ruiz y Pavon) Crítico 

Polylepis sericea (Wedd) Vulnerable 

Polylepis weberbaueri (Ruiz y Pavon) Vulnerable 

Fuente: DS-043-2006-AG 

De igual modo se colectó 5 especies emparentadas que tienen 

similar habitad, que provienen de plantas herborizadas de anteriores 

trabajos del herbario David Smith de la UNASAM, autentificados por el 

Biólogo el Dr. Percy Olivera Gonzales.  

La colecta de muestras de referencia se realizó en diferentes 

lugares, tal como se aprecia en la Tabla 6. 
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Tabla 6. Información de colecta de las muestras de referencia 

 

Código de 
herbario Nombre científico 

Fecha de 
colecta 

País Departamento  Zona       Sector Sitio exacto Latitud Longitud 
Elevación 
(msnm) 

UNASAM-
HDS-132 

Perezia coerulescens  10/11/2015 Perú Ancash  Huaraz Market 
Comprada en el 

mercado Chaywa, 
Huaraz 

-9.53591 -77.53303 3036 

UNASAM-
HDS-133 

Perezia multiflora 10/11/2015 Perú Ancash  Huaraz Market 
Comprada en el 

mercado Chaywa, 
Huaraz 

-9.53591 -77.53303 3036 

UNASAM-
HDS-134 

Perezia pinnatifida  10/11/2015 Perú Ancash  Huaraz Market 
Comprada en el 

mercado Chaywa, 
Huaraz 

-9.53591 -77.53303 3036 

UNASAM-
HDS-135 

Gentianella 
weberbaueri 

10/11/2015 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Quebrada Ulta Punta olímpica 

-
9.1299267 

-
77.516638 

4860 

UNASAM-
HDS-136 

Gentianella tristicha 10/11/2015 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Laguna Sulla 

Punta olímpica 
Conchucos 

-9.137283 
-

77.496420 
4435 

UNASAM-
HDS-137 

Gentianella 
thyrsoidea 

10/11/2015 Perú Ancash  Huaraz Market 
La muestra fue 
comprada en el 

mercado Chaywa, 
Huaraz 

-9.53591 -77.53303 3036 

UNASAM-
HDS-138 

Gentianella sp. 26/07/2014 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Quebrada Churup Camino a Churup -9.499600 

-
77.449837 

3829 

UNASAM-
HDS-139 

Gentianella sp. 26/07/2014 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Quebrada Churup Camino a Churup -9.499601 

-
77.449838 

3830 

UNASAM-
HDS-140 

Gentianella sp. 26/07/2014 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Quebrada Churup Camino a Pitec -9.500383 

-
77.451614 

3800 

UNASAM-
HDS-141 

Polylepis incana 05/04/2019 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Quebrada 

Quilcayhuanca 
Vivero -9.499237 

-
77.418001 

3826 

UNASAM-
HDS-142 

Polylepis sericea 05/04/2019 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Quebrada 

Quilcayhuanca 
Vivero -9.499237 

-
77.418001 

3826 

UNASAM-
HDS-143 

Polylepis weberbaueri 05/04/2019 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Quebrada 

Quilcayhuanca 
Vivero -9.499237 

-
77.418001 

3826 

UNASAM-
HDS-144 

Polylepis racemosa 05/04/2019 Perú Ancash  
Parque Nacional 

Huascarán 
Quebrada 

Quilcayhuanca 
Vivero -9.499237 

-
77.418001 

3826 
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 Análisis genético de las muestras de referencia para obtener 

los códigos de barra de ADN. 

 Extracción del ADN vegetal de las muestras de 

referencia 

La extracción de ADN de las muestras se realizó a partir 

de las hojas frescas o deshidratas en sílice y se llevaron a 

cabo de acuerdo al protocolo del fabricante especificado en 

el Kit AxyPrep Multi source Genomic Miniprep (Axigen).  

 Amplificación de las regiones ITS2, rbcL, matK 

La amplificación de las regiones rbcl, matK e ITS, se 

realizaron mediante la Reacción en Cadena de la Polimerasa 

(PCR) y de acuerdo a la metodología descrita por Tamariz y 

otros, (2014).  

Las reacciones de amplificación se prepararon para un 

volumen de 30µl y los componentes de la PCR, tales como 

tampón 10X, nucleótidos, BSA y cebadores fueron 

preparados de tal forma que completen el volumen requerido 

para la premezcla de reacciones de amplificación, tal como 

se muestra en la Tabla 7. 

Tabla 7. Componentes para las reacciones de 
amplificación 

Master Mix 

Producto 1 x de 30 µl 

H2O 20.25 

Buffer 10x 3 

Dntp (2mM) 3 

Forwad (10µm) 0.3 

Reverse (10µm) 0.3 

Dream Taq (5µm) 0.15  

DNA (1ng/ µl) 3  

Vol. Total 30 
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El programa básico definido en el termociclador fue: 

desnaturalización inicial de 5 minutos a 94°C, 20 ciclos de 

94°C por 45 segundos, 55°C por 60 segundos, 72°C por 60 

segundos, y elongación final de 72°C por 5 minutos. 

 Alineamiento de las secuencias y análisis 

filogenético 

Los productos de la PCR que mostraron únicas bandas 

al ser revelados en bromuro de etidio en gel de agarosa al 1 

%, fueron las que se enviaron a MACROGEN en Corea para 

su secuenciación. 

Obtenidas las secuencias se realizó una búsqueda en 

la base de datos del GENBANK, con la finalidad de 

comprobar que las secuencias obtenidas eran similares o 

iguales a otras de la misma especie o género, además de 

asegurarnos que correspondan a la región correcta según los 

datos y de esta forma obtener nuestras secuencias consenso 

para su posterior alineamiento. 

El alineamiento de las secuencias se realizó mediante 

el programa CLUSTALX version 2.0 (Larkin y otros, 2007). 

Por último, el árbol filogenético se elaboró con el programa 

MEGA7 (Tamura y otros, 2011) usando la metodología del 

Neighbor- Joining con 1000 Bootstraps, y el programa Kimura 

2-parámetros. 

 Muestreo y colecta de las especies amenazadas de la 

quebrada Ulta  

 Área de estudio  

La quebrada Ulta, se encuentra en la cara occidental de 

la Cordillera Blanca del Parque Nacional Huascarán, en el 

Distrito de Shilla, Provincia de Carhuaz, Departamento de 

Áncash y pertenece a la microcuenca del Rio Buin 

proveniente de la Cuenca Alta del Río Santa. El punto más 

bajo de colecta está a una elevación de 3847 m.s.n.m., con 
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latitud -9.500383, longitud -77.451614 y el punto más alto se 

encuentra a una elevación de 4860 m.s.n.m., con latitud -

9.1299267, longitud – 77.516638. La Figura 2, muestra el 

mapa de ubicación del área de estudio. 

Posee dos tipos de zona de vida, Paramo pluvial andino 

tropical y Nival tropical (ONERN,1976). Geológicamente 

comprende dos tipos de zona, fluvioglaciar y coluvial (Plan 

Maestro, 2010-2015).   
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Figura 2. Mapa de Ubicación Geográfica de la Quebrada Ulta
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 Muestreo y Colecta 

Se hizo dos salidas de campo con la finalidad de tener 

un mejor reconocimiento en cuanto al acceso, pendiente y 

mayor vegetación, realizándose extensos recorridos y 

tomando las coordenadas, para tener mayor precisión al 

momento de realizar el muestro y colecta de los ejemplares 

de las especies en amenaza y asociadas a ellas. 

La colecta y muestreo de ejemplares se realizó el mes 

de abril del 2019, empleando la metodología por cuadrantes, 

el cual consiste en colocar un cuadrado sobre la vegetación, 

para determinar la densidad, cobertura y frecuencia de las 

plantas, además de ser una de las formas más comunes y 

homogéneas de muestreos de vegetación, porque tiene 

menos impacto de borde en comparación con la metodología 

por transectos (Mostacedo, 2000). 

Se colectaron ejemplares de manera tradicional, es 

decir en base a sus caracteres morfológicos, como flores, 

frutos y partes vegetativas, se colectó también a aquellas 

especies que presentaron similitudes parecidas y que 

posiblemente era una especie en amenaza según estudio, 

pero que no se pudo identificar, porque no presentó 

características morfológicas a la vista. 

Cada ejemplar colectado fue prensado para su secado 

y posterior herborización y de aquellas especies que no se 

pudo reconocer se extrajo una muestra representativa y se 

colocó en una bolsa con contenido de sílice, anotando sus 

datos de colecta, para su posterior reconocimiento utilizando 

como herramienta los Códigos de barra de ADN. 

Para el muestreo de plantas herbáceas, se utilizó un 

cordel de hilo separados por 1m., luego se ubicó un área 

de 25 m2 y se dividió en cuadrantes de 1m. x 1m., en 

seguida se escogió al azar tres cuadrantes y se colectó las 

posibles especies amenazadas y asociadas a ellas. La Figura 
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3, muestra la colecta de ejemplares mediante el método por 

cuadrantes y aleatorio simple  

 

         Figura 3. Muestreo por cuadrantes y aleatorio simple. 

Para el muestreo de plantas arbóreas, se utilizó un 

cordel de hilo separados por 5m., luego se ubicó un área de 

625 m2 y se dividió en cuadrantes de 5m. x 5m., en seguida 

se escogió al azar tres cuadrantes y se colectó las posibles 

especies amenazadas y asociadas a ellas.     

 Identificación de las muestras amenazadas 

colectadas de la quebrada Ulta utilizando como 

herramienta los códigos de barra de ADN de 

referencia 

Aquellas especies que no se pudieron identificar en 

campo y presentaron igual similitud morfológicamente, se les 

preparo su código de barra de ADN para compararlas con los 

códigos de barra de ADN de referencia depositados en el 

BOLDSYSTEM. 

 Se hizo la extracción y amplificación usando un 

marcador molecular y se envió a secuenciar (MACROGEN 

Corea). Posterior a ello se hizo el análisis bioinformático para 

obtener las secuencias consenso, de tal forma que se pudo 

hacer la discriminación y comparación con los códigos de 
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barra de ADN de referencias depositadas en el 

BOLDSYSTEM (www.boldsystems.org/) y GenBank 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) con la finalidad de 

verificar que nuestra secuencia consenso corresponda 

posiblemente a las muestras colectadas. 

A partir de las secuencias que presentaron mayor 

porcentaje de similitud con secuencias en GenBank mediante 

el BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) y las muestras 

de referencia preparadas en éste trabajo se elaboraron los 

árboles filogenéticos utilizando el programa MEGA 7, 

siguiendo el método Neighbor-Joining y el modelo de 

sustitución parámetros de Kimura (K2P) (Kimura, 1980). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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IV. RESULTADOS  

 Preparación del registro referencial de las especies de flora 

altoandina amenazadas de la quebrada Ulta 

Se prepararon las muestras de referencia para las 8 especies en 

amenaza y 5 especies emparentadas que tienen similar hábitat, tal como se 

aprecia en la Tabla 8. Éstas fueron herborizadas y depositadas en el Herbario 

David Smith de la UNASAM, para su posterior elaboración de sus códigos de 

barra de ADN de referencia. 

Tabla 8. Especies utilizadas para la elaboración de los códigos de 

barra de ADN  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Análisis taxonómico molecular de las especies de referencia 

amenazadas y obtención de las secuencias de los códigos de 

barras de ADN 

No todas las especies tuvieron éxito en la amplificación. La Figura 4 

muestra las bandas inespecíficas y con barrido de la región ITS de las especies 

del género Polylepis al ser revelado en gel de agarosa. Pero cuando se realizó 

el secuenciamiento P. incana, mostró una lectura con abundante ruido, que no 

pudo ser utilizada para la elaboración de su código de barra ITS2. 

Especies Condición Especie         
emparentada 

Gentianella weberbaueri Endémica Gentianella sp.45 

 Gentianella   thyrsoidea Vulnerable Gentianella sp. 50 

Perezia coerulescens Vulnerable Gentianella sp.55 

 Perezia pinnatifida Vulnerable Gentianella tristicha 

Polylepis incana Crítico Perezia multiflora 

Polylepis racemosa Crítico  

Polylepis sericea Vulnerable  

Polylepis 

weberbaueri 

Vulnerable 

 

 



52 
 

 

Figura 4. Gel de electroforesis de los productos de PCR de la 
región ITS2 

Nota: Bandas dobles e inespecíficas con barrido de las muestras de las especies del 

género Polylepis, debido al exceso de ADN o temperatura baja. 

A diferencia de los Polylepis, las especies de Gentianella y Perezia 

mostraron bandas nítidas y definidas para todos los marcadores usados en este 

trabajo, característica principal de una buena amplificación, porque no existen 

bandas duplicadas o barridas. La Figura 5 muestra el gel de electroforesis 

obtenido con el marcador rbcL, con el tamaño aproximado de 600 pb. que 

corresponde a esta región. 

 

Figura 5. Gel de electroforesis de los productos de PCR de la 
región rbcl de las muestras de Gentianella  
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Nota: C. (-) es el control negativo, M es el marcador de tamaño en pb (pares de bases). 
Aquí se observa que la amplificación es correcta; ya que las bandas son nítidas, bien 
definidas, no muestran barridos y el tamaño aproximado de 600 pb., que corresponde 
a la región rbcL. 

Posterior a ello, se prepararon los códigos de barra de DN de las regiones 

rbcL, matK e ITS2. El anexo 1 muestran la información taxonómica y las 

secuencias que fueron incorporadas a la plataforma Boldsystem 

(www.boldsystems.org/) para el registro de la información taxonómica y las 

secuencias de las regiones de ADN secuenciados.  

Así mismo, se realizó el análisis filogenético usando el programa MEGA 

v.7 (Tamura y otros, 2011), el cual posee algoritmos para realizar las 

estimaciones de distancia y construcción de árboles filogenéticos; se utilizaron 

secuencias de la misma especie y género de ADN almacenadas en las 

plataformas virtuales: Boldsystem (www.boldsystems.org/) y GenBank 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/).  

De acuerdo a la búsqueda realizada se encontró que las especies 

evaluadas no contaban o tenían escasos registros en las plataformas virtuales, 

lo cual dificultó la elaboración de los árboles filogenéticos. Para el caso del 

género Gentianella los registros que se encontraron para la especie Gentianella 

thyrsoidea (Vu) fueron escasos o son otras regiones a las utilizadas en este 

trabajo. La Tabla 9 muestras el registro de las especies evaluadas en el 

Genbank y Boldsystem 

Tabla 9. Registros de las especies evaluadas en Genbank y 
Boldsystem 

BOLDSYSTEM GENBANK 

Perezia coerulescens ITS2 
Perezia pinnatifida voucher Moreira & 
Luebert,maturase K (matK) 

Perezia pinnatifida ITS2 
Perezia pinnatifida voucher GH:Hutchison,  
ITS1,ITS2 

Perezia multiflora ITS2 
Perezia multiflora sonchifolia voucher 

Bonifacino, ITS1, ITS2 

Gentianella thyrsoidea ITS2 voucher GH: M. Madison, ITS1, ITS2 

Polylepis sericea ITS2 
Polylepis racemosa subsp. triacontandra 
isolate ITS1, ITS2 

 Polylepis sericea, ITS1, ITS2 

 

 

 

http://www.boldsystems.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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 Análisis Filogenético Molecular de la región rbcL, para los 3 

géneros pertenecientes a las familias: Gentianacea, Asteracea, 

Rosacea 

Para el caso de la región rbcL se preparó un único árbol filogenético. La 

figura 8 muestra todas las especies evaluadas, adicionando las secuencias 

obtenidas de Boldsystem y/o Genbank que se muestran en la Tabla 9. 

 Se observa que el árbol define tres familias correspondientes a las 

familias de las especies evaluadas. También se observa que este marcador no 

diferencia a las especies del mismo género 

Tabla 10. Especies extraídas del Genbank para la construcción del árbol 
filogenético de la región rbcl  

Familia Especie Número de Accesión 
de Genbank 

Asteraceae Perezia carthamoides EU841130 

Perezia carthamoides EU841130 

Perezia recuvata KM192098 

Perezia pedicularidifolia EU841131 

Gentianaceae Swertia chirayita KJ667624 

Gentianella amarella KX679011 

Rosaceae Prunus persica JF943749 

Prunus mume JF43748 

Cucurbitacea Citrillus lanatus S.S Renner 

Pinus Ponderosa 

DQ535745 

KCI156882 
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Figura 6. Árbol filogenético molecular de la región rbcl de las 3 familias  

Nota: La historia evolutiva se dedujo utilizando el método de Máxima Verosimilitud 
basado en el modelo Kimura de 2 parámetros (Kimura, 1980). Se muestra el árbol con 
la mayor probabilidad de registro (1530.20). El porcentaje de árboles en el que los 
taxones asociados se agrupan se muestra junto a las ramas. Los árboles iniciales para 
la búsqueda heurística se obtuvieron automáticamente aplicando los algoritmos 
Neighbor-Join y BioNJ a una matriz de distancias por pares estimadas utilizando el 
enfoque Maximum Composite Likelihood (MCL) y luego seleccionando la topología con 
un valor de verosimilitud log superior. El análisis involucró 25 secuencias de 
nucleótidos. Hubo un total de 503 posiciones en el conjunto de datos final. Se realizaron 
análisis evolutivos en MEGA7 (Kumar y otros, 2016). 

 Análisis filogenético molecular de las muestras de referencia por 

cada género utilizando las regiones matK e ITS 

 Análisis filogenético de especies del género Gentianella 

utilizando la región ITS  

La Figura 7, muestra el árbol filogenético de las Gentianellas 

evaluadas usando el marcador ITS2, se observa que la especie G. 

werberbaueri, que es una especie vulnerable y endémica de nuestro 
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país muestra cierto grado de diferenciación con las demás especies 

evaluadas. También, se ha observado que en las plataformas virtuales, 

en términos generales para las plantas, existen mayor número de 

registros para la región ITS, comparado con la región matK. La tabla 11 

muestra las especies extraídas de la plataforma virtual para 

complementar el árbol filogenético. 

 

Figura 7. Árbol filogenetico molecular de la región ITS del 
género Gentianella  

Nota: Se muestra el número de sustituciones de bases por sitio a partir del 
promedio de todos los pares de secuencias. Las estimaciones de error 
estándar se obtuvieron mediante un procedimiento de arranque (1000 
réplicas). Los análisis se realizaron utilizando el modelo de máxima 
probabilidad compuesta. El análisis involucró 14 secuencias de nucleótidos. Se 
eliminaron todas las posiciones que contenían lagunas y datos faltantes. Hubo 
un total de 313 posiciones en el conjunto de datos final. Los análisis evolutivos 
se realizaron en MEGA7. 

Tabla 11. Especies extraídas del Genbank para la construcción del 
árbol filogenético  

Familia Especie Número de Accesión de 
Genbank 

Gentianaceae 

Gantianella propinqua 

G. montana 

G. serotina 

Gentianella amarella 

G. cerina 

JN999234 

AY36491 

AY136497 

JN999228 

AY136502 



57 
 

 

 Análisis filogenético de especies del género Gentianella 

utilizando la región matK 

En la Figura 10, se muestra el árbol filogenético con el marcador 

matK, donde la diferencia entre Gentianella weberbaueri y Gentianella 

tristicha es muy ligera. Así mismo, de acuerdo al análisis de divergencia 

evolutiva realizada con el MEGA7, se encontró que la media de 

divergencia del marcador ITS2 (0.028) es mayor que con el matK (0.01), 

lo cual nos indica que el marcador ITS2 podría tener mayor resolución 

de identificación. La Tabla 11 se muestra las especies extraídas de la 

plataforma virtual para complementar el árbol filogenético. 

 

Figura 8. Árbol filogenético del género Gentinaella utilizando la 
región matK  

Nota: Se muestra el número de sustituciones de bases por sitio a partir del 
promedio de todos los pares de secuencias. La estimación de error estándar se 
obtuvo mediante un procedimiento de arranque (1000 repeticiones). Los análisis 
se realizaron utilizando el modelo de máxima verosimilitud compuesta. El análisis 
involucró 10 secuencias de nucleótidos. Se eliminaron todas las posiciones que 

contenían lagunas y datos faltantes. Hubo un total de 655 posiciones en el 

conjunto de datos final. Los análisis evolutivos se llevaron a cabo en MEGA7. 
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Tabla 12. Especies extraídas del Genbank para la construcción del 

árbol filogenético  

Familia Especie Número de Accesión de 
Genbank 

Gentianaceae Gantianella propinqua 

Gantianella campestris 

Gantianella amarella 

Swetia perennis 

JN966320 

JN896136 

JN966312 

KX676762 

 

 Análisis filogenético de especies del género Perezia 

utilizando la región ITS 

La figura 9, muestra el árbol filogenético de las especies del 

género Perezia, donde se puede observar que se han formado grupos 

o clados, de tal forma, que las especies de referencia se diferencian 

entre ellas. La Tabla 13 se muestra las especies extraídas de la 

plataforma virtual para complementar el árbol filogenético. 

 

Figura 9. Árbol filogenético del género Perezia utilizando la región 
ITS 

Nota: La historia evolutiva se infirió utilizando el método de Máxima 
Verosimilitud basada en el modelo Kimura de 2 parámetros. Se muestra el árbol 
con la mayor probabilidad de registro (-568.25). El porcentaje de árboles en el 
que los taxones asociados se agrupan se muestra junto a las ramas. La 
veracidad compuesta máxima (MCL) y luego seleccionando la topología con 
un valor de verosimilitud log superior. Vecino-Únete y BioNJ a una matriz de 
distancias por pares. El árbol está dibujado a escala, con longitudes de rama 
medidas en el número de sustituciones por sitio. El análisis involucró 10 
secuencias de nucleótidos. Se eliminaron todas las posiciones que contenían 
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lagunas y datos faltantes. Hubo un total de 252 posiciones en el conjunto de 
datos finales. Los análisis evolutivos se llevaron a cabo en MEGA7 

Tabla 13. Especies extraídas del Genbank para la construcción 

del árbol filogenético  

Familia Especie Número de Accesión de 
Genbank 

 

 

Asteraceae 

P. ciliaris 

P. coerulescens 

P. pinnatifida 

P. purpurata 

P. multiflora 

FJ979644 

FJ979649 

FJ979650 

EF530239 

FJ979652 

 Análisis filogenético de especies del género Perezia 

utilizando la región matK 

La figura 12, muestra el árbol filogenético de las especies del género 

Perezia donde se puede observar que las especies de referencia P. 

pinnatifida y P. coerulescens, se encuentran dentro de un mismo grupo, lo 

cual nos indicaría que guardan cierto grado de similitud. La Tabla 13 se 

muestra las especies extraídas de la plataforma virtual para complementar 

el árbol filogenético. 

 

Figura 10. Árbol filogenético del género Perezia utilizando la 
región matK 

Nota: Se muestra el número de sustituciones de bases por sitio entre secuencias. 
Los análisis se realizaron utilizando el modelo de dos parámetros de Kimura. El 
análisis involucró 7 secuencias de nucleótidos. Se eliminaron todas las posiciones 
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que contenían lagunas y datos faltantes. Hubo un total de 775 posiciones en el 
conjunto de datos final. Los análisis evolutivos se realizaron en MEGA7. 

Tabla 14. Especies extraídas del Genbank para la construcción 

del árbol filogenético 

Familia Especie 
Número de Accesión de 

Genbank 

 

Asteraceae 

     P. cartamoides 

P. recurvata 

P. purpurata 

 Arctium-minus 

EU841357 

KM922120 

EU385385 

KP210360 

 

 Análisis filogenético de especies del género Polylepis 

utilizando la región ITS 

El género Polylepis es un grupo con muchas hibridaciones, lo que 

se evidencia en la figura 4 del ítem 4.2, del apartado anterior, donde se 

observan bandas inespecíficas y con barrido en la región ITS. En este 

sentido, el secuenciamiento de algunas bandas no necesariamente 

podrían corresponder a la especie en evaluación tal como se observa 

en la Figura 11, donde se aprecia que respecto al ITS las especies son 

polifiléticas y el marcador ITS no sería el más recomendable para estas 

especies. La Tabla 15 muestra las especies extraídas de la plataforma 

virtual para complementar el árbol filogenético. 
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Figura 11. Árbol filogenético de especies del género Polylepis 
utilizando la región ITS 

Nota: Árbol filogenético de Polylepis usando el gen ITS. La historia evolutiva se 
infirió utilizando el método de Máxima Verosimilitud basado en el modelo Kimura 
de 2 parámetros. El análisis involucró 13 secuencias de nucleótidos. 

Tabla 15. Especies extraídas del Genbank para la construcción 
del árbol filogenético 

Familia Especie 
Número de Accesión 

de Genbank 

Rosaceae 

Polylepis sericea 

Polylepis tarapacana 

Polylepis hieronymi 

Polylepis weberbaueri 

Polylepis besseri 

Polylepis incana 

Polylepis sub sp. incarum 

Polylepis tormentella 

Polylepis racemosa triacondantra 

Polylepis racemosa lanata 

AF183550 

AJ512778 

AJ512779 

AY635024 

AY634914 

AY634924 

AY634910 

AY635023 

AY634966 

AY34962 

 

 Análisis filogenético de especies del género Polylepis 

utilizando la región matK 

La figura 12, muestra el árbol filogenético del género Polylepis, 

donde se puede observar que se han formado dos grupos o clados, con 
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el grupo externo (Prunus sp.). Por otro lado, no se han encontraron 

secuencias del marcador matK de especies del género Polylepis. En la 

rama de Polylepis sp., se observa un grado de diferenciación para las 

especies P. weberbaueri y P.incana, la diferencias entre P. racemosa y 

P. sericea es muy baja y su identificación podría ser imprecisa, pero 

puede dar una orientación. La Tabla 16 muestra las especies extraídas 

de la plataforma virtual para complementar el árbol filogenético. 

Tabla 16. Especies extraídas del Genbank para la construcción 
del árbol filogenético 

Familia| Especie Número de Accesión de 
Genbank 

 

Asteraaceas 

Prunus persica 

Prunus mume 

JF955823 

JF955822 

 

 

Figura 12. Árbol filogenético de especies del género Polylepis 

utilizando la región matK. 

Nota: Árbol filogenético de Polylepis usando matK La historia evolutiva se infirió 
utilizando el método de Máxima Verosimilitud basado en el modelo Kimura de 
2 parámetros. El análisis involucró 6 secuencias de nucleótidos. 
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 Evaluación del muestreo de especies colectadas de la quebrada 

Ulta  

Uno de los aspectos importantes que se consideró al momento del 

muestreo y colecta de las especies fueron principalmente, la presión antrópica, 

sobrepastoreo, extracción de Polylepis para leña y extracción de plantas 

herbáceas (plantas medicinales); debido a que en la quebrada Ulta, el bosque 

de Polylepis está afectado por la tala, las quemas frecuentes en la base del 

valle y en la parte alta de la quebrada (Alfaro Lozaro y otros, 2011). Además de 

la degradación causada por el paso continuo de ganado vacuno, el cual ha 

eliminado la cobertura herbácea del bosque, al punto de no haber casi 

regeneración (Shoobridge, 2005). Todos estos aspectos han puesto en riesgo 

muchas de estas especies a tal punto de ponerlas en amenaza. 

La figura 13, muestra los puntos de colecta de las especies en amenaza 

y asociadas a ellas, de igual forma la Tabla 17 muestra las especies colectadas 

por cuadrante. 
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Figura 13. Mapa de coordenadas de los puntos de colecta
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Tabla 17. Especies colectadas por cuadrante en la Quebrada Ulta  

Cuadrante Familia Especie Densidad 

I 

SUB C I-22 

Asteráceas Perezia 

coerulescens 

28 

Gentianaceae Gentianella 

weberbaueri 

2 

Valerianaceae. Stangea erikae 19 

I 

SUB C I-7 

Asteráceas 

Rosacea 

Perezia 

coerulescens 

22 

Gentianaceae Gentianella 

weberbaueri 

2 

Asteraceae Belloa longifolia 42 

Orobanchaceae Bartsia sp 9 

I 

SUB C I-10 

Asteráceas Perezia 

coerulescens 

4 

Gentianaceae Gentianella 

weberbaueri 

3 

Orobanchaceae Bartsia sp 4 

Asteráceas Belloa longifolia 20 

II 

SUB C II-20 

Rosacea Polylepis reticulata 1 

Asteraceae Senecio klatii 176 

Asteraceae Senecio 

arachnolomus 

46 

II 

SUB C II-15 

Rosacea Polylepis reticulata 5 

Poaceae Poaceas 56 

Asteraceae Senecio klatii Aprox 506 

Asteraceae Senecio 

arachnolomus 

53 

Asteráceas. Werneria 

nubigena 

126 

II 

SUB C II-11 

Rosacea Polylepis reticulata 2 

Poaceae Poaceas 142 

Polygonaceae Muehlenbeckia 

volcanica 

8 

Asteraceae Senecio klatii 50 

III 

 SUB C III-1 

Rosacea Polylepis reticulata 4 

Asteraceae Senecio 

arachnolomus 

45% de la 

cobertura Rosacea Hesperomeles 

magellanica 

3 

Asteraceae Gynoxys 

caracensis 

10 

Caryophyllaceae Drymaria sp 15 

III 

SUB C III-11 

Rosacea Polylepis reticulata 2 

Alstroemeriaceae Bomarea sp 9 

Asteraceae Gynoxys 

caracensis 

20 

III 

SUB C III-22 

Rosacea Polylepis reticulata 3 

Asteraceae Senecio 

arachnolomus 

16 

Asteraceae Gynoxys 

caracensis 

15 

Rosacea Polylepis sericea 3 
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Cuadrante Familia Especie Densidad 

Crassulaceae Villadia imbricata 11 

Poaceae Cortadeira sp 10 

       IV 

SUB C-I 

Caryophyllaceae Drymaria sp 15 

Rosacea Polylepis sericea 1 

Gentianaceae Halenia umbellata 3 

Berberidaceae Berberis lutea 2 

Alstroemeriaceae Bomarea sp 16 

Fabaceae Lupinus 

tomentosus 

1 

IV 

SUB C IV-14 

Caryophyllaceae Drymaria sp 9 

Gentianaceae Halenia umbellata 7 

Rosacea Polylepis sericea 2 

Fabaceae Lupinus 

tomentosus 

7 

Berberidaceae Berberis lutea 1 

Asteraceae Ageratina 

azangaroensis 

21 

V 

SUB C V-1 

Berberidaceae Berberis lutea 9 

Piperaceae Peperomia 

microphylla 

20 

Asteraceae Gynoxis 

caracensis 

3 

Rosacea Polylepis sericea 1 

Asteraceae Bidens andicola 3 

VI 

SUB VI - 1 

Asteraceae Ageratina 

azangaroensis 

6 

Bromeliaceae Puya angusta 3 grupos 

Piperaceae Peperonia 

microphylla 

35 

Cactaceae Opuntia floccosa 3 

Asteraceae Bidens andicola 5 

Oxalidaceae Oxalis sp 3 

Orchidaceae Orquídea 16 

VII 

SUB C VII- 3 

Berberidaceae Berberis lutea 18 

Crassulaceae Villadia imbricata 15 

Oxalidaceae Oxalis sp 9 

Poaceae Cortaderia sp 4 

Asteraceae Stevia sp 24 

Asteraceae Bidens andicola 2 

Crassulaceae Solanum sp 2 

Cactaceae Opuntia floccosa 6 
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La figura 14, muestra las familias predominantes por cuadrante, 

presentando de esta forma la familia de las asteráceas mayor abundancia con un 

60.2%; seguido de Bromeliaceae que representa un 15% y con un 10.1% la familia 

de la Poaceae.  

 

Figura 14. Porcentaje de especies colectadas por familia  

       Nota: especies colectadas por cuadrante y durante el muestreo   

 Identificación taxonómica molecular de especies morfológicamente 

parecidas de la quebrada Ulta. 

 Identificación taxonómica molecular de la Gentianella sp. 

usando la región ITS. 

La figura 15, muestra el árbol filogenético construido con los 

códigos de barra de ADN de referencia, especies extraídas del Genbank 

y los códigos de barra de ADN de aquellas especies que no se pudieron 

identificar en campo, debido a sus características morfológicas 

similares. Observamos que el marcador ITS fue el que mejor discriminó 

1.2%
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1.4%

15.2%

1.9%

0.4%
1.3%

0.4%

0.8%
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0.6%
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0.4%
1.3%

0.9%
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Alstroemeriaceae Asteraceae Berberidaceae Bromeliaceae
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Gentianaceae Orchidaceae Orobanchaceae Oxalidaceae

Piperaceae Poaceae Polygonaceae Rosacea

Valerianaceae.
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aquellas especies estrechamente relacionadas del género Gentianella. 

Por tanto, el clado formado por la especie referencial Gentianella 

weberbaueri coincide con las especies 3g y 2g colectadas en el 

muestreo de la quebrada Ulta perteneciente al cuadrante I y que no se 

pudo identificar en campo. 

 

Figura 15. Árbol filogenético de las muestras parecidas a 

Gentianella sp., utilizando la región ITS2 

Nota: La historia evolutiva se infirió utilizando el método de Máxima Verosimilitud 
basado en el modelo Kimura de 2 parámetros. El análisis involucró 16 secuencias 
de nucleótidos.   

 Identificación taxonómica molecular de Perezia sp. usando la 

región matK 

La figura 16, muestra el árbol filogenético elaborado en base a los 

códigos de barra de referencia, códigos extraídos del Genbank y los 

códigos de ADN de aquellas especies que no se pudieron identificar en 
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campo, debido a sus características morfológicas similares. Por tanto, 

la Perezia coerulescens, coinciden con la especie 5g y la Perezia 

pinnatifida coincide con la especie 6g, pertenecientes al cuadrante I, sub 

cuadrante 7 y 10 respectivamente. 

 

Figura 16. Árbol filogenético de las muestras parecidas al 
género Perezia utilizando la región matK  

Nota: La historia evolutiva infirió utilizando el método de Máxima Verosimilitud 
basado en el modelo Kimura de 2 parámetros. El análisis involucró 9 secuencias 
de nucleótidos.   

 Identificación taxonómica molecular de Polylepis usando la 

región matK 

La figura 17, muestra el árbol filogenético elaborado en base a los 

códigos de barra de referencia, códigos extraídos del Genbank y los 

códigos de ADN. Utilizando como marcador molecular la región MatK, 

para hacer una aproximación taxonómica molecular de aquellas 

especies que no se pudieron identificar en campo, debido a sus 
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características morfológicas similares. Por tanto, las muestras 8g y 4g 

colectadas del cuadrante III, sub cuadrante I, pertenece a la misma 

especie dentro del género Polylepis. La muestra 1g corresponde a 

Polylepis racemosa y la muestra 7g es una muestra perteneciente al 

género Polylepis. 

 

Figura 17. Árbol filogenético de muestras parecidas a Polylepis 

sp., utilizando la región matK 

Nota: La historia evolutiva infirió utilizando el método de Máxima Verosimilitud 
basado en el modelo Kimura de 2 parámetros. El análisis involucró 10 
secuencias de nucleótidos.   
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V. DISCUSIÓN DE RESULTADOS 

Las especies del género Gentianella y Perezia son especies utilizadas como 

plantas medicinales, encontrándose de manera silvestre y comercializada en las 

ferias de mercados del Callejón de Huaylas a un precio módico, por lo que son 

extraídas de su hábitat natural sin ningún control. Los bosques de Polylepis de la 

quebrada Ulta, según el Plan Maestro del Parque Nacional Huascarán (2003-2007), 

se encuentran amenazados por los incendios y el sobrepastoreo; razón por la cual 

son catalogadas, como especies en estado crítico y vulnerable según el Decreto 

Supremo Nº 043-2006-AG. Por todos estos acontecimientos negativos y con el 

objetivo de mejorar la situación de conservación, se escogieron estas especies 

como referencia para la elaboración de los códigos de barra de ADN. 

La identificación de especies a partir de códigos de barras de ADN requiere 

de una gran base de datos de referencia que permita asignar secuencias de 

procedencia desconocida a secuencias de organismos previamente descritos con 

una alta probabilidad de acierto (Hajibabaei y otros, 2006). Es por ello, los códigos 

de barra de ADN referencial son la base fundamental para la construcción de la 

filogenia de las especies, porque generan una biblioteca de secuencias de códigos 

con las cuales podremos comparar similitudes o identificar especies nuevas de 

forma confiable. 

Las regiones plastídicas matK y rbcL son regiones barcode para las plantas 

aprobadas por el CBOLD en el 2009, pero algunos estudios han mostrado que estos 

marcadores, aun combinados, no presentan una variación suficiente para 

diferenciar especies cercanas en algunas familias de angiospermas por lo cual se 

ha propuesto la utilización de otros marcadores como la región transgénica psbA-

trnH, el intron trnL y la región nuclear ITS para estos casos (Kress y otros, 2005) 

Por lo cual, el análisis filogenético molecular de la región rbcL de las especies 

de referencia, no discrimina especies estrechamente relacionadas, lo cual 

concuerda con las investigaciones de Ka-Lok Wong (2013), donde se compararon 

los poderes discriminatorios de siete regiones de ADN para la autentificación 

genética de medicamentos estrechamente relacionados de la especie Gentiana y 

sus adulterantes y la región rbcL tuvo un poder de discriminación bajo, lo que no 

permitió diferenciar entre especies. De igual forma, Palmer y otros (1986), muestran 
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importantes limitaciones para resolver relaciones filogenéticas entre géneros y 

taxones estrechamente relacionados especialmente a nivel genérico o superior 

usando rbcL. 

Es por ello, que los resultados obtenidos del análisis filogenético de la región 

rbcL, pudo discriminar a nivel de género, agrupando a las especies de referencia 

en estudio en familias; sin embargo, no logró diferenciar entre especies. 

Demostrando de esta forma el bajo poder discriminatorio que posee esta región con 

especies estrechamente relacionadas de este estudio. 

De acuerdo al análisis filogenético molecular del género Gentianella y Perezia 

utilizando la región ITS se ha logrado discriminar algunas especies que son 

estrechamente relacionadas y cuya identificación taxonómica tradicional tiene 

dificultades en la por ser plantas medicinales comercializadas procesadas o semi-

procesadas, además poseen similitudes morfológicas que impide su completa 

caracterización genética y química dificultando el control de calidad de los fito-

medicamentos y el aprovechamiento racional y sustentable de los recursos 

genéticos. (Paz y otros, 2011). El análisis de las muestras de referencia del género 

Perezia usando la región ITS2 discrimina especies estrechamente relacionadas, lo 

cual se corrobora con el estudio realizado por María Apodaca y otros (2015), quien 

considera a las Perezias como un grupo monofilético (tienen un mismo antepasado 

común) donde consideran a P. coerulescens como el taxón hermano de P. 

pinnatifida.  

La región matK, según investigaciones en angiospermas, son regiones que 

tienen mayor poder de discriminación en casos taxonómicamente conflictivos; sin 

embargo, no discrimina especies estrechamente relacionadas (Jaen y otros, 2010). 

En el análisis de Perezias con matK, también se evidenció la alta similitud entre las 

Perezia pinnatifida y P. coerulescens; tal como María Apodaca y otros (2015) las 

reconoce como especies hermanas.  

La región ITS es una región que discrimina gran parte de flora angiosperma; 

sin embargo, las especies del género de Polylepis analizados usando el marcador 

ITS demostraron que este género presenta muchas hibridaciones evidenciándose 

numerosas bandas inespecíficas en el gel de electroforesis de los productos del 

PCR de esta región. Estos resultados concuerdan con Kerr (2004), quien al realizar 

el análisis filogenético en la región ITS obtuvo resultados desconcertantes 

atribuidos a la hibridación entre especies, demostrando que los Polylepis son de 
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una evolución poliploide al analizar la región trnL/F, y que la poli-ploidización antigüa 

hace difícil la detección de los reordenamientos del genoma que pueden borrar las 

similitudes entre cromosomas homólogos, indicando la dificultad para delimitar 

algunas especies por la plasticidad fenotípica, la hibridación y la falta de 

diferenciación genética (Kerr, 2003). Este poli-ploidismo favorece a aquellas 

especies ya sea plantas o animales a colonizar hábitats extremos y perturbados y 

son especialmente comunes en latitudes altas y elevaciones altas (Bell, 1982) 

La flora andina es evolutivamente joven, es decir existe una especiación 

reciente de estos linajes, lo cual dificulta el reconocimiento y discriminación entre 

especies estrechamente relacionadas, pero juega un rol importante, puesto que, a 

través del tiempo se han ido adaptando y adoptando caracteres para afrontar 

condiciones climáticas extremas propias de las zonas andinas, por tanto, tienen 

más posibilidades de sobrevivir. Es por ello la importancia de identificarlas y 

registrarlas con el fin de establecer estrategias de conservación. 

Por otro lado, la dificultad de identificación y discriminación radica en el bajo 

poder discriminatorio al utilizar individualmente una región, por lo que se 

recomienda la combinación y uso de otros marcadores moleculares que mejoren el 

análisis desde su extracción, amplificación y por último obtener las secuencias 

códigos de barra que discrimine e identifique a nivel de especies, obteniendo 

mejores resultados para nuestra flora local. 

Los resultados obtenidos nos demuestran que nuestra flora local no tiene 

registro de procedencia, dado que en la actualidad ya existen registros de 

información genética especialmente de estos marcadores taxonómicos. Lo cual se 

evidencia al no tener registros de información en el Genbank y Bold systen (carácter 

taxonómico). Hecho que ha dificultado el proceso de identificación al no tener 

especies con las que se puedan comparar y discriminar pata obtener mejores 

resultados. 

Por último, la importancia de este trabajo es haber utilizado una herramienta 

nueva con la cual se ha podido identificar algunas especies de nuestra flora local 

que se encuentran amenazadas, para lo cual solo se ha utilizado un fragmento de 

la planta. Además de haberse generado una base de datos de referencia lo que va 

a permitir mayor confiabilidad de resultados en posteriores investigaciones. 
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VI. Conclusiones 

➢ Se elaboró el registro referencial de 8 especies altoandinas, 7 amenazadas   y 

una especie endémica: Gentianella weberbaueri (Gilg), Gentianella thyrsoidea 

(Hook.), Perezia coerulescens (Weed.), Perezia pinnatifida (Bonpl.), Polylepis 

incana Kunth, Polylepis racemosa (Ruiz y Pavon), Polylepis weberbaueri (Ruiz y 

Pavon), Polylepis serícea (Wedd). Así como de especies emparentadas: 

Gentianella sp.45, Gentianella sp. 50, Gentianella sp.55, Gentianella tristicha, 

Perezia multiflora. Todas estas especies fueron introducidas al herbario David 

Smith de la UNASAM, asimismo considerando su identificación taxonómica 

morfológica se registraron en la plataforma virtual del SISTEMA DE DATOS DE 

LA VIDA (BOLD SYSTEM). 

➢ Se elaboró el código de barras de ADN referencial de 13 especies, entre ellas 8 

especies amenazadas (Gentianella weberbaueri (Gilg) (endémica), Gentianella 

thyrsoidea (Hook.) (vu), Perezia coerulescens (Weed.) (vu), Perezia pinnatifida 

(Bonpl.) (vu), Polylepis incana Kunth (CR), Polylepis racemosa (Ruiz y Pavon) 

(CR), Polylepis weberbaueri (Ruiz y Pavon) (Vu), Polylepis serícea (Wedd) (Vu)); 

y 5 especies emparentadas de similar hábitat.  (Gentianella sp.45, Gentianella 

sp. 50, Gentianella sp.55, Gentianella tristicha, Perezia multiflora). 

Construyéndose arboles filogenéticos con las regiones rbcL, ITS2, y matK; 

demostrando que, la región rbcL logra demarcar las familias y a nivel de especie 

la región ITS2 es la más apropiada para reconocer especies del género 

Gentianella y Perezia, mientras que para las especies del género Polylepis el 

marcador matK puede ser utilizado. 

➢ Se identificaron las zonas de muestreo, cuya selección obedece a razones de 

accesibilidad, mayor presión antrópica, cercanía a carretera, sobrepastoreo y 

extracción indiscriminada de especies. 

➢ Se hizo la colecta y muestreo de especies de la zona seleccionada 

encontrándose 60.2% muestras pertenecientes a la familia Asteraceae seguido 

de Bromeliaceae que representa un 15% y con un 10.1% la familia de la Poaceae 

asociados a Gentianella, Perezia y Polylepis. 

➢ Los códigos de barra de ADN han permitido la identificación de aquellas especies 

amenazadas consideradas en el estudio y que no pudieron ser reconocidas 

morfológicamente en campo, encontrándose que las muestras 3g y 2g 
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corresponden a G. weberbaueri, 5g y 6g que corresponden a Perezia 

coerulescens o P. pinnatifida, 1g que corresponde a Polylepis racemosa, 4g y 8g 

que son la misma especie del género Polylepis y por último la muestra 7g que 

es una especie del género Polylepis. 

➢ La herramienta de los códigos de barra de ADN ha demostrado ser de gran 

utilidad al identificar especies altoandinas amenazadas en la quebrada Ulta, 

permitiendo fortalecer la elaboración de las líneas bases de los estudios de 

impacto ambiental, proyectos de conservación y recuperación mediante 

monitoreos ambientales.   
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VII. Recomendaciones 

➢ Es necesario que se investiguen otras regiones cloroplásticas y nuclear que 

permitan discriminar especies estrechamente relacionadas e hibridas 

➢ Continuar con la elaboración de muestras referenciales de códigos de barra 

de ADN de la flora de la quebrada Ulta.  

➢ Desarrollar temas de investigación que involucren la identificación taxonómica 

molecular de códigos de barra de ADN para aquellas especies potencialmente 

de nuevas e hibridas. 

➢ Realizar los códigos de barra de ADN, para aquellas especies que se 

encuentran en amenaza, así determinar el estado actual de sus poblaciones 

y estado de conservación de sus hábitats. 
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Anexo 1 

Secuencias e información taxonómica de las 
especies de referencia 
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Figura A. Código de barras de ADN e Información taxonómica de la Perezia 
coerulescens. 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los 

genes de las regiones: rbcL, ITS, matK. 
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Figura B. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 
Perezia multiflora. 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los 
genes de las regiones: rbcL, ITS, matK.  
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Figura C. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Gentianella weberbaueri 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los genes 
de las regiones: rbcL, ITS, matK.  
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Figura D. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Gentianella tristicha 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los genes 
de las regiones: rbcL, ITS, matK.  
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Figura E. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Gentianella tristicha 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los genes 
de las regiones: rbcL, ITS, matK 
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Figura F. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Gentianella sp. 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los genes 
de las regiones: rbcL, ITS, matK 
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Figura G. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Gentianella sp. 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los genes 
de las regiones: rbcL, ITS, matK 
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Figura H. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Polylepis incana. 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los genes 
de las regiones: rbcL, matK 
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Figura I. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Polylepis sericea 

Nota: La figura muestra los códigos de barras y secuencias de los nucleótidos de los genes 
de las regiones: rbcL,ITS, matK 
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Figura J. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Polylepis weberbaueri 

Nota: La figura muestra las barras y secuencias de los nucleótidos de los genes de las 
regiones: rbcL,ITS, matK 
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Figura K. Código de barras de ADN e información taxonómica de la especie 

Polylepis racemosa 

Nota: La figura muestra las barras y secuencias de los nucleótidos de los genes de las 
regiones: rbcL,ITS, matK 
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Anexo 2 

Fotografías de especies colectadas en la 
Quebrada Ulta 
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Ageratina_azangaroensis Bartsia_sp. 

 

  

Belloa_longifolia Berberis_lutea 
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Bidens_andicola Bomarea_sp. 

 

  

Cortaderia_sp. Drymaria_sp 

 

 

 



108 
 

  

Gentianella weberbaueri Gynoxys oleifolia 

 

  

Halenia umbellata Hesperomeles magellanica 
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Muehlenbeckia_volcanica Perezia_coerulescens 

 

  

Polylepis_reticulata Polylepis_reticulata 
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Polylepis_sericea Senecio_arachnolomus 

 

  

Senecio_klatii Senecio_sp. 
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Solanum_sp. Senecio_sp. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



112 
 

 

 

 

 

 

Anexo 3 

Tablas del análisis de divergencia entre 

secuencias 
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Tabla A. Estimaciones de divergencia evolutiva entre secuencias de la región 
ITS del género Perezia 

Especies 1 Especies 2 Distancia 
Error 

estándar 

P. multiflora-ITS P. multiflora FJ979652 0.012 0.007 

P. multiflora-ITS P. coerulescens-ITS 0.033 0.011 

P. multiflora FJ979652 P. coerulescens-ITS 0.028 0.011 

P. multiflora-ITS P.ciliaris FJ979644 0.033 0.011 

P. multiflora FJ979652 P.ciliaris FJ979644 0.028 0.011 

P. coerulescens-ITS P.ciliaris FJ979644 0.000 0.000 

P. multiflora-ITS P. coerulescens FJ979649 0.033 0.011 

P. multiflora FJ979652 P. coerulescens FJ979649 0.028 0.011 

P. coerulescens-ITS P. coerulescens FJ979649 0.000 0.000 

P.ciliaris FJ979644 P. coerulescens FJ979649 0.000 0.000 

P. multiflora-ITS P.purpurata EF530239 0.041 0.013 

P. multiflora FJ979652 P.purpurata EF530239 0.037 0.012 

P. coerulescens-ITS P.purpurata EF530239 0.008 0.006 

P.ciliaris FJ979644 P.purpurata EF530239 0.008 0.006 

P. coerulescens FJ979649 P.purpurata EF530239 0.008 0.006 

P. multiflora-ITS P.pinnatifida FJ979650 0.037 0.012 

P. multiflora FJ979652 P.pinnatifida FJ979650 0.033 0.011 

P. coerulescens-ITS P.pinnatifida FJ979650 0.004 0.004 

P.ciliaris FJ979644 P.pinnatifida FJ979650 0.004 0.004 

P. coerulescens FJ979649 P.pinnatifida FJ979650 0.004 0.004 

P.purpurata EF530239 P.pinnatifida FJ979650 0.004 0.004 

P. multiflora-ITS P.virens FJ979648 0.037 0.012 

P. multiflora FJ979652 P.virens FJ979648 0.033 0.012 

P. coerulescens-ITS P.virens FJ979648 0.012 0.006 

P.ciliaris FJ979644 P.virens FJ979648 0.012 0.006 

P. coerulescens FJ979649 P.virens FJ979648 0.012 0.006 
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Especies 1 Especies 2 Distancia 
Error 

estándar 

P.purpurata EF530239 P.virens FJ979648 0.020 0.008 

P.pinnatifida FJ979650 P.virens FJ979648 0.016 0.008 

P. multiflora-ITS P.pinnatifida-ITS 0.037 0.012 

P. multiflora FJ979652 P.pinnatifida-ITS 0.033 0.011 

P. coerulescens-ITS P.pinnatifida-ITS 0.004 0.004 

P.ciliaris FJ979644 P.pinnatifida-ITS 0.004 0.004 

P. coerulescens FJ979649 P.pinnatifida-ITS 0.004 0.004 

P.purpurata EF530239 P.pinnatifida-ITS 0.004 0.004 

P.pinnatifida FJ979650 P.pinnatifida-ITS 0.000 0.000 

P.virens FJ979648 P.pinnatifida-ITS 0.016 0.008 

P. multiflora-ITS Arctium-minus-MG217961 0.165 0.027 

P. multiflora FJ979652 Arctium-minus-MG217961 0.170 0.028 

P. coerulescens-ITS Arctium-minus-MG217961 0.166 0.028 

P.ciliaris FJ979644 Arctium-minus-MG217961 0.166 0.028 

P. coerulescens FJ979649 Arctium-minus-MG217961 0.166 0.028 

P.purpurata EF530239 Arctium-minus-MG217961 0.166 0.027 

P.pinnatifida FJ979650 Arctium-minus-MG217961 0.171 0.028 

P.virens FJ979648 Arctium-minus-MG217961 0.171 0.028 

P.pinnatifida-ITS Arctium-minus-MG217961 0.171 0.028 
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Tabla B. Estimaciones de divergencia evolutiva entre secuencias de la región 

MATK del género Perezia 

Especie 1 Especies 2 Distancia Error 

estándar 

P.recurvata KM192120 Arctium-minus KP210360-
matK 

0.048 
0.008 

P.recurvata KM192120 P. coerulescens matK 0.000 0.000 

Arctium-minusKP210360-matK P. coerulescens matK 0.048 0.008 

P.recurvata KM192120 P.pinnatifida matK 0.000 0.000 

Arctium-minus-KP210360-matK P.pinnatifida matK 0.048 0.008 

P. coerulescens matK P.pinnatifida matK 0.000 0.000 

P.recurvata KM192120 P. multiflora matK 0.012 0.004 

Arctium-minus-KP210360-matK P. multiflora matK 0.058 0.009 

P. coerulescens matK P. multiflora matK 0.012 0.004 

P.pinnatifida matK P. multiflora matK 0.012 0.004 

P.recurvata KM192120 P.carthamoides EU841357 0.003 0.002 

Arctium-minus-KP210360-matK P.carthamoides EU841357 0.051 0.008 

P. coerulescens matK P.carthamoides EU841357 0.003 0.002 

P.pinnatifida matK P.carthamoides EU841357 0.003 0.002 

P. multiflora matK P.carthamoides EU841357 0.014 0.004 

P.recurvata KM192120 P.purpurata EU385385 0.005 0.002 

Arctium-minus-KP210360-matK P.purpurata EU385385 0.052 0.008 

P. coerulescens matK P.purpurata EU385385 0.005 0.002 

P.pinnatifida matK P.purpurata EU385385 0.005 0.002 

P. multiflora matK P.purpurata EU385385 0.017 0.005 

P.carthamoides EU841357 P.purpurata EU385385 0.008 0.003 
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Tabla C. Estimaciones de divergencia evolutiva entre secuencias de la 

región MATK del género Polylepis 

Species 1 Species 2 Distancia  Error 

estándar  

P.racemosa matK P.sericea matK 0.001 0.001 

P.racemosa matK P.incana matK 0.004 0.003 

P.sericea matK P.incana matK 0.006 0.003 

P.racemosa matK P.weberbaueri matk 0.001 0.001 

P.sericea matK P.weberbaueri matk 0.003 0.002 

P.incana matK P.weberbaueri matk 0.006 0.003 

P.racemosa matK Prunus persica JF955823 0.131 0.014 

P.sericea matK Prunus persica JF955823 0.133 0.015 

P.incana matK Prunus persica JF955823 0.133 0.015 

P.weberbaueri matk Prunus persica JF955823 0.131 0.014 

P.racemosa matK Prunus mume JF955822 0.133 0.015 

P.sericea matK Prunus mume JF955822 0.135 0.015 

P.incana matK Prunus mume JF955822 0.135 0.015 

P.weberbaueri matk Prunus mume JF955822 0.133 0.015 

Prunus persica 
JF955823 

Prunus mume JF955822 0.003 0.002 
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Documento de autorización para ingresar al 
Parque Nacional Huascarán   
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Figura L. Documento de autorización de ingreso al Parque Nacional Huascarán  
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