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RESUMEN

Physalis peruviana L. es una planta nativa de la region Andina, que pertenece a la familia
Solanaceae. La demanda internacional de P. peruviana ha aumentado en los ultimos afios
debido a sus valores medicinales y nutricionales. Sin embargo, los estudios sobre la
diversidad genética de este fitorecurso en Peru son escasos. En este contexto, el
objetivo de este trabajo fue determinar la diversidad genética mediante cinco marcadores
microsatélites (SSR) (SSR11, SSR138, SSR15, SSR123 y SSR146) en tres poblaciones
cultivadas procedentes de Ayacucho (2 761 msnm), Cajamarca (2 750 msnm) y La Libertad
(3 099 msnm). Se encontré un valor medio de Fst = 0.307, ademas el AMOVA indic6 que el
mayor porcentaje de variacion se encontraba dentro de los individuos (74.5%) y solo un
25.5% entre las poblaciones. Por otro lado, se encontré un valor medio de He=0.722y los
valores PIC encontrados para cada marcador fueron 0.567 para SSR146, 0.603 para
SSR138, 0.656 para SSR11, 0.707 para SSR15 y 0.845 para SSR123. Los valores Fst
mostraron una alta diferencia genética y el andlisis de varianza molecular mostré un bajo
porcentaje de variacion entre las poblaciones, lo cual evidencié una misma unidad genética,
no estructurada.
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Analysis of the genetic diversity of Physalis peruviana L. from three
regions of Peru, using microsatellite markers

ABSTRACT

Physalis peruviana L. is a native plant from the Andean region and belongs to the Solanaceae
family. The international demand of P. peruviana has increased in recent years due to its
medical and nutritional values. However, there are not enough studies on its genetic diversity
in Perd. In this scenario, the objective of this work is to determine the genetic diversity of
three cultivated populations from Ayacucho (2 761 masl), Cajamarca (2 750 masl), and La
Libertad (3 099 masl) using five microsatellite (SSR) markers (SSR11, SSR138, SSR15,
SSR123 and SSR146). A mean value of Fst = 0.307 was found, in addition the AMOVA
indicated that the highest percentage of variation was found within individuals (74.5%)
and only 25.5% among populations. On the other hand, a mean value of He = 0.722 was
found and the PIC values for each marker were 0.567 for SSR146, 0.603 for SSR138, 0.656
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for SSR11, 0.707 for SSR15 and 0.845 for SSR123. The Fst values showed a great genetic
difference and the AMOVA test showed a low percentage of variation among populations,
which shows the same unstructured genetic unit.

Keywords: aguaymanto, genetic structure, polymorphism

INTRODUCCION

El aguaymanto (Physalis peruviana L.) es una
especie nativa de la regiéon Andina,
principalmente de los valles andinos de Perd,
Colombia y Ecuador (Antunez-Ocampo et al.,
2016). Pertenece a la familia de las
Solanéaceas, se caracteriza por poseer un
fruto con alto valor nutricional, que contiene
vitamina C y las del complejo B, minerales,
polifenoles y acidos grasos (Corrales-Bernal
et al., 2015). A esta especie se le atribuyen
propiedades anticancerigenas,
antiinflamatorias y antioxidantes y es
también conocida por su potencial rol en el
control de enfermedades como la diabetes,
hipertension (Ramadan, 2011; Hassan et al.,
2017) e hipercolesterolemia (Reyes-Beltran
et al., 2015).

En los dltimos afios se ha presentado un
aumento en su demanda lo que ha generado
que se promueva el desarrollo comercial del
cultivo, debido justamente a las
caracteristicas nutricionales y propiedades
medicinales que posee el fruto. Por ello, es
considerado como una alternativa de
produccion para la economia de muchos
paises (Fischer et al., 2014). Su produccién
se ha convertido en una alternativa
econdmica viable para los sistemas familiares
campesinos (Moreno-Miranda et al., 2018)
y debido a sus cualidades nutraceuticas asi
como por ser un producto de exportacion,
es de gran interés para la agroindustria
(Falcon et al., 2019).

A nivel mundial, Colombia es el primer
productor de aguaymanto y ha logrado
posicionarse en el mercado europeo como
el primer proveedor de esta fruta en estado
fresco, con un valor de las exportaciones
que ascendié a US$ 27.8 millones en el 2017
(Agroforum, 2018). Esto a su vez va de la
mano con que en ese pais el sector
empresarial ha avanzado en investigacion y
en mecanismos financieros para el desarrollo
de recursos con potencialidad en el
biocomercio (Jiménez et al., 2017). En Peruq,
no obstante ser considerado como un lugar

de origen, el cultivo en forma comercial es
reciente y no masificado. A pesar de esto,
las exportaciones de este recurso han
estado en constante aumento. El portal de
la Agencia Agraria de Noticias (2020) refiere
que en el afio 2019 el volumen de
exportacion de aguaymanto subié en un
11.175% con respecto al afio anterior. Las
principales zonas de producciéon de
aguaymanto son los departamentos de
Cajamarca, Cuzco, Huancayo, La Libertad,
Ayacucho y Ancash (PDRS/GIZ, 2011).

En Perl se presentan varios ecotipos o
selecciones (Schreiber, 2012), lo que
evidenciaria que hay una gran diversidad y
potencial de explotacion del recurso. Para
que sea sostenible es necesario mejorar
sustancialmente la calidad del producto,
mediante la obtencion de un estandar de
aguaymanto que presente caracteristicas de
interés, y explotar los ecotipos que estan
presentes en el pais. Entre los primeros
pasos para lograr un estandar de
aguaymanto se encuentra la realizaciéon de
estudios de diversidad genética que
permitirdn evaluar y caracterizar estos
ecotipos y asi dar sustento genético a este
estandar.

Los marcadores microsatélites (del inglés:
Simple Sequence Repeats o SSR) son
considerados como una de las herramientas
mas eficientes y de amplio uso en plantas
(Carneiro et al., 2016). Se trata de secuencias
cortas (1-6 pb) repetidas en tandem en
donde el numero de repeticiones revela
diferencias genéticas entre individuos
(Martinez, 2018). Presentan ventajas como
requerir poca cantidad de ADN, herencia
codominante, altamente informativos, de
naturaleza multialélica, pero sobre todo, ser
altamente reproducibles a nivel experimental
y transferibles dentro de especies relacionadas
(Souza, 2015). Por lo anterior, siguen siendo
utilizados como una herramienta muy util para
evaluar diversidad genética (Roa et al., 2014;
Sharafi et al., 2017; Guerra et al., 2018; Le6n-
Brito et al., 2018). Gracias al uso de estos
marcadores moleculares es posible analizar una
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gran informacién genética de las poblaciones
en estudio, mediante el calculo y analisis de
ciertos parametros como las frecuencias
alélicas, niveles de heterocigosidad asi como
los indices de diferenciacion genética Fst, Fis,
Fit y el analisis de varianza molecular (AMOVA)
(Chacén et al., 2016).

Dentro de los cultivos andinos estudiados con
microsatélites se encuentran Solanum, Rubus
y Passiflora (Ortiz et al., 2012; Bushakra et
al., 2015; Juy¢ et al., 2015). En el caso de
Physalis sp., es una solanacea que se ha
constituido en un grupo econdmicamente
importante por lo que es necesario realizar
estudios de diversidad genética utilizando
marcadores moleculares (Gonzales-Chavira et
al., 2019).

Simbaqueba et al. (2011) fueron los primeros
en informar un conjunto de 30 marcadores
microsatélites polimérficos para P. peruviana
y especies relacionadas. Mas adelante,
Garzon-Martinez et al. (2015) estudiaron la
diversidad genética y la estructura poblacional
de 47 accesiones de P. peruviana procedentes
de la coleccion in vitro de la Corporacion
Colombiana de Investigacion Agricola
(CORPOICA), y analizaron 642 marcadores SNP
y 24 loci InDels (insercion o eliminacion) y
concluyeron que la diversidad genética estaba
relacionada con el estado de cultivo (silvestre
o cultivado) y no con el origen geografico.
Sin embargo, Chacoén et al. (2016) estudiaron
un conjunto de 85 accesiones de P. peruviana
entre cultivadas y no cultivadas de tres
regiones geogréficas diferentes de los andes
colombianos, usando 15 loci SSR, y llegaron a
la conclusion que las regiones geograficas
jugaron un papel importante en la
estructuracion de la diversidad genética en
comparacion con el estado biolégico de la
muestra (cultivado o silvestre). Por otro lado,
Berdugo et al. (2015) analizaron la variabilidad
molecular de P. peruviana provenientes de
cinco accesiones de CORPOICA, utilizando
marcadores COSII e IRGs y no encontraron
polimorfismo a nivel intraespecifico.
Igualmente, Morillo-Coronado et al. (2018)
utilizaron marcadores RAM (del inglés: Random
Amplified Microsatellite) para determinar la
variabilidad genética de ejemplares
procedentes de Boyaca (Colombia), y
concluyeron que la variabilidad encontrada
estaba influenciada por el sitio geogréfico y
era a nivel intraespecifico. Asi mismo,
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Delgado-Bastidas et al. (2019) analizaron la
variacion genética de muestras colombianas
procedentes de la coleccion de la Universidad
de Narifio y del Centro de Investigacion
Tibaitata AGROSAVIA, utilizando seis
marcadores SSR y evidenciaron una baja
diversidad genética sin estructura poblacional.

Estos resultados algo diferentes, implican que
aun se deben realizar més estudios de
diversidad genética en la especie. En Perq,
los estudios de aguaymanto se han centrado
mayormente en evaluar la capacidad
antioxidante (Jurado et al., 2016; Chau et
al., 2019) o medicinal (Campos et al., 2011;
Chasquibol y Yacono, 2015; Churampi et al.,
2017). En cuanto a variabilidad genética,
Bonilla et al. (2019) refirieron anélisis de
diversidad genética pero a partir de proteinas
de reserva seminal. No se cuenta con informes
publicados de andlisis de diversidad genética
utilizando marcadores moleculares para
poblaciones de aguaymanto ubicadas en el
territorio peruano, lo que constituye un vacio
de informacion que debe ser cubierto para
que pueda servir en posteriores programas
de mejoramiento genético, y asi potenciar una
mayor ventaja competitiva en el mercado
internacional.

Debido a ello, el objetivo del presente estudio
fue determinar la diversidad genética de
Physalis peruviana L. usando marcadores
microsatélites (SSR) en poblaciones cultivadas
de aguaymanto procedentes de tres regiones
del Peru: Ayacucho, Cajamarcay La Libertad.

MATERIALES Y METODOS
Material vegetal y recoleccién de la muestra

La recoleccion de los individuos de P.
peruviana de poblaciones cultivadas se realiz6
al azar y se llevo a cabo en tres provincias
diferentes del Perd. Las provincias de
recoleccién fueron: Huamanga en el
departamento de Ayacucho, San Pablo en el
departamento de Cajamarca y Santiago de
Chuco en el departamento de La Libertad
(Figura 1). Se escogieron al azar 10 individuos
de cada provincia y de cada individuo se
escogieron al azar 10 hojas frescas de 2 cm
de longitud. Cada conjunto de 10 hojas por
individuo se trabajo por separado. Primero,
las hojas fueron lavadas con alcohol 70% (v/
V) y agua destilada. Posteriormente, se
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Figura 1. Mapa que muestra los sitios de recolecta de las tres poblaciones de Physalis peruviana
de tres zonas diferentes del Pert: San Pablo (Cajamarca), Santiago de Chuco (La Libertad),

Huamanga (Ayacucho).

cortaron en tiras y se colocaron en empaques
herméticos rotulados, que contenian silica gel
con la finalidad de desecar las hojas, y
trasladarlos al laboratorio de Genética de la
Facultad de Ciencias Bioldgicas de la
Universidad Nacional Mayor de San Marcos
(UNMSM).

Extraccion de ADN

La extraccion de ADN se realizé segun Doyle
y Doyle (1990) con algunas modificaciones:
0.6 g de hojas desecadas fueron pulverizadas
dentro de un tubo de 1.5 ml, se anadieron
700 pl de solucién amortiguadora de extraccion
(CTAB 2%, NaCl 1,4 M, 2-mercaptoetanol
0.2%, EDTA 20 mM, Tris-HCI 100 mM, pH 8.0)
y se incubaron a 65 °C por 45 minutos. Se
homogeneizo por inversion cada 15 minutos,
después se adicionaron 700 pl de solucion
cloroformo:alcohol isoamilico (24:1) y se
centrifugd a 14 000 g por 5 minutos. El
sobrenadante se transfiri6é a otro tubo de 1.5
ml y se afadieron 50 pl de CTAB al 10%, se
agregaron 700 pl de solucién amortiguadora
de extraccion y se incubd a 65 °C por 45
minutos. Posteriormente, se afiadieron 700 pl
de solucion cloroformo:alcohol isoamilico
(24:1) y se centrifugé a 14 000 g por 5

minutos. El sobrenadante se transfirié a otro
tubo de 1.5 ml. Se adicionaron 500 pl de
isopropanol frio y se mezclé por inversion
suavemente hasta observarse la fibra de ADN.
Se dejé reposar a -20 °C durante 30 minutos,
luego se centrifugdé a 14 000 g durante 20
minutos. Se elimind el sobrenadante y se dejé
secar con el tubo invertido durante 5 minutos
a temperatura ambiente. Luego el pellet se
lavé con etanol al 70% durante 3 minutos, se
centrifugo a 14 000 g por 30 minutos y se
elimind el sobrenadante. El tubo se dejo
secando en posicion invertida durante 12
horas, después se resuspendié en 100 pl de
agua grado molecular y se agregaron 2 ul de
RNAsa (100 mg I'Y). Se incub6 a 37 °C durante
una hora. Finalmente, se cuantificé la cantidad
de ADN (NanoDroop Lite, Thermo Scientific)
y se almacend a -20 °C hasta su posterior
uso.

Condiciones de PCR y electroforesis en
poliacrilamida

Se usaron cinco marcadores microsatélites
(Tabla 1) con las secuencias de cebadores
obtenidos por el estudio de Simbaqueba et
al. (2011). Estas secuencias de pares de
cebadores pertenecen al grupo que obtuvo
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mayor porcentaje de éxito (84%) en la
amplificacion de los productos de PCR, y
ademas esta relacionado al hecho que estos
loci son especificos para P. peruviana
(Simbaqueba et al., 2011). Las reacciones
de PCR se realizaron de acuerdo con las
siguientes condiciones: solucioén
amortiguadora de PCR 1X, MgCl, 2.0 mM,
dNTPs 0.2 uM, 0.2 uM de cada cebador, 1 U
de Taq polimerasa y 100 ng de ADN
genomico, en un volumen de reaccion de 20
ul. El programa de PCR fue el siguiente: 95
°C durante 9 minutos, seguido de 30 ciclos
de 95 °C durante 30 segundos, 53 °C
durante 30 segundos y de 72 °C durante 60
segundos, seguido por una extension final
de 72 °C durante 4 minutos. Los productos
de PCR fueron sometidos a una electroforesis
vertical en geles de poliacrilamida (PAGE) al
12%. Los geles se tifieron con GelREd,
fueron visualizados en un transiluminador y
fotografiados con una camara Nikon D7500.
Posteriormente, se determiné el tamano
aproximado de los alelos mediante una curva
de regresiéon obtenida por el marcador de
peso molecular de ADN, al medir la distancia
de migraciéon de las bandas con la ayuda
del programa ImageJ.

Analisis de la diversidad genética y estructura
genética

Para el analisis de la diversidad genética se
utilizé el programa GenAIEX v. 6.5 (Peakall y
Smouse, 2012). Se calcularon los indices
de variacion en los loci de microsatélites en
las tres poblaciones, el numero de alelos
por locus (Na), numero de alelos efectivos
(Ne), heterocigosidad observada (Ho),
heterocigosidad esperada (He) y los indices
de diferenciacion genética Fst (Coeficiente
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de diferenciacién genética entre
poblaciones), Fis (Coeficiente de endogamia
dentro de poblaciones), Fit (Coeficiente de
endogamia total). Asi mismo, con el
programa GenAlEX v. 6.5 se determiné la
estructura genética mediante un andalisis de
varianza molecular (AMOVA) (Excoffier et al.,
1992). Para el AMOVA se considero el nimero
de alelos diferentes como una medida de la
variacion genética y el programa implemento
1 000 permutaciones para evaluar la
significancia estadistica.

Por otro lado, se us6 el programa iMEC
(Amiryousefi et al., 2018) para calcular el
contenido de informacion polimérfica (PIC)
para cada marcador SSR.

RESULTADOS Y DISCUSION

Los cinco loci microsatélites analizados
dieron un total de 32 alelos, donde el
marcador SSR138 presentd seis alelos,
SSR11 siete, SSR146 tres, SSR15 siete y
SSR123 nueve alelos. El nimero de alelos
(Na), numero de alelos efectivos (Ne),
heterocigosidad observada (Ho),
heterocigosidad esperada (He) y el
contenido de informacién polimérfica (PIC)
por locus se presentan en la tabla 2. Se
observé que el nUmero de alelos fue mayor
en el marcador SSR123 y el que presentd
menor valor fue el marcador SSR 146. La
heterocigosidad observada oscil6 entre 0.00
(SSR146), 0.643 (SSR15) y 1.00 (SSR138,
SSR11, SSR123), mientras que la
heterocigosidad esperada varioé desde 0.643
hasta 0.861, siendo el de menor valor el
SSR146 y el de mayor SRR123. También se
determind un valor promedio de He= 0.722.
El valor PIC fue de 0.567 para SSR146 y

Tabla 1. Lista de loci SSR utilizados para determinar la diversidad genética de tres poblaciones
de Physalis peruviana L. de tres zonas diferentes del Peru, los cuales fueron obtenidos del

estudio de Simbaqueba et al. (2011).

. . . Alelos (pb) L
Cebador sentido Cebador antisentido .=~ TR Ubicacién
Te Rango To
SSR11 CAGCTGAAATAAGAGAGTGATTGG CCCTCTTTTTCTCCTCCGAGT 180 180 - 210 AG 3' UTR
SSR146 AGGCTAATGAGGACGAAGCA GGTTGCATTACAAAGCACTGA 187 160 - 210 AAAAG 3' UTR
SSR15 GCTTGTTGATCAGCTTTCTTTG TGGATCATAACCTTGCTAATGC 172 160 - 180 AT 3' UTR
SSR123 TCAGTGGAGCGCGTATATCT GCGATCTCACCAAACCTCTC 216 190 - 210 ATC 5' UTR
SSR138 TCCGATCACTACTTCAGCACG CAATTCGGGTTGTGAATCGGGT 138 130 - 160  AAT 3' UTR

Leyenda: loci polimérfico (LP), tamafo esperado (Te), Rango de tamarfio observado (Rango

To), Tipo de repeticion (TR)
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entre 0.603-0.845 para los otros marcadores
(SSR138, SSR15, SSR11, SSR123). Los
valores PIC brindan un estimado del poder
discriminante de un locus, teniendo en
cuenta tanto el niUmero de alelos expresados
como la frecuencia relativa que en ellos
aparecen (Oladasu et al., 2015). Segun Arias
et al. (2018) estos valores pueden oscilar
entre O (para marcadores monomorficos) y
1 (para marcadores altamente
discriminantes). De los resultados, cuatro
de los cinco marcadores (SSR138, SSR15,
SSR11, SSR123) son considerados altamente
polimoérficos (PIC =>0.6) y el marcador
SSR146 mostré un polimorfismo considerado
como moderado (0.567) (Hildebrand et al.,
1992; Chacén et al., 2016).

Los indices de diversidad genética promedio
de los SSR se diferenciaron por poblacion
(Tabla 3). La poblacién de Ayacucho
presenté el mayor numero de alelos
promedio, pero el menor valor de
heterocigosidad esperada promedio. Por su
parte, la poblacién de La Libertad presento6
el menor nimero de alelos promedio, pero el
mayor valor de heterocigosidad esperada
promedio. Este resultado esta acorde con
la fébrmula del calculo matematico de He (Liu,
1998). En cuanto al promedio de niumero de

Biotecnologia Vegetal Vol. 20, No. 4, 2020

alelos por locus, el valor encontrado
(Na=3.8) fue mayor que el referido por
Delgado-Bastidas et al. (2019) quienes
sefialaron un promedio de 1.22 en material
genético de P. peruviana utilizando seis
marcadores SSR. Sin embargo, se aproxima
a otros estudios, como el de Chacén et al.
(2016) quienes refieren un valor promedio
de Na de 3.05 para accesiones colombianas
de P. peruviana utilizando marcadores
microsatélites (SSR).

Por otra parte, los rangos en pares de bases
(pb) estimados experimentalmente para cada
marcador en este trabajo fueron SSR11 de
160-174, SSR146 de 197-237, SSR15 cde
169-227, SSR123 de 208-235y SSR138 de
131-161 (Figura 2). Sin embargo, difirieron
con los rangos esperados propuestos por
Simbaqueba et al. (2011) (Tabla 1), a
excepcion del SSR138 que presento el valor
MAas cercano.

Al igual que en el presente estudio, autores
como Chacén et al. (2016) analizaron la
diversidad genética del aguaymanto en
accesiones colombianas, con los cebadores
para marcadores SSR diseflados por
Simbaqueba et al. (2011), y obtuvieron bajos
niveles de diversidad genética (He=0.223).

Tabla 2. Valores de diversidad genética (por locus) de la poblacion en estudio de Physalis

peruviana L. de tres zonas de Peru.

Marcador Na Ne Ho He PIC
SSR123 9 7.193 1.000 0.861 0.845
SSR15 7 3.834 0.643 0.739 0.707
SSR11 7 3.379 1.000 0.704 0.656
SSR138 6 2.970 1.000 0.663 0.603
SSR146 3 2.800 0.000 0.643 0.567

Promedio 6.4 4.035 0.729 0.722 0.676

Leyenda: Numero de alelos (Na), numero de alelos efectivos (Ne), heterocigosidad observada
(Ho), heterocigosidad esperada (He), contenido de informacién polimérfica (PIC)

Tabla 3. Valores de diversidad genética de tres poblaciones de Physalis peruviana L. basados
en el promedio de las estadisticas de marcadores microsatélites (SSR) en cada poblacion.

Marcador N Na Ne Ho He

Ayacucho 10 4 3.189 0.640 0.496
Cajamarca 10 3.8 3.154 0.800 0.559
La Libertad 8 3.6 2.780 0.750 0.580
Promedio 9.3 3.8 3.040 0.730 0.545

Leyenda: Numero de Individuos (N), Numero de alelos (Na), numero de alelos efectivos (Ne),
heterocigosidad observada (Ho), heterocigosidad esperada (He)
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Figura 2. Patron electroforético combinado de dos individuos de Physalis peruviana L. de la
poblacion de Cajamarca usando cinco marcadores SSR. Electroforesis vertical en geles de
poliacrilamida (PAGE) al 12%, tincién con GelRed. A la derecha marcador de peso molecular.

Existen otros estudios donde se muestran
valores diferentes de He. Por ejemplo, Garzén-
Martinez et al. (2015) utilizaron marcadores
InDel en 47 accesiones colombianas de
aguaymanto y mostraron valores de He= 0.3.
Igualmente, Bonilla et al. (2008) sefialaron un
valor de He= 0.255 usando marcadores RAMs
en 43 accesiones silvestres y Osorio-Guarin
et al. (2016) obtuvieron un He= 0.647 al utilizar
5000 marcadores SNP en 100 accesiones
colombianas, entre cultivadas y silvestres.
Mas recientemente, Delgado-Bastidas et al.
(2019) utilizaron seis marcadores SSR, y
sefialaron un He promedio de 0.09. Estas
diferencias en los valores de estimacion de
diversidad genética pueden depender de
muchos factores como el tamafio de la
muestra, las accesiones de origen y los
marcadores moleculares que se utilizan
(Chacén et al., 2016). Sin embargo, el alto
valor de PIC>0.6 que presentaron los
marcadores usados en este estudio, a
excepcion del SSR 146, sugiere que estos son
muy informativos en el analisis de la diversidad
genética de estas poblaciones de aguaymanto
y ademas, tal como indicaron tanto Chacon
et al. (2016) y Tomas et al. (2017), aquellos
con altos valores de PIC serian mucho mas
utiles para propoésitos de identificacion y
seleccion de germoplasma.

Autores como Chen et al. (2017) han sugerido
que los valores de PIC para los marcadores
de SNP bialélicos varian de 0 a 0.5 mientras
que para los SSR multialélicos, el valor de PIC

puede ser tan alto como 0.5 — 1.0. Con
respecto a esto, el valor de PIC=0.567 del
marcador SSR 146, el cual es el menor de
todos, se encontraria dentro del rango.
Ademas, de acuerdo con Botstein et al. (1980)
para valores de PIC>0.5 el marcador
presentaria un alto valor informativo. Sin
embargo, se han sugerido valores PIC > 0.6
para poder tener mayor resolucion a la hora
de identificar el germoplasma de distintas
variedades (Chacon et al., 2016).

Por otro lado, el analisis de AMOVA mostré
que la mayoria de la variacion genética
(74.5%) se encontraba dentro de los
individuos, con un Fit de 0.104 significativo,
y solo el 25.5% de variacién se encontraba
entre las tres poblaciones analizadas, esto
supone un coeficiente de Fst de 0.307, que
fue significativo y alto (Tabla 4).

Estos resultados indicarian que no hay
estructuracion genética en estas poblaciones
lo cual puede deberse a que las tres
poblaciones pudieron derivarse de una sola
variedad que se ha sometido a un proceso de
domesticacion temprana, como los programas
de seleccion artificial, que le lleva a perder su
diversidad genética (Raufet al., 2010). También
estaria en correspondencia con lo que menciona
Aguilar (2018), quien propone que la fruta de
aguaymanto que se comercializa proviene de
semilla introducida de Colombia y es la que se
siembra en los departamentos de Ancash,
Ayacucho, Cajamarca y Cuzco.



333

Las comparaciones por pares revelaron que
el Fst (Coeficiente de diferenciacion genética
entre poblaciones) oscilé6 entre 0.243 y
0.325 (Tabla 5). Estos valores indicarian a
su vez una diferenciaciéon genética entre las
poblaciones (Balloux y Lugon-Moulin, 2002),
lo cual llevaria a pensar que si bien estas
tres poblaciones pueden derivarse de una
sola variedad, otros factores como el modo
de cultivo, flujo genético por agentes
polinizadores o intercambio de semillas
pudieran estar contribuyendo a esta
diferenciacion genética por pares (Chacoén
et al., 2016). Adicionalmente se puede
interpretar que las poblaciones con menos
diferenciacion serian Cajamarca y La
Libertad, mientras las que presentan mas
diferencias entre ellas son Ayacucho y La
Libertad.

Autores como Hake y Ross-lbarra (2015) e
Isbell et al. (2017) refirieron que niveles altos
de diversidad genética entre las poblaciones
de especies de plantas cultivadas pueden
otorgar beneficios potenciales evolutivos con
el fin de hacer frente al cambio ambiental,
la seleccion artificial y la infeccion por
agentes patdgenos, lo que aumentaria los
rendimientos y reduciria las pérdidas
econdmicas. Los resultados obtenidos en el
presente estudio se enmarcarian dentro de
dicho planteamiento.
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Estudios como el de Arthofer et al. (2018)
han demostrado que el uso de pocos
marcadores microsatélites puede aun revelar
la estructura poblacional si estos son
altamente polimorficos. De acuerdo con lo
mencionado, a pesar de que en este estudio
se utilizan cinco marcadores SSR, el alto grado
de polimorfismo evidenciado en los valores PIC,
brindarian un buen panorama de las relaciones
genéticas entre estas poblaciones. Ademas,
segun Hodel et al. (2016), la alta variacion
alélica de los microsatélites resulta 6ptima
para la identificacion de marcadores presentes
en pequefias subpoblaciones.

Los resultados que aqui se muestran, brindan
informacion comparativa acerca de la
variabilidad genética del aguaymanto
procedente de Ayacucho, Cajamarca y La
Libertad. Segin Ramos y Matos (2016) las
variables en el manejo del aguaymanto
dependen de factores genéticos, climaticos
y agroculturales, los que finalmente influyen
en las caracteristicas fisicoquimicas y
sensoriales del fruto. Entonces, es
recomendable que la informacién genética
obtenida sea complementada con estudios
bioquimicos, nutricionales, geogréaficos y
agroculturales del cultivo de aguaymanto para
tener un panorama global de mejoramiento
de la calidad en la cadena productiva de este
fitorecurso.

Tabla 4. Analisis de Varianza Molecular (AMOVA) entre tres poblaciones de Physalis peruviana
L. de Pert, usando cinco marcadores microsatélites (SSR).

Fuente de Grados de Sumade Componentes Porcentaje indices de
variacion libertad df cuadrados de varianza de Variacion fijacion
Entre las 2 25.152 0.623 25.50 **Fst:0.307

Poblaciones

Entre 25 24.938 0] 0.00 Fis:-0.292
Individuos

Dentro de los 28 51 1.821 74.50 *Fit:0.104
Individuos

Total 55 101.089 2.445 100.00

*P<0.05, **P <0.001. Fst: Coeficiente de diferenciacion genética entre poblaciones, Fis:
Coeficiente de endogamia dentro de poblaciones, Fit: Coeficiente de endogamia total

Tabla 5. Distancia genética Fst entre pares de poblaciones de Physalis peruvianaL.

Ayacucho Cajamarca La Libertad
Ayacucho -
Cajamarca 0.325 -
La Libertad 0.344 0.243 -

Todos los valores fueron significativos (P<0.001), Fst: Coeficiente de diferenciaciéon

genética entre poblaciones



Biotecnologia Vegetal Vol. 20, No. 4, 2020
CONCLUSIONES

Poblaciones de Physalis peruviana de tres
regiones de Peru (Cajamarca, La Libertad y
Ayacucho) presentan valores altos de
diferenciacion genética y bajo porcentaje de
variacion entre las poblaciones lo cual
evidencié una misma unidad genética, no
estructurada. Cuatro, de los cinco,
marcadores genéticos microsatélites (SSR123,
SSR 11, SSR 15, SSR138) muestran altos
valores de diversidad genética, lo que indica
un alto grado de polimorfismo para las
poblaciones muestreadas. Dicha informacion
podra ser utilizada para iniciar futuros estudios
de mejoramiento y caracterizacion genética
entre las poblaciones de aguaymanto peruano.
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