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RESUMEN 

Myrciaria dubia (Kunth) McVaugh “camu-camu” es un arbusto amazónico de 

la familia Myrtaceae, que posee un alto contenido de vitamina C “Ácido 

ascórbico” en el fruto. Este compuesto es muy requerido a nivel internacional 

por las industrias farmacológicas. Para evaluar la diversidad genética de esta 

especie se colectaron 380 genotipos provenientes de 43 accesiones (8 

cuencas) y se emplearon 6 marcadores de secuencia simple repetida (SSR). 

El ADN aislado fue de buena calidad, como lo demuestra la prueba 

espectrofotométrica y electroforética. El valor promedio de los parámetros de 

diversidad a nivel de accesiones fue: Numero de alelos diferentes (Na), 

Numero efectivo de alelos (Ne), Índice informativo de Shannon (I), 

Heterocigosidad observada (Ho), Heterocigosidad esperada (He), e Índice de 

fijación (F) de 5,18; 3,63; 1,325; 0,577; 0,652 y 0,124 respectivamente. Las 

cuencas que presentaron mayor y menor parámetros de diversidad genética 

fueron Amazonas - Napo y Putumayo - Tigre, respectivamente. El resultado 

del AMOVA, reveló una alta variación genética dentro de las poblaciones 

(73%) y baja entre las poblaciones (27%). El flujo genético entre cuencas varió 

de 16,1 (Nanay – Ucayali) a 1,3 (Putumayo – Tigre). Con respecto a la 

estructura genética, se identificaron 12 grupos, con un delta de K = ~ 4. Así 

mismo, el DAPC por cuenca muestra el aislamiento de tres cuencas: Curaray, 

Putumayo y Napo. Finalmente, estos resultados son cruciales para planificar 

y diseñar estrategias de conservación, manejo y mejora del banco de 

germoplasma ex situ de Myrciaria dubia “camu-camu” en la región Loreto.  

Palabras clave: AMOVA, diversidad genética, estructura genética, SSR 
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ABSTRACT 

Myrciaria dubia (Kunth) McVaugh "camu-camu" is an Amazonian shrub of the 

Myrtaceae family, which has a high content of vitamin C "ascorbic acid" in the 

fruit. This compound has a significant international demand from the 

pharmacological industries. To evaluate the genetic diversity of this species, 

380 genotypes from 43 accessions (8 river basins) were collected and 

analyzed using six simple sequence repeat (SSR) markers. The isolated DNA 

was of good quality, as demonstrated by spectrophotometric and 

electrophoretic analysis. The average value of diversity parameters at the 

accession level were: Number of different alleles (Na), Effective number of 

alleles (Ne), Shannon's informative index (I), Observed heterozygosity (Ho), 

Expected heterozygosity (He), and Fixation index (F) of 5,18; 3,63; 1,325; 

0,577; 0,652 and 0,124 respectively. The river basins that presented the 

highest and lowest genetic diversity parameters were Amazonas - Napo and 

Putumayo - Tigre, respectively. The AMOVA test revealed high genetic 

variation within populations (73%) and low between populations (27%). The 

gene flow between river basins ranged from 16,1 (Nanay - Ucayali) to 1,3 

(Putumayo - Tigre). Concerning genetic structure, were identified 12 genetic 

groups, with a delta of K = ~ 4. Likewise, the DAPC by river basin shows that 

Curaray, Putumayo, and Napo basins were isolated. In conclusion, these 

results are crucial for planning and designing strategies for conserving, 

managing, and improving the ex-situ germplasm bank of Myrciaria dubia 

"camu-camu" in the Loreto region.  

Keywords: AMOVA, genetic diversity, genetic structure, SS 
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INTRODUCCIÓN 

Myrciaria dubia (Kunth) McVaugh “Camu-camu” es un arbusto de la familia 

Myrtaceae, posee un genoma diploide y su tamaño del genoma es de 230 Mb 

(1). Esta especie crece naturalmente en áreas estacionalmente inundadas a 

lo largo de los ríos y lagos de las cuencas de la Amazonía (2). La importancia 

económica de esta especie radica en el alto contenido de vitamina C presente 

en sus frutos, que se encuentran en un rango de 877 a 3,133 mg por 100 g de 

pulpa. El camu-camu es considerado como una de las fuentes más ricas de 

ácido ascórbico “vitamina C” de todas las especies de plantas (3), solo 

superado por el Terminalia ferdinandiana “kakadu”, nativa de Australia del 

Norte que posee una concentración de 406 ± 5,320 mg por 100 g de pulpa (4). 

El Instituto Nacional de Investigación Agraria (INIA) cuenta con un Banco de 

Germoplasma ex situ donde alberga 43 accesiones de Myrciaria dubia 

pertenecientes a la región Loreto (5). Este instituto preserva la diversidad de 

cultivos de toda la región para las futuras generaciones, por lo que es de vital 

importancia conocer si la diversidad que mantiene colectada, representa 

adecuadamente la diversidad que existe actualmente en las diferentes 

localidades de nuestra región. 

Por otro lado, se observa que en los últimos años existe un reporte del 

descenso en la exportación de los productos derivados de Myrciaria dubia, 

estimándose una disminución de 4,94 toneladas por año (6). Este problema 

se atribuye a la alta variación en la producción de vitamina C tanto en rodales 

naturales como en el Banco de Germoplasma de camu-camu del INIA (5). 

Esta amplia variación en vitamina C impide que los agricultores y empresarios 

puedan ofrecer productos derivados de alta calidad y calidad uniforme, que es 
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un requisito indispensable exigido por los mercados Nacionales e 

Internacionales (7). Sin embargo, a pesar de su importancia económica aún 

no existen informaciones sobre variación genética a nivel molecular que 

ayuden al proceso de mejoramiento en la obtención de cultivos con 

características seleccionados para suplir las demandas futuras de la fruta.  

Una aproximación indirecta para determinar la influencia de los factores 

genéticos en la producción de compuestos de interés, como la vitamina C en 

plantas, es el análisis de la diversidad genética. Esta diversidad genética, 

también denominada polimorfismo genético, se debe a cambios en la 

secuencia nucleotídica del ADN por mutaciones y recombinación genética (8). 

Sin embargo, la diversidad genética en las poblaciones de plantas se puede 

determinar con diversas técnicas moleculares tales como secuenciamiento de 

genes, ISSR (9), RAPD (10), AFLP (11) y análisis de microsatélites (SSR) 

(12), ello nos permitirá conocer la variabilidad genética que están siendo 

utilizados para su conservación y evaluaciones preliminares de caracteres 

importantes de producción en algunas accesiones (13). 

En tal sentido, los objetivos específicos de esta tesis fueron analizar los 

parámetros de diversidad genética inter e intra poblacional, flujo genético y 

relaciones filogenéticas de los 380 genotipos del Banco de Germoplasma de 

Myrciaria dubia “camu-camu” del INIA empleando marcadores microsatélites 

(SSR). 
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CAPÍTULO I: MARCO TEÓRICO 

 

1.1. Aspectos generales de la especie 

 

1.1.1. Descripción de la especie 

El camu-camu es un arbusto nativo típico de la selva tropical del Amazonas. 

Se considera importante esta especie, debido al alto contenido de ácido L-

ascórbico (vitamina C); además de ello, compuestas de nutrientes tales como 

proteínas, carbohidratos, lípidos, cenizas, fibra cruda y aminoácidos 

esenciales (valina, leucina, fenilalanina, etc.), ácidos grasos esenciales de las 

familias omega 3 y 6, vitamina C y vitaminas del complejo B y varios minerales 

esenciales para la nutrición humana, como el potasio, fósforo, sulfato, calcio, 

magnesio, cobalto, hierro y varios otros (14). Esta especie posee un genoma 

diploide y su tamaño del genoma (230 Mb) está en el rango de otras especies 

de Myrtaceae (15). 

 

1.1.2. Distribución geográfica 

Se distribuyen principalmente en Guyana, Venezuela, Colombia, Ecuador, 

Brasil, Bolivia y Perú. En este último específicamente en la región Loreto se 

presenta la mayor cantidad de poblaciones naturales (rodales) de camu-camu. 
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Figura 1: Distribución geográfica de camu-camu en la Región Loreto 

Fuente:      Myrciaria dubia “camu-camu” Fruit: Health-Promoting 
Phytochemicals and Functional Genomic Characteristics (14) 
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1.1.3. Taxonomía  

 

El camu-camu se clasifica en grupos principales de acuerdo a varios 

parámetros como ciclo de vida, morfología y estructura arbustiva. Los estudios 

taxonómicos actuales del APG IV (Angiosperm Phylogeny Group 2016) (16), 

clasifican a la especie estudiada de la siguiente manera:  

 

Dominio  :  Eukaryota  

Reino  :    Plantae  

Clado  :      Angiosperms  

Clado  :        Eudicots  

Clado  :          Core eudicots  

Clado  :  Rosids  

Clado  :     Malvids  

Orden  :       Myrtales  

Familia  :         Myrtaceae  

Subfamilia  :           Myrtoideae  

Género   :   Myrciaria  

Especie   :    Myrciaria dubia  

Nombre científico:      Myrciaria dubia (Kunth) McVaugh  

Nombre común :        “camu-camu” (arbusto) 

 

1.1.4. Descripción botánica 

 

Según Rodrigues et al., (17) describe el género Myrciaria e indica que son 

arbustos que miden 4 a 8 m de altura, con una ramificación que se inicia desde 

la base. El tallo y las ramas son glabras, cilíndricas, lisos de color marrón claro 

a rojizo, con una corteza que se desprende cumplido su ciclo. Las hojas son 

simples, de borde liso, opuestas, ovaladas, elípticas, lanceoladas y algo 

asimétricas. La raíz principal es de forma cónica, y muchos pelos absorbentes. 

Los frutos son globosos, de superficie lisa y brillante, de color rojo oscuro 
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hasta negro púrpura al madurar, miden de 2 a 4 cm de diámetro, con 1 a 4 

semillas por fruto, siendo la más común de 2 a 3 semillas. Las semillas son 

reniformes, aplanadas, cubiertas por una vellosidad blanca rala de menos de 

1 mm de longitud. 

1.1.5. Capacidad adaptativa 

 

Según Imán et al., (18) mencionan que las plantas de camu-camu que forman 

rodales naturales, viven varios meses sumergidas durante la época de 

creciente de los ríos, por su rusticidad, la especie se ha adaptado fácilmente 

a condiciones de suelos de restinga (sistemas inundables) y hasta en suelos 

de tierra firme o altura (sistemas no inundables). Estos autores también 

mencionan, que el camu-camu es una planta heliófita, es decir, que requiere 

de abundante luz para favorecer los procesos de fotosíntesis; bajo 

condiciones de sombra, se detiene el metabolismo y las plantas no crecen. 

Muchos de estas plantas son adaptados a condiciones extremas de 

temperatura, suelo y condiciones ambientales. Esta habilidad para adaptarse 

a estas combinaciones es de acuerdo a la capacidad de respuesta de la 

planta. 

 

1.2. Herramientas moleculares para estudios de la diversidad 

 

1.2.1. Reacción en cadena de la Polimerasa (PCR) 

 

La PCR fue descubierta por Mullis (19), este proceso consiste en hacer 

múltiples copias de un segmento de ADN, esta se da en tres etapas: 

desnaturalización, unión de iniciadores o “annealing” y polimerización. Chien 

et al., (20) desarrollaron la técnica de purificación de la polimerasa de Termus 
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aquaticus, cuya característica más peculiar es que tiene una temperatura 

óptima de 80 °C y es termoestable para un amplio rango de temperatura. El 

uso de esta polimerasa para la PCR simplifica grandemente el procedimiento 

y permitió que la reacción se realizará a mayores temperaturas mejorando la 

especificidad, la cantidad del producto, la sensibilidad y la longitud de los 

productos que pueden ser amplificados (21). Actualmente los marcadores 

moleculares basados en la PCR son los más usados ampliamente por su fácil 

aplicación y porque se pueden aplicar a gran escala (22). 

 

1.2.2. Marcadores moleculares SSR  

 

Los rápidos avances en biología molecular, principalmente el desarrollo de la 

reacción en cadena de la polimerasa (PCR) han dado origen a técnicas muy 

versátiles que son usadas para analizar el polimorfismo a nivel de ADN (22). 

Hoy en día, los marcadores moleculares son las herramientas más utilizadas 

para este fin; puesto que presentan ventajas sobre los marcadores 

morfológicos, debido a que detectan el polimorfismo a nivel del genotipo, son 

independientes de los efectos ambientales y del estadio fisiológico de la 

planta. Los microsatélites se han convertido en el marcador de elección para 

los recursos fitogenéticos y las aplicaciones de la genética molecular debido 

a su distribución abundante y uniforme en todo el genoma, su naturaleza 

altamente variable con respecto al número de repeticiones, su herencia 

codominante, su facilidad de transferencia y reproducibilidad, y su alta 

eficiencia. en el análisis de huellas dactilares de ADN, así como también se 

puede utilizar en el análisis de pedigrí de diferentes especies de plantas (23). 

Los microsatélites son regiones codificantes y no codificantes del genoma 

constituidas por secuencias simples repetidas (SSRs) en tándem, estas 

secuencias o motivos repetidos de 1 a 5 pb ampliamente distribuidos tanto en 

genomas eucariotas y procariotas son ubicuos; es decir, están repartidos por 

todo el genoma (24). De acuerdo con su secuencia Jarne y Lagoda (25) 

clasificaron los SSR en tres tipos: puros (p.e.(CA)n), compuestos 
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(p.e.(CA)n(GA)n) e interrumpidos (p.e.(CA)nTT(GA)n). Estas regiones son 

muy comunes en genomas eucariotas, se encuentran repartidas a lo largo de 

todo el genoma y presentan un alto nivel de polimorfismo por lo que se 

emplean comúnmente como marcadores genéticos (22).  

 

Los marcadores moleculares tienen una amplia ventaja, desventaja y muchas 

aplicaciones, en base a ellos se enfatizará en los siguientes (26). 

 

a. Ventajas 

● Multialélicos, transmisión co-dominante, facilidad de detección por 

PCR, relativa abundancia, cobertura extensiva del genoma y 

requerimiento de solo una pequeña cantidad de ADN inicial. 

● Alto polimorfismo en comparación con otras técnicas como RFLP, 

RAPD y AFLP. 

● Otorgan información intermedia entre la secuencia completa y las 

meras diferencias electroforéticas ya que conocemos el motivo repetido 

y podemos estimar el número de repeticiones presentes. 

● Son considerados neutrales, es decir la selección y la presión del 

ambiente no influyen directamente en su expresión. 

● Los productos de PCR de diferentes loci se pueden correr en un mismo 

gel (PCR múltiplex). 

● Si el método de corrida electroforética es el mismo, los resultados 

pueden ser fácilmente intercambiados y comparados con otros 

laboratorios. 

 

b. Desventajas 

● Los productos de amplificación frecuentemente consisten en varios 

fragmentos de diferentes tamaños, llamadas “bandas tartamudas”. La 

enzima Taq polimerasa, así como otras polimerasas son susceptibles 

al salto o “slippage”. Adicionalmente una actividad desoxinucleotidil 

transferasa terminal por lo que adiciona un nucleótido extra (Adenina) 

en el terminal 3´ del producto del PCR, de manera dependiente de la 

secuencia. 
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● La electroforesis en geles de poliacrilamida es susceptible a errores de 

migración, no se puede conocer el número de alelos que hay por cada 

tamaño de banda a menos que se maximice el número de alelos 

diferentes que pueden tener tamaño de acuerdo a su ploidía. 

● Homoplasia, por este fenómeno aun cuando los tamaños de los alelos 

de un mismo locus sean idénticos, su estructura (secuencia) puede no 

serlo. El impacto que la Homoplasia podría tener es la sobreestimación 

de la similitud. Los microsatélites producen información generalmente 

concordante con otros tipos de marcadores, lo cual sugiere que la 

homoplasia no oscurece la diferenciación de las frecuencias alélicas. 

● Los alelos nulos se pueden originar por la ausencia del microsatélite o 

por mutaciones en las secuencias flanqueantes en las cuales hibridan 

los iniciadores, lo que resulta en la pseudo muerte del alelo. Solo es 

posible observar un alelo aun cuando existan más copias por lo que un 

supuesto individuo homocigoto podría tratarse de un heterocigoto 

siendo el otro alelo un alelo nulo. 

 

c. Aplicaciones 

● Los microsatélites se han convertido en una herramienta poderosa por 

su amplio polimorfismo y naturaleza co-dominante; ambas 

características han permitido el estudio de las poblaciones naturales 

con un alto grado de resolución. Actualmente estas regiones son 

ampliamente usadas en el estudio de genética humana, de mamíferos 

y de especies vegetales e identificación de genotipos. 

● En genética de poblaciones, por las asociaciones con grandes 

fragmentos cromosómicos cuyas frecuencias corresponden 

directamente a factores demográficos que gobiernan la diferenciación 

de las poblaciones. 

● En genética de plantas, han sido empleados para el mapeo de 

genomas de diferentes grupos taxonómicos gracias a su distribución a 

lo largo de todo el genoma como herramientas que asisten en el 

mejoramiento genético en la búsqueda de marcadores asociados a 

QTLs y en estudios de validación taxonómica y filogenia. La utilidad de 
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los SSR en la identificación de especies y cultivos ha sido comprobada 

por varios estudios. 

  

1.2.3. Formación de polimorfismo 

 

Según Zorrilla (26) las regiones microsatélites están expuestas a los mismos 

procesos mutacionales que el resto del genoma. Sin embargo, algunos 

procesos son típicos de regiones de secuencia repetida. La tasa de mutación 

de los microsatélites se ha estimado entre 10-2 y 10-5. Las tasas de sustitución 

en plantas difieren entre tipos de ADN: en ADN mitocondrial la tasa de 

sustitución es la tercera parte que en ADN cloroplastidial y en este es la mitad 

que en ADN nuclear. Específicamente en regiones microsatélite se ha 

comprobado que la tasa de mutación en ADN cloroplastidial es menor que en 

el ADN nuclear. Mutaciones que afectan el sistema de reparación resultan en 

elevación de las tasas de mutación de los microsatélites tanto en procariotas 

y eucariotas. El salto de la polimerasa en los microsatélites depende de la 

longitud de los fragmentos amplificados y de su secuencia (contenido de A-T) 

(27). Los diferentes modelos que han intentado explicar el polimorfismo 

encontrado en los microsatélites ordenados de manera cronológica son: el 

Modelo de alelos infinitos o IAM, Modelo mutacional escalonado o SSM y el 

Modelo mutacional de dos fases o TPM. Sin embargo, estos modelos no han 

podido explicar toda la variación y distribución de los microsatélites existentes 

en el genoma por lo que se plantea la necesidad de buscar otros modelos que 

expliquen mejor estos fenómenos (28).  

Tabla 1: Mecanismo mutacional que afectan a los microsatélites 

Mecanismos de mutación 
Mecanismo de formación 

del polimorfismo 
Efectos 

Procesos mutacionales 

comunes a todo el genoma 

Errores de la polimerasa 

durante la replicación 

(“mismatching”) 

 

Recombinación desigual 

durante el “crossing over” 

Cambios puntuales (inserciones y 

sustituciones) 

 

Cambios drásticos en el número de 

repeticiones (deleciones, duplicaciones y 

translocaciones) 

Procesos mutacionales 

relacionados a las secuencias 

en tándem 

Salto de la polimerasa Cambios pequeños en el número de 

repeticiones 
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Fuente: Diversidad genética de cultivares nativos de papas amargas y ocas 

provenientes de Puno (26). 
 

1.3. Diversidad Genética  

 

Actualmente, la mayoría de los estudios que buscan analizar la diversidad 

genética se basan en el estudio de marcadores moleculares de ADN, los 

cuales permiten una precisa caracterización genotípica, superando las 

limitaciones que se presentan con el empleo de marcadores morfológicos y 

bioquímicos (29). 

 

La diversidad genética en sentido amplio es el componente más básico de la 

biodiversidad y se define como las variaciones heredables que ocurren en 

cada organismo, entre los individuos de una población y entre las poblaciones 

dentro de una especie (30). Así mismo, la diversidad genética es la materia 

prima para la evolución. En términos generales, entre mayor diversidad 

genética presenta una especie en particular, tendrá mayores posibilidades de 

sobrevivir. Caso contrario, cuando no existe diversidad genética o es muy 

baja, la probabilidad de que sobreviva a factores adversos, será menor; 

incluso, podría ocasionar su extinción (11). 

Tradicionalmente, la diversidad de las especies ha sido estudiada mediante la 

observación metódica de caracteres morfológicos; sin embargo, es necesario 

citar que estos tienen una gran influencia del ambiente (9). 

 

1.4. Herramientas bioinformáticas   

 

Sin duda alguna, las herramientas bioinformáticas son de gran utilidad y tienen 

gran representación e importancia, es un área nueva y ascendente para la 

ciencia, que utiliza métodos computacionales para responder cuestiones 

biológicas (31). Algunas de estas herramientas son: GenAlEx v6.5 (32) que 

estimar varios parámetros importantes de diversidad genética, análisis de 

varianza molecular (AMOVA) y el test de Mantel. Por otro lado, el 

agrupamiento basado en el modelo bayesiano STRUCTURE ver 2.3.4, el cual 

evidencia a través del sitio web del programa Structure Harvester versión 
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0.6.94 (33). El análisis de agrupamiento de componentes principales (DAPC) 

determina el agrupamiento, para automatizar el procedimiento de asignación, 

utilizando el "mejor" número de poblaciones (K) en función de las diferencias 

del criterio de información bayesiano (BIC) entre valores sucesivos de K (34), 

para ello se empleando el software R versión 4.2.1 (35). 
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CAPÍTULO II: HIPÓTESIS Y VARIABLES 

 

2.1. Formulación de la hipótesis  

Los marcadores microsatélites indica la existencia de una alta diversidad 

genética en el Banco de Germoplasma de Myrciaria dubia del INIA en la 

Región Loreto.  

 

2.2. Variables y su operacionalización 

 

Tabla 2: Descripción de las variables, indicadores e índices 

Variable Indicador Índices 

Independiente: 

Genotipos del Banco de 

Germoplasma de 

Myrciaria dubia  

 

Dependiente: 

Diversidad genética 

 

 

Número de genotipos 

colectados  

 

 

 

Diversidad genética 

intrapoblacional 

 

Diversidad genética 

interpoblacional 

 

Flujo de genes 

 

300 a 410 

genotipos 

 

 

 

Ho: 0 a 1 

He: 0 a 1 

 

 

Gst: 0 a 1 

Fst: 0 a 1 

 

 

Nm:  0>1<∞ 
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CAPÍTULO III: METODOLOGÍA 

 

3.1. Tipo y Diseño  

 

Investigación Descriptiva y Analítica: Descriptivo porque se evaluaron 

parámetros cuantitativos de diversidad genética en un determinado espacio – 

tiempo, con el fin de identificar características singulares en los genotipos. 

Analítico porque se correlacionaron variables, con el fin de determinar un 

agrupamiento en el árbol filogenético y como este se representa en el flujo 

genético y la distancia geográfica.  

No Experimental, Descriptivo y Transversal: No experimental, porque NO 

se manipularon las variables, se analizaron los datos en un único momento y 

se describieron los rasgos genéticos más importantes de los diferentes 

genotipos. Descriptivo, porque se describen datos sobre una de las variables 

(parámetros de diversidad) y estas son reportadas. Transversal, porque se 

analizaron los datos de las variables que fueron recopiladas de todas las 

accesiones de Myrciaria dubia (Kunth) McVaugh del Banco de Germoplasma 

del INIA, en la Región Loreto. 

 

3.2. Diseño de muestra  

 

3.2.1. Población         

 

Está constituida por 404 genotipos de 43 accesiones del Banco de 

Germoplasma de Myrciaria dubia “camu-camu” del INIA. Estas accesiones 

proceden de 8 cuencas hidrográficas en la Región Loreto. 
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3.2.2. Muestra 

 

Se realizó un muestreo de los genotipos para cada una de las accesiones, 

obteniendo un total de 380 genotipos (94,06% del Banco de Germoplasma). 

 

3.3. Instrumentos y Materiales 

 

3.3.1. Insumos químicos 

● Ácido bórico 

● Acetato de sodio 

● Acetato de potasio 

● Ácido clorhídrico (HCl) 

● Ácido etilendiaminotetraacético (EDTA) 

● Agarosa 

● Alcohol de 96 ° 

● Azul de bromofenol 

● Cetiltrimetil amonio bromuro (CTAB) 

● Cloruro de sodio (NaCl) 

● Carbón Activado 

● Cloroformo  

● Dodecil sulfato sódico (SDS) 

● Dietil pirocarbonato (DEPC) 

● Desoxinucleótidos trifosfatados (dNTPs) 

● Etanol de 70% y 97-100% de pureza 

● Fenol:cloroformo:alcohol-isoamílico (25:24:1) 

● Hidróxido de sodio (NaOH) 

● Isopropanol  

● β-mercaptoetanol 

● Polivinilpirrolidona (PVP) 

● Proteinasa K 

● RNaseZap® (Ambion™, TX, USA) 

● Tris - Borato 

● Tris - Ácido clorhídrico (HCl) 
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● Trizma® base 

3.3.2. Buffers 

 

Buffer de extracción: 100 mM Tris-HCl (pH 8,0); 1,4 M NaCl; 20 mM EDTA; 

2% CTAB; 1% PVP; 1% β-Mercaptoetanol. 

Buffer TE: 10 mM Tris-HCl, 1 mM EDTA. 

Buffer TBE: 890 mM Tris Borato, 890 mM Boric Acid, 20 mM EDTA   

Buffer de carga 2X: 0,01% SDS, 0,01% azul de bromofenol y 0,5 mM EDTA. 

3.3.3. Equipos 

 

● Agitador magnético digital (Thermo Scientific,) 

● Autoclave (Yamato SM 510) 

● Balanza Analítica (Sartorius) 

● Baño María (Labnet) 

● Centrífuga (Hettich Zentrifugen) 

● Cámara de corrida horizontal (Stock Code: MS MIDI para Electroforesis) 

● Cámara de foto registro (Bio doc Analyze Biometra) 

● Congeladora Ultra freezer (Simphony) 

● Congeladora FerroBras 

● Destilador de agua (Barnstead Fistreem III Glass Still) 

● Espectrofotómetro NanoDrop® 2000 (Thermo Scientific EE. UU) 

● Estufa (Ecocell 111) 

● Mini Centrífuga (Mini Mouse, Spectrafuge Labnet) 

● pH metro (Thermo Scientific) 

● Purificador de agua (EASYpure RoDi Ultrapure) 

● Termo block (Accublock Digital Dry Bath, Labnet) 

● Vortex (Labnet) 

3.3.4. Materiales de laboratorio 

● Cuaderno de laboratorio 

● Guantes de látex descartables 

● Lápiz, lapicero y rotulador 
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● Micro pipetas con rangos de 0,5-10 µL, 10-100 µL y 100-1000 µL 

● Micro tubos de 200 µL, 1,5 mL, y 2 mL 

● Morteros y pilones 

● Parafilm 

● Pastilla magnética 

● Pisetas de 500 mL 

● Probeta graduada de 25 mL, 50 mL, 100 mL, 500 mL, y 1000 mL 

● Puntas de plástico de 0,5-10 µL, 1-20 µL, 1-200 µL, y 100-1000 µL 

● Vasos precipitados de 10 mL, 50 mL, 250 mL, 500 mL, y 1000 µL. 

3.4. Procedimiento 

 

3.4.1. Descripción del Área de Estudio 

 

El Instituto Nacional de Innovación Agraria (INIA), Estación San Roque, 

cuenta con el Campo Experimental “El Dorado”, que se encuentra ubicado a 

la altura del 25,5 km. de la carretera Iquitos - Nauta en las coordenadas 

geográficas 3°57'17'' LS, 73°24'55'' LO con una altitud de 112 msnm (Figura 

2). Este campo alberga el Banco de Germoplasma de Myrciaria dubia “camu-

camu” en el cual tiene identificadas con código pasaporte 43 accesiones, 

pertenecientes a 8 cuencas de la región Loreto.  (Anexo 1). 
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Figura 2: Mapa de ubicación del Banco de Germoplasma de camu-camu en la 
Región Loreto. 

3.4.2. Obtención de la muestra biológica: 

Se colectaron hojas jóvenes (muestra biológica) de 380 genotipos del Banco 

de Germoplasma de Myrciaria dubia y fueron transportados en cooler 

(refrigeración) al Laboratorio de la Unidad Especializada de Biotecnología del 

Centro de Investigaciones de Recursos Naturales de la Amazonía (CIRNA-

UNAP), para su aislamiento y purificación del ADN genómico (Figura 3). 
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Figura 3: Colecta de hojas del Banco de Germoplasma de camu-camu. 

 

3.4.3. Extracción y Purificación del ADN Genómico 

Se realizó el protocolo en base a Castro et al. (1), que consiste en los 

siguientes pasos: 

● Pesar 100 mg de la muestra en un mortero, agregar 1,5 mL del 

buffer de extracción (precalentado a 70 °C) y 10 µL de β-

mercaptoethanol. Agregar 200 µL de carbón activado. Triturar 

enérgicamente todo con ayuda de un pilón hasta formar una 

solución homogénea. 

● Transferir la solución a los microtubos de 2 µL, agitar con vórtex 

y colocar en baño maría a 70 °C por 10 minutos, agitando cada 

5 minutos. 

● Dejar enfriar la muestra a temperatura ambiente por 10 minutos 

y agregar 500 µL de Fenol:cloroformo:alcohol-isoamílico 
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(25:24:1). Agitar con vórtex hasta homogenizar bien y 

centrifugar a 15 000 RPM por 5 minutos a 10 ºC. 

● Transferir el sobrenadante a nuevos microtubos y agregar 500 

µL de cloroformo:alcohol-isoamílico (24:1) a temperatura 

ambiente, agitar con vórtex hasta homogenizar la solución y 

centrifugar a 15 000 RPM por 5 minutos a 10 °C. 

● Medir el volumen del sobrenadante colocándolo en un nuevo 

microtubo de 1,5 mL, agregar acetato de sodio 3 M de acuerdo 

a la siguiente fórmula: 

𝑉𝑜𝑙. 𝑑𝑒 𝐴𝑐𝑒𝑡𝑎𝑡𝑜 𝑑𝑒 𝑆𝑜𝑑𝑖𝑜 =
(𝑉𝑜𝑙. 𝑠𝑜𝑏𝑟𝑒𝑛𝑎𝑑𝑎𝑛𝑡𝑒)(0,3)

2,7
 

● Agregar el mismo volumen de Isopropanol a temperatura 

ambiente (esto es el volumen del sobrenadante + el volumen de 

Acetato de Sodio). Agitar con vórtex y centrifugar a 10 000 RPM 

por 5 minutos a 10 °C. 

● Eliminar el sobrenadante evitando perder el pellet, agregar 750 

µL de etanol 70% y centrifugar a 10 000 RPM por 5 minutos a 

10°C. Descartar el sobrenadante. 

● Agregar 200 µL de etanol absoluto y centrifugar a 10 000 RPM 

por 5 minutos a 10 °C. Descartar el sobrenadante 

cuidadosamente evitando perder el “pellet”.  

● Secar el microtubo a baño seco a 40 ºC por 10 minutos. 

● Agregar 100 µL de Buffer TE y esperar 10 minutos hasta que 

se disuelva todo el “pellet”. 

● Homogenizar la muestra levemente y guardar a -20 °C para su 

posterior uso. 

3.4.4. Análisis cualitativo y cuantitativo del ADN genómico 

La concentración y pureza del ADN genómico se determinó mediante 

Espectrofotometría UV-Vis (Nanodrop 2000 - Thermo Fisher Scientific, de EE. 

UU.) evaluando la densidad óptica (OD). La concentración fue determinada 

en ng/ µL. La pureza en función a los ratios OD A260/230 (polisacáridos y 

polifenoles) y A260/280 (proteínas). 
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La integridad del ADN genómico se verificó mediante electroforesis en gel de 

agarosa. Para el ensayo, el ADN se homogenizo con un Buffer de carga 2X, 

esta mezcla se cargó en gel de agarosa al 1,5% (w/v). Luego, la corrida 

electroforética se realizó utilizando un voltaje de funcionamiento de hasta 8 

V/cm en 1X Buffer TBE, Bromuro de etidio y posteriormente visualizado con 

luz UV (ultravioleta). 

 

3.4.5. Selección de los marcadores SSR 

Los 6 marcadores microsatélites (SSR), fueron brindados y seleccionados de 

un total de 12 marcadores SSR, por la Unidad Especializada de Biotecnología 

del Centro de Investigación de Recursos Naturales de la UNAP. Estos 

marcadores tienen resultados preliminares donde se evidencia un alto 

Contenido de Información Polimórfica (PIC, por sus siglas en inglés), para 

Myrciaria dubia “camu-camu”. La secuencia nucleotídica de estos seis 

marcadores se puede encontrar en el GenBank del National Center for 

Biotechnology Information (NCBI).  

 

3.4.6. Amplificación de los microsatélites (SSR) 

La secuencia nucleotídica del forward y reverse de estos seis marcadores se 

muestra en la Tabla 3. Estos marcadores, permitieron amplificar los 380 

genotipos de Myrciaria dubia. Las reacciones de amplificación fueron 

formuladas bajo la siguiente característica: 5,14 µL Agua Estéril de grado 

HPLC; 1 µL 10X buffer; 0,5 µL dNTPs (2 mM cada uno); 1 µL BSA (10 µg/µL); 

1 µL Taq Free; 0,16 µL Labeled M13; 0,04 µL Forward primer (10 µM) y 0,16 

µL Reverse primer (10 µM). La amplificación se llevó a cabo utilizando un 



22 
 

termociclador Réflex programado durante 30 ciclos de 94 °C por 4 minutos, 

94 °C por 15 segundos, 58 °C por 15 segundos, seguido por una extensión de 

72 °C por 45 segundos, 8 ciclos de 94 °C por 15 segundos, 53 °C por 15 

segundos, seguido por una extensión de 72 °C por 45 segundos y final de 72 

°C por 10 minutos. Los fragmentos fueron analizados bajo el protocolo de 

Maddox y Feldheim (36) con un estándar custom. 

 

Tabla 3: Secuencia y Temperatura de alineamiento de los marcadores SSR. 

Código 
Secuencia 

Temp (C) 
5` Forward / 3` Reverse 

Mdu_083 
TCAAGAAATACACTTAAACGTCAACT / 

62 
TGTCGCTACTTATATGCACACA 

Mdu_100 
TCAACAACGGCGCTTTATGC / 

62 
GATCTCGTCCACGGTGATCC 

Mdu_101 
TGACATGGTGCAAGCATGGA / 

62 
CGAACCGAATGCACACGATC 

Mdu_118 
ACGATGGAGGGAGTCATGTG / 

62 
TGGTTTGGTTCTCAATTTCAAGTGA 

Mdu_119 
TTAAAGCAGTCCTGTCCGGG / 

62 
TGTTTGCAAATTTTCACTGGAACA 

Mdu_200 
CAAAGGTCGGGGTCTATGGC / 

62 
GGAATTGGTGCGCAATTCCT 

 

3.4.7. Evaluación de los Datos 

 

3.4.7.1. Parámetros de diversidad genética intra e inter poblacional. 

 

Utilizando el programa GenAlEx v6.5 (32) se realizó los siguientes cálculos:  

Número de alelos diferentes (Na): Número de alelos por locus. 

Número efectivo de alelos (Ne): Representa una estimación del número de 

alelos igualmente frecuentes en una población ideal. Permite comparaciones 

significativas de la diversidad alélica entre loci con diversas distribuciones de 

frecuencia de alelos. 
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𝑁𝑒 =
1

(𝑆𝑢𝑚 𝑝𝑖2)
 

Índice Informativo de Shannon (I): Es un método alternativo para cuantificar 

la diversidad biológica en múltiples escalas (de genes a paisajes). 

𝐼 = −1 ∗ 𝑆𝑢𝑚 (𝑝𝑖 ∗𝑙𝑛 𝑙𝑛 (𝑝𝑖) ) 

Heterocigosidad observada (Ho): Es la proporción de N muestras que son 

heterocigóticas en un locus dado. 

𝐻𝑜 = 𝑁𝑜. 𝑜𝑓 𝐻𝑒𝑡𝑠 / 𝑁 

Heterocigosidad esperada (He): Es la proporción de heterocigosidad 

esperada bajo apareamiento aleatorio y pi es la frecuencia alélica del i-ésimo 

alelo. 

𝐻𝑒 = 1 −  𝑆𝑢𝑚 𝑝𝑖^2 

Índice de Fijación (F): También llamado coeficiente de consanguinidad, este 

índice muestra valores que van desde -1 a +1. Se esperan valores cercanos 

a cero bajo apareamiento aleatorio, mientras que valores positivos 

sustanciales indican endogamia o alelos nulos no detectados. Los valores 

negativos indican un exceso de heterocigosidad, debido al apareamiento 

selectivo negativo o a la selección de heterocigotos. 

𝐻𝑜 = (𝐻𝑒 −  𝐻𝑜) / 𝐻𝑒 =  1 −  (𝐻𝑜 / 𝐻𝑒) 

 

3.4.7.2. Análisis de Varianza molecular (AMOVA) 

 

Con los datos obtenidos del coeficiente de similitud de Jaccard y empleando 

el programa GenAlEx v6.5 (32) se calculó el AMOVA, esto permitió cuantificar 

las variabilidades genéticas dentro y entre las poblaciones o cuencas. 
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3.4.7.3. Flujo genético 

 

Es cualquier desplazamiento de genes desde una población hasta otra. El flujo 

génico (migración) incluye multitud de tipos de sucesos diferentes, por 

ejemplo, el polen transportado por el aire hasta un nuevo destino (óvulo). Si 

unos genes son transportados hasta una población donde esos genes no 

existían previamente, el flujo génico puede ser una fuente muy importante de 

variabilidad genética. 

En tal sentido, el flujo genético es el producto del tamaño efectivo de las 

poblaciones individuales (N) por la tasa de migración entre ellas (m). Una 

estimación indirecta del flujo genético, es a partir del valor Fst, con la siguiente 

fórmula:  

Nm = ((1 / Fst) – 1) / 4 

El valor de Fst, fue calculado empleando el software GenAlEx v6.5 (32). Para 

la conversión y sistematización gráfica se empleó el Programa Microsoft 

Excel. La sistematización permitió transformar los picos de mayor y menor 

valor a una escala de colores, donde la interpretación resultó más entendible.  

3.4.7.4. Test de Mantel 

El test de Mantel se estimó para determinar el grado de correlación entre las 

distancias geográficas y distancia genética de las accesiones. La primera 

obtenida de los datos pasaporte de las accesiones en km. La segunda calculada 

a partir de la distancia genética de Nei empleando el software GenAlEx v6.5, los 

datos de ambas distancias se analizaron GenAlEx v6.5 (32). 
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3.4.7.5. Relación genética Neighbor-Joining 

 

Un análisis filogenético no sólo nos indica las relaciones evolutivas entre las 

secuencias o especies, cuales descienden de ancestros comunes, sino 

también puede indicarnos cuales son las distancias entre ellas. Los métodos 

de reconstrucción filogenética más habituales asumen que todas las 

secuencias o especies provienen de partir un ancestro común mediante 

bifurcaciones. 

La presente tesis elaboró un árbol genético, empleando el método Neighbor-

Joining, el cual toma como base el cálculo de la distancia genética de Nei para 

ello se usó el paquete "StAMPP", Pembleton et al., (37), la construcción del 

árbol se realizó en base a un bootstrapping de 1000 repeticiones, para ello se 

usó el paquete "Poppr", Kamvar et al., (38), ambos paquetes se ejecutaron en 

el programa R versión 4.2.1, Team., (35). 

3.4.7.6. Análisis Discriminante de Componentes Principales DAPC 

DAPC tiene como objetivo proporcionar una descripción eficiente de los 

grupos genéticos utilizando algunas variables sintéticas. Estos se construyen 

como combinaciones lineales de las variables originales (alelos) que tienen la 

varianza entre grupos más grande y la varianza dentro de un grupo más 

pequeña. Los coeficientes de los alelos utilizados en la combinación lineal se 

denominan cargas, mientras que las variables sintéticas se denominan 

funciones discriminantes. En base a ellos, se realizó un Análisis Discriminante 

de Componentes Principales (DAPC), para observar mejor la discriminación 

de los grupos; para ello se usó 150 Componentes Principales y la agrupación 

a priori en base a cuencas hidrográficas. Para ello se usó el paquete 

“adegenet” Jombart et al., (39) usando el software R versión 4.2.1 (35).  
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CAPÍTULO IV: RESULTADOS 

 

4.1. Diversidad Genética Intra e Interpoblacional 

 

4.1.1 Aislamiento de ADN genómico y microsatélites SSR 

 

El ADN genómico aislado fue de buena calidad como lo demuestran las 

pruebas electroforéticas y espectrofotométricas. La primera reveló un ADN 

íntegro y bien definido, evaluado en diferentes accesiones (Anexo 2). La 

segunda, se obtuvieron valores promedios en las ratios de absorbancia de 

260/230 y 260/280, 1,98 y 1,92, respectivamente, y una concentración 

promedio de 826,19 ng/uL (Anexo 3 - 4). 

Con respecto a los 6 marcadores SSR, se evidencio que el mayor y menor 

valor para los parámetros de diversidad (Na, Ne, He y Ho) y PIC fueron 

Mdu_118 y Mdu_083 con valores de (6,35; 4,35; 0,71; 0,67 y 0,94) y (5,26; 

3,66; 0,64; 0,59 y 0,89), respectivamente (Anexo 5). 

4.1.2. Parámetros de la diversidad genética Intrapoblacional - 

Accesiones. 

 

A nivel poblacional (43 accesiones) para los 6 marcadores SSR, los valores 

más altos de N, Na y Ne fueron 12,83 (Pop30), 8,17 (Pop49) y 5,87 (Pop54). 

Mientras los valores más bajos fueron 4,33 (Pop31), 1,50 y 1,16 (Pop08), 

respectivamente. Por otro lado, las estimaciones de diversidad con mayor 

valor para I y He, fueron 1,86 y 0,82 (Pop54) y los valores más bajos fueron 

0,20 y 0,12 (Pop08). La heterocigosidad observada (Ho) vario de 0,96 (Pop31) 

a 0,07 (Pop08). El índice de fijación (F), se identificó que 11 (25,6%) 
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accesiones tienen valor negativo, este índice vario de -0,30 (Pop31) a 0,51 

(Pop47) (Anexo 6) 

 

4.1.3. Parámetro de diversidad genética Intrapoblacional - Cuenca 

 

Con respecto a los parámetros de diversidad genética a nivel de las 8 cuenca, 

se observó que los valores más altos de N, Na y Ne fueron 109,33; 16,17 

(Nanay) y 8,40 (Amazonas). Mientras los valores más bajos fueron 18,83; 8,17 

y 4,71 (Putumayo), respectivamente. Por otro lado, las estimaciones de 

diversidad con mayor valor para He y I fueron 0,88 y 2,32 (Curaray). Los 

valores más bajos fueron 0,68 (Tigre) y 1,61 (Putumayo), respectivamente. La 

heterocigosidad observada (Ho) vario de 0,72 (Napo) a 0,51 (Tigre). El índice 

de fijación (F), que se identificó que a nivel de cuenca el valor fue positivo, 

este índice vario de 0,33 (Nanay) a 0,17 (Napo) (Tabla 4). 

Tabla 4: Parámetros de diversidad genética de camu-camu a nivel de cuencas. 

Cuenca N Na Ne I Ho He F 

Ucayali 32,50 13,00 7,29 2,17 0,67 0,85 0,21 

Tigre 24,33 10,17 4,69 1,67 0,51 0,68 0,27 

Putumayo 18,83 8,17 4,71 1,61 0,56 0,69 0,16 

Napo 40,33 13,50 7,84 2,27 0,72 0,87 0,17 

Nanay 109,33 16,17 6,95 2,14 0,55 0,82 0,33 

Itaya 60,00 13,67 6,48 2,10 0,56 0,81 0,32 

Curaray 35,17 14,00 8,39 2,32 0,61 0,88 0,30 

Amazonas 50,50 14,67 8,40 2,30 0,71 0,86 0,18 

Total 46,38 12,92 6,84 2,07 0,61 0,81 0,24 

 

4.1.4. Parámetro de diversidad genética Interpoblacional - Cuenca 

 

Para entender mejor la relación de las poblaciones entre cuencas se 

calcularon los valores de Fst. Esta estimación revela que el mayor valor se 
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encuentra entre las cuencas Putumayo – Tigre (0,18). Por otro lado, el 

menor valor se encuentra entre las cuencas Nanay – Amazonas, Nanay – 

Ucayali y Ucayali – Amazonas (0,02). El valor promedio a nivel de Banco de 

Germoplasma es 0,07 (Tabla 5). 

Tabla 5: Valores interpoblacionales de camu-camu estimados a partir de Fst. 

X̅ Cuenca Valores Fst 

0,05 Ucayali ---        

0,11 Tigre 0,10 ---       

0,12 Putumayo 0,11 0,18 ---      

0,06 Napo 0,04 0,10 0,11 ---     

0,05 Nanay 0,02 0,09 0,12 0,05 ---    

0,06 Itaya 0,04 0,10 0,13 0,05 0,04 ---   

0,05 Curaray 0,04 0,09 0,11 0,03 0,04 0,05 ---  

0,05 Amazonas 0,02 0,07 0,11 0,03 0,02 0,03 0,03 --- 

0,07 Total Ucayali Tigre Putumayo Napo Nanay Itaya Curaray Amazonas 

 
 

4.1.5. Análisis Molecular de Varianza (AMOVA) 

 

El AMOVA cuantificó la variación total de los 380 genotipos (43 accesiones) 

en dos estratos: la variación dentro de las poblaciones (80%) y variación entre 

poblaciones (20%) (Tabla 6). 

Tabla 6: AMOVA para todas las accesiones de camu-camu. 

Fuente Df SS MS Est. Var. % 

Entre poblaciones 42 492,456 11,725 0,541 20% 

Dentro de las 
poblaciones 

717 1561,661 2,178 2,178 80% 

Total 759 2054,117   2,719 100% 

 

4.2. Flujo Genético 
 

4.2.1. Flujo genético entre cuencas 

 

Para entender mejor los resultados de los parámetros de diversidad genética 

se calculó el flujo génico (Nm) a nivel de cuencas. Esta estimación revela que 
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el mayor valor de flujo genético se encuentra entre las cuencas Nanay – 

Ucayali (12,49) y Amazonas – Ucayali (11,47). Por otro lado, el menor valor 

se encuentra entre las cuencas Putumayo – Tigre (1,12). El valor promedio a 

nivel de Banco de Germoplasma es 5,00 (Tabla 7).   

Tabla 7: Sistematización del Flujo genético de camu-camu entre cuencas. 

X̅ Cuenca Valores Nm 

6,69 Ucayali ---               
2,30 Tigre 2,26 ---             
1,85 Putumayo 2,05 1,12 ---           
5,28 Napo 5,71 2,26 2,11 ---         
6,35 Nanay 12,49 2,43 1,87 5,19 ---       
4,66 Itaya 5,99 2,34 1,68 4,66 5,70 ---     
5,78 Curaray 6,84 2,48 2,12 9,58 6,57 4,95 ---   
7,08 Amazonas 11,47 3,21 1,97 7,44 10,20 7,31 7,95 --- 

5,00 Total Ucayali Tigre Putumayo Napo Nanay Itaya Curaray Amazonas 
 

4.2.2. Alelos privados 

 

Fueron identificados un total de 31 alelos privados o exclusivos, 

pertenecientes a seis cuencas. Las cuencas que presentaron mayor y menor 

número de alelos privados fueron Tigre (16) y Itaya – Amazonas (0). Así 

mismo los microsatélites que presentaron mayor y menor número de alelos 

privados fueron Mdu_083 y Mdu_119 (10) y Mdu_101 y Mdu_118 (2), 

respectivamente (Figura 4). 
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Figura 4: Alelos privados de camu-camu presentes en las ocho cuencas. 

 

4.2.3. Correlación entre Distancia Geográfica y Genética de Nei 

 

El Test de Mantel permitió la correlación entre estas dos distancias. Las 

localidades con mayor distancia geográfica lineal fueron Putumayo - Tigre 

(210,43 km) y las más próximas fueron Itaya - Amazonas con 16,49 km. Los 

valores de distancia genética variaron entre Tigre – Putumayo (2,69) y Nanay 

– Ucayali (0,22). El Test de Mantel, evidenció que existe una diferencia 

significativa p = 0,01, estimando un coeficiente de determinación de 34,84% 

(Figura 5). 
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Figura 5: Correlación de la distancias geográficas y genéticas en camu-camu. 

 

4.3. Relaciones Genéticas 

 

4.3.1. Agrupamiento Genético – Neighbor-Joining 

 

El agrupamiento genético basado en Neighbor-Joining seleccionó los 380 

genotipos de Myrciaria dubia “camu-camu” en base a su distancia genética y 

la diferenciación para cada cuenca. Muestra accesiones divididas (Figura 6).  
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Figura 6: Árbol Neighbor-Joining de las accesiones de camu-camu. 

 

4.3.2. Agrupamiento Genético en base a las cuencas 

 

El agrupamiento genético basado en el Neighbor-Joining, de las ocho cuencas 

demuestras la formación de tres grupos (clados). Los dos primeros formados 

por Nanay y Ucayali, respectivamente. El tercero agrupo a las demás cuencas 

y se observa una diferenciación significativa en las distancias de las cuencas 

Tigre y Putumayo en los subgrupos (Figura 7). 

 

Figura 7: Árbol Neighbor-Joining por cuencas de camu-camu. 
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4.3.3. Análisis Discriminante de Componentes Principales 

 

Con respecto al Análisis Discriminante de Componentes Principales por 

cuencas esta forma tres grupos diferenciados. El primero más cercano a la 

intersección de los ejes (X - Y) abarca las cuencas (Napo, Nanay, Ucayali, 

Curaray, Amazonas e Itaya) los dos grupos restantes pertenecientes a la 

cuenca Tigre (cercano al eje Y) y Putumayo (más alejado y cercano al eje X) 

(Figura 8). 

 

Figura 8: Agrupamiento basado en el DAPC en las cuencas de camu-camu. 
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CAPÍTULO V: DISCUSIÓN 

 

5.1. Características biológicas y diversidad genética Intra e 

Interpoblacional 

 

Myrtaceae es una gran familia de plantas leñosas dicotiledóneas, varios de 

sus géneros son muy conocidos por su importancia económica a nivel 

mundial, entre ellos se encuentra Myrciaria (40). Myrciaria dubia “camu-camu” 

es un arbusto típico de la selva tropical del Amazonas, que se encuentra 

habitando a orillas de los ríos, lagos, arroyos y pantanos formando rodales 

naturales. Posee una alta capacidad adaptativa ya que vive varios meses 

sumergida, durante época de creciente, su adaptación también ha llevado a 

que habite ecosistema de tierra firme.  

Hasta la actualidad se han desarrollado varias investigaciones de diversidad 

genética en Myrciaria dubia “camu-camu” empleando diferentes tipos de 

marcadores. Texeira et al. (41), evaluaron 6 marcadores bioquímicos 

(Esterasas), sobre tres poblaciones naturales (84 muestras), encontrando 

valores totales de heterocigosidad media y numero de alelos por locus de 

0,1039 y 1,5; los cuales variaron en (0,0797 – 0,1353) y (1,16 – 1,33), 

respectivamente. Estos resultados difieren con nuestros resultados 

empleando marcadores SSR, donde encontramos una heterocigosidad 

esperada promedio por accesión de 0,68; el cual se encontraba en un rango 

de (0,82 a 0,12).  Este amplio rango de diferencias entre los resultados, se 

puede atribuir principalmente al tipo de marcador empleado, Los marcadores 

SSR son mucho más ventajosos que las esterasas y otros marcadores 

bioquímicos o genéticos (RFLP, RAPD, AFLP, ISSR), debido a su carácter co-

dominante, multialélico, amplio espectro en el genoma y alta reproducibilidad.   
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Con respecto a marcadores de ADN se han analizado la diversidad genética 

en germoplasma, colecciones y poblaciones cultivadas de Myrciaria dubia 

utilizando marcadores microsatélites. Según Šmíd et al. (42) utilizando 7 

marcadores SSR, sobre 126 muestras (10 poblaciones silvestres y 3 

cultivadas); encontraron en estas poblaciones una heterocigosidad observada 

de 0,347 y 0,404 (esperada de 0,516 y 0,506) y un índice de fijación de 0,328 

y 0,2 respectivamente. En comparación a los resultados anteriores, los valores 

promedio a nivel de accesiones de heterocigosidad observada (0,61) y 

esperada (0,68), fue mayor. Sin embargo, el índice de fijación (0,10) fue 

menor. Este índice de valor positivo, indica un defecto de heterocigotos (43); 

por lo tanto, se puede inferir que existe una mayor consanguineidad entre 

accesiones, probablemente debido a la selección. Sin embargo, a nivel de 

cuenca se observa que el mayor y menor valor lo presentan las cuencas de 

Nanay (0,33) y Putumayo (0,16), respectivamente.  

El AMOVA, calculado a partir de la distancia genética de datos co-dominantes 

(32), es un procedimiento estadístico importante que permite la partición 

jerárquica de la variación genética entre poblaciones y regiones. Los 

resultados presentados en esta investigación indican que la mayor 

concentración de la diversidad se centra dentro de las accesiones (80%) y en 

menor proporción entre accesiones (20%). Estos resultados son similares a 

los reportados por Sousa et al. (44) y Nunes et al. (45) quienes indican una 

diversidad genética intrapoblacional de 66,6 y 65%, siendo casi 2 veces mayor 

que la diversidad genética interpoblacional donde obtuvieron 33,4 y 35 %, 

respectivamente.  
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5.2. Análisis del flujo genético entre cuencas 

 

La ley de Hardy – Weinberg se aplica a sistema poblacionales cerrados, que 

no reciben ni exportan migrantes y donde los padres de todos los individuos 

de la generación siguiente se hallan ya en la población. Sin embargo, en la 

realidad eso no se cumple ya que las poblaciones naturales son sistemas 

abiertos que intercambian genes. El movimiento de genes fuera del espacio 

poblacional como consecuencia de la dispersión de gametos (polen), zigotos 

(semilla) o individuos afecta a muchas propiedades ecológicas y evolutivas de 

los organismos. Entre ellas quizás la más importante sea la integridad de la 

especie, ya que el flujo genético contrarresta la divergencia que puede llevar 

al aislamiento reproductivo que da lugar a la especiación (46). 

En base a la estimación del flujo genético entre cuencas, se identificó un 

menor valor entre Putumayo – Tigre (1,14) (1,12). Este resultado era algo que 

se esperaba, ya que geográficamente los genotipos colectados de estas 

cuencas tienen un distanciamiento de 210,43 km. (Anexo 7). Hídricamente la 

cuenca del putumayo se une al eje del rio Amazonas en territorio brasileño y 

la cuenca del Tigre desemboca en el rio Marañón, el cual se une 

posteriormente al rio Amazonas en las cercanías de la ciudad de Nauta. Es 

importante mencionar que las accesiones presentes en las cuencas de Tigre 

y Putumayo, tienen mayor cantidad de alelos privados, reportándose 16 y 7, 

respectivamente. La presencia de alelos privados indica una característica 

única en el genoma de las accesiones que no está presente en las demás. 

Esta presencia de alelos privados podría estar relacionada con el 

distanciamiento y aislamiento geográfico y la poca actividad antropogénica, 

que presentan estas cuencas. 
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Por otro lado, se estimó un mayor valor de flujo genético entre las cuencas 

Nanay – Ucayali y Ucayali – Amazonas, con valores de 12,49 y 11,47, 

respectivamente. Estas tres cuencas son ejes cruciales para el comercio de 

camu-camu (actividad antropogénica), sobre todo la cuenca del Nanay que se 

encuentra adyacente al puerto principal del mismo nombre, en la ciudad de 

Iquitos (Anexo 7).  

Para sustentar mejor estas inferencias se utilizó el Test de Mantel para 

correlacionar la Distancia Geográfica y Distancia Genética de Nei entre 

cuencas y se determinó que mientras mayor sea la distancia geográfica mayor 

será la distancia genética (directamente proporcional), el coeficiente de 

determinación obtenido fue de R2 = 34,84%. 

5.3. Análisis de relación genética entre cuencas.  

 

El agrupamiento genético de una población viene determinado por su historia 

evolutiva y expresa la cantidad de diversidad genética que alberga y cómo se 

reparte dentro de la población. Para estudiarla, se analizan las frecuencias de 

alelos, que miden la variabilidad genética, y la frecuencia de genotipos, que 

expresan el modo en que la variabilidad genética se distribuye entre los 

individuos (47).  

El DAPC muestra un agrupamiento de seis cuencas (Ucayali, Nanay, Itaya, 

Amazonas, Curaray y Tigre). Las cuatro primeras cuencas se encuentran 

geográficamente más cercanas y forman parte de un corredor comercial de 

camu-camu (actividad antrópica). Estas 6 cuencas a excepción del Tigre, alta 

variabilidad en la estructura genética, sobre todo las cuencas de Amazonas y 

Nanay. 
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Haciendo un análisis detallado del agrupamiento genético se puede 

mencionar que la cuenca del Putumayo y Tigre abarcan los grupos específicos 

(Figura 8). Así mismo, estas cuencas tienen en promedio, bajos valores en el 

parámetro de diversidad (I (1,61 – 1,67) – He (0,69 – 0,68)) y bajo flujo 

genético (1,85 – 2,30) y un mayor número de alelos privados (7 - 16), 

respectivamente.  

 

5.4. Contexto actual y planes de manejo y conservación. 

 

Recientemente la Estación Experimental Agraria San Roque, INIA - Loreto, 

identificó y liberó una variedad denominada INIA 395 “Vitahuayo” (48). Esta 

variedad fue desarrollada a partir de la accesión P15 (Colectada en Yuto, 

cuenca del Nanay), dentro de sus características presenta mayor cantidad de 

frutos 40 kg de fruto/planta, estabilidad en la concentración de ácido ascórbico 

(2 560 mg/100g de pulpa) y una buena adaptabilidad en 4 zonas de la región 

Loreto y 1 en Piura. Dentro de nuestros resultados, encontramos que la 

accesión P15 tiene valores de diversidad genética y flujo genético muy 

cercanos al promedio obtenido de todo el Banco de Germoplasma. Estas 

características permiten dar un sustento y soporte científico a la variedad “INIA 

395 – Vitahuayo. 

Finalmente, mencionar que los resultados encontrados en esta investigación 

servirán de base fundamental para implementar programas de mejora 

genética, domesticación, bioprospección de genes, genotipado utilizando 

tecnología NGS; Así como, planificar y diseñar mejor las estrategias de 
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manejo y conservación del Banco de Germoplasma ex situ de Myrciaria dubia 

“camu-camu” de la región Loreto.  
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CAPÍTULO VI: CONCLUSIONES 

 

▪ Los parámetros de diversidad genética intrapoblacional por accesión, 

demostró que el mayor y menor valor se encuentra en la accesión P54 

(Curaray) y P08 (Nanay) respectivamente. Sin embargo, los 

parámetros de diversidad genética intrapoblacional por cuencas, 

demostraron que el mayor y menor valor se encuentran en la cuenca 

del Curaray y Tigre, respectivamente. Así mismo, el AMOVA reveló 

mayor diversidad genética dentro de las accesiones con 80% y menor 

diversidad entre accesiones con 20%.  

 

▪ El flujo genético entre cuencas, varió entre 12,49 (Nanay – Ucayali) a 

1,12 (Putumayo - Tigre). En promedio las cuencas con mayor valor de 

flujo genético fueron Amazonas (7,08) y Ucayali (6,69) y las de menor 

valor fueron Putumayo (1,85) y Tigre (2,3).  

 

▪ Finalmente, con respecto al agrupamiento genético se observa un 

distanciamiento de las accesiones pertenecientes a las cuencas Tigre 

y Putumayo los cuales fueron revelados por el DAPC y el árbol 

Neighbor-Joining.  
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CAPÍTULO VII: RECOMENDACIONES 

 

▪ Tomar como referencia los resultados obtenidos para ampliar la 

investigación teniendo en consideración aumentar la cantidad de 

marcadores moleculares SSR y hacer evaluaciones in situ. Esto 

permitirá explorar una mayor cantidad de secuencias del genoma de 

Myrciaria dubia “camu-camu”. 

 

▪ Tomar como referencia los resultados obtenidos de esta investigación 

para planificar y diseñar estrategias de manejo y conservación de 

Myrciaria dubia “camu-camu” en la región Loreto. 

 

▪ Para dar mayor soporte genético a la Variedad “Vitahuayo”, es preciso 

ampliar el número de marcadores SSR (mayores a 10), esto permitirá 

discriminar significativamente mejor cada una de las accesiones.  
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Anexo 1: Código pasaporte de las accesiones del Banco de Germoplasma de 
camu-camu. 

Nº COD.  BAN. LUGAR DE COLECTA CUENCA LATITUD LONGITUD 

1 P1 LAGO SUPAY  UCAYALI -4.91150 -73.71809 

2 P2 COCHA YARINA - TAPICHE UCAYALI -5.20212 -73.89166 

3 P3 COCHA UVOS - RIO YARAPA AMAZONAS -4.30883 -73.29069 

4 P6 PISCO  NANAY -3.90494 -73.79197 

5 P7 SANTA MARIA NANAY -3.90494 -73.74484 

6 P8 SANTA MARIA  NANAY -3.88642 -73.69771 

7 P9 SANTA MARIA NANAY -3.88642 -73.69771 

8 P10 SANTA MARIA NANAY -3.88642 -73.69771 

9 P11 SANTA MARIA NANAY -3.88642 -73.69771 

10 P12 BOCA RÍO PINTUYACU NANAY -3.87771 -73.67219 

11 P13 ANGUILLA  NANAY -3.87985 -73.64672 

12 P14 SAMITO  NANAY -3.85509 -73.58457 

13 P15 YUTO NANAY -3.88969 -73.51805 

14 P16 LLANCHAMA NANAY -3.85773 -73.51805 

15 P17 NINA RUMI  NANAY -3.84521 -73.38702 

16 P18 SAN ANTONIO ITAYA -3.79518 -73.30477 

17 P20 COCHA TIPISHCA  ITAYA -3.74927 -73.25946 

18 P21 QUEBRADA TIPISHCA ITAYA -3.74927 -73.25946 

19 P22 QUEBRADA MANZANILLO ITAYA -3.78141 -73.25376 

20 P27 ESTIRON - AMPIYACU AMAZONAS -3.31889 -71.86401 

21 P29 APAYACU AMAZONAS -3.42941 -72.09978 

22 P30 OROZA AMAZONAS -3.64535 -72.40268 

23 P31 F. ORELLANA  NAPO -3.41926 -72.76512 

24 P38 CAÑO BOYADOR  NAPO -3.41926 -72.76512 

25 P40 COCHA SAHUA UCAYALI -4.91150 -73.71809 

26 P41 COCHA SAHUA  UCAYALI -4.91150 -73.71809 

27 P42 ESPERANZA - TAHUAYO AMAZONAS -4.21007 -73.20404 

28 P43 QUEBRADA TAMSHIYACU AMAZONAS -4.00708 -73.15370 

29 P46 COCHA TIPISHCA ITAYA -4.04944 -73.37028 

30 P47 UNIÓN COCHA ITAYA -4.13306 -73.39778 

31 P48 PELEJO COCHA ITAYA -4.10583 -73.39056 

32 P49 NUÑEZ COCHA NAPO -3.36639 -72.83000 

33 P50 LAGO YURAC YACU NAPO -3.36833 -72.99278 

34 P51 COCHA TIPISHCA TIGRE -3.67139 -74.58000 

35 P52 PAVA COCHA TIGRE -3.70083 -74.57444 

36 P53 HUACAMAYO COCHA TIGRE -3.84278 -74.37278 

37 P54 TOSTADO COCHA CURARAY -2.30444 -74.22889 

38 P55 URCO COCHA CURARAY -2.34639 -74.15278 

39 P56 CHAVARREA COCHA CURARAY -2.34111 -74.12361 

40 P57 TIPISHCA COCHA CURARAY -2.36000 -74.12083 

41 P58 CEDRO COCHA PUTUMAYO -2.39778 -72.62722 

42 P59 COTO LAGO PUTUMAYO -2.46889 -72.52111 

43 P60 28 DE OCTUBRE NAPO -3.38528 -72.97278 
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Anexo 2: Integridad del ADN genómico revelado por la Electroforesis. 

 

 

 

 

Anexo 3: Valores de Absorbancia para el ADN genómico de camu-camu. 
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Anexo 4: Ratios de calidad del ADN de Myrciaria dubia. 

 

Anexo 5: Parámetros de diversidad evaluados en los marcadores 
moleculares SSR. 

Código Na Ne He Ho PIC 

Mdu_083 5.26 3.66 0.64 0.59 0.89 

Mdu_100 5.63 3.92 0.65 0.59 0.85 

Mdu_101 6.09 4.31 0.7 0.63 0.92 

Mdu_118 6.35 4.35 0.71 0.67 0.94 

Mdu_119 5.74 4.11 0.71 0.62 0.92 

Mdu_200 5.33 3.69 0.66 0.58 0.87 
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Anexo 6: Parámetros de diversidad genética intrapoblacional de camu-camu 
por accesiones. 

Cuenca Pop N Na Ne I Ho He F 

Ucayali 

Pop01 10,00 7,00 4,23 1,63 0,68 0,75 0,08 

Pop02 7,67 5,83 4,19 1,48 0,57 0,72 0,23 

Pop40 6,83 6,83 5,13 1,75 0,66 0,79 0,17 

Pop41 8,00 6,50 4,70 1,67 0,75 0,77 0,03 

Tigre 

Pop51 7,83 7,83 5,68 1,74 0,67 0,75 0,13 

Pop52 8,83 6,33 3,84 1,41 0,47 0,63 0,26 

Pop53 7,67 3,83 2,49 0,97 0,39 0,51 0,23 

Putumayo 
Pop58 8,83 5,50 3,92 1,26 0,47 0,58 0,22 

Pop59 10,00 6,17 4,38 1,49 0,63 0,69 0,07 

Napo 

Pop31 4,33 4,50 3,87 1,41 0,96 0,74 -0,30 

Pop38 9,00 5,33 3,37 1,37 0,67 0,68 0,01 

Pop49 10,00 8,17 5,40 1,84 0,68 0,80 0,14 

Pop50 7,00 6,83 5,11 1,73 0,83 0,79 -0,07 

Pop60 10,00 7,17 4,90 1,68 0,63 0,76 0,17 

Nanay 

Pop06 9,00 6,00 3,72 1,49 0,52 0,70 0,27 

Pop07 9,83 3,17 2,07 0,80 0,53 0,46 0,04 

Pop08 9,83 1,50 1,16 0,20 0,07 0,12 0,25 

Pop09 10,00 4,33 2,88 1,16 0,50 0,63 0,21 

Pop10 6,67 3,17 2,03 0,80 0,52 0,44 -0,15 

Pop11 9,50 4,50 3,27 1,27 0,76 0,68 -0,12 

Pop12 8,83 3,67 1,49 0,66 0,26 0,33 0,20 

Pop13 9,50 5,50 3,56 1,43 0,60 0,70 0,14 

Pop14 10,00 6,83 4,66 1,66 0,87 0,77 -0,13 

Pop15 7,67 5,50 3,48 1,41 0,57 0,69 0,19 

Pop16 9,50 5,83 3,95 1,53 0,79 0,74 -0,07 

Pop17 9,00 6,83 4,45 1,61 0,63 0,73 0,14 

Itaya 

Pop18 9,00 5,00 3,70 1,35 0,48 0,68 0,34 

Pop20 9,00 7,83 5,49 1,84 0,81 0,80 -0,01 

Pop21 10,00 6,17 4,42 1,60 0,60 0,75 0,22 

Pop22 9,00 1,67 1,46 0,39 0,31 0,27 -0,20 

Pop37 5,00 6,00 5,17 1,69 0,83 0,80 -0,05 

Pop47 9,00 5,83 3,96 1,50 0,37 0,72 0,51 

Pop48 9,00 5,83 4,22 1,53 0,61 0,73 0,16 

Curaray 

Pop54 9,50 7,50 5,87 1,86 0,61 0,82 0,26 

Pop55 9,67 6,33 4,21 1,53 0,57 0,73 0,23 

Pop56 7,00 4,33 3,24 1,28 0,48 0,68 0,29 

Pop57 9,00 7,50 5,66 1,84 0,76 0,82 0,07 

Amazonas 

Pop03 8,00 5,83 4,78 1,57 0,50 0,75 0,37 
Pop27 8,67 6,83 4,87 1,69 0,73 0,76 0,03 
Pop29 5,00 4,00 3,12 1,16 0,50 0,61 0,15 
Pop30 12,83 8,00 4,89 1,71 0,72 0,75 0,05 
Pop42 6.00 6.83 5.37 1.75 0.89 0.79 -0.13 
Pop43 10.00 6.33 3.95 1.56 0.88 0.74 -0.19 

Total 8.63 5.73 4.01 1.43 0.61 0.68 0.10 



51 
 

Anexo 7: Mapa de flujo genético de camu-camu entre cuencas. 

 


