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areas para conservacion como para restauracion de areas degradadas en la region
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RESUMEN

El género Erythrina (Fabaceae) presenta un alto valor alimenticio y ecoldgico, pero a
pesar de ello, el conocimiento sobre la diversidad y distribucion de estos arboles atn es
incipiente. En este sentido, el presente estudio evaluo la diversidad de Erythrina spp. en
Amazonas empleando marcadores moleculares y la distribucion de estas mediante el
modelo Maxent. Para ello, con los marcadores moleculares #nlL-trnF y matK se
analizaron 40 muestras y se evalu6 la distribucion. Los analisis revelaron 12 grupos
genéticos (trnL-trnF), 11 (matK) y 10 (trnL-trnF+ matK), donde Chachapoyas presentod
mayor cantidad de grupos genéticos. Las poblaciones mostraron altos valores de
diversidad haplotipica para ambos marcadores (t7nL-trnF Hd= 0.75 y matK Hd=0.72), y
una alta conectividad genética (trnL-trnF Fst=0.16 y matK Fst=0.1376). Asi mismo, las
redes de haplotipos mostraron que las poblaciones mas recientes se ubican en Utcubamba.
Por otro lado, se identificaron las areas de distribucion potencial teniendo un area de
1931.11km? (4.9%) de alta probabilidad de ocurrencia; un 4rea de 1151.01 km? (2.9%)
de moderada probabilidad; 2 485.55 km? (6.4%) de baja probabilidad. En base a estos
resultados, se demostro la alta diversidad del género Erythrina en Amazonas y la alta
variabilidad de estas asociadas a los factores climaticos, ambientales y bioldgicos, lo cual

contribuye a la conservacion y uso sostenible futura.

Palabras clave: Diversidad genética, Erythrina, matK, Maxent, trnL-trnF.
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ABSTRACT

The genus Erythrina (Fabaceae) has a high nutritional and ecological value, but despite
this, knowledge about the diversity and distribution of these trees is still incipient. In this
sense, the present study evaluated the diversity of Erythrina spp. in Amazonas using
molecular markers and their distribution using the Manext model. To this end, 40 samples
were analyzed with the molecular markers #rnL-trnF and matK and the distribution was
evaluated. The analyzes revealed 12 genetic groups (trnL-trnF), 11 (matK) and 10 (trnL-
trnF+ matK), where Chachapoyas presented the greatest number of genetic groups. The
populations showed high values of haplotypic diversity for both markers (t7nL-trnF Hd=
0.75 and matK Hd=0.72), and high genetic connectivity (trnL-trnF Fst= 0.16 and matK
Fst=0.1376). Likewise, the haplotype networks showed that the most recent populations
are located in Utcubamba. On the other hand, potential distribution areas were identified,
having an area of 1931.11 km? (4.9%) with a high probability of occurrence; an area of
1151.01 km? (2.9%) of moderate probability; 2 485.55 km? (6.4%) low probability.
Based on these results, the high diversity of the genus Erythrina in Amazonas and the
high variability of these associated with climatic, environmental and biological factors

were demonstrated, which contributes to conservation and future sustainable use.

Keywords: Erythrina spp., Genetic diversity, matK, Maxent, trnL-trnF.

xvii



I. INTRODUCCION

La familia Fabaceae constituye la tercera mas diversa a nivel mundial y la segunda mas
importante economicamente (Velasquez et al., 2019). Se caracteriza por tener su fruto en
forma de legumbre, dehiscente seco producto de un ovario simple (Goémez, 2012). Dentro
de la diversidad de especies de la familia Fabaceae destacan las pertenecientes al género
Erythrina (Veladsquez et al., 2019) descritas por Linneo (1753) en base a la especie

Erythrina corallodendron.

El origen de Erythrina spp. (Fabaceae) en el mundo no es muy claro, debido a que no se
ha encontrado ningtn registro fosil del género (Escamilo, 2012). Sin embargo, existen
informes que consta de aproximadamente 128 especies (Catalogue of Life, 2021), en su
mayoria arboles y arbustos distribuidos en areas tropicales y subtropicales principalmente
en América y un menor namero de taxones en Africa y Asia (De Luca ef al., 2018, GBIF,
2021). Las especies de este género son consideradas de uso multiple por su utilidad
ornamental en zonas de clima calido (Dhakad et al., 2020 ), por ser fuente de alimento,
por su valor ecologico debido a su capacidad de fijar nutrientes al suelo y de prevenir la
erosion de los mismos (Escamilo, 2012) y, gracias al color llamativo caracteristico en
flores y semillas, atraen a una gran diversidad de aves, mariposas y abejas, lo cual
contribuye al aumento de la polinizacion de las especies a las que se encuentra asociadas

(Velasquez et al., 2019).

En Peru, el género Erythrina estd compuesto por 15 especies distribuidas principalmente
en los departamentos de Amazonas, Ancash, Cajamarca, Huanuco y La Libertad (GBIF,
2021). Erythrina edulis comunmente 1llamado “pajuro” o “poruto” es el mas conocido y
unica especie comestible, y es la especie mas versatil del género, ya que tiene un espectro
amplio de uso (Arango et al., 2012). Esta especie es considerada una planta promisoria,
multipropdsito, que se encuentra incluida en el catdlogo de plantas encaminadas a los
procesos de seguridad alimentaria (Veldsquez et al., 2019). Sus usos abarcan desde la
alimentacion humana y animal con un alto contenido de hierro, vitamina B1, B2, B3,Cy
calcio (de Haan et al., 2021), cercos vivos y de sombrio (Escamilo, 2012), sus hojas,
flores y raices son usadas como diuréticos, hipoglucemiantes y anticonceptivo (Escamilo,
2012) e incluso en la recuperacion de suelos degradados. Por otro lado, la especie E.
crista-galli es utilizada como fitodegradadora en suelos contaminados por petroleo (De

Farias et al., 2009).
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A pesar de los usos que tienen las especies de Erythrina, los estudios realizados a este
género son muy escasos (Velasquez et al., 2019) y no existen estudios que confirmen que
el valor alimenticio del arbol denominado pajuro incluye solo a E. edulis o si involucran
a mas especies del género. En la region Amazonas se ha registrado taxonomicamente la
presencia de seis especies: E. edulis Micheli, E. peruviana Krukoff, E. poeppigiana, E.
schimpfii Diels, E. ulei Danos y E. velutina Willd, (GBIF 2021), solo reportadas en las
provincias de Bagua, Condorcanqui y Rodriguez de Mendoza; y son llamadas
comunmente huayruro, pajuro o lope. La limitada informacion, tanto de diversidad como
de distribucion de las especies del género, obstaculiza la implementacion de futuros

planes de conservacion y su uso sostenible (Botstein ef al., 1980; Fernandez, 2010).

La identificacion tradicional del género Erythrina se basa en caracteres morfologicos
comunes entre sus especies (Arif et al., 2010), requieren de protocolos Unicos para el
recojo de muestras y de taxonomos experimentados para su identificacion (Abd El-Ghani
et al., 2021). Sin embargo, los caracteres morfologicos a menudo presentan plasticidad
dentro de una misma especie y generalmente son influenciados o afectados por factores
ambientales (Cai et al., 1999). Esto puede llevar a un consumo de tiempo en la
determinacion de los taxa e inclusive a no alcanzar el nivel taxondmico de especie durante
la identificacion (Abd El-Ghani et al., 2021). De este modo, la incursiéon de marcadores
basados en ADN en el andlisis de la diversidad de especies ha contribuido a establecer
una taxonomia integradora y certera (Bermudez-Torres et al., 2021). Estas metodologias
han cambiado las practicas tradicionales de identificacion (Botstein et al., 1980),
proporcionando una gama de técnicas de modo que la identificacion de especies sea facil

y fiable (Arif et al., 2010).

Entre las técnicas basadas en marcadores moleculares se encuentra el DNA barcoding
(también conocido como el codigo de barras del ADN) (Friedheim, 2016). Esta técnica
es precisa, rapida, confiable y aplicable a pequefias cantidades de muestras de interés
(Dudu et al., 2016) que ayuda a dilucidar la identificacion de especies (Veldmana et al.,
2020). Entre los marcadores moleculares ampliamente utilizados como barcodes en la
familia Fabaceae estan los de origen nuclear (ITS2) y plastidial (#bcL, mafK) (De Luca
etal., 2018). Otros marcadores plastidiales que han confirmado su utilidad en la distincion
de estas especies son los genes rpoCl y rpoC2 (Kazempour-Osaloo et al., 2005). Asi
mismo, el marcador ycf1 exhibe un 98,17% de éxito en la amplificacion de angiospermas

(Dong et al., 2015) y finalmente el marcador universal trnL-trnF con éxito en la mayoria
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de plantas (Taberlet et al.,1991). Esto confirma la gran utilidad de los marcadores
plastidiales (rbcL, ycfl y rpoC, matK y trnL-trnF) en la distincion de especies en la
familia de Fabaceae (Moghaddam, 2020).

Por otro lado, estudios observacionales han demostrado que, en los ultimos afos, el
cambio climatico estd modificando algunas caracteristicas morfologicas, fenologicas y
rangos de distribucion de las especies, acelerando asi la extincion o la perpetuidad de
éstas (Lenoir et al., 2008). En ese sentido, el modelado de distribucion de especies, que
utiliza métodos estadisticos o biofisicos en funcion de las variables ambientales
conocidas, ayuda a inferir parametros ambientales 6ptimos para la supervivencia de una
especie, para luego predecir su distribucion potencial o futura (Elith y Leathwick, 2019;
Moura et al., 2019). En la actualidad, uno de los modelos mas utilizados es el modelo de
maxima entropia (Maxent), modelo que se usa generalmente para medir y predecir

especies de plantas peculiares y en peligro de extincion (Du ef al., 2021)

En este sentido, el objetivo del presente estudio busco evaluar la diversidad y distribucion
de pajuros (Erythrina spp. Fabaceae) en Amazonas empleando los marcadores
moleculares moleculares mafK y trnL-trnF. Adicionalmente, se determind la distribucion
de pajuros en la Regiéon Amazonas con la finalidad de cerrar brechas en los vacios de
informacion y se puedan generar planes de conservacion y uso sostenible futuros de esta

especie de alto valor forestal, alimenticio, econémico, entre otros
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II.

MATERIALES Y METODOS

El presente trabajo se realiz6 en la region Amazonas, el cual presenta ocho tipos
de clima, con predominancia de climas céalidos y templados lluviosos, con alta
presencia humedad durante todo el afio y con una altitud de 100- 3000 msnm
(SENAMHI, 2021). Al norte de la region, durante todas las estaciones del afio,
existen zonas muy lluviosas y himedas que varian de calido a templado; la zona
centro occidental cuenta con climas célidos, templados y semisecos con una
menor presencia de humedad; mientras que, la parte sur cuenta con un clima frio,
muy lluvioso con disponibilidad de humedad durante todo el afio (SENAMHI,
2021).Las muestras del género Erythrina se colectaron en un total de 84 puntos
distribuidos en las provincias de Bagua, Bongara Chachapoyas, Luya, Rodriguez
de Mendoza y Utcubamba (Figura 1). Para el analisis molecular se colectaron
hojas jovenes. Asi mismo, se colectaron hojas, flores y frutos para posteriores
registros de caracteristicas morfologicas. Para el andlisis de distribucion potencial,
ademas de utilizar los puntos de colecta derivados de este estudio, se incluyeron
puntos obtenidos de la base de datos Global Biodiversity Information Facility

(GBIF).

Venezuela

Altitud (m.s.n.m)
Colombia 4365

145

Brasil

Peru

0 25 S0 100 Kilometros

Figura 1. Mapa de ubicacion de area de estudio.
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2.1. Analisis molecular

2.1.1.

2.1.2.

Preparacion de las muestras

Se realiz¢ la preparacion de las hojas jovenes de Erythrina spp. colectadas,
utilizando un estereoscopio (Labtech, Linitron), agua destilada, pincel,
papel toalla para la limpieza de impurezas. Posteriormente con la ayuda
del bisturi y de una pinza, se cortd la muestra en fragmentos pequefios de
3 cm?entre las nervaduras, los mismos que, se depositaron en un microtubo
de 2 mL y se sumergieron en nitrogeno liquido para ser triturado en el
equipo de congelacion y aplastamiento (Disruptor SK-10, Japon).
Extraccion de ADN
Para la extraccion del ADN gendémico se uso el kit NucleoSpin Plant 11
(Macherey-Nagel, Diiren, Alemania) siguiendo las instrucciones del
fabricante (Figura 2).
El protocolo que se utilizé consistio en:
a. Lisis Celular
Para realizar la ruptura de las células se agregd a la muestra 600
microlitros de Buffer PL1, y 10 ul de ARNasa para la eliminacion del
ARN de la muestra, se dejo incubar por 2 horas a una temperatura de
65 °C, agitando la muestra peridodicamente cada 20 minutos.
b. Filtracion del lisado
Se centrifugd a 11 000 rpm x 1 min, a la par se prepar6 la columna
con un tubo colector de 2 mL con el filtro morado, y se etiqueto.
Se recogid el sobrenadante del centrifugado anterior, y se deposito
sobre el filtro morado, posteriormente se centrifugd nuevamente a 11
000 rpm x 1 min se desecho el filtro y se conservo el flujo.
c. Union del ADN al filtro de silice
Se prepar6 nuevamente la columna con el colector de 2 mL y con filtro
de color verde, posteriormente al lisado filtrado anteriormente, se
afnadio 450 pl de buffer PC, se homogenizé con un pipeteo lento y se
cargd este flujo a la columna verde ya preparada, se centrifug6 a 11
000 rpm x 1 min, se desechd el flujo del tubo colector y se conservo

el filtro.
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d. Lavado del filtro de ADN

€.

e Lavado 1: Se agreg6 400 ul de PW1 a la columna (Filtro verde
+ colector), se centrifugd a 11 000 rpm x 1 min, se desech¢ el
flujo del colector, se secod en papel toalla y se volvio a colocar el
filtro.

e Lavado 2: Se agreg6 500 pul de PW2 nuevamente a la columna
(Filtro verde + colector), se centrifugd a 11 000 rpm x 1 min, se
desech¢ el flujo del colector, se seco en papel toalla y se volvio a
colocar el filtro.

e Lavado 3: Finalmente, se agregd 300 pl de PW2 a la columna
(Filtro verde + colector), se centrifug6 a 11 000 rpm x 2 min, se
desecho el flujo del colector, se transfirié el filtro a un tubo de 1.5
mL, se dejo destapado por 1 min, luego se centrifugoé la columna

con el filtro tapado a 11 000 rpm x 2 min.

Obtencion del ADN

Al comenzar el proceso de extraccion de ADN, se dejoé incubando el
Buffer Elution (BE) a 65°C por aproximadamente 5 minutos. Se
anadi6 posteriormente, a la columna con el filtro verde, 45 ul de BE,
se dejo por 1.5 min a temperatura ambiente con el filtro tapado y se
centrifugd a 11 000 rpm x 3 minutos. Este paso se realiz6 dos veces,
obteniendo finalmente una cantidad de 90 pl de muestra.

Luego, la calidad del ADN extraido se determind mediante
electroforesis en gel de agarosa al 1% (Figura 3) y luego se guardé en

el ultracongelador a -80°C para su conservacion
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y cada 20 min. J 1 min.
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\
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{ .
) min se min se
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1 Lavado del filtro de ADN Elusién del ADN
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Figura 2. Diagrama del protocolo de extraccion de ADN de las muestras de Erythrina spp.
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TAE=20 mL
Agarosa= 0.20 gramos
SYBR™! Safe DNA
Gel Stain (Invitrogen,
EE.UU.) Colorante=2
microlitros.

Se homogenizo y dejé
reposar

Se conectd a una

fuente de energia de @ =Mz~
100 voltios por un
tiempo de 13-15
minutos .

Regla

Muestras de
Erythrina sp.
Extraidas

Se dejo enfriar por
aproximadamente de 20-25
min, se retira los peines, se

coloct el gel en el

electroforometro y se cargd las
muestras.

Se carg6 1 microlitro
de de gene ruler 1
kb mezclado con 1 pl
de tincion para un
pocillo que sirvié de
tamafio
control.

Se carg6 1 microlitro
de muestra mezclado
con 1 pl de tincién

m Luego se coloco el gel
en un wransiluminador
modelo y se
“ visualizaron los
resultados mediante el
software SmartView
Pro

Figura 3. Protocolo de preparacion de geles para la electroforesis y visualizacion
de bandas de ADN de Erythrina spp.

2.1.3. Amplificacion del ADN

La amplificacion del ADN se realizé mediante la reaccion en cadena de la

polimerasa (PCR). Los marcadores plastidiales seleccionados fueron marK

y trnL-trnF, los cuales fueron amplificados utilizando los primers

propuestos por De Luca et al. (2018) para matK y Taberlet et al. (1991)

para trnL-trnF. (Tabla 1).

Tabla 1. Primers que se utilizaron para la amplificacion del ADN de las muestras de Erythrina

spp-
Nombre del  Direccion Secuencia del primer (5’-3)
primer
matK_3F Forward CGTACAGTACTTTTGTGTTTACGAG
matK_1R Reverse ACCCAGTCCATCTGGAAATCTTGGTTC
trnL-trnF _e Forward GGTTCAAGTCCCTCTATCCC
trnL-trnF_f Reverse ATTTGAACTGGTGACACGAG
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Condiciones experimentales

La PCR se llevo a cabo utilizando las mezclas de reaccion con un
volumen de 10 pl (Tabla 2), con las condiciones experimentales de la

Figura 4, siguiendo el protocolo de amplificacion de la Tabla 3.

Tabla 2. Cantidades de reactivos para la amplificacion por PCR.

Reactivos trnL-trnF y matK
Mastermix 5ul
Hzo 2.6 ]J.l
Forward 0.2pul
Reverse 0.2 pl
ADN gendmico 2ul
Total 10 pl
Niimero de tbos PCR= Numero de muestra + 1 control \ \\

T 1] I

Se multiplicé el nimero de tubos por las
cantidades de reactivos a utilizar en la PCR.

Se agregé de la |
mezcla total 8
microlitros a cada

tubo de PCR

Se agregd 2
microlitros de la
muestra a los tubos
de PCR

M

e o

g >
Se homogenizo las

-
muestras en Vortex \/
v Spin

Figura 4. Preparacion de las muestras para la amplificacion por PCR.
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Tabla 3. Protocolo de amplificacion por PCR de los marcadores plastidiales matK y trnL-trnF.

Proceso matk trnL-trnF
Temperatura Tiempo Temperatura Tiempo
Pre desnaturalizacion 95°C 300s 95°C 300s
Desnaturalizacion 95°C 60 s 95°C 30s
Recocido 54°C 40s 52°C 30s
Extension 72°C 60s 72°C 180s
Extension final 72°C 300s 72°C 300s
Preservacion 12°C o 12°C o

Por otro lado, la calidad de la amplificacion por PCR se verificé mediante
electroforesis con gel de agarosa al 1%, sumergido en tampon Tris-borato

1X. La camara de electroforesis us6 un voltaje de 100V durante 15 minutos

(Figura 5).
Control
Control
Muestras PCR de
Erythrinas spp.
Muestras PCR TyEarinas spp
de Erythrinas
Spp.

Figura 5. Resultados de la PCR de muestras de Erythrina spp.

2.1.4. Purificacion y amplificacion del ADN
La purificaciéon de los amplicones generados por el PCR se realizo
utilizando el kit NucleoSpin Gel and PCR Clean-up (Macherey-Nagel,
Diiren, Alemania), siguiendo las instrucciones del fabricante (Figura 6).
Las secuencias de forward y reverse para los marcadores plastidiales
fueron secuenciados comercialmente por Macrogen (Setl, Corea del Sur)

utilizando los mismos primers de amplificacion.
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AJUSTE DE LAS CONDICIONES. UNION DEL ADN .

e N
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cargo la muestra anterior.
LAVADO DE LA MEMBRANA DE S{LICE SECAR LA MEMBRANA DE S{LICE
1 Se agregd se centrifugé a s I
NI3=700 ... 1100030 i _e ;enm ugo a :

r Microlitros seg,. Se desechd vaclo a}l U.OOI}; 1
el flujo en min, para eliminar
ambos lavados. Buffer NT3

NT3 =500

Microlitros ~ "

Se colocd la columna en un
tbo de

15 ml v se agregd de 16-20

microlitros de Buffer NE,

dependiendo de las bandas
obtenidas en PCR, se agregd
en dos momentos la mitad de

la cantidad total,
centrifugando a 11 000 rpm x
1 min.

Las muestras
CONjUNtamente con Sus
primers respectivos se
prepararon v se envi a
secuenciar a Macrogen

¥ (Seiil, Corea del Sur)

..‘.
e
-

e

I
! 1

. m———

Se verificé la calidad del ADN. = RECRRRECEE

Figura 6.Protocolo de purificacion de ADN de las muestras de Erythrina spp.

2.2. Analisis de la diversidad de Erythrina spp.
2.2.1. Analisis Filogenético

Los cromatogramas se editaron en Chromas v.2.6.6 (Flaga, 2021). Las
nuevas secuencias generadas de matK (38 secuencias) y truL-trnF (40
secuencias) se depositaron en GenBank. Estas secuencias y otras
secuencias homologas a cada marcador de GenBank se alinearon con el
algoritmo MUSCLE (Edgar, 2004) y se ajustaron manualmente con el
software MEGA7 (Kumar et al., 2016). En cuanto a los andlisis
filogenéticos, la seleccion del modelo de evolucion se determind usando
PartitionFinder v. 2.1.1 (Lanfear et al., 2016). Se us6 el método Maximum
likelihood mediante el programa RaxML GUI v. 2.0.0 beta 10 (Edler et
al., 2019), con 1 000 réplicas de bootstrap, usando el modelo GTR+G+I
para matK y GTR+G para trnL-trnF y GTR+G para la data concatenada
de trnL-trnF y matK. Para el célculo de inferencia Bayesiana (BI) se utilizo
el software MrBayes v. 3.2.5 (Ronquist et al., 2012), usando el modelo
GTR+G para ambos marcadores y para la data concatenada, con una
corrida de 10 000 000 de generaciones. Estos modelos permitieron la
construccion de los arboles filogenéticos para cada marcador y un arbol

filogenético concatenado para ambos marcadores.
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2.2.2.

2.2.3.

2.2.4.

Distancias genéticas

Se calculo las distancias genéticas por pares para evaluar las divergencias
genéticas entre los individuos de los grupos genéticos de Erythrina sp. Se
obtuvieron los valores de distancia genética mediante el software MEGA7
(Wickham, 2016).

Analisis de diversidad genética y prueba de neutralidad

Para realizar analisis de diversidad genética se uso el programa software
DNA Sequences Polymorphism (DnaSP) v. 5.1 (Zhan et al., 2021) para
calcular el nimero de haplotipos (n), la frecuencia haplotipica, el nimero
de sitios polimérficos (S) y el nimero promedio de diferencias de
nucledtidos (k). También se estimaron los pardmetros de diversidad
genética, entre ellos diversidad haplotipica (DH) y diversidad de
nucledtidos (m), y para las pruebas de neutralidad D de Tajima
(Tajima,1983), D* y F* de Fu y Li (Fu & Li. 1993), que permiten evaluar
si el patron de polimorfismo observado en las secuencias corresponde con
lo esperado bajo la teoria neutral de la evolucion molecular. Los analisis
fueron realizados para los genes individuales.

Analisis de red de haplotipos (Networks) y conectividad genética

El andlisis de las relaciones entre los haplotipos de Erythrina spp. se
realiz6 con el método de la red de unién mediana (MJ networks) utilizando
el software PopArt v1.7 (Leigh & Bryant, 2015). Este método permitio
establecer relaciones entre los haplotipos identificados para las
poblaciones de la Regiéon Amazonas y aquellos descargados de la base de
datos Genbank. El andlisis del nivel de conectividad genética entre las
poblaciones de Erythrina spp. se determind calculando los valores de
correlacion entre distancias genéticas mediante el indice de fijacion (Fs¢)
(Ponce et al., 2021). Ademas, con el uso de ARLEQUIN v. 3.5.1.2 se
determind la estructura genética de las poblaciones con el uso del analisis

molecular de varianza (AMOVA) (Guernaoui et al., 2020).
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2.3. Analisis de distribucion de Erythrina spp.

2.3.1.

2.3.2.

Datos de presencia de la especie

Tras confirmar mediante andlisis molecular la presencia Erythrina spp. en
Amazonas, se realizé un mapa de distribucion. Para ello, se tomaron los
datos de presencia de Erythrina spp., de un total de 84 puntos de colecta
procedentes de Bagua (3), Bongaréd (5), Chachapoyas (42), Luya (18),
Rodriguez de Mendoza (12) y Utcubamba (4). También se tomaron 27
puntos de presencia de Erythrina spp. en Amazonas de la base de datos
Global Biodiversity Information Facility (GBIF, https://www.gbif.org/).
Posteriormente, los datos se sistematizaron mediante la hoja de calculo
Microsoft Excel, considerando latitud y longitud de las coordenadas en
UTM. Ademas, se siguid la metodologia aplicada por Cotrina et al., (2021)
para recopilar y homogenizar la cartografia para variables ambientales,
edaficas y fisiograficas y crear el modelo de distribucion que permitid

planificar la conservacion de la especie en un futuro.

Variables ambientales

La temperatura, barreras geograficas, precipitaciones, entre otros factores
ecologicos, inciden en la distribucion de las especies (Kaeslin et al., 2012).
Por consiguiente, se seleccionaron 26 variables ambientales (Tabla 4), las
cuales incluyen 19 variables biocliméticas, 3 topograficas, 3 propiedades
del suelo y finalmente una de radiacion solar. Las variables bioclimaticas
se  descargaron del conjunto de datos de  WorldClim
(http://worldclim.org/version2). Las variables topograficas se obtuvieron
del Modelo de Elevacion Digital del Terreno — MDT de 90 m de resolucion
espacial obtenido del portal web del Servicio Geologico de los Estados
Unidos (http://srtm.usgs.gov). Las propiedades fisicoquimicas del suelo,
con una resolucion de 250 m, fueron obtenidas a partir del sistema

SoilGrids ver. 0.5.3 (http://soilgrids.org).
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2.3.3. Modelado de distribucion de especies

Se utiliz6 el modelo de méxima entropia Maxent (version 3.4.4; Phillips et
al., 2006) debido a que se ha demostrado que este modelo funciona mejor
con tamafos de muestra pequefias en comparacion con otros métodos de
modelado de distribucion (Pearson et al., 2007; Kumar & Stohlgren,
2009). Ademas, se eligid este modelo por ser ampliamente utilizado para
estudios de conservacion de flora a escala local y global (Bai et al., 2018).
Maxent utiliza datos de solo presencia para predecir la distribucion de una
especie segun la teoria de la entropia méxima, ya que este programa intenta
estimar una distribucion de probabilidad de ocurrencia de especies mas
cercana a la uniforme mientras ésta esté sujeta a condiciones ambientales

(Elith et al., 2011).

Para el modelo se seleccionara 75% de datos para entrenamiento y 25%
para pruebas de modelos (Phillips, 2008) y el resto de valores se mantuvo
por defecto. Se realizé un analisis Jackknife para determinar variables que
reducen la confiabilidad del modelo cuando se omite y se uso el area bajo
la curva del operador receptor (AUC) para evaluar el rendimiento del

modelo.

El modelo se evalu6 en base al Area Bajo la Curva (AUC), la cual varia de
0 a 1 (Fielding & Bell, 1997). Un valor de AUC de 0,50 indica que el
modelo no funciond mejor que aleatorio, mientras que un valor de 1.0
indica una discriminacién perfecta (Swets, 1988). Para su mejor
visualizacion y andlisis adicional, se importaron los resultados de Maxent
que predicen la presencia del género Erythrina a ArcGIS vs.10.5. Se
utilizo la clasificacion propuesta por Yang et al. (2013) para categorizar
los datos segun tipo de habitat: hdbitat inadecuado (<0.2); habitat apenas
adecuado (0,2-0,4); hébitat adecuado (0,4-0,6); habitat muy adecuado
(>0.6). De este modo, se conocera el habitat 6ptimo para el desarrollo del

género Erythrina.
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2.3.4. Identificacion de areas con potencial para conservacion

Se realiz6 una sobreposicion de las areas obtenidas de distribucion en
MaxEnt con informacién de Areas Naturales Protegidas (ANP), obtenidas
de Geo Server del Servicio Nacional de Recursos Naturales, y areas
degradadas identificadas por el Ministerio del Ambiente del Peru
(MINAM). Esta metodologia ha sido ampliamente utilizada en estudios de
conservacion y aplicada para otros géneros, tales como el género Cedrela
(Cotrina et al., 2021). El modelo generado permiti6 identificar areas
protegidas que conservan el género Erytrina y también aquellas areas que
estan degradadas que podrian ser restauradas con las diferentes especies

del género.
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Tabla 4. Variables ambientales (bioclimaticas, topogrdficas y eddficas), usadas en la
prediccion mediante modelacion en Maxent.

Variable Unidades Simbolo
Bioclimatico
Temperatura media anual °C bio01
Rango medio diurno °C bio02
Isotermalidad °C bio03
Estacionalidad de la temperatura °C bio04
Temperatura maxima del mes mas calido °C bio05
Temperatura minima del mes més frio °C bio06
Rango de temperatura anual °C bio07
Temperatura media del trimestre mas °C bio08
himedo
Temperatura media del trimestre mas seco °C bio09
Temperatura media del trimestre mas °C biol0
calido
Temperatura media del trimestre mas frio °C bioll
Precipitacion anual milimetros biol2
Precipitacion del mes mas lluvioso milimetros biol3
Precipitacion del mes mas seco milimetros biol4
Estacionalidad de las precipitaciones milimetros biol5
Precipitacion del trimestre mas himedo milimetros biol6
Precipitacion del Barrio Mas Seco milimetros biol7
Precipitaciones del trimestre mas calido milimetros biol8
Precipitaciones del trimestre mas frio milimetros biol9

topografico

Elevacion sobre el nivel medio del mar msnm dem
pendiente del terreno ° pendiente
Orientacion cardinal de la pendiente. ° aspecto

Edaficoa 0,30 m
pH en H20 pH x 10 pH
Capacidad de intercambio cationico cmol kg —1 cec
Carbon organico gramos kg —1 social
Radiacion solar MJ m -2 dia -1 srad
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II1.

RESULTADOS
3.1. Analisis de diversidad de Erythrina spp.

3.1.1. Analisis filogenético

Los arboles filogenéticos se construyeron utilizando los métodos de
construccion de filogenias de Maximum Likelithood (ML) e Inferencia
Bayesiana (IB), con los marcadores matK y trnL-trnF. Para el marcador
trnL-trnF, se utilizé un total de 113 secuencias (780 pb), de las cuales 38
fueron muestras recolectadas en Amazonas y 85 obtenidas de la base de
datos GenBank. Por otro lado, para el marcador matK se utiliz6 un total
de 113 secuencias (918 pb), de las cuales 40 fueron recolectadas en
Amazonas y 83 restantes fueron obtenidas de GenBank. Ademds, ae
construyo un arbol de data concatenada de trnlL-trnF y matK y se incluy6
a Psophocarpus tetragonolobus (EU717343) como grupo externo de

ambas secuencias.
a. Analisis filogenético usando el marcador trnlL-trnF

En la filogenia del marcador trnL-trnF se identifico un total de 12
grupos genéticos en Amazonas (Figura 7), cuyas secuencias no
coincidieron con las depositadas en el Genbank: Erythrina sp. 1 (un
individuo de Luya), Erythrina sp. 2 ( 2 de Bongara, 3 individuos de
Chachapoyas y un individuo de Luya), Erythrina sp. 3 ( un individuo
de Luya), Erythrina sp. 4 (un individuo de Chachapoyas), Erythrina
sp. 5 (4 individuos de Bongaré, 4 individuos de Luya y un individuo
de Rodriguez de Mendoza, y), Erythrina sp. 6 (un individuo de
Chachapoyas, un individuo de Utcubamba y un individuo de
Rodriguez de Mendoza), Erythrina sp. 7 (un individuo de Bagua, un
individuo de Luya, un individuo de Chachapoyas y un individuo de
Rodriguez de Mendoza), Erythrina sp. 8 (Un individuo de Bagua),
Erythrina sp. 9 ( 2 individuos de Bongara, 5 individuos de
Chachapoyas y 4 individuos de Luya), Erythrina sp. 10 (un individuo
de Chachapoyas) y Erythrina sp. 11 (un individuo de Utcubamba) y
Erythrina sp. 12 (4 individuos de Chachapoyas y un individuo de
Utcubamba).
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Erythrina sp. 9 Bongara | Puru (ll—34)
Ervthrina sp. 9 Luya_Pert (1E31)
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Erythrina sp. 9 Luya_Peru (1E49)
Erythrina sp. 9 Luya_Pert ( 1E29) Erythrina sp. 9
Erythrina sp. 9 Chachapoyas (IE60)
Erythrina sp. 9 Bongara_Peri (1E47)
Erythrina sp. 9 Chachapoyas_Pera (IE11)
Erythrina sp. 9 Luya_Pera( 1E50)
Erythrina sp. 9 Chachapoyas_Peru (IE14)
Erythrina sp. 10 Chachapoyas_Pera ( IE01) Erythrina sp. 10
" Erythrina sp. 11 Utcubamba_Perti ( 1E23)  Erythrina sp. 11
5408367, O\ | Eryllmna sp.12 Chachapoyas_Peri ( 1E42)
Erythrina sp.12 Chachapoyas_Pert (1E41)
Erythrina sp. 12 Utcubamba_Per ( 1E21) Erythrina sp. 12
Erythrina sp.12 Chachapoyas_Peru (1E08)
Erythrina sp.12 Utcubamba_Peru ( 1E22)
1f Psophocarpus tetragonolobus (EU717343)

LEYENDA

|/ Cortes 0.006

Figura 7. Arbol filogenético obtenido del marcador trnL-trnF muestra los individuos estudiados
en Amazonas y los descargados de Genbank. Por encima de las ramas se muestran los valores
de bootstrap de maxima verosimilitud / probabilidad posterior bayesiana.
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b. Analisis filogenético usando el marcador marK

La filogenia del marcador matK identifico un total de 11 grupos
genéticos en Amazonas (Figura 8), cuyas secuencias no coincidieron
con las depositadas en el Genbank: Erythrina sp. 1 (2 individuos de
Chachapoyas, 2 individuos de Bagua, 2 individuos de Rodriguez de
Mendoza y un Individuo de Utcubamba), Erythrina sp. 2 (un
individuo de Luya), Erythrina sp. 3 (un individuo de Luya), Erythrina
sp. 4 (un individuo de Luya), Erythrina sp. 5 (4 individuos de
Bongara, 4 individuos de Luya y un individuo de Rodriguez de
Mendoza), Erythrina sp. 6 (4 individuos de Bongard, 9 individuos de
Chachapoyas, 4 individuos de Luya y 2 individuos de utcubamba),
Erythrina sp. 7 (un individuo de Luya), Erythrina sp. 8 (2 individuos
de Chachapoyas y un individuo de utcubamba), Erythrina sp. 9 (un
individuo de Chachapoyas), Erythrina sp. 10 (un individuo de Luya)
y Erythrina sp. 11 (un individuo de Chachapoyas).
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Figura 8. Arbol filogenético obtenido del marcador matK muestra los individuos estudiados en
Por encima de las ramas se muestran los valores de

Amazonas y los descargados de Genbank.

bootstrap de maxima verosimilitud / probabilidad posterior bayesiana.
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C.

Analisis de la data concatenada trnL-trnF y matK

La filologenia de la data concatenada de los marcadores moleculares
trnL-trnF y matK no incluyo a las especies E. edulis ni E. amazonica,
ya que no se encontrd secuencias de ambos marcadores para cada
especie en la base de datos GenBank (E. edulis posee solo trnlL-trnF

y E. amazonica solo matK).

Se identificaron 10 grupos genéticos (Figura 9): Erythrina sp. 1 (un
individuo de Chachapoyas), el cual tiene cercania a cuatro individuos
de América (E. bidwillii (MK263566), E. cristal galli (MK263571) y
E. falcata ( MK263605); Erythrina sp. 2 (un individuo de
Chachapoyas y un individuo de Utcubamba); Erythrina sp. 3 (un
individuo de Chachapoyas, un individuo de Bagua, un individuo de
Luya y un individuo de Rodriguez de Mendoza); Erythrina sp. 4 (un
individuo de Bagua y un individuo de Rodriguez de Mendoza);
Erythrina  sp. 5 (un individuo de Luya) que comparte relacion
evolutiva con Erythrina poeppigiana 'y con Erythrina ulei; Erythrina
sp. 6 (un individuo de Bongara, un individuo de Luya y un individuo
de Rodriguez de Mendoza); Erythrina sp. 7 (un individuo de Luya y
un individuo de Chachapoyas); Erythrina sp. 8 (4 individuos de
Bongara, 9 individuos de Chachapoyas, 4 individuos de Luya y 2
individuos de Utcubamba); Erythrina sp. 9 (un individuo de
Chachapoyasy 2 individuos de Luya) y Erythrina sp. 10 ( 2 individuos
de Chachapoyas y un individuo de Utcubamba).

40



Continua ...

88

54/0.7936"

10,8996
66/0.8506_

-10.8317-

-0.630

-0.991

65/0.7784.
56/0,7582L T -

56/0.9904_{-
T8-4-
66/0.9239{_

09443 |

63/0.5239._|

e

— Ervthring subruymbrans Asia Oriental-Oceania
| Ervihring megistophvila América
\_r . Erythring soitsae América
Epyifirina breviflora America
Erviheina _s?. 1I"Chachapoyas-Pert (IE09)
Eryihring falcata Aménea”

" Lrvthiing montana Amgérica
Ervifiring crista galli América
Evvthrina h:'dwil'}?i Amcrica,

-0.75  Fyvihring mildbraedii Alrica
LU _Erthring senegalensis Alrica
Frythreing vogelil Africa

Ervithrina melanaeantha América
Lrythring humeana Africa
.|: Erythrina schimpfjii América
Frvthrina bricet Amcrica
Ervthrina lalissima Alrica
| Ervthrina sbehliebengi Africa
dvthring saclewxii Africa
Frithring abyssinica Africa
Eyythrina decora Alnica
Erythrina droogmansiana Africa
Ifythring sigmoidea Africy
Eyythrina [ivingstonigna Alrica
Evthrina baymii Africa
Ervthrina adelisoniae Africa

Frythrina grisebachii Amcrica
Ervihrina lahiiensis 1slas del Pacilico
Ervthrina sapdwicensis Islas del Pacifico

1 LFvinrinaveluting AIMCTica
Lrvikrinag perrieri Altica
Erythrina Burana Africa
£ Erythrina buritii Africa

- ¥ i espertifio Asi -
Lhijg:’rrma vespertifio Asia Oriental-Oceania

rytheina acanthocarpa Alrica

Ervthrina caffra Alnca ,

Epythrina sp. 2 Chachapoyas-Pera(1ESY)

Lrythring sp. 2 Utcubamba-Peri(IE28)

= Ervifirina chiriguensts América

Lrvthring sp. 3 Bagua-Peru([E18)

Frvthrina sp. 3 Ch: c!lapoygs-Perﬁ&IE}?g .

LIl Ervthrina sp. 3 RodrigueZ de Mendoza-Per
Erythrina SJYJ. 3 Luya -Per((1E24)

Evytheina atilanenisis Amctica

E?.'lhrma numerosa Americy

T

L Evythrina amazonica America |

= Ervthring costaricensits América
Ervihrina folkersii América
Evythrina guatemalensis Amética
Livthrina Tuxtlana América |
LErjthrina honcfurensis America
Lrvthrina sp. 4 Ba%ua-Pcru(TE 19)
Ervihrina sp. 4 Ro
Ervthrina herbacea America
Evythrina macrophylla America
Ffythrina globacalyx América
Eryihrina ribrinervia Aménca
Erpthrina cubensis América |
IFvthrina tajumulcensis América
Erythrina bevenices América
Efvtliring eggersii América
—"_Frythrina stevermarkii América
I LFrythrina leptopoda América
Lyythyina pernyviana América
- _Frvthring gibbosa América .
Erythrina Huehuetenangensis América

610940411 | | Ervihring arborescens Alrica

78411

Erythrina pallida Africa
Epvihrina mitis América
Erythrina standleyana América

30,8285 ] Eryvthring buchin América

Ly Erithrina americana América
Frvthrima corallodendron América
‘f:;f?'lbmm chigpasana América

Eyythrina corallodendron América
Fvthrina cochleata Amcrica

Lvthring elenae America |

ool Erythrina coralloides América

| Epyihring oliviee America
I Eivihrina flabelliformis América

N

0.8874 Eryihrina berterodna Amgcrica

Evythrina sakvitflora América
Efythrina mexicana América
Erpthrina pudica América

64/0.8202. Erpthring goldmanii América

41

Erythrina sp.1

“rythrina enodiphylla Aéia, Orignial-Ocgania
rythring ervilliang Asia Oriental-Occania

Erythrina sp.2

Erythrina sp.3
(LES8)

Erythrina sp.4

ieuer de Mendoza-Per((IEST)

Lrythrina lanata sub.sp. calvescens América
Frythrinalanata sub. sp. occidentalis América



71/0.9981

97/

99/0.99461
85/0.8602

-0.7353

g

Fi rythri ina Iepml hiza Américg
Erythrina oaxacana América
Erythrina horrida América
Eryithrina batolobium América
Erythring edulis América
Eryihrina speciosa América
Eryihrina suberosa Asia Oriental-Oceania
Erythring stricta Asig Qriental-Oceania
Frythrina lysistemon Africa
Ervihrina mndaf:mcarluzm Alrica
Erythrina excelsa Africa
“rythring fusca Amcrica
Frythrina ulei América
Ervthrina pa(‘évplz,nanu America
I:r;l ring sp.S Luya -Pera(IE27)
Ervihrina sykesii Amgrica | |
I'whrma ommgru(ﬂn América ,
Epyithrina sp. 6 Rodrigucz, cMcndoza-Pcru([ES(i)
.I thrma sp. 6 Luya Per(LE:
'3’

Erythrina sp. §

Exm} sp. >%3onudrd-Pcru(IE?4 Erythrina sp..6
,{_ Vi }""7(1 § uya -. e1'u .
Erythrina sp. 7C[]p<lch<lp0}’<ls Peri Erythrina sp. 7

("514
Erythrina sp. § Chachapoyas - uu
Ervthrina sp. § Luya -Peri(IE3

LEFythrina sp. 8 Chachapoyas -Pcmiﬂ"iﬁ)
Erythrina sp. 8 Bongara -

IFythrina sp. 8Luyd -Pcm(l'E g
Epythrina sp. Bougan PeruSI 48)
Fythrina sp. 8 Luva -Pery(I

Erythrina sp. 8
Ervthrina sp. 8 Luya -Peru(IE29

1\
bry/hrma sp 8 dmclnpo as -PeruéLEli)
IsFythrina sp. 8 Bongarg -Per
LEFythrina sp. 8 Bonhml -Pera(1E47
k] rvlhrma sp 8 lnc mpoyas ery(IE35
Epythrina sp. § Chachapoyas - Peru LE17
FFythrina sp. 8C hachapoyas -Pera(TE60
Erythrina sp. 9 Chaclldpovas—Peru(IEl

Eryithrina sp. 9 Luya -Perd(1ESS Erythrina sp. 9

5| 10.6096,

i Psophocarpus letragonolobus

Erythrina sp. 9 Lue(a -Peru(1E25
“rythrina sp. 10 Chachapoyas-Peri
Erythrina sp 10 Chachay ()yas-Peru EQ7
Erythrina 10U cubamba - eru(
Erythrina sp. § Utcubamba -Peri(IE2
Erythrina sp. 8 Chachapoyas -PerugE 8)
Erythrina sp. 8 Ulcubamba -Pera(IE2
Erythrina sp. 8 Chachapoyas-Pery(l1E4
Frythrina sp. 8 Chachapoyas-Peri(TE42

TE01)
EE Erythrina sp.10

0.07

Figura 9. Arbol filogenético obtenido de la data concatenada de los marcadores trnL-trnF y matK muestra
los individuos estudiados en Amazonas y los descargados de Genbank. Por encima de las ramas se muestran
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Figura 10. Imdgenes de Erythrina spp. colectadas en Amazonas. (A) Erythrina sp. 4 (IE57)
colectada en la provincia de Rodriguez de Mendoza-Milpiic (B) Erythrina sp.3 (IE58) colectada
en la provincia de Rodriguez de Mendoza- Milpuc; (C) Erythrina sp.6 (IE56) colectada en la
provincia de Rodriguez de Mendoza-Milpuc; (D) Erythina sp.2 (IE59) colectada en la provincia
de Chachapoyas-El molino, (E) Erythrina sp.8 (IE60) colectada en la provincia de
Chachapoyas.
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3.1.2.

Distancias genéticas

a. Distancias genéticas para el marcador #rnL-trnF
Las divergencias genéticas del marcador trnl- trnF basadas en las
distancias por pares de los 113 individuos de Erythrina, tanto las

colectadas de Amazonas y las descargadas de GenBank fue < 4.90%.

Por otro lado, las divergencias genéticas de los 38 individuos recolectados
de la regidon Amazonas, oscila entre 0%- 4.1%, donde los individuos de
Erythrina sp. 1 y Erythrina sp. 2 no presentaron un grado de divergencia
(0%); Erythrina sp. 3 presentd una distancia con Erythrina ulei
(MTO023876) de 1.23% y con Erythrina poeppigiana (MT023876) de
0.24%. Erythrina sp. 4 presentd una divergencia de 0.46% con de
Erythrina sp. 5; mientras que Erythrina sp. 6 y Erythrina sp. 7 divergieron
0.23%. Por otro lado, Erythrina sp. 8 y la especie mas cerca Erythrina
tuxtlana (MT023875) no presentaron divergencia (0%). Erythrina sp. 1,
Erythrina sp. 2 'y Erythrina sp. 9 no presentaron divergencia entre ellas
(0%), Erythrina sp. 10 y Erythrina sp. 11 presentaron una divergencia de
3.06%, mientras que, Erythrina sp. 11 y Erythrina sp. 12 divergieron en
2.79%. También, tras realizar una comparacion por pares de los grupos
genéticos los grupos con mayor distancia genética fueron Erythrina sp. 3
y Erythrina sp. 11, asi también, los que no presentaron divergencia son los

grupos genéticos Erythrina sp. 6 y Erythrina sp.8 (Tabla 5).

Tabla 5. Comparacion por pares de los grupos genéticos identificados en el arbol filogenético
para el marcador trnL - truF. El mayor valor y los menores valores de divergencia genética se

muestran en negrita.

Grupos E. E. E.sp.3 E. E. E. E. E. E. E. E. E.
Genéticos sp.l1  sp.2 sp4d  spb5 spb6 sp.7 sp8 sp.9 spl0  sp.ll sp.l2
E.sp.l

E.sp.2 0

E.sp.3 117 1.16

E.sp4 0.70 0.69 1.87

E.sp5 0.23 0.23 140 0.46

E.sp.6 0.46 0.46 163 069 0.69

E.sp.7 0.70 0.69 187 093 093 023

E.sp.8 0.46 0.46 163 069 023 0.00 0.23

E.sp.9 0.00 0.00 116 069 023 046 069 046

E.sp.10 0.46 0.46 116 116 069 093 116 093 046

E.sp.11 3.06 3.06 411 384 332 358 384 358 3.06 3.06

E.sp.12 0.23 0.23 140 093 046 069 093 069 0.23 0.23 2.80
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b. Distancias genéticas para el marcador matK

Las divergencias genéticas del marcador marK basadas en las
distancias por pares de los 113 individuos de Erythrina de la region
Amazonas y las descargadas de GenBank fue < 2.86%, excluyendo a
Erythrina zeyheri (MK263657) debido a que esta secuencia divergid
de las demds en porcentajes altos, por lo que es posible que no

pertenezca al género Erythrina.

Por otro lado, las divergencias genéticas de los 40 individuos
recolectados de la region Amazonas para el marcador matK oscilaron
entre 0.13% a 2.36%. Los individuos de Erythrina sp. 1 y Erythrina sp.
2 presentaron una divergencia de 0.13 %; mientras que Erythrina sp. 3
presentd una distancia genética de 0.13% con E. bidwillii (MK263566)
y E. cristal galli (MK263571) y con E. falcata ( MK263605) no
presentd divergencia (0%); Erythrina sp. 4 no present6 divergencia con
Erythrina poeppigiana (MK263505). Erythrina sp. 5'y Erythrina sp. 6
presentaron una divergencia de 0.26%. Asi mismo, Erythrina sp. 6 y
Erythrina sp. 7 divergieron en 0,39%; Erythrina sp. 8 y Erythrina sp.
9, en 0.26%; Erythrina sp. 9y Erythrina sp. 10 en 0.1% y Erythrina sp.
10y Erythrina sp. 11 en 0.91%. También, tras realizar una comparacion
por pares de los grupos genéticos, los grupos con mayor distancia

genética fueron Erythrina sp. 4 y Erythrina sp. 10 (Tabla 6).

Tabla 6. Comparacion por pares de los grupos genéticos identificados en el arbol filogenético
para el marcador matK. El mayor valor y los menores valores de divergencia genética se

muestra en negrita.

Grupos E. E. E. E. E. E. E. E. E. E.
Genéticos sp.2 sp.3 sp.4 sp.5 Sp.6 sp.7 sp.8 sp.9 sp.10 sp.11
E.sp.1

E.sp.2 0.13

E.sp.3 0.78 0.65

E.sp.4 130 117 0.78

E.sp.5 091 078 0.65 1.17

E. sp.6 091 078 065 117 0.26

E.sp.7 104 091 078 130 039 0.13

E.sp.8 078 091 078 130 039 013 0.26

E.sp.9 1.04 117 104 157 065 039 026 0.26

E.sp.10 183 196 183 236 143 117 130 104 1.04

E.sp.11 091 105 091 144 052 026 039 013 0.39 0.91
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3.1.3. Analisis de diversidad genética y prueba de neutralidad

a. Analisis de diversidad genética y prueba de neutralidad (zrnL-
trnF)

Las 38 secuencias obtenidas de Erythrina sp. de la region Amazonas se
agruparon en 9 haplotipos (h=9). En la determinacién de los haplotipos
solo se han considerado los sitios polimorficos, teniendo un total de 21
sitios polimorficos, siendo el mayor nimero encontrado en los individuos
provenientes de Utcubamba.

La diversidad haplotipica es elevada (Hd Total = 0.7468); mientras que
la diversidad nucleotidica es relativamente baja (« total = 0.0033), lo que
determina que las diferencias entre secuencias son de pocos nucleotidos.
Por otro lado, en el andlisis de las poblaciones, se encontré que
Chachapoyas tiene el mayor nimero de haplotipos (h=6), mientras que
los valores mas altos de diversidad nucleotidica lo presentan Utcubamba,
Luya y Chachapoyas, lo que podria indicar una historia evolutiva mas
compleja o presencia de subpoblaciones. Bagua presentd baja
variabilidad genética, pero la diversidad observada es unica,
posiblemente debido a un muestreo reducido. Ademas, el mayor nimero
promedio de diferencias de nucleotidos por pares (k=7) fue Utcubamba.
Por otro lado, en cuanto a los valores obtenidos del indice de Tajima's D,
las poblaciones provenientes de Chachapoyas, Luya, Bongard y
Utcubamba presentaron valores negativos (-1.02034, -1.54052, -0.8165
y -0.84532, respectivamente) lo que indica una posible expansion
poblacional reciente o seleccion purificadora, mientras que las
poblaciones de Bagua y Rodriguez de Mendoza presentaron un valor
igual a cero. En la prueba de Fu presentaron valores negativos las
provincias de Chachapoyas (-1.5294) y Rodriguez de Mendoza (-
1.2164), lo que indicaria expansion poblacional; valores positivos Luya
(0.33148), Bongara (0.09021) y Utcubamba (2.03793), lo que indicaria
contraccion o seleccion, mientras que la poblacion de Bagua Fs=0 lo que
sugiere poblaciones estables o probablemente debido a la baja cantidad

de muestreo lo que limita la variabilidad observada (Tabla 7)
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Tabla 7. Tabla de diversidad genética de Erythrina sp. recolectadas de la region Amazonas con
el marcador molecular trnL-trnF. *n: Numero de secuencias, s: Numero de sitios segregantes
h: Numero de haplotipos; Hd: Diversidad de Haplotipos, K: Numero medio de diferencias por

pares; Pi: diversidad de nucleotidos; PiJC: Diversidad de nucleotidos JC.

Poblacién n S h Hd K Pi PiJC Tajima's FS

D
Chachapoyas 15 7 6 0.70476 1.54286 0.00384 0.00386 -1.02034  -1.5294
Luya 9 7 4 058333 1.72222 0.00428 0.00431 -1.54052  0.33148
Bagua 2 1 2 1 1 0.00249 0.00249 0 0
Bongara 5 1 2 0.4 0.4 0.001 0.001 -0.8165 0.09021
Rodriguez de Mendoza 3 2 3 1 1.33333 0.00332 0.00333 0 -1.2164
Utcubamba 4 14 3 0.83333 7 0.01741 0.01774 -0.84532  2.03793
Total 38 21 9 0.7468 2.23186 0.00333

b. Analisis de diversidad genética y prueba de neutralidad (matK)
De las 40 secuencias generadas de Erythrina sp. de la region Amazonas
solo 38 fueron incluidas en este analisis para tener simetria en cuanto a
la conformacién de grupos con el andlisis realizado con trnL-trnF
(misma cantidad de individuos). Como resultado se obtuvo la
formacion de 10 haplotipos (h=10). En la determinaciéon de los
haplotipos solo se han consideraron los sitios polimorficos, teniendo un
total de 18 sitios polimorficos, siendo el mayor numero en los
individuos provenientes de Luya (S=15).

La diversidad haplotipica es elevada con un valor de Hd Total=
0.71977; mientras que la diversidad nucleotidica es relativamente baja
(m Total= 0.00438), lo que determina que las diferencias entre
secuencias son de pocos nucleétidos. Por otro lado, en el analisis de las
poblaciones, se encontré que Chachapoyas y Luya tienen mayor
numero de haplotipos (6 y 5 respectivamente), mientras que, los valores
de diversidad nucleotidica son relativamente bajos y oscilaron entre 0-
0.00539, Rodriguez de Mendoza y Utcubamba mostraron alta
diversidad de haplotipos y nucleétidos, lo que sugiere una estructura de
poblacion mas compleja o un mayor flujo génico y Bagua Hd=0, siendo
¢éste el menor valor, lo que podria deberse a el tamafio de muestra .
Ademas, el mayor valor promedio de diferencias de nucleétidos por
pares (k= 4.11) se obtuvo en Luya.

En cuanto a los valores obtenidos del indice de Tajima's D, las

poblaciones provenientes de Chachapoyas, Luya, Bongara y
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Utcubamba presentaron valores negativos (-0.96019, -1.23097, -1.7899
y-0.84532, respectivamente) loque sugiere exceso de variantes raras,
mientras que las poblaciones de Bagua y Rodriguez de Mendoza
presentaron un valor igual a cero. En la prueba de Fu (Fs) todas las
poblaciones presentaron valores positivos en varias poblaciones,
especialmente en Rodriguez de Mendoza (2.63906) lo que indicod
fluctuaciones poblacionales recientes; mientras que la poblacion de
Bagua se obtuvo un valor de Fs=0 (Tabla 8).

Tabla 8. Tabla de diversidad genética de Erythrina sp. recolectadas de la region Amazonas con

el marcador molecular matK. *n: Numero de secuencias, s: Numero de sitios segregantes h:

Numero de haplotipos; Hd: Diversidad de Haplotipos; K: Numero medio de diferencia por
pares; Pi: Diversidad de nucleotidos; PiJC: Diversidad de nucleotidos con JC.

Poblacion n S h Hd K Pi PiJC  Tajima's FS

D
Chachapoyas 15 12 6 0.64762 2.78 0.00364 0.00366 -0.96019 0.05629
Luya 9 15 5 0.80556 411 0.00539 0.00542 -1.23097 0.75058
Bagua 2 0 1 0 0 0 0 0 0
Bongara 5 2 2 04 0.8 0.00105 0.00105 -1.7899 1.04042
Rodriguez de Mendoza 3 6 2 0.66667 4 0.00524 0.00527 0 2.63906
Utcubamba 4 7 3 0.83333 3.5 0.00459 0.00461 -0.84532 0.96133
Total 38 18 10 0.71977 3.33997 0.00438

3.1.4. Estructura genética de las poblaciones

a. Estructura genética de las poblaciones (trnL-trnF)

El indice de fijacion global (Fst) para las poblaciones de Amazonas y las
obtenidas de GenBank fue de 0.21207, refiriendo una alta diferencia
entre individuos, mientras que el indice de fijacion global (Fst) para
Amazonas fue de 0.16341(Tabla 9), indicando una alta diferencia entre
los individuos de Amazonas, lo cual se corrobora con el analisis de
diferenciacion de poblaciones (Figura 11). Donde las poblaciones como
Rodriguez de Mendoza con Bongara y Bagua con Bongard muestran los
valores mas altos de Fst, indicando que estas poblaciones estan bastante
diferenciadas geneticamente, lo que podrian deberse a barreras
geograficas, ecoldgicas que limitan el flujo génico.Por otro lado, en las
poblaciones de Chachapoya, Luya y Bongara muestran valores bajos ¢
incluso negativos, lo que sugiere que existe un considerado flujo génico
entre ellas, resultando poca diferenciacion genetica y Bagua y Rodriguez
de Mendoza presentan diferenciacion significativa , lo que implica que
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estas poblaciones estan mas aisladas o estan experimentando eventos

evolutivos diferentes.

Tabla 9. Andalisis por pares (Fst) de las poblaciones de Erythrina spp. de la Region Amazonas.

Poblaciones Chachapoyas Luya Rodriguez Bongara Bagua Utcubamba
Mendoza
Chachapoyas 0
Luya -0.00945 0
Rodriguez de 0.33866 0.25379 0
Mendoza
Bongara -0.05327  -0.10468 0.58585 0
Bagua 0.45075 0.36249 -0.43478 0.76661 0
Utcubamba 0.18218 0.17733 0.1315 0.15419 0.09278 0
Grb%
c\"b&\.ﬂ
Luya |.0,00945 &
AW 601?*
N
c'l‘ba
Rodriguez de Mendoza 033866 | 0.25379 0&‘\%“
’ ¢
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Figura 11. Valoracion de Fst propuesta por Wrigth (1951): 0 — 0.05 (Rojo)=
poca diferenciacion, de 0.05 — 0.15(Amarillo)= moderada, de 0.15 —
0.25(Verde)= alta; y > 0.25 muy alta (Naranja).

El andlisis de varianza molecular (AMOVA) considerando a las
poblaciones de Amazonas y las obtenidas de la base de datos GenBank
(grupo 1: Amazonas; grupo 2: América, Africa; grupo 3: Islas del
pacifico; Asia Oriental-Oceania) mostraron los siguientes valores de
variaciones: dentro de las poblaciones de 78.79 % (Fst=0.21207, p<0.05)
lo cual es caracteristico de muchas especies vegetales y sugiere que la
seleccion natural, el flujo génico dentro de las poblaciones, y la
variabilidad genética a nivel local son factores importantes en la
estructura genética de Erythrina spp., la variacion entre poblaciones
dentro de los grupos de 17.95% (Fsc=0.18551, p<0.05) la variacion

génica es significativa lo que indica que, dentro de cada region, las
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poblaciones tienen diferencias genéticas notables y finalmente la
variacion entre los grupos de 3.26% (Fct =0.03261, p<0.05) la baja
variacién genética entre los grupos Amazonas, América/Africa, e Islas
del Pacifico/Asia Oriental-Oceania sugiere que estos grupos no estan
muy diferenciados entre si. Esto podria deberse a un flujo génico
histérico o a una dispersion reciente de las especies de Erythrina entre
estas regiones. (Tabla 10).

Tabla 10 .Andlisis Molecular de Varianza (AMOVA) global aplicado a grupos de individuos de

Erythrina usando el marcador trnL-trnF. Grupo 1: Amazonas, grupo 2: América, Africa, grupo
3: Islas del pacifico, Asia Oriental-Oceania.

Fuente de variacion Grados Sumade Componentes Porcentaje  Fijacion de
de cuadrados  de varianza de indices

libertad Variacion

Entre grupos 2 25.288 0.07082 Va 3.26 Fct: 0.03261

Entre poblaciones dentro 2 15.691 0.38975 Vb 17.95 Fsc: 0.18551

de los grupos

Dentro de las poblaciones 108 184.816 1.71126 Vc 78.79  Fst: 0.21207

Total 112 225.796 2.17183

Por otro lado, se realizo otro analisis AMOVA incluyendo sélo a las
poblaciones de Amazonas utilizando el siguiente agrupamiento:
Chachapoyas y Luya (Grupo 1); Rodriguez de Mendoza y Bongara
(Grupo 2) y Bagua y Utcubamba (Grupo 3). Como resultado se
obtuvieron los siguientes valores: la variacion dentro de las poblaciones
de 83.66% (Fst=0.16341, p<0.05), lo que indicd que la mayoria de la
diversidad génica esta dentro de las poblaciones individuales, sugiere que
fuerzas evolutivas como seleccién natural o la deriva génica estan
actuando de manera intra- poblacional , la variacion entre poblaciones
dentro de los grupos fuevde 16.84% (Fsc=0.16757, p<0.05) existiendo
asi una diferenciacion génica notable , lo que sugirié que las poblaciones
de un mismo gruo estan algo aisladas genéticamente una de otras,
posiblemente debido a factores ecologicos y la variacion entre los grupos
de -0.5% (Fct = -0.005, p<0.05) sugirieron que no existe una
diferenciacion genetica significativa entre losd grupos a nivel regional,
esto indic6 un flujo continuo entre los grupos o faltas de barreras
geograficas o reproductivas que conduzcan a una difeenciacion génica

(Tabla 11).
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Tabla 11. Andlisis Molecular de Varianza (AMOVA) regional aplicado a grupos de Erythrina

usando el marcador trnL-trnF.

Fuente de variaciéon Grados Suma de Componentes Porcentaje Fijacion de
de cuadrados  de varianza de indices
libertad Variacién
Entre grupos 2 4.029 -0.00593 Va -0.5 Fet: -0.00500
Entre poblaciones dentro 3 6.497 0.19949 Vb 16.84 Fsc: 0.16757
de los grupos
Dentro de las 32 31.711 0.99097 Vc 83.66 Fst: 0.16341
poblaciones
Total 37 42.237 1.18453
b. Estructura genética de las poblaciones (matK)

El indice de fijacion global (Fs?) para las poblaciones de Amazonas y las
obtenidas del GenBank fue de 0.16134; y el indice de fijacion global (Fst)
para Amazonas fue de 0.13757 (Tabla 12); indicando que en ambos casos
existio una diferencia moderada entre las poblaciones, la cual se
corrobora en el andlisis de diferenciacion de poblaciones , donde: Bagua
y Bongara, que estdn genéticamente diferenciadas de otras poblaciones,
lo que podria deberse a barreras geograficas, ecoldgicas, o a la falta de
flujo génico entre ellas, los valores negativos sugirieron que no hay
diferenciacion genica significativa y que estas poblaciones podrian estar
genéticamente conectadas, lo que podria ser debido a un flujo génico
continuo o a un tamafio de muestra insuficiente y algunas comparaciones,
como Bagua y Bongara, mostraron una alta diferenciacion genética, lo
que sugiere un aislamiento genético considerable entre estas poblaciones.

(Figura 12).

Tabla 12. Andlisis por pares (Fst) de las poblaciones de Erythrina spp. de la Region Amazonas.

Poblacion Chachapoyas Luya Rodriguezde Bongara Bagua  Utcubamba
Mendoza

Chachapoyas 0

Luya -0.04764 0

Rodriguez de 0.34066 0.20308 0

Mendoza

Bongara -0.03381 -0.06011 0.56067 0

Bagua 0.5742 0.45544 -0.2  0.89501 0

Utcubamba -0.15368 -0.14209 0.12426 -0.01182  0.48308 0
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Figura 12. Valoracion de Fst propuesta por Wrigth (1951): 0 — 0.05
(Rojo)= poca diferenciacion, de 0.05 — 0.15(Amarillo)= moderada, de
0.15—-0.25(Verde)= alta; y > 0.25 muy alta (Naranja).

El andlisis de varianza molecular (AMOVA) considerando a las
poblaciones de Amazonas y las obtenidas de la base de datos Genbank
(grupo 1: region Amazonas; grupo 2: México, Brasil, Costa Rica, Cuba,
Ecuador, Reptblica Dominicana, Perq, otros paises de América, Africa;
grupo 3: Islas del pacifico, Asia), mostro los siguientes valores: variacion
dentro de las poblaciones de 83.87% (Fst=0.16134, p<0.05) sugiere que
la mayor parte de la variacion genética se encuentra dentro de las
poblaciones, lo que es consistente con muchas especies vegetales donde
la variacion genética tiende a ser alta dentro de poblaciones individuales,
la variacion entre poblaciones dentro de los grupos de -5.08% (Fsc= -
0.06451, p<0.05) dentro de cada uno de estos grupos, no hay una
estructura genética clara, lo que sugiere un flujo génico considerable o
una historia evolutiva compartida reciente entre las poblaciones dentro
de cada grupo, la variacion entre los grupos de 21.22% (Fct =0.21216,
p<0.05) indic6 que existe una diferenciacion genética significativa entre
los grandes grupos geograficos, lo que podria reflejar barreras
geograficas, ecoldgicas o historicas que han limitado el flujo génico entre

estos grupos de Erythrina spp.(Tabla 13).

Tabla 13. Andlisis Molecular de Varianza (AMOVA) global aplicado a grupos de individuos de
Erythrina usando el marcador matK. Grupo 1: region Amazonas, grupo 2: México, Brasil,
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Costa Rica, Cuba, Ecuador, Republica Dominicana, Peru, otros paises de América, Africa;
grupo 3: Islas del pacifico, Asia.

Fuente de variacion Grados Sumade Componentes Porcentaje  Fijacion de
de cuadrados  de varianza de indices
libertad Variacion

Entre grupos 2 106.261 1.57683 Va 21.22 Fct: 0.21216
Entre poblaciones dentro 11 49.304 -0.37772 Vb -5.08 Fsc: -0.06451
de los grupos
Dentro de las poblaciones 99 617.073 6.23306 Vc 83.87 Fst: 0.16134
Total 112 772.637 7.43217

Por otro lado, se realizé otro AMOVA incluyendo solo las poblaciones de la region
Amazonas utilizando el siguiente agrupamiento: Chachapoyas y Luya (Grupo 1);
Rodriguez de Mendoza y Bongara (Grupo 2) y Bagua y Utcubamba (Grupo 3); como
resultado se obtuvieron los siguientes valores: variacion dentro de las poblaciones de
86.24% (Fst=0.13757, p<0.05) sugirié que la mayor parte de la variacion genética se
encuentra dentro de las poblaciones, lo que es comin en muchas especies vegetales y
denota que las poblaciones individuales de Erythrina spp. mantienen una diversidad
genética considerable., la variacion entre poblaciones dentro de los grupos de 17.33%
(Fsc=0.16498, p<0.05) existi6 una diferenciacion genética moderada entre las
poblaciones dentro de los grupos, lo que podria indicar diferencias locales o aislamiento
parcial entre estas poblaciones y la variacién entre los grupos es de -5.07% (Fct = -
0.05066, p<0.05) No se encontré una diferenciacion genética significativa entre los
grandes grupos regionales (Tabla 14).

Tabla 14. Analisis Molecular de Varianza (AMOVA) regional aplicado a grupos de Erythrina
usando el marcador matK.

Fuente de variacion Grados de Sumade Componentes Porcentaje Fijacion de
libertad cuadrados  de varianza de indices
Variacién

Entre grupos 2 4.248 -0.12898 Va -7.61  Fct: -0.07612
Entre poblaciones dentro de los 3 10.781 0.36208 Vb 21.37 Fsc: 0.19858
grupos
Dentro de las poblaciones 32 46.761 1.46128 Vc 86.24 Fst: 0.13757
Total 37 61.789 1.69438
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3.1.5. Analisis de red de haplotipos
a. Red de haplotipos para trnL-trnF

El andlisis de red de haplotipos basado en red de union de medianas para
las poblaciones de Erythrina spp. de Amazonas reveld cinco haplotipos
mayoritarios, un haplotipo intermedio y tres haplotipos apicales (Figura
13). En la red de haplotipos se dintingui6 los 12 grupos genéticos
identificados en el arbol filogenético elaborado con el marcador trnL-trnF,
teniendo que el Hap 1 estuvo formado por el grupo genético Erythrina
sp.10 (un individuo de Chachapoyas); Hap 2, por Erythrina sp.12 (3
individuos de Chachapoyas, 2 individuos de Utcubamba); Hap 3, por
Erythrina sp. 4 (un individuo de Chachapoyas); Hap 4 por Erythrina sp.
1 (un individuo de Luya), Erythrina sp. 2 (2 individuos de Bongara, 3
individuos de Chachapoyas y un individuo de Luya), Erythrina sp. 9 (2
individuos de Bongard, 5 individuos de Chachapoyas y 4 individuos de
Luya); Hap 5, por Erythrina sp. 7 (un individuo de Bagua, un individuo
de Chachapoyas, un individuo de Luya, un individuo de Rodriguez de
Mendoza); Hap 6, por Erythrina sp. 6 (un individuo de Chachapoyas, un
individuo de Rodriguez de Mendoza y un individuo de Utcubamba) y
Erythrina sp. 8 (un individuo de Bagua); Hap 7, por Erythrina sp. 11 (un
individuo de Utcubamba); Hap 8, por Erythrina sp. 3 (un individuo de
Luya); y Hap 9, por Erythrina sp. 5 (un individuo de Bongara, un

individuo de Luya y un individuo de Rodriguez de Mendoza).

Adicionalmente, se gener6d una red de haplotipos con secuencias de los
individuos de la region Amazonas y los individuos obtenidos de GenBank
(Figura 14). Esta red estd formado por 42 haplotipos. La distribucioén de

los haplotipos se muestra en la Tabla 15.

54



Hp 5

Erythrina sp. 7

Erythrina sp. 6
Erythrina sp. 4 Erythrina sp. 8

Erythrina sp. 5

Ip 4 Erythrina sp. 1
Erythrina sp. 2
Erythrina sp. 9

Erythrina sp. 12

sk

® (hachapoyas
Luya

Hp 8 O Bgua

. ) . © Bngara
pthrina sp. y B D Rod

Erythrina sp. 10 Erythrina sp. 3 @ Rod Mndoa

Hyp 7 @ Utcubamba

Erythrina sp. 11

Figura 13. Red de haplotipos de las poblaciones de Erythrina spp. en la region Amazonas. Se
observa en las elipses de colores lo grupos genéticos identificados en el arbol filogenético de
trnL-trnF. Las lineas perpendiculares en las ramas representan los pasos mutacionales.

Tabla 15. Distribucion de haplotipos en las poblaciones de Amazonas para el marcador
molecular trnL-trnF.

Poblaciones N° Haplotipos Altitud ms. n.
haplotipos m

Chachapoyas 6 Hap_1, Hap_2, Hap_3, Hap_4, Hap_5, Hap_6 2.483

Luya 4 Hap_4, Hap_5, Hap_8, Hap_9 2 307

Bagua 2 Hap_5, Hap_6 421

Bongara 2 Hap_4, Hap_9 1991

Utcubamba 3 Hap_2, Hap_6, Hap_7 446

Rodriguez de 3 Hap_5, Hap_6, Hap_9 1584
Mendoza

55



o 17 Erythrina sp. 6

Hp 4

Hp 2
0]

Erythrina sp. 8
i

b 26
OErythrina sp. §

Erythrina sp. 1
Erythrina sp.2
| Erythrina sp. 9
Erythrina sp. 10
Erythrina sp. 12

Hap 7
Erythrina sp. 7 : e
Hap_S o5 2
O Erythrina sp. 4 il
Hp f
ip . ap 20 .36 _{Thn‘na sp. 11
Hap 31 A ]
A :
Hp 12 o ? @
O—w——0— 0 A
0 Hp 6 - o
y, L P | 0 .
Y rythrina sp. Hap 32 '
Hap 33 i o

Figura 14. Red de haplotipos global (Individuos de Amazonas+ secuencias del Genbank). Las
elipses de colores encierran al haplotipo identificado en la region Amazonas, asi mismo, se
menciona el grupo genético al que corresponden. Las lineas perpendiculares en las ramas

representan los pasos mutacionales.
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b. Red de haplotipos para matK

El analisis de red de haplotipos basado en red de unién de medianas para
las poblaciones de Erythrina spp., de Amazonas reveld cuatro haplotipos
mayoritarios, dos haplotipo intermedio y cinco haplotipos apicales (Figura
15). En la red de haplotipos se distinguieron los 11 grupos genéticos
identificados en el arbol filogenético elaborado con el marcador matK,
teniendo que el Hap 1 estuvo formado por el grupo genético Erythrina
sp. 8 (2 individuos de Chachapoyas y un individuo de Utcubamba); Hap 2,
por Erythrina sp.10 (un individuo de Luya); Hap 3, por Erythrina sp. 6 (4
individuos de Bongara,9 individuos de Chachapoyas, 4 individuos de Luya
y 2 individuos de Utcubamba); Hap 4, por Erythrina sp. 3 (un individuo
de Chachapoyas); Hap 5, por Erythrina sp. 9 (un individuo de
Chachapoyas; Hap 6, por Erythrina sp. 11 (un individuo de
Chachapoyas); Hap 7, por Erythrina sp. 1 (2 individuos de Bagua, 2
individuos de Chachapoyas, 2 individios de Rodriguez de Mendoza y un
individuo de Utcubamba); Hap 8, por Erythrinasp. 2 (un individuo de
Luya); Hap 9, por Erythrina sp. 7 (un individuo de Luya); Hap 10, por
Erythrina sp. 4 (un individuo de Luya) y Hap 11, por Erythrina sp. 5 (un
individuo de Bongar4, un individuo de Luya y un individuo de Rodriguez
de Mendoza).Adicionalmente, se generd6 una red de haplotipos con
secuencias de los individuos de la region Amazonas y los individuos
obtenidos de GenBank (Figura 16). Esta red estd formado por 46

haplotipos. La distribucion de los haplotipos se muestra en la Tabla 16.
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Figura 15. Red de haplotipos de las poblaciones de Erythrina spp. en la region Amazonas. Se
observa en las elipses de colores lo grupos genéticos identificados en el arbol filogenético de
matK. Las lineas perpendiculares en las ramas representan los pasos mutacionales.

Tabla 16. Distribucion de haplotipos en las poblaciones de Amazonas para el marcador
molecular matK.

Poblaciones N° Haplotipos Altitudms.n. m
haplotipos
Chachapoyas 6 Hap_1, Hap_3, Hap_4, Hap_5, Hap_6, Hap_7 2.483
Luya 5 Hap_2, Hap_3, Hap_8, Hap_9, Hap_10, 2 307
Hap_11
Bagua 1 Hap_7 421
Bongara 2 Hap_3, Hap_11 1991
Utcubamba 3 Hap_1, Hap_3, Hap_7 446
Rodriguez de 2 Hap_7, Hap_11 1584
Mendoza
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Figura 16. Red de haplotipos global (Individuos de Amazonas+ secuencias de Genbank). Las
elipses de colores encierran al haplotipo identificado en la region Amazonas, asi mismo, se
menciona el grupo genético al que corresponden. Las lineas perpendiculares en las ramas

representan los pasos mutacionale
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3.2. Analisis de distribucion de Erythrina spp.

En este sentido, el analisis de distribucion se realizé a nivel de género (Erythrina
spp), debido a que en el andlisis filogenético no se logrd identificar los
especimenes a nivel de especie. Por otro lado, la asignacion de especies de
Erythrina de la base de datos GBIF se realizd considerando unicamente
observaciones morfoldgicas lo que le restaria validez a la identificacion
especimenes y precision al analisis de distribucion si es que se realizaria como

especies separadas.

El anélisis de distribucion de Erythrina spp., realizado usando el modelo Maxent,
obtuvo un valor de area bajo la curva (AUC) de 0.877 (Figura 17), que se
considera bueno (0.8 < AUC < 0.9). La Figura 18 muestra los resultados de la
prueba Jackknife de importancia variable e identificd que las variables rango de
temperatura anual (bio07), estacionalidad de las precipitaciones (biol5),
elevacion sobre el nivel medio del mar (dem), radiacion solar (srad),
precipitaciones del trimestre mas calido (biol8) y pH en m20 (pH) contribuyeron
en gran medida al modelo (Figura 19). Por otro lado, la variable ambiental con
mayor ganancia cuando se usa de forma aislada fue el rango de temperatura anual
(b1007), por lo tanto, parece tener la informacion mas util por si sola. La variable
ambiental que mas disminuye la ganancia cuando se omite es el pH, y por lo tanto
parece tener la mayor informacidn que no esta presente en las otras variables de

distribucion biogeografica de Erythrina spp (Tabla 17).
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Figura 17. Curva de caracteristicas operativas del receptor (ROC).
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Jackknife of regularized training gain for Erythrina
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Figura 18.Resultados de la prueba Jackknife de importancia variable.
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Figura 19. Probabilidad de ocurrencia del género Erythrina spp. Curvas
muestran como cada variable ambiental afecta la prediccion de Maxent. La
variable ambiental con mayor ganancia, cuando se usa de forma aislada, fue el
rango de temperatura anual (bio07). La variable ambiental que mas disminuyo
la ganancia cuando se omite fue el pH.



Tabla 17. Variables ambientales (bioclimaticas, topograficas y eddficas), usadas en la
prediccion mediante modelacion en Maxent, en negrita las variables con mayor contribucion
porcentual al modelo, por ende, las mds importantes.

Contribucién
Variable Unidades Simbolo porcentual
Bioclimatico
Isotermalidad °C bio03 0.2
Estacionalidad de la temperatura °C bio04 34
Temperatura maxima del mes mas calido °C bio05 0.1
Temperatura minima del mes mas frio °C bi006 0.3
Rango de temperatura anual °C bio07 311
Temperatura media del trimestre mas humedo °C bio08 1
Temperatura media del trimestre mas seco °C bio09 0,7
Precipitacion anual milimetros biol2 39
Precipitacion del mes mas lluvioso milimetros biol3 1.3
Precipitacion del mes mas seco milimetros biol4 1
Estacionalidad de las precipitaciones milimetros biol5 15.6
Precipitacion del trimestre mas humedo milimetros biol6 0,7
Precipitaciones del trimestre mas calido milimetros biol8 8.1
topografico
Elevacién sobre el nivel medio del mar msnm DEM 10.8
pendiente del terreno ° pendiente 4.2
Orientacion cardinal de la pendiente. ° aspecto 0,8
Edafico a 0,30 m

pH en H20 pH x 10 pH 5.2

Capacidad de intercambio catiénico cmol kg —1 cec 0,4
Carbon organico gramos kg —1  social 2.5

Radiacion solar MJm-2dia—1 srad 8.4
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Por otro lado, se identificaron las areas de distribucion potencial de habitat del
género Erythrina teniendo un 4rea de 1931.108 km? (4.9%) de alta probabilidad
de ocurrencia; un 4rea de 1151.002 km? (2.9%) de moderada probabilidad; 2
485.55 km? (6.4%) de baja probabilidad y 33572.606 km? (85.8%) como hébitat
no apto para Erythrina spp. Esta distribucion potencial de habitat cubre
principalmente las provincias de Chachapoyas y Luya, seguido en menor
proporcion por Bongara, Utcubamba y Rodriguez de Mendoza y en una casi nula

cantidad de distribucion potencial en Condorcanqui y Bagua (Figura 20).
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Figura 20. Mapa de distribucion potencial de habitat del género Erythrina, tanto
para dreas para conservacion como para restauracion de areas degradadas en la
region Amazonas.
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Ademas , se identificaron areas de probabilidad alta, moderada y baja, respectivamente,
de ocurrencia del género Erythrina en areas naturales protegidas teniendo que las Areas
de conservacion Privada albergan, en aproximadamente 21364.87 hectareas, la existencia
del género, seguido de las Areas de Conservacion Regional con 6127.19 hectareas,
Santuario Nacional con 1431.01 hectéreas , Reserva Comunal 56.82 hectareas y Zonas
de Reservadas con 22.34 hectareas (Tabla 18) , informacion que sera de utilidad para
potenciar la conservacion de la especie en las diferentes modalidades de ANP. Por ultimo,
se analiz6 las zonas de probabilidad de ocurrencia del género Erythrina con las areas
degradadas por provincias (Tabla 19), se observd que gran parte de estas areas son
habitats potenciales para Erythrina spp., lo que manifestaria que con practicas adecuadas
de manejo y conservacion se podria contar con nuevas areas para el crecimiento de
Erythrina spp.

Tabla 18. Area de distribucion potencial total prevista que se encuentra protegida bajo las
modalidades de Area Natural Protegida para el género Erythrina.

. Area Bajo Moderado Alto
Modalidades de ANP i
Geogréfica (ha) ha % ha % ha %
i Zonas Reservadas 22.34 22.34 100 0 0 0 0
Areas de Conservacion
i Regional 6127.19 3370.37 55.01 1556.88 28.3034 1199.94 19.58
Areas de Conservacion
Privada 21364.87 1119186  52.38 4599.38 87.8006 5573.64 26.09
Reserva Comunal 56.82 56.82 100 0 0 0 0
Santuario Nacional 1431.01 1250.37 87.38 180.64 20.674 0 0

Tabla 19.Provincias de Amazonas con drea potencial de recuperacion de areas degradadas con
el género Erythrina en Amazonas

. Area Degradada Bajo Moderado Alto
Provincia
(ha) ha % ha % ha %

Bagua 428713 389118 9076 37498 875  20.97 0.49
Bongara 45,152.25 20,855.14 4619 970047 2148 1459663 32.33
Chachapoyas 126,427.08 28916.16 2287 2803947 2218 6947145 54.95
Condorcanqui 1,003.99 97226  96.84 3173 316 0000  0.000
Luya 115,712.997 4516552  39.03 2967557 2565 4087192  35.32
R‘;\ﬂ;'r?;gzzade 57,969.779 1914033 3302  11,01008 1899 27,.819.37 47.989
Utcubamba 78,190.54 5122034 6552 137046 1753 13256596 16.95
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IVv.

DISCUSION

El seguimiento tanto al numero y a la diversidad de las especies dentro
de un area puede ayudar a entender como la biodiversidad puede
contribuir a contrarrestar los efectos del cambio climatico (Escobar-
Mamani & Pulido, 2021). Sin embargo, mucha de esta diversidad
vegetal ha sido subestimada y un alto porcentaje de éstas atin no han
sido registradas (Or¢ et al., 2022, Catalogue of Life, 2021, de Haan et
al., 2021). Estos vacios de informacién generan pérdidas genéticas en
la biodiversidad que pueden llevar a la pérdida de una especie. Es por
ello, necesario la conservacion de estos recursos genéticos y los
primeros pasos para protegerlos es el muestreo, la identificacion precisa
y el estudio de muestras bioldgicas (Oshingboye, 2017, Velasquez et
al., 2019, Dhakad et al., 2020). En este estudio se realiz6 una

exploracion del género Erythrina presentes en Amazonas.

Los marcadores trnL-trnF y matK han sido los mas utilizados en la
sistematica molecular del género Erythrina (Bedout-Mora et al., 2022),
y actualmente existen alrededor de 147 secuencias de Erythrina spp. de
ambos marcadores generadas (74 trnL-trnF y 73 matK) y depositadas
en la base de datos de GenBank (National Center for Biotechnology
Information, 2017).

Los analisis con los marcadores trnL-trnF y matK, distinguieron 12 y
11 grupos genéticos, respectivamente, de los cuales solo dos grupos
genéticos se agruparon cercanamente con otras secuencias descargadas
de GenBank, 1) Erythrina sp. 3, quien se agrupd con Erythrina ulei
(MTO023876) y Erythrina poeppigiana (MT023876) usando el
marcador trnL-trnF, y usando el marcador matK y ii) Erythrina sp. 4
se agrupd con Erythrina poeppigiana (MK263505),  especies
previamente reportadas en la region Amazonas (Araujo, 2005). Las
distancias genéticas tanto para maxima verosimilitud y probabilidad
bayesiana son bajas, por lo que existe una alta cantidad de politomias
entre los individuos (tanto de los estudiados y los descargados de la base
de datos), lo que generd que la distincién de secuencias no sea tan

precisa. Algunos estudios resaltan que los analisis filogenéticos de la
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familia Fabaceae usando el marcador t7nlL-trnF son menos exitosos en
comparacion con otros marcadores, tales como matK y rbcL (De
Mattia,2012; Oshingboye, 2017; Nader et al., 2021). Por otro lado, en
el presente estudio se utilizaron los cebadores universales trnl-e
(forware) y trnL-f (reverse), mientras que otros estudios que utilizaron
trnL-c (forware) vy trnlL-f (reverse) obtuvieron resultados mas

satisfactorios (Susanna, 2006).

Por otro lado, el marcador matK proporciono altas y mayor informacion
de distancias genéticas (De Mattia, 2012; Oshingboye, 2017; Nader et
al., 2021), sin embargo, algunas secuencias también presentaron

politomias (Li et al., 2011; Federici et al., 2013 y Gong et al., 2015).

En cuanto a distancias genéticas, la region #rnL- trnF mostrd6 mayor
divergencia interespecifica (<4.1%) y un indice de fijacion de 0.163 que
indica alta diferenciacion entre los individuos (Oshingboye, 2017),
mientras que matK presentd menor divergencia interespecifica
(<2.86%) y un indice de fijacion de 0.137 lo que indica una moderada
diferenciacion entre los individuos (Sun ef al., 2015 y Liu, et al., 2018),
posiblemente debido a su modo conservador de la evolucion (Badr et
al., 2020). Entre las poblaciones de Bagua y Bongara se encontré6 muy
alta diferenciacién genética para ambos marcadores (Fst trnL-trnF
=0.76661 y Fst matK =0.89501), posiblemente asociada a la distancia
entre estas dos poblaciones (67 kilometros) o factores ambientales, tales
como la altitud (421-1991 msnm) (Cerdeira et al., 2019; Hernandez-
Rodriguez et al., 2021).

El anélisis de diversidad genética y prueba de neutralidad reveld una
alta diversidad de haplotipos (trnL-trnF de Hd=0.7468 y matK Hd=
0.71977), sugiriendo que existe una alta diversidad dentro del género
Erythrina sp. en Amazonas que aun no ha sido delimitada ni
identificada, y que dicha diversidad puede atribuirse a las condiciones
ambientales Optimas para el crecimiento de Erythrina spp., y la
influencia de las mismas tales como suelos siempre humedos, del tipo

franco arenosos, franco arcillosos y/o ligeramente calcéreos, , areas con
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altitudes de 150 msnm- 3200 msnm, precipitacion entre 2000 mm- 4000
mm y una temperatura de 16 °C a 28 °C (Avedafio, 2014). En cuanto a
los valores de Tajima’s D para trnL-trnF y matK, en todas las
poblaciones, excepto Bagua y Rodriguez de Mendoza, se obtuvieron
valores significativamente negativos, sugiriendo que las poblaciones
estan creciendo a partir de pocos individuos o probablemente se esté
dando un efecto fundador, ademas sefialaria que la mayor parte de los
polimorfismos serian consecuencia de cambios en una Unica base

(singleton) (Villanueva, 2018).

Los andlisis moleculares de varianza (AMOVA) en poblaciones de
Amazonas confirmaron en ambos marcadores que la mayor parte de
diversidad genética se encuentra dentro de cada poblacion (#rnL-trnF
=83.66 y matK =84.24%). En literatura se ha comprobado que las
especies ancestrales y las de fecundacion cruzada mantienen la
variabilidad genética dentro de las poblaciones (Hamrick & Godt,
1989). Lo anterior es posible debido a que los valores de diversidad de
haplotipo (Hd) de las poblaciones son superiores a 0.5, y los niveles de
varianza molecular altos dentro de las poblaciones, condiciones que
definen una diversidad haplotipica alta (Linares-Holguin et al., 2016).
La estimacion de esta variacion genética global debe considerarse con
precaucion debido a que los tamafios de muestra fueron variables y en

muchos casos muy pequeiias.

Los métodos que se utilizan para elaborar las redes de haplotipos estan
disefiados para modelar el pasado evolutivo mediante coalescencia,
basado en el concepto que los alelos en una poblacion pueden rastrearse
en el tiempo hasta el punto que coalescen en un alelo ancestral (Linares-
Holguin et al., 2016). De este modo, los haplotipos ancestrales o mas
distribuidos para trnL-trnF fueron Hap 5 y Hap 6, los cuales
estuvieron presentes en las provincias de Bagua, Chachapoyas,
Rodriguez de Mendoza, Luya (Hap 5) y Utcubamba (Hap 6). Usando
el marcador matK, se los haplotipos predominantes fueron Hap 3 y
Hap 7, presentes en las provincias de Bagua (Hap 7), Bongara

(Hap_3), Chachapoyas, Luya (Hap_3), Rodriguez de Mendoza (Hap 7)
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y Utcubamba. Se identifico haplotipos Unicos ubicados en diferentes
provincias de Amazonas: 1) Hap 5 (red de #nL-trnF), presente en la
provincia de Chachapoyas, Bagua y Luya, ii) Hap 6 (red de trnL-trnF)
encontrado en Chachapoyas, Bagua, Rodriguez de Mendoza y
Utcubamba, iii) Hap 3 (red de matK) hallado en Chachapoyas,
Bongara, Luya y Utcubamba iv) Hap 7 (red de matK) presente
unicamente en Chachapoyas, Bagua, Rodriguez de Mendoza y
Utcubamba. Estos resultados seran de utilizadas para que estas
provincias desarrollen e implementen estrategias de conservacion para
el género Erythrina a fin de evitar la pérdida de la informacion genética.
Por otro lado, los haplotipos mas alejados a estas secuencias son los
haplotipos mas recientes, i) para el marcador #rnL-trnF fueron los
haplotipos Hap 1, Hap 3, Hap 7y Hap 8y ii) para el marcador matK
fueron los haplotipos Hap 2, Hap 4, Hap 5, Hap 6, Hap 8, Hap 9,y
Hap 10. La aparicién de estos haplotipos no compartidos puede ser
consecuencia de mutaciones asociadas a eventos de colonizacion de

nichos ecoldgicos nuevos (Hernandez-Rodriguez et al., 2021).

En cuanto, al analisis de distribucion potencial del género Erythrina en
Amazonas bajo condiciones climaticas actuales permitié conocer el
habitat optimo para el desarrollo de la especie y las variables que
tuvieron mayor contribucioén. Sin embargo, es necesario conocer que en
la distribucion también influyen variables biogeograficas, las
limitaciones historicas o evolutivas junto con factores biogeograficos,

fisioldgicos y ecoldgicos (Elith et al., 2006).

Por otro lado, también se identifico que parte de la distribucion
potencial esta ubicada en areas de conservacion o coinciden con areas
degradadas en la region Amazonas. Donde las areas de conservacion
regional y las areas de conservacion privada poseen las condiciones de
habitat adecuados para el crecimiento de Erythrina spp., lo que
implicaria que se deben realizar exploraciones de este género en estas
areas, a fin de identificar poblaciones ancestrales para realizar
actividades de conservacion de material genético a largo plazo, debido

a que, el uso y el aprovechamiento de este recurso en las areas de
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conservacion por ley estdn sujetas a regulaciones de uso y

aprovechamiento (Silvestr1,2016).

En cuanto a las areas degradadas, la mayor superposicion presenta las
provincias de Chachapoyas (126,427.08 hectareas), Luya (115,712.997
hectéreas), Rodriguez de Mendoza (57,969.78 hectareas), lo que genera
informacion que podra ser utilizada para la recuperacion de estas areas
implementando estrategias de reforestacion, aprovechando el potencial

fijador de nitrégeno (Escamilo, 2012).
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CONCLUSIONES

En este estudio se encontraron 12, 11y 10 grupos genéticos usando los
marcadores moleculares trnL-trnF, matK y data concatenada (trnlL-
trnF+matK), respectivamente, siendo Chachapoyas, la provincia con
mayor cantidad de grupos genéticos encontrados. No se pudo llegar a
un nivel de identificacion de especies debido a la poca variedad de
marcadores moleculares depositadas en la base de datos del GenBank y
la falta de secuencias homologas para algunas especies de Erythrina

reportadas previamente en Amazonas y el Peru.

Se encontraron 9 y 11 haplotipos para trnL-trnF y matK,
respectivamente, siendo los haplotipos ancestrales Hap 5 y Hap 6
(trnL-trnF) y Hap 3 y Hap 7 (matK). Se identificaron haplotipos
unicos ancestrales ubicados en diferentes provincias de Amazonas: 1)
Hap 5 (red de trulL-trnF), ii) Hap_6 (red de trnL-trnF), iii) Hap 3 (red
de matK), iv) Hap 7 (red de matK). Se resalta la importancia de
conservar los haplotipos ancestrales en estas provincias para evitar

pérdidas de informacion genética.

El analisis de diversidad genética y prueba de neutralidad reveld una
alta diversidad de haplotipos (trnL-trnF de Hd=0.7468 y matK Hd=
0.71977), sugiriendo que existe una alta diversidad dentro del género

Erythrina sp. en Amazonas que ain no ha sido identificada.
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La alta diversidad de haplotipos registrada en Amazonas puede
atribuirse a las condiciones ambientales 6ptimas para el crecimiento de
Erythrina spp., que se relacionan a las variables mdas importantes
obtenidas en Maxent, tales como, 1) rango de temperatura anual (bio07),
de 16 °C-28 °C, ii) estacionalidad de las precipitaciones (biol5), de
2000 mm- 4000 mm, iii) elevacion sobre el nivel medio del mar (dem),
del 50 msnm- 3200 msnm, iv) radiacion solar (srad), v) precipitaciones
del trimestre mas calido (biol8) y vi) pHenmo pH) en suelos

ligeramente acidos.

El andlisis de la distribucion potencial de habitat del género Erythrina
identificd un area de 1931.108 km? (4.9%) de alta probabilidad de
ocurrencia; un 4rea de 1151.002 km? (2.9%) de moderada probabilidad;
2485.55 km? (6.4%) de baja probabilidad y 33572.606 km? (85.8%)
como habitat no apto. Este analisis también brind6 informacion de los
sitios de presencia de Erythrina spp. en areas de conservacion
destacando las &reas de conservacion regional y las areas de
conservacion privada como zonas potenciales para la conservacion
genética de la especie, mientras que, en las areas degradadas, la mayor
superposicion se observo en las provincias de Chachapoyas, Luya y
Rodriguez de Mendoza las que podrian ser recuperadas implementado

estrategias de Reforestacion con el genero Erythrina.

71



VI

RECOMENDACIONES

Con el fin de desentrafiar la filogenia de Erythrina spp., y darle mas
soporte estadistico, se recomienda realizar el analisis usando otros
marcadores moleculares, tales como ITS y rbcL, los cuales han tenido
buenos resultados en otras especies de la familia Fabaceae. Ademas,
se podria usar otros cebadores para el marcador trnL-trnF, por
ejemplo, trnL-c (forware) y trnL-f (reverse), ya que en otros estudios
en Fabaceae se obtuvieron resultados mas satisfactorios y se podria

llegar a tener un mayor niumero de pares de bases (> 750 pb).

Abarcar un mayor nimero de individuos por cada poblaciéon para
evitar subestimaciones, y para entender mejor la dindmica evolutiva.
Ademas, se recomienda apoyarse del analisis de distribucioén para
poder identificar puntos clave para la recoleccion mas homogénea de

las muestras.

Combinar metodologias de identificacion morfoldgica y analisis
moleculares, ya que en su mayoria las secuencias de la base de datos
presentan politomias, y esta combinacion ayudaria a generar nuevas
secuencias con marcadores mas eficientes para el género Erythrina
apoyandose inicialmente en metodologias de identificacion

morfologica.

Si se implementan estrategias de recuperacion de areas degradadas,
tomar en cuenta que es muy importante mantener la diversidad
genética, por lo que la planificacién de estas de estrategias debe
valerse de variables climdticas de la zona a recuperar, asi como de

otros factores propios de la zona.
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VIII. ANEXOS

Anexo 1. Informacion colecta de los ejemplares utilizados en este estudio.

Marcador molecular de

N° cédigo de muestra Punto de colecta secuenciacion

1 IE01 Chachapoyas trnL- trnF matK
2 IE02 Luya matK
3 IEO3 Chachapoyas

4 IEO4 Chachapoyas

5 IE0S Chachapoyas

6 IE06 Chachapoyas

7 IEQ7 Chachapoyas

8 IE08 Chachapoyas trnL- trnF matkK
9 IE09 Chachapoyas trnL- trnF matkK
10 IE10 Chachapoyas

11 IE11 Chachapoyas trnL- trnF matK
12 IE12 Chachapoyas

13 IE13 Chachapoyas

14 IE14 Chachapoyas trnL- trnF matK
15 IE15 Chachapoyas trnL- trnF matK
16 IE16 Luya

17 IE17 Chachapoyas trnL- trnF matkK
18 IE18 Bagua trnL- trnF matK
19 IE19 Bagua trnL- trnF matK
20 IE20 Bagua

21 IE21 Utcubamba trnL- trnF matK
22 IE22 Utcubamba trnL- trnF matK
23 IE23 Utcubamba trnL- trnF matK
24 IE24 Luya trnL- trnF matK
25 IE25 Luya trnL- trnF matK
26 IE26 Luya

27 IE27 Luya trnL- trnF matK
28 IE28 Utcubamba trnL- trnF matK
29 IE29 Luya trnL- trnF matK
30 IE30 Luya

31 IE31 Luya trnL- trnF matK
32 IE32 Luya

33 IE33 Luya

34 IE34 Bongara trnL- trnF matkK
35 IE35 Chachapoyas trnL- trnF matK
36 IE36 Chachapoyas trnL- trnF matkK
37 IE37 Chachapoyas trnL- trnF matK
38 IE38 Chachapoyas trnL- trnF matkK
39 IE39 Chachapoyas

40 IE40 Chachapoyas
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41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
73
74
75
76
77
78
79
80
81
82
83
84

IE41
IE42
IE43
IE44
IE45
IE46
IE47
IE48
IE49
IES0
IES1
IE52
IE53
IE54
IE55
IE56
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IES8
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IE74
IE75
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IE77
IE78
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IE81
IE82
IE83
IE84

Chachapoyas
Chachapoyas
Chachapoyas
Bongara
Bongara
Bongara
Bongara
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Luya
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Rodriguez de Mendoza
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Chachapoyas
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Chachapoyas
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Chachapoyas
Chachapoyas
Chachapoyas
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Chachapoyas
Chachapoyas
Chachapoyas
Chachapoyas
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Chachapoyas
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Chachapoyas
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trnL- trnF

trnL- trnF
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matK
matK

matK

matK
matK
matK
matK
matK

matK

matK
matK
matK
matK
matK
matK
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Anexo 2. Fotos de actividades de laboratorio (A y B), muestras utilizadas en la extraccion de ADN
(C) y una imagen obtenida de electroforesis donde se puede observar la presencia de ADN (D).
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Anexo 3. Comercializacion en crudo de Pajuros en el mercado de la ciudad de
Chachapoyas, Amazonas, Peru.
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Anexo 4. Comercializacion del género Erythrina como artesanias.
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Anexo 5. Comercializacion de Erythrina spp. ya cocida en el mercado modelo de la
Chachapoyas, traido desde la provincia de Luya, debido a que se esta perdiendo el género en la
region.
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Anexo 6. Imagenes de Erythrina spp. recolectadas en Amazonas, la
imagen superior muestra colectada en Chachapoyas y la imagen inferior
muestra colectada en Bongara.
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Anexo 7. Caracteristicas morfologicas de muestras colectadas del género Erythrina en
Amazonas.
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