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Resumen

Tornillo es una especie forestal de amplia distribucion en la Amazonia del Peru, su explotacion irracional
ha generado perdidas en su diversidad. En la actualidad, no se tiene una linea base para el desarrollo
de estrategias de conservacion debido a un limitado conocimiento de la estructura genética en las
poblaciones de tornillo el cual permitiria implementar un adecuado programa de conservacion de la
especie. Se colect6 91 individuos de la especie en cinco departamentos (Madre de Dios, Loreto, Puno,
San Martin y Ucayali). Se seleccionaron los 5 primers RAPDs mas polimoérficos (OPA02, OPA04, OPA12,
OPA18 Y OPFO05), identificandose 96 marcadores polimorficos. El PIC vari6 de 0,24 - 0,31; el AMP fue
47,86%. No se reporté duplicados. He entre las poblaciones vari6 entre 0,265 - 0,296; Madre de Dios
presenté un menor valor (0,174). El indice de Shannon presenté la misma variacion (0,402 - 0,447; 0,262).
Existe una correlacion espacial- genética (rxy = 0,311; p-value < 0,001), asimismo se encontré una
variabilidad genética entre y dentro departamentos (PhiPT = 0,256; p-value < 0,0001). Loreto y Ucayali,
genéticamente se encuentran relacionadas. A la vez, San Martin y Puno tienen un origen en Ucayali
(Masisea) y San Martin tiene un origen en Loreto (San Juan Bautista). Los resultados permitiran sentar
las bases de un programa de conservacion para el aprovechamiento sostenible de la especie.
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Abstract

Tornillo is a forest species of wide distribution in the Peruvian Amazon, its irrational exploitation has
generated losses in its diversity. Currently, there is no baseline for the development of conservation
strategies due to limited knowledge of the structure genetic in tornillo populations which would allow the
implementation of an adequate conservation program for the species. 91 individuals of the species were
collected in five departments (Madre de Dios, Loreto, Puno, San Martin and Ucayali). The 5 most
polymorphic RAPD primers were selected (OPA02, OPA04, OPA12, OPA18, and OPFO05), identifying 96
polymorphic markers. The PIC ranged from 0.24 - 0.31; the AMP was 47.86%. No duplicates were reported.
He between populations varied between 0.265 - 0.296; Madre de Dios presented a lower value (0.174). The
Shannon index presented the same variation (0.402 - 0.447; 0.262). There is a spatial-genetic correlation
(rxy =0.311; p value < 0.001), specifically a genetic variability is found between departments (PhiPT = 0.256;
p value < 0.0001). Loreto and Ucayali are genetically related. At the same time, San Martin and Puno have
an origin in Ucayali (Masisea) and San Martin have an origin in Loreto (San Juan Bautista). These results
will allow to initiate the bases of a conservation program for the sustainable use of the species.

Keywords: Cedrelinga cateniformis; tornillo; Genetic diversity; genetic structure; RAPDs.

Cite this article:
Cruz, W.; Saldaia, C.; Ramos, H.; Baselly, R.; Loli, J.C.; Cuellar, E. 2020. Estructura y diversidad genética de poblaciones
naturales de Cedrelinga Cateniformis “tornillo” en la region oriental del Pera. Scientia Agropecuaria 11(4): 521-528.

:éorresponding author © 2020 All rights reserved
E-mail: wilbertcruz2020@gmail.com (W. Cruz). DOI: 10.17268/sci.agropecu.2020.04.07

-521-


https://orcid.org/0000-0003-0314-4686
https://orcid.org/0000-0002-9725-3578
https://orcid.org/0000-0003-4332-0330
https://orcid.org/0000-0001-7795-7925
https://orcid.org/0000-0002-6395-2047
https://orcid.org/0000-0001-5087-5719
http://revistas.unitru.edu.pe/index.php/scientiaagrop
http://dx.doi.org/10.17268/sci.agropecu.2020.04.07

W. Cruz et al. | Scientia Agropecuaria 11(4): 521 - 528 (2020)

1. Introduccioén

La superficie de la tierra se encuentra cu-
bierta por bosques tropicales (7%), alber-
gando dos tercios de la diversidad floral del
mundo (Estoque et al, 2019), muchos de
ellos son proveedores de bienes madera-
bles y no maderables, los cuales brindan
servicios ecoloégicos (captura de carbono,
regulacion hidrica y biodiversidad). La acti-
vidad humana ha reducido las areas de bos-
ques, transformandolas en zonas para uso
agricola y urbano, incrementando la explo-
tacion de especies forestales y fragmen-
tando las areas silvestres (Ledig, 1992), mo-
dificando la estructura demografica fores-
tal, el habitat e impactando en la diversidad
inter e intraespecifica de las especies; esta
se debe al aprovechamiento indiscriminado
de las especies forestales lo que ha gene-
rado deforestacion en varias regiones del
planeta (Bala et al, 2007; Barber et al,
2014; Busch y Amarjargal, 2020; Estoque et
al., 2019; Guariguata et al., 2008; Kanae et
al.,, 2001; Nogherotto et al, 2013;
Rasolofoson et al, 2015; Spracklen vy
Garcia-Carreras, 2015; Zou et al., 1995), re-
duciendo la diversidad de las especies por
la explotacion directa de las poblaciones lo-
calmente adaptadas.

De acuerdo al primer catastro mundial de
arboles del 2017, en el planeta se ha repor-
tado 60065 especies de las cuales 9600 se
encuentran en la categoria amenazada, re-
sultado de la deforestacion y la sobre explo-
tacion de estas, por lo que en los ultimos
afos ha empezado a tener importancia la
conservacion para el aprovechamiento sos-
tenible de los bosques (Newton et a/., 1999),
el cual permite obtener beneficios econémi-
cos, ambientales y socio econémico de los
bosques como una estrategia de mitigacion
al cambio climatico (Canadell y Raupach,
2008). Al respecto la diversidad genética en
las especies forestales permite a corto
plazo la adaptacion de las especies al cam-
bio ambiental y a largo plazo favorece a la
adaptacion de las comunidades a las dife-
rentes disrupciones ambientales. A lafecha,
se tiene reportes acerca de la variacion in-
tra-especifica de especies forestales como
Cedrela odorata (Meliaceae) (Gillies et al.,
1997), Gliricidia sepium y G. maculata
(Chalmers et al., 1992), Quercus petrae
(Bacilieri et al., 1994), Bertholletia excelsa
(Baldoni et al., 2020), Populus deltoides
(Chen et al, 2020), Dipteryx sp. (Garcia-
Davila et al., 2020), Swietenia macrophylla
(Gillies et al., 1999), Pinus leucodermis
(Bucci et al., 1997) Pinus oocarpa (Diaz-
Vargas, 2001).

La familia Leguminoseae alberga alrededor
de 600 géneros y 13000 especies cosmopo-
litas. Cedrelinga cateniformis (Ducke)
“Tornillo” se distribuye en la region tropical
de Sudamérica (Ecuador, Peru, Colombia y
Brasil), desde los 120 hasta 800 m.s.n.m.; en
areas con una precipitacion anual de 2500 a
3800 mm y temperatura promedio de 23 a 38
°C; es considerada como una especie de su-
cesion secundaria, de amplia distribucion
ecolégica (humedo tropical, subtropical y
seco tropical), con buen desarrollo en sue-
los con bajos niveles de fertilidad (Arostegui
y Diaz, 1992). A nivel de la madera, esta se
encuentra catalogada con una densidad ba-
sica media (INIA, 2010), de facil trabajabili-
dad, con buen acabado por lo que es utili-
zado en carpinteria (Goncalez y Gongalves,
2001) y es considerada como un sustituto de
las especies tropicales sobreexplotadas
(Haag et al., 2020)

Esta especie ha sido priorizada para estu-
dios de domesticacion (Leakey y Simons,
1997), asi también en la incorporacion de
sistemas agroforestales (con café, citricos,
banano y cacao) lo que ha permitido reducir
los bajos niveles econémicos de los produc-
tores forestales en Junin (IIAP, 2009). De-
bido a su rapido desarrollo juvenil ha permi-
tido su masificacion en plantaciones en Uca-
yaliy Loreto (Baluarte y Alvarez, 2015; IIAP,
2009).

FAO (2018) seiala que el Tornillo es la prin-
cipal especie utilizadas como madera ase-
rrada, con una participacion del 9,2% en el
mercado nacional, el 90% procede del bos-
que tropical, principalmente de regiones
como Loreto, Madre de Dios y Ucayali. Los
trabajos de reforestacion en esta especie
son limitados, por lo que identificar la varia-
bilidad intra-especifica en Tornillo permitira
implementar una adecuada estrategia para
la reforestaciéon con una amplia variabilidad
genética a fin de evitar su erosion genética.
El desarrollo de los marcadores molecula-
res, a lafecha ha permitido realizar estudios
en filogenia y diversidad en especies fores-
tales. Los RAPDs (Random Amplified
Polymorphic DNA) son de bajo costo, de fa-
cil manejo, requiere bajas concentraciones
de ADN y genera perfiles genéticos en corto
tiempo. Son marcadores de amplia utiliza-
cion en especies forestales (Bucci et al,
1997; Chalmers et al.,, 1992; Gillies et al.,
1997; Nesbitt et al, 1997; Newton et al.,
1999; Tijerino etal., 2016; Wang et al., 2011),
los cuales han permitido realizar estudios
de diversidad genética. La region oriental
del Pera concentra una diversidad de espe-
cies forestales con potencial de aprovecha-
miento sostenible. En Tornillo, a la fecha no
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se tiene ningun tipo de marcador que per-
mita realizar estudios de diversidad gené-
tica. El presente trabajo tiene como objetivo
identificar la estructura poblacional de
Tornillo en la region oriental del Pera.

2. Materiales y métodos

Material bolégico

Los materiales de Tornillo fueron colecta-
dos en cinco departamentos de la region
oriental del Peru (Loreto, Madre de Dios,
Puno, San Martin y Ucayali) (Figura 1). Se re-
gistro la informaciéon dasométrica de los in-
dividuos seleccionados: altura total y co-
mercial (Ht, Hc respectivamente), diametro
a la altura de pecho (DAP), rectitud de fuste
y bifurcaciéon, asi mismo los individuos fue-
ron georreferenciados (Tabla 1). Las hojas
fueron colectadas en sobres de papel debi-
damente rotuladas y almacenadas en un re-
cipiente hermético con silicagel, posterior-
mente las muestras fueron transportadas a
la sede central del Instituto Nacional de In-
novacion Agraria (INIA) para la extraccion
de los acidos nucleicos.

Extraccion de ADN

La extraccion de ADN se realiz6 de acuerdo
con Cruz et al. (2019) el cual se basa en la
metodologia de Doyle y Doyle (1987) con
modificaciones para la especie. Breve-

mente, las hojas fueron trituradas con nitro-
geno liquido hasta la obtenciéon de un polvo
fino. 100 mg del polvo obtenido fue mez-
clado con buffer de extraccion CTAB 2X (100
mM Tris-HCI, 1,4 M NaCl, 20 mM EDTA, 2%
CTAB, 1% PVP) y 0,2% B-mercaptoetanol
hasta la obtener una mezcla homogénea.
Las muestras fueron incubadas a 65 °C por
60 minutos, posteriormente se adicion6 clo-
roformo: alcohol isoamilico (24:1), el sobre-
nadante fue colectado y se adicioné buffer
CTAB 10X (0,7 M NaCl, 20 mM EDTA, 100 mM
Tris-HCl y 10% CTAB) y cloroformo: alcohol
isoamilico (24:1). El sobrenadante obtenido
fue precipitado con isopropanol frio, mez-
clandose suavemente para luego llevarlo a -
20 °C por 1 hora. El pellet fue lavado sucesi-
vamente con etanol (70 y 90 %) y resuspen-
dido en agua libre de nucleasas, posterior-
mente se adicion6 RNasa A (10 mg ml-1) in-
cubandose a 37 °C por 3 horas. La integri-
dad y calidad de los ADNs fueron evaluadas
a través de una electroforesis en agarosa
(1%) en buffer TBE (Tris-HCI 0,04 M; acido
EDTA 1 mMy acido boérico 0,04 M; pH 8) a 90
V por 1 hora previa tincion con Gelred
(Biotium®). La concentracion y pureza del
ADN fue realizada en un nanofotémetro
NP80 (Implen®) donde se evalud las relacio-
nes A260/280 y A260/230.
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Figura 1. Zona de colecta de muestras de Tornillo realizada en cinco departamentos de la region oriental del Pera.
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Tabla 1
Ubicacion geografica de las colectas de tornillo
Departamento Provincia Distrito n Latitud Longitud Altitud
Puno Carabaya San Gaban 11 379823 8514824 613
Ucayali Padre Abad ) Von _Humboldt 4 493979 9023725 238
Coronel Portillo Masisea 17 648737 9037902 227
Loreto Maynas SJ. Bautista 17 676228 9562749 131
Alto Amazonas Yurimaguas 6 375504 9343607 151
San Martin Huallaga Saposoa 11 292847 9231814 768
Piscoyacu 8 294782 9228503 867
Madre de Dios Tambopata Las Piedras 17 483525 8673352 263
Total 91

Caracterizacion genética

Se realizé una prueba para la identificacion
de los primers mas polimoérficos segin lo
propuesto por Goyal ef a/. (2014). EI PCR se
desarrollé en un volumen de 10 pl, se utilizé
el kit Kapa HiFi Hotstart ReadyMix, primers
(1 uM), ADN (2 ng) y agua libre de nucleasas.
La amplificacion se desarrollé en un termo-
ciclador Simplyone (Applied Biosystems™)
siendo las condiciones: 94 °C por 4 min, 40
ciclos a94 °C por 1 min, 37°Cpor45s,72°C
por 2 min y una extensiéon de 10 min a 72 °C.
Los fragmentos amplificados fueron separa-
dos a través de una electroforesis en aga-
rosa (1 %) a 90 v en buffer TBE, la tincion se
realiz6 con Gelred, el patrén de bandas fue
visualizado en un transiluminador UV y las
imagenes fueron almacenada en un fotodo-
cumentador.

Analisis de datos

Los primers RAPDs mas polimérficos gene-
raron un perfil de patrones de bandas por in-
dividuo que fueron registrados en una
matriz basica de datos como presenciay au-
sencia (1 y 0, respectivamente). El analisis
descriptivo de los primers fue realizado a
través de Infogen (Balzarini y Di Rienzo,
2004; 2016) evaluando, nimero de muestras
duplicadas, proporcion de loci polimérfico
(PMF), contenido de informacién polimoérfica
(PIC) (segun Botstein et al, 1980), % de
amplificacion (AMP) y la probabilidad que
dos individuos puedan compartir el mismo
alelo al azar (PDICMA). A nivel poblacional
se evalu6 con GenAlex 6.5 (Peakall y
Smouse 2006, 2012), numero de alelos
diferentes (Na), alelos efectivos (Ne), indice
de Shannon (l), diversidad genética o
Heterocigocidad esperada (He) y neutra de
la poblaciéon (uHe), el porcentaje de loci
polimérfico, la distancia e identidad gené-
tica de Nei y la variacion genética entre las
poblaciones (PhiPT) a través de Analisis Mo-
lecular de Varianza (AMOVA), a la vez se
realizé6 un analisis de correlacion espacial
entre la distancias genéticas y geografica
mediante de la prueba de Mantel. El analisis
de disimilaridad se realiz6 mediante el coe-

ficiente de Jaccard y el agrupamiento me-
diante el algoritmo de Neighbor Joining, asi
mismo se desarrollé el Analisis de Coorde-
nadas Principales (PcoA) mediante el pro-
grama DARwin 6.5 (Perrier y Jacquemoud,
2006). La relacion entre los grupos genéti-
cos por localidades fue analizada a través
del Arbol de Recorrido Minimo (ARM) me-
diante Infostat (Di Rienzo et al., 2015).

3. Resultados y discusion

Diversidad genética

De los 44 primers evaluados se identificaron a
los 5 mas polimoérficos (OPA02, OPAO04,
OPA12, OPA18 y OPF05) con patrones de
bandas en el rango de 200 a 3000 pb. De los 96
marcadores identificados, OPA04 y OPA18
presentaron un mayor numero de bandas
polimoérficas (20), seguido de OPA02 Y OPA12
(19) y OPFO5 (18).

Los primers con el mayor contenido de am-
plificacion (AMP) se registr6 para OPA04,
OPA18, OPF05, OPA02y OPA12 (53,57; 52,47,
48,78; 43,03 y 40,95 %, respectivamente). El
promedio de las bandas polimérficas (47,86%)
es superior a lo reportado por Hamrick y Godt
(1990) para especies dicotiledoneas (44,8%).
Los primers con mayor PIC fueron OPA18,
OPA04, OPA12 y OPF05 (0,31; 0,30; 0,29 y
0,28 respectivamente) estos marcadores
superan la mitad del PIC siendo los mas
informativos y de mayor utilidad para la
caracterizacion genética (Balzarini et al,
2010), mientras que OPA02 fue de 0,24. La
probabilidad que dos individuos compartan el
mismo alelo al azar (PDICMA) ha permitido
identificar materiales duplicados en caia de
azucar (Balzarini et al., 2010). OPA04, OPA12,
OPA18 y OPFO05 permiten discriminar
duplicados dentro de las muestras analizadas,
no reportando duplicados para el presente
estudio (Tabla 2). EI Numero de alelos
diferentes (Na) oscila entre 1,698 a 1,896 en
los departamentos de Puno (1,698); Ucayali
(1,896); Loreto (1,813) y San Martin; en Madre
de Dios fue menor (1,271), similar comporta-
miento con el nimero de alelos efectivos (Ne)
(1,449; 1,507; 1,496; 1,496 y 1,297, res-
pectivamente).
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Tabla 2
Evaluacion basica de los primers de RAPDs en tornillo

En el caso de Puno, se encuentra relacio-
nado con Ucayali (Figura 2a), la cual fue co-

z’;’:g; 135 5'2295 2'24 2‘2"53 :3:;‘;”02 rroborado mediante el Analisis de Coorde-
- 0:90 0130 53:57 1:50E_11 nadas Principales (Flgurq 2b) identifican-
OPA12 19 095 029 4095 2.90E-11 dose. cuatro grupos genetlcos (!_oreto, San
OPA18 20 095 031 5247 2,00E-12 Martin, Madre de Dios, Ucayali- Puno). El
OPF05 18 1 0,28 48,78  2,60E-10 analisis de conglomerados (Figura 2c) per-
Total 96 47,86  3,00E-51 mite evaluar el agrupamiento de los cinco

Bandas polimoérficas (BP), la proporcion de loci polimérficos
(PMF95), indice de Contenido Polimérfico (PIC), Porcentaje de
Amplificacion (AMP), Probabilidad de dos individuos compartan el
mismo alelo al azar (PDICMA).

El indice de Shannon (I) provee una
informacion robusta del intercambio
genético dentro de una poblaciéon, en un
sentido mas amplio a los valores de disper-
sion que el Fst (Rossetto et al, 2008;
Sherwin et al., 2006). | oscila entre 0,402 a
0,447 para los departamentos de Puno
(0,402); Ucayali (0,447); Loreto (0,433) y San
Martin (0,422), mientas que Madre de Dios
presenta un menor valor (0,262). La hetero-
cigosidad (He) se encuentran en el rango de
0,265 - 0,289 en los departamentos Ucayali
(0,296); Loreto (0,289); San Martin (0,278) y
Puno (0,265); mientras que Madre de Dios
presenta menor valor en comparacion a los
otros departamentos (0,174). Se realiz6 un
analisis de correlacion de Pearson entre los
indices de Shannon y Nei encontrandose
una alta correlacion (r2 = 1, p-value <
0,0001), la cual ha sido reportada en espe-
cies forestales como Cedrela odorata
(Tijerino et al., 2016). De la misma forma el
porcentaje de loci polimorfico alto (81,25% -
91,67%) para los departamentos de Puno,
Ucayali Loreto y San Martin, mientras que en
Madre de Dios el porcentaje de polimor-
fismo es reducido (Tabla 3).

Estructura genética

El analisis espacial a través de la prueba de
mantel sefala una correlacion significativa
entre los patrones genéticos y geograficos
(rxy = 0,311; p-value < 0,001). El agrupa-
miento realizado a través del indice de Jac-
card permite la identificacion de tres grupos
poblacionales (Loreto, Madre de Dios y Uca-
yali), dentro del grupo de Ucayali se observa
una sub-agrupacion la cual corresponde a
los departamentos de San Martin, Ucayali.

Tabla 3

departamentos, Loreto y Ucayali se encuen-
tra relacionados, asi mismo Puno esta rela-
cionada con Ucayali, mientras de Madre de
Dios y San Martin se encuentran distancia-
das a los dos primeros departamentos. El
analisis de Correspondencia Canbnica
(Figura 2c) corrobora la cercania de las po-
blaciones de Loreto y Ucayali, a la vez se vi-
sualiza relacion entre Ucayali- Puno y Lo-
reto- Madre de Dios y de San Martin. A lavez,
las poblaciones del sur (Ucayali y Puno) se
agrupan en un mismo cuadrante; mientras
que las poblaciones del norte (Loreto y San
Martin) se encuentra opuesto a las poblacio-
nes del sur, mientras que la de Madre de
Dios tiene una cercania a la poblacion de Lo-
reto.

El arbol de recorrido minimo (ARM) es un al-
goritmo de encadenamiento de objetos
que permite una mejor interpretacion de las
ordenaciones en espacios de dimension re-
ducida, los puntos se conectan con segmen-
tos de lineas rectas de manera que se en-
cuentren unidos (Arroyo et al, 2005;
Balzarini et al., 2010). Los dos componentes
del ARM a nivel de departamento representa
el 68 % de distribucion poblacional, donde
las poblaciones de Ucayali y Loreto son po-
blaciones diferenciadas y cercanamente
emparentadas, mientras que la poblaciéon
de Puno tiene un origen en Ucayali, de la
misma manera San Martin se encuentra mas
distanciado. A la vez que la poblacion de Lo-
reto interacciona con las de Madre de Dios.
A nivel de localidad, las evaluaciones en la
localidad de San Juan Bautista (Loreto) ha
interaccionado con las localidades Ucayali
(Masisea e Irazola), asi también con las Pie-
dras (Madre de Dios), siendo Masisea la lo-
calidad que ha interaccionado con las po-
blaciones de San Martin (Saposoa vy
Piscoyacu) y Puno (San Gaban) y Madre de
Dios (Las Piedras) (Figura 3).

Resumen de los indices de genética en las poblaciones de tornillo a nivel de departamento

Departamento N Na Ne | He uHe % Loci polimoérfico
Puno 11 1,698 1,449 0,402 0,265 0,278 81,25
Ucayali 21 1,896 1,507 0,447 0,296 0,304 91,67
Loreto 23 1,813 1,496 0,433 0,289 0,295 86,46
San Martin 19 1,813 1,469 0,422 0,278 0,285 88,54
Madre de Dios 17 1,271 1,297 0,262 0,174 0,179 53,13

Numero individuos por localidad (N), Nimero de alelos diferentes (Na), Nimero de alelos efectivos (Ne), indice de Shannon (1),
Heterocigosidad esperada (He), Heterocigosidad esperada neutra (uHe).
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Figura 2. Estructura poblacional de las poblaciones de Tornillo a partir marcadores RAPDs. a) Agrupamiento mediante
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Analisis de conglomerados de las poblaciones de Tornillo (distancia Euclidiana). d) Analisis de correspondencia de las

poblaciones de Tornillo.

Tabla 5

Matriz de diferenciacion poblacional pareada entre la distancia genética de Nei (diagonal abajo) vs. Variacion genética

poblacional (PhiPT) (diagonal arriba) en tornillo

Departamento Puno Ucayali Loreto San Martin Madre de Dios
Puno 0,093 0,160 0,179 0,438
Ucayali 0,059 0,082 0,171 0,397
Loreto 0,083 0,048 0,226 0,368

San Martin 0,106 0,080 0,112 0,419
Madre de Dios 0,244 0,226 0,200 0,240

La variacion genética en las poblaciones de
Tornillo se presentan principalmente una
alta variacion de los individuos dentro de los
departamentos (74%) y una baja se varia-
cion entre los departamentos (26%), el com-
portamiento de la alta variacion dentro de
departamentos es semejante a lo reportado
en Cedrela odorata (Tijerino et al., 2016) los
cuales presentan una alta significancia
(PhiPT = 0,256; p-value < 0,0001), estos re-
sultados permitiria a definir una estrategia
para la conservacion in situ y ex-situ como
sefhala Andrianoelina et al. (2006).

La comparacion pareada de la diferencia-
cion poblacional fue calculada a partir de
los indices de Neiy PhiP (Tabla 5). El aparea-
miento de PhiP se encontré en el rango de
0,082 - 0,438; la poblacion de Madre de Dios
tiene menor diferenciacion con los otros de-

partamentos, siendo Ucayali-Puno y Uca-
yali-Loreto los que presentan menor dife-
renciacion de PhiP (0,093 y 0,082 respecti-
vamente). Esta relacién es similar con el in-
dice de Nei (0,048 y 0,059). La ultima com-
paracion es consistente geograficamente.
En ambas comparaciones Puno es genética-
mente similar a Ucayali, de la misma manera
Loreto y Ucayali. Las poblaciones forestales
con diferentes origenes geograficos pre-
sentan altos niveles de variacion (Hamrick
et al, 1992), las cuales se encuentran
influenciadas por el sistema de repro-
duccioén, el flujo de genes, la dispersion de
semillas y la seleccion natural (Wang et al.,
2011), estos conceptos contribuyen al desa-
rrollo de estrategias para la identificacion
de unidades de conservacion (Newton et al.,
1999), las especies forestales con amplio
rango geografico, representa un alto nivel
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de diversidad genética en comparacion a
especies endémicas y especies autopolini-
zadoras (Casiva et al., 2002).
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Figura 3. Interaccion genética entre los departamentos y
poblaciones de Tornillo por Arbol de Recorrido Minimo.

4. Conclusiones

Los 5 marcadores RAPDs seleccionados
(OPA02, OPA04, 0OPA12,0PA18 y OPFO05) ha
generado 96 bandas polimérficas que ha
permitido evaluar la diversidad genética de
Tornillo, El PIC de los marcadores emplea-
dos presentan variaciones lo que permite el
analisis de diversidad, los individuos colec-
tados dentro de los departamentos presen-
tan una variabilidad en la heterocigosidad
(He), siendo Madre de Dios la region con me-
nor valor, estos valores guardan una rela-
cion directa con el indice Shannon. Asi-
mismo, las poblaciones estudiadas presen-
tan una correlacion entre las variables geo-
graficas y genéticas. Loreto y Ucayali son
las poblaciones estrechamente relacio-
nada; los individuos de San juan Bautista
(Loreto) presenta una relacion directa con
los Masisea e Irazola (Ucayali) y las Piedras
(Madre de Dios); asi mismo Masisea se rela-
ciona con las poblaciones de Piscoyacu y
Saposoa (San Martin).

El desarrollo de un programa de conserva-
cion es importante en el conocimiento de la
distribucion de la variacion genética de una
especie para el aprovechamiento racional a
de la diversidad de grupos genéticos de la
especie, por lo que es necesario la toma de
decisiones basadas en patrones genéticos
especialmente si la accion antropogénica
tiene un papel predominante sobre los habi-
tats de las especies. En Tornillo, a través in-
vestigacion en estructura y diversidad per-
mite determinar el estado actual de la espe-
cie en el Perq, siendo este el primer reporte
del estado poblacional que permitira imple-
mentar una linea base del estado situacional

de la especie como se viene desarrollando
en especies nativas forestales de importan-
cia econoémica en el Peru.
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