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RESUMEN

El género Alstroemeria es exclusivamente sudamericano y consta de 82 taxa distribuyéndose, principalmente en
Chile y Brasil. La gran importancia económica que han adquirido las Alstroemerias chilenas como plantas
ornamentales ha despertado gran interés en la variabilidad morfológica de las flores y variabilidad genética en
especies con potencial valor económico. Una de ellas es Alstroemeria hookeri que posee cuatro subespecies, de
las cuales, la subespecie tipo, es endémica de las regiones del Maule y Biobío. Su distribución geográfica
consiste de dos rangos, separados por la Cordillera de la Costa. Así, existen poblaciones costeras, creciendo,
entre los 5-20 m de altura en las provincias de Arauco, Concepción, Ñuble y Cauquenes y poblaciones del interior
creciendo entre los 100-150 m de altura, en las provincias de Biobío y Ñuble. Evidencias preliminares señalan
diferencias fenotípicas entre poblaciones costeras y del interior, relacionadas con el color y forma de los tépalos.
Por esta razón, se realizó un estudio morfológico comparativo en el rango completo de distribución de esta
subespecie y estudiar su genética poblacional, especialmente los niveles de estructuración poblacional. Se
analizaron 33 caracteres florales, mediante métodos de ordenación. El estudio morfológico indica una tendencia a
separar las poblaciones en dos grupos, coincidiendo con los extremos de la variación morfológica y con ambos
rangos de distribución, existiendo caracteres que aportan a ello. Los índices de variabilidad genética fueron
determinados usando 17 loci aloenzimáticos. Además, se estimaron los valores de estructuración poblacional y se
realizó un análisis de AMOVA. Se estimaron valores de distancia genética de Nei, entre todos los pares de
poblaciones para construir un dendrograma que refleje las relaciones de similitud genética. Los resultados
indican altos valores de estructuración entre poblaciones y baja variabilidad genética intrapoblacional en esta
subespecie. Los resultados del AMOVA indican que la variabilidad se da principalmente entre poblaciones. Sin
embargo, estos resultados variaron cuando se analizan las poblaciones de ambos rangos de distribución
separadamente. La similitud genética no coincide con la divergencia morfológica entre individuos de la costa e
interior, indicando que algunas poblaciones del interior están más relacionadas genéticamente, con poblaciones
costeras que con aquellas de su mismo rango geográfico.

Palabras clave: Alstroemeria hookeri, divergencia genética, genética poblacional, variabilidad morfológica.

ABSTRACT

The genus Alstroemeria consists of 82, exclusively South American taxa that are distributed mainly in Chile and
Brazil. The great economic relevance, that has acquired the Chilean Alstroemeria species, as ornamentals, has
aroused great interest in the morphological variability of their flowers and genetic variability in those species with
potential economic value. One of these species is Alstroemeria hookeri which has four subspecies, of which A.
hookeri subsp. hookeri, is endemic to the Maule and Biobío Regions. Its geographic distribution consists of two
ranges, separated by the Coastal Mountain. Thus, there are populations growing in the coastal range, between 5-20
m high, in the provinces of Arauco, Concepcion, Ñuble, and Cauquenes, and populations of the Central Valley,
growing between 100-150 m in the Biobío and Ñuble provinces. Preliminary evidence indicated phenotypic
differences between coastal and Central Valley populations, principally in colour and shape of the tepals. For this
reason, a comparative morphological study was carried out in the complete geographic distribution of this
subspecies and a population genetics study was conducted also, especially to determine the levels of population
structure. Thirty three floral characters were analyzed through ordination methods. The morphological study
shows a slight tendency to separate the populations into two groups, which coincide with the extremes of
morphological variation and both geographic ranges, with characters that contribute to this separation. The genetic
variability indices were estimated using 17 allozymic loci. We estimated population structure and also carried out an
AMOVA analysis. Nei’s genetic distances among all population pairs were estimated to obtain a dendrogram
showing the genetic similarity relationships. The results indicate high levels of genetic structure and low values of
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within population genetic diversity were found. The results of AMOVA indicate that the variability occurs mainly
among populations. However, these results varied when populations from both geographic ranges were separately
analyzed. The genetic similarities are not congruent with the morphological divergence between both geographic
ranges, indicating that some populations from Central Valley are more related genetically to some from coastal
populations than populations from their own geographic range.

Key words: Alstroemeria hookeri, genetic divergence, morphological variability, population genetics.

INTRODUCCIÓN

Alstroemeria L. (Alstroemeriaceae) es un
género exclusivamente sudamericano y
comprende 82 taxa distribuidos desde
Venezuela a Argentina y Chile. La mayor
cantidad de especies se encuentra en Chile
central y este de Brasil (Bayer 1987, Muñoz &
Moreira 2003). Las especies de este género
crecen desde el nivel del mar hasta los 4500 m
de altitud (Aagesen & Sanso 2003; Ravenna
1988, Sanso 2002). En Chile existen 49 taxa (33
especies, 8 variedades y 8 subespecies), de los
cuales 40 son endémicos y 42 están en la zona
central del país (28º-38º S), solo tres especies
se distribuyen al norte de los 28º S y cuatro al
sur de los 38º S (Muñoz & Moreira 2003). El
alto nivel de endemismo que presenta el
género en esta zona geográfica podría deberse
a la gran diversidad de ambientes que ofrece la
zona central del país (Arroyo et al. 2008, Lazo
et al. 2008).

Dada la belleza de sus flores, las especies
de Alstroemeria  han adquirido relevancia
mundial como plantas ornamentales de cultivo
y de corte (Buitendijk & Ramanna 1996,
Buitendijk et al. 1997) alcanzando un alto valor
comercial (Stephens et al. 1993). Holanda,
Inglaterra, Japón y Estados Unidos presentan
programas de cultivo y propagación de
especies con fines comerciales (Miyake 1989,
Jeu et al. 1992). Los factores principales para
su venta son la gran durabilidad de sus flores y
lo llamativo del perigonio. Nuevos cultivares,
como también híbridos de Alstroemeria son
producto de hibridaciones controladas, de
mutaciones y selección artificial (Sanso 1996).
Se han realizado cultivos de óvulos fertilizados
artif icialmente para la hibridación
interespecífica (Hoshino 2008). Todos estos
híbridos llegan a nuestro país como producto
de importación para su comercialización
(Muñoz & Moreira 2003). Entre las especies
nativas de Sudamérica que se han considerado
como parentales de los cultivares o como
excelentes candidatos para su producción,

figuran A. ligtu L., A. pelegrina L., A. aurea
Graham, A. magenta Bayer, A. psittacina
J.G.C. Lehmann, A. inodora Herb., A. pulchra
Sims, A. violacea Phil., A. versicolor Ruiz et
Pavón y A. caryoplyllacea Jacq. (Hoshino
2008). Distintas técnicas de biotecnología
aplicada a la floricultura, se están usando en la
obtención de híbridos entre especies de
Alstroemeria nativas de Chile, entre ellas, A.
hookeri (Shinoda & Murata 2003). Varias
especies de Alstroemeria están formando
complejos de varias entidades subespecíficas
(subespecies o variedades) haciéndose muy
difícil su reconocimiento. Esto podría deberse
a los activos procesos microevolutivos que
pueden estar experimentando las especies.
Uno de estos complejos está constituido por
las 4 subespecies de A. hookeri Lodd.: A.
hookeri subsp. hookeri, A. hookeri subsp.
recumbens (Herbert) Bayer, A. hookeri subsp.
maculata  Bayer y A. hookeri  subsp.
cummingiana (Herbert) Bayer (Bayer 1987).
Sin embargo, Muñoz & Moreira (2003) solo
reconocen las tres primeras subespecies,
manteniendo a A. cummingiana Herbert a
nivel específico. Lo relevante de este complejo
es la potencial importancia económica que
posee, dada la belleza de sus flores, lo que
queda de manifiesto en la publicación de
Muñoz & Moreira (2003).

Especialmente interesante es la subespecie
típica de este complejo, A. hookeri subsp.
hookeri. Esta subespecie es endémica de las
Regiones del Maule y del Biobío, con una
distribución disjunta a ambos lados de la
Cordillera de la Costa. De este modo, existen
poblaciones que crecen en la zona costera,
entre los 5 y 20 m de altitud en las provincias
de Arauco, Concepción, Ñuble y Cauquenes.
Por otro lado, existen poblaciones que crecen
en zonas del interior, entre los 100-150 m de
altura, en las provincias de Biobío y Ñuble.

Observaciones preliminares en terreno
mostraron diferencias morfológicas entre las
poblaciones costeras y las del interior,
específicamente en los caracteres florales (C
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Baeza, observación personal). Por otro lado, se
han documentado diferencias entre el cariotipo
de las poblaciones costeras y del interior
(Cajas et al. 2009, Baeza et al. 2010). De existir
estas diferencias, es importante saber si van
acompañadas por diferenciación genética en A.
hookeri subsp. hookeri, ya que a través de
procesos microevolutivos, podría estar
ocurriendo divergencia de dos l inajes
genotípicamente distintos dentro de esta
subespecie, separados por la Cordillera de la
Costa.

De este modo, en el presente trabajo se
plantean los siguientes objetivos: (1) estimar la
variabilidad genética intra- e interpoblacional
de esta subespecie, en todo su rango de
distribución geográfica, a través de
electroforesis aloenzimática, (2) evaluar la
diferenciación y estructuración poblacional en
A. hookeri subsp. hookeri, para comprobar si
existen flujos génicos entre las poblaciones
costeras y del interior, y (3) determinar si
existe correspondencia entre la diferenciación
genética y morfológica entre las poblaciones
costeras y del interior.

MÉTODOS

Recolección del material de estudio

Se recolectaron plantas y semillas en 20 poblaciones,
tratando de abarcar el rango completo de distribución
geográfica de A. hookeri subsp. hookeri obteniendo las
coordenadas geográficas de cada población (Tabla 1).
Diez poblaciones corresponden al rango costero y 10
al  interior (Fig.  1).  Material  de referencia fue
depositado en el herbario CONC (Holmgren et al.
1990) de la Universidad de Concepción. Además, se
mantuvieron en invernadero, plantas cultivadas de
cada una de las  poblaciones recolectadas.
Paralelamente, se recolectaron hojas jóvenes de 30
individuos por población, para la extracción de
aloenzimas. Las plantas fueron recolectadas en una
transecta y separadas por al menos cinco metros una
de otra ,  con el  f in  de asegurarse de obtener
individuos di ferentes,  dado que las  plantas se
reproducen vegetativamente por rizomas. Para el
estudio exomorfológico, se recolectaron tres a cinco
individuos por población y se analizaron entre cuatro
a seis flores por individuo.

Análisis aloenzimático

Se utilizaron nueve sistemas aloenzimáticos: Glutamato
deshidrogenasa (GDH, EC 1.4.1.2), Fosfoglucomutasa
(PGM, EC 2.7.5.1), Fosfoglucosa isomerasa (PGI, EC
5.3.1.9), Triosa fosfato isomerasa (TPI, EC 5.3.1.1), 6-
Fosfogluconato deshidrogenasa (6PGDH, EC 1.1.1.44),
Malato deshidrogenasa (MDH, EC 1.1.1.37), Shikimato

deshidrogenasa (SKDH, EC 1.1.1.25), Isocitrato
dehidrogenasa ([NADP] IDH EC 1.1.1.44) y Alcohol
deshidrogenasa (ADH, EC 1.1.1.1). El buffer de
extracción fue: 0.1 M de tris-HCl (pH 7.5), 14 mM de 2-
mercaptoetanol, 1 mM de EDTA (sal tetrasodio), 10
mM de MgCl2,  10 mM de KCl y 5-10 mg de
polivinilpilorridona por cada 0.5 ml de buffer (Gottlieb
1981). Las enzimas se separaron en geles de almidón al
12 %, con diferentes sistemas de buffers. Para los
sistemas TPI, ADH, GPI y PGM se usó TBE (Tris-
Borato-EDTA) como buffer de corrida y para los
sistemas MDH, PGD, IDH y SKDH se usó morfolina-
citrato. La tinción se realizó de acuerdo a Weeden &
Wendel (1989). De los zimogramas se obtuvo el
genotipo de los individuos de cada población. Con el
programa GenAlex versión 6.2 (Peakall & Smouse
2006) se calculó, para cada población, el número
promedio de alelos por locus (Na), el porcentaje de loci
polimórficos (P), la heterocigosidad observada (HO) y
esperada (HE) de Nei (1973), el número de alelos
privados (U) y el índice de fijación (FIS) de Wright
(1951), obtenido como 1- HO/ HE, de modo que valores
positivos indican déficit de heterocigotos y valores
negativos exceso de heterocigotos. La significancia
estadística de los desvíos del equilibrio Hardy-
Weinberg (H-W) se estimó a través de un test de Chi2.
Con el programa Arlequín 3.1 (Excoffier et al. 2005), se
estimó la estructuración poblacional (FST) para el total
de las poblaciones y para las poblaciones costeras y del
interior por separadas. Con este mismo programa se
realizó un análisis de varianza molecular (AMOVA),
con el f in de determinar como se distribuye la
variabilidad genética.

Para estimar la similitud genética entre todos los
pares de poblaciones, se utilizó la distancia genética de
Nei (1978). Las relaciones fenéticas se representaron a
través de un dendrograma construido con el algoritmo
“Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean
(UPGMA)”, usando el programa TFPGA 3.1 (Miller
1997). Para determinar el soporte de cada nodo, con el
mismo programa, se llevó a cabo un análisis de
bootstrap con 1000 permutaciones. Para saber si existe
correlación entre los valores de distancia genética y la
distancia geográfica se realizó un test de Mantel
(Smouse et al. 1986)

Análisis morfológico

Se analizó un total de 71 individuos, 39 fueron
recolectados en el rango costero y 32 en el interior. Del
total de 56 caracteres considerados, 23 resultaron
invariables y no se usaron en el estudio. Los 33
restantes fueron usados en el análisis, de los cuales 15
son cuantitativos continuos, seis cuantitativos discretos
y 12 cualitativos doble estado. En la Tabla 2 se
muestran los caracteres usados y sus respectivos
estados (cuando correspondió).

Con los 71 individuos y los 33 caracteres, se
construyó una matriz básica de datos, con la cual se
realizó un Análisis de Componentes Principales (ACP)
para describir la variabilidad de los caracteres y las
relaciones de similitud entre las poblaciones. Los datos
fueron previamente estandarizados y dada su
naturaleza se utilizó el coeficiente de correlación
momento-producto de Pearson para el cálculo de la
similitud fenética y cuyos valores se usaron para el
ACP (Sneath & Sokal 1973, Crisci & López-Armengol
1983). Estos análisis se llevaron a cabo usando el
programa NTSyS 2.02h (Rohlf 2005).
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fluctuaron entre 0.008 y 0.173, con un promedio
(± EE) de 0.079 ± 0.008. Al analizar las
poblaciones de la costa y del interior por
separado (Tabla 1), los valores de diversidad
genética variaron con respecto al total. Estos
valores resultaron más altos en las poblaciones
del interior (HO = 0.084, HE = 0.106, P = 41.76)
que en las del rango costero (HO = 0.051, HE =
0.052 P = 23.53). El índice de fijación promedio
(FIS) para todas las poblaciones fue de 0.125
con un rango que fluctuó entre -0.476 y 0.834.
Dos poblaciones de la costa y cinco del interior
presentaron desvíos significativos del equilibrio
H-W, hacia valores de FIS positivos y seis
poblaciones (tres de la costa y tres del interior),
presentaron desvíos significativos hacia valores
negativos, el resto de los valores no son
significativos (Tabla 1). Del mismo modo,
también hubo diferencias en la distribución de
la variabilidad genética. Los resultados del
análisis de AMOVA, considerando el total de las
poblaciones, indican que la mayor variabilidad
se da entre poblaciones (44.18 %), seguida de la
variabilidad intrapoblacional (41.71 %) y

Fig. 1: Distribución geográfica de las poblaciones estudiadas. Números indican el número de cada población.

Geographical distribution of studied populations. Numbers indicate population number.

RESULTADOS

Variabilidad genética

Con los nueve sistemas aloenzimáticos se
obtuvo resolución de 17 loci para las 20
poblaciones. El número de individuos por
población, de los cuales se obtuvo resolución
para todos los loci, varió entre 7 y 39 (véase
Tabla C1 en Material Complementario). Los
valores de variabilidad genética para todas las
poblaciones se muestran en la Tabla 1. El
porcentaje de loci polimórfico resultó bastante
variable entre poblaciones, con un rango entre
11.76 % y 58.82 % y un promedio (± EE) de 32.65
± 3.18 % y el número promedio de alelos por
locus varió entre 1.118 y 1.706 con un promedio
de 1.359 ± 0.031. Además, fue posible detectar
alelos privados en dos poblaciones costeras y
una del interior (Tabla 1). Los valores de
heterocigosidad observada (HO), para el total
de las poblaciones y loci, variaron entre 0.008 y
0.171, con un promedio (± EE) de 0.067 ± 0.010.
Los valores de heterocigosidad esperada
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finalmente entre rangos de distribución, costa-
interior (14.1 %). Todos estos valores resultaron
altamente significativos (P < 0.05). Sin
embargo, al analizar las poblaciones de ambos
rangos de distribución por separado, los
resultados fueron diferentes. En las poblaciones
costeras la variabilidad se da prácticamente
dentro de las poblaciones (80.26 %), en cambio
en las del interior la mayor variabilidad se da
entre poblaciones (56.98 %), ambos valores
significativos (P < 0.05).

El valor de estructuración poblacional (FST)
para todos los loci y todas las poblaciones fue
de 0.582. Para las poblaciones de la costa fue
de 0.197 y para las del interior 0.318. Todos
estos valores fueron significativos (P < 0.05).
El fenograma obtenido sobre la base de los
valores de distancia génica de Nei (1978), se
muestra en la Fig. 2. Se puede apreciar que
son cuatro poblaciones del interior (4187,
4214, 4216, 4218) las que claramente se
separan de las demás poblaciones. El resto de

TABLA 2

Caracteres seleccionados para el ACP y sus respectivos estados (cuando fueron necesarios).

Selected characters for PCA and their respective states (when needed).

Nº Carácter Estado

C1 Longitud de inflorescencia (cm)
C2 Número de flores por inflorescencia
C3 Grado de ramificación de la inflorescencia (1º - 8º)
C4 Longitud del pedicelo (cm)
C5 Longitud del tépalo 1 (cm)
C6 Longitud del tépalo 2 (cm)
C7 Longitud del tépalo 3 (cm)
C8 Longitud del tépalo 4 (cm)
C9 Longitud del tépalo 5 (cm)
C10 Longitud del tépalo 6 (cm)
C11 Número de nervios del tépalo 1
C12 Número de nervios del tépalo 2
C13 Número de nervios del tépalo 3
C14 Nectario en el tépalo 1 Presencia (1), Ausencia (0)
C15 Nectario en el tépalo 2 Presencia (1), Ausencia (0)
C16 Nectario en el tépalo 3 Presencia (1), Ausencia (0)
C17 Nectario en el tépalo 6 Presencia (1), Ausencia (0)
C18 Mucrón en el tépalo 2 Presencia (1), Ausencia (0)
C19 Mucrón en el tépalo 4 Presencia (1), Ausencia (0)
C20 Mucrón en el tépalo 5 Presencia (1), Ausencia (0)
C21 Mucrón en el tépalo 6 Presencia (1), Ausencia (0)
C22 Ensanchamiento en la base del tépalo 1 Presencia (1), Ausencia (0)
C23 Ensanchamiento en la base del tépalo 6 Presencia (1), Ausencia (0)
C24 Número de manchas de los tépalos 4 y 5
C25 Crenación en el tépalo 1 Presencia (1), Ausencia (0)
C26 Promedio de la longitud de las anteras (mm)
C27 Promedio de la longitud de los filamentos (mm)
C28 Desvío estándar longitud de los filamentos
C29 Desvío estándar de la longitud de las anteras
C30 Promedio del ancho de las anteras (mm)
C31 Desvío estándar del ancho de las anteras
C32 Longitud del estilo (mm)
C33 Longitud del estigma (mm)
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las poblaciones se distribuyen en dos grandes
ramas del fenograma, donde se mezclan
poblaciones del interior y de la costa.
Solamente una rama del árbol agrupa solo
poblaciones costeras (4181, 4182, 4220 y 4226).
Los resultados del test de Mantel indican que
no existe correlación entre los valores de
distancia genética y la distancia geográfica de
las poblaciones (R2 < 0,01 con una significancia
estadística para este valor, de P = 0.23),
situación que se ve reflejada al comparar el
mapa de distribución de la Fig. 1 con el
fenograma de la Fig. 2.

Variabilidad morfológica

El resultado del ACP (Fig. 3) obtenido a partir
de la matriz básica de datos (véase Tabla C2
en Material Complementario), muestra la
distribución de los 71 individuos analizados en
el espacio representado por los tres primeros
componentes. La distorsión de los datos en
estos tres ejes fue menor al 9 %. El ACP
muestra una amplia variabilidad morfológica
entre los individuos analizados, no pudiendo
reconocer claramente entre poblaciones
costeras y del interior. Sin embargo, se puede
apreciar una tendencia, en la cual la mayoría

de los individuos pertenecientes a poblaciones
del interior se ubican hacia valores negativos
del eje 2. Por el contrario hacia los valores
positivos del mismo eje se agrupan la mayoría
de los individuos de poblaciones costeras (Fig.
3A y 3B). En el centro se ubican individuos
tanto de distribución costera como del interior.
En la Tabla 3, se muestran los caracteres que
más aportan a la variabil idad de cada
componente.

DISCUSIÓN

Tres importantes factores inciden sobre los
niveles de diversidad genética y su distribución
en poblaciones naturales de plantas: (1) el
sistema de reproducción, (2) la dispersión de
las semillas y (3) el aislamiento reproductivo
entre poblaciones. (Hamrick & Godt 1989, 1996,
Hamrick & Nason 1996). Para A. hookeri subsp.
hookeri estos tres factores en conjunto juegan
un rol fundamental en los valores de
variabilidad genética y estructuración
poblacional. Con relación al primer punto, las
características florales de A. hookeri subsp.
hookeri  hacen suponer un modo de
reproducción cruzada asistida por insectos, tal

Fig. 2: Fenograma que representa las relaciones de similitud genética entre las poblaciones de A. hookeri
subsp. hookeri. (C) = poblaciones costeras. (I) = poblaciones del interior.

Phenogram representing the genetic similarity relationships among populations of A. hookeri subsp. hookeri. (C) = coastal
populations. (I) = Central Valley populations.
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como se ha documentado para otras especies de
Alstroemeria (Cavieres et al. 1998, Botto-Mahan
& Ojeda-Camacho 2000, Suárez et al. 2009).
Esto haría esperable una alta variabilidad
intrapoblacional y baja variabilidad entre
poblaciones (Hamrick & Godt 1996). Por otro
lado, cuando hay autocompatibilidad y
reproducción vegetativa, la situación es
contraria, esperándose una baja variabilidad
intrapoblacional y altos niveles de variabilidad
interpoblacional (Hamrick & Godt 1996). Los
valores promedio de variabilidad genética
obtenidos en el presente trabajo (HE = 0.079; HO

= 0.067; P = 12.4; Na = 1.4) estarían apoyando la
segunda hipótesis. A pesar de que muy poco se
sabe sobre la biología reproductiva de A.
hookeri subsp. hookeri, se ha documentado que
la mayoría de las especies de Alstroemeria son
parcial o completamente autocompatibles
(Rougier 2005), lo cual favorecería una baja
diversidad genética intrapoblacional y alta
variabilidad entre poblaciones. Sin embargo, la
autocompatibilidad no significa necesariamente
que exista autopolinización, de hecho, también
se ha descrito que la protandria ocurre en el
género, lo que resultaría clave para disminuir la

Fig. 3: Resultados del ACP, mostrando las relaciones de distancia entre las muestras morfológicamente
analizadas. Cuadrados negros representan individuos de poblaciones del interior. Cuadrados blancos repre-
sentan individuos de poblaciones costeras. A y B: dos diferentes vistas del espacio formado por los tres
componentes principales.

Results of PCA, showing distance relationships among morphologically studied samples. Black squares represent indivi-
duals from Central Valley. White squares represent samples from Coastal range. A and B: two views of the space formed by
the three principal components.
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autofertilización. En el presente trabajo se
detectó mucha variabilidad en el largo y
coloración de las anteras y filamentos, en el
tamaño y dehiscencia de las anteras y longitud
del estilo, encontrándose cinco morfotipos
florales distintos en todas las muestras
analizadas morfológicamente, sin embargo,
estas observaciones son preliminares y no se
puede asegurar que en A. hookeri  exista
protandria, aunque el proceso se ha descrito
como generalizado en el género (Muñoz &
Moreira 2003). Otro aspecto importante a
considerar es que las especies de Alstroemeria
se reproducen vegetativamente a través de
rizomas, lo que ayudaría a mantener altos
niveles de estructuración genética, fenómeno
que también ocurre en el complejo A. hookeri.
Además, nuestros resultados son congruentes
con los obtenidos para poblaciones de especies
con sistema de reproducción cruzada, pero
ocasionalmente con autopolinización (HE = 0.09;
P = 29.2 %; Hamrick & Godt 1996). También son
congruentes con los obtenidos para A. aurea
(HE = 0.093; HO = 0.086; P = 25 %; Na = 1.3; Souto
& Premoli 2003), una especie con atributos
biológicos similares a A. hookeri subsp. hookeri.
Similares índices de diversidad genética se han
publicado para especies con rango geográfico
limitado (HE = 0.063; P = 26.3 %; Hamrick &
Godt 1996), como lo es justamente A. hookeri
subsp. hookeri.

Con relación al segundo punto, todas las
especies de Alstroemeria  diseminan sus
semillas a través de un proceso explosivo
(gravedad) de la cápsula (Rougier 2005), lo
que indica que la dispersión de las semillas es
relativamente restringida, si se compara con
procesos de dispersión asistida por viento o
animales. Al respecto, se ha documentado que
para A. aurea  las semillas t ienen baja
capacidad de diseminación (Souto et al. 2002).
A pesar de que no se han hecho estudios
detallados para A. hookeri subsp. hookeri y,
dado que el proceso de diseminación de
semillas es el mismo para todo el género, lo
más probable que ocurra, es que esta
subespecie también tenga una l imitada
capacidad de dispersión. En este sentido
nuestros resultados de diversidad genética,
son muy parecidos a los de A. aurea, apoyando
esta hipótesis.

Considerando el tercer punto, Alstroemeria
hookeri  subsp. hookeri ,  presenta una
distribución geográfica disjunta, a ambos lados
de la Cordillera de la Costa en la Región del
Biobío y del Maule (Fig. 1). Las poblaciones
del rango costero, generalmente son muy
extensas y con gran cantidad de individuos, en
cambio las del interior están muy fraccionadas,
creciendo entre plantaciones forestales y
asentamientos humanos como pueblos y
pequeñas ciudades (observación personal de

TABLA 3

Aporte de los principales caracteres a la variación de cada componente.

Contribution of the main characters to the variation of each component.

Componentes Caracteres Aporte

Componente 1 Presencia/ausencia del ensanchamiento basal del tépalo 4 -0.79
Presencia/ausencia de las guías en el tépalo 6 0.77

Presencia/ausencia del ensanchamiento basal del tépalo 6 0.75
Crenación del tépalo 1 0.62

Promedio de la longitud de los filamentos 0.62
Longitud del estilo 0.6

Patrón de manchas de los tépalos 4 y 5 0.52

Componente 2 Presencia/ausencia de mucrón en el tépalo interno inferior 2 0.89
Presencia/ausencia de mucrón en el tépalo interno superior 5 0.89
Presencia/ausencia de mucrón en el tépalo interno superior 4 0.86

Componente 3 Longitud del tépalo 3 0.75
Longitud del tépalo 1 0.67
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terreno). Esta separación espacial entre las
poblaciones, hace que el flujo génico entre
ellas se vea muy afectado dependiendo de la
capacidad de vuelo de los polinizadores. Los
resultados del análisis de AMOVA indican que
la variabilidad genética radica principalmente
entre poblaciones (44.18 %), seguida por la
variabil idad intrapoblacional (41 %) y
finalmente, la menor variabilidad se da entre
ambos rangos de distribución (14.1 %). Estos
valores son congruentes con el alto valor de
estructuración genética (FST = 0.582). Sin
embargo, al analizar las poblaciones de ambos
rangos de distribución por separado, los
resultados del AMOVA y los valores de FST
indican que la estructuración poblacional es
significativamente menor en la costa que en el
interior. Esta situación podría ser explicada
por dos factores. Por un lado, la fragmentación
poblacional a la que han estado expuestas las
poblaciones del interior y la poca capacidad de
diseminación de polen y semillas que tiene la
subespecie. Ambos factores contribuyen a un
flujo genético limitado entre poblaciones, lo
que tendría como consecuencia una alta
estructuración genética entre las poblaciones
del interior. Este mismo hecho explica las
grandes diferencias (14 veces) de los valores
de FST entre zonas geográficas en A. aurea
(Souto & Premoli 2003), donde la
fragmentación y la conducta de los
polinizadores han jugado un rol fundamental
en los altos valores de FST encontrados para
una localidad con alto grado de alteración,
comparado con los bajos valores en sitios más
prístinos (Souto & Premoli 2003). Además, se
ha documentado que los polinizadores de A.
aurea no vuelan más allá de un metro entre
flores (Souto et al. 2002). Con respecto a los
polinizadores de A. hookeri ,  no se tiene
información acerca de las especies de insectos
que intervienen, ni la conducta de estos en
términos de la capacidad de vuelo entre
poblaciones. Sin embargo, se han
documentado varias especies de insectos que
visitan las flores de diferentes especies de
Alstroemeria (Aizen & Basilio 1998, Cavieres et
al. 1998, Botto-Mahan & Ojeda-Camacho 2000,
Souto et al. 2002, Souto & Premoli 2003,
Suárez et al. 2009), lo que hace suponer que
podrían también polinizar a A. hookeri subsp.
hookeri y probablemente con poca capacidad
de vuelo entre poblaciones, lo que estaría

siendo apoyado por los resultados de
estructuración y del análisis de AMOVA.

Con respecto a las diferencias cariológicas
(Cajas et al .  2009, Baeza et al .  2010) y
morfológicas leves (este trabajo) que se han
encontrado, los resultados genéticos no
concuerdan con una separación entre
poblaciones de la costa y del interior. Si bien
es posible encontrar poblaciones del interior
muy diferentes genéticamente al resto de las
poblaciones, no se aprecian en el dendrograma
agrupaciones claras separando ambos rangos
de distribución geográfica. Sin embargo, a este
respecto, no se pueden hacer afirmaciones
concluyentes dado los bajos valores de
bootstrap en casi todas las ramas del árbol. Un
aspecto importante a considerar es que la
diferenciación genética entre las poblaciones
no es explicada por distancia geográfica, tal
como lo demuestra el resultado del test de
Mantel.

Finalmente, sobre la base de nuestros
resultados, se puede concluir que los niveles
de variabilidad genética y de estructuración
poblacional detectados en A. hookeri subsp.
hookeri, están altamente influenciados por el
sistema de reproducción cruzada,
probablemente con autofertilización ocasional,
reproducción vegetativa a través de rizomas y
baja capacidad de diseminación de polen y
dispersión de semillas.

Desde el punto de vista de la conservación
de esta subespecie, es importante considerar
los altos valores de estructuración poblacional
encontrados, el escaso número de alelos y la
presencia de alelos únicos encontrados en
algunas poblaciones, los que pudieran tener
importancia selectiva frente a los cambios
ambientales, que en la actualidad suceden
dramática y vertiginosamente. Desde esta
perspectiva, también es importante tener en
cuenta los desvíos del equilibrio H-W hacia
valores negativos, si bien varios de estos
valores no son significativos, aquellos que sí lo
son (P < 0.05),  indican exceso de
heterocigotos en algunas poblaciones,
información que debiera ser considerada al
momento de un eventual plan de conservación
de esta subespecie, conservando áreas donde
se concentre mayor cantidad de variabilidad
genética. Otro aspecto a considerar son
aquellos lugares donde las poblaciones
presentan alto déficit de heterocigotos (valores
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significativamente mayores que cero),
principalmente poblaciones del interior, donde
las poblaciones están siendo afectadas,
probablemente por reducción y fragmentación
de su hábitat.

MATERIAL COMPLEMENTARIO

Las Tablas C1 y C2 están disponibles como
Material Complementario online en http://
r c h n . b i o l o g i a c h i l e . c l / 2 0 1 0 / 4 /
MC_Ruiz_et_al_2010.pdf.
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