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RESUMEN EJECUTIVO 

La hibridación es un proceso natural que ocurre cuando individuos de dos taxa 

diferentes se cruzan e intercambian material genético. Este proceso no es raro entre 

especies y ha llevado a la especiación en diferentes grupos de plantas. Sin embargo, 

hay pocos reportes de hibridación entre géneros. La evidencia de la biología 

reproductiva sugiere que Stenomesson aurantiacum y Phaedranassa dubia 

(Amaryllidaceae) hibridan naturalmente en el cráter del Pululahua, al norte de Ecuador. 

El objetivo de esta propuesta es determinar la existencia de hibridación entre ambos 

géneros, usando datos genéticos. Para ello, se amplificarán once cebadores de 

microsatélites para un total de 96 individuos. Los resultados del genotipado se 

analizarán por electroforesis y los alelos se identificarán usando el programa Geneious. 

Se estimarán las estadísticas descriptivas con el software GenAlex y se asignarán a los 

individuos en grupos genéticos usando el software Structure. Esperamos encontrar 

evidencia de la existencia de flujo genético entre los dos géneros, y que nuestros 

resultados proporcionen una mejor comprensión de su hibridación natural. 
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ABSTRACT 

Hybridization is a natural process that occurs when individuals from two different taxa 

interbreed and exchange genetic material. This process is not uncommon between 

species and has led to speciation in different groups of plants. However, there are few 

reports of hybridization between genera. Evidence from reproductive biology suggests 

that Stenomesson aurantiacum and Phaedranassa dubia (Amaryllidaceae) hybridize 

naturally at the Pululahua crater, in northern Ecuador. The objective of this proposal is 

to design a study to gather genetic evidence of hybridization between both genera, 

using genetic data. For this, eleven microsatellite primers will be amplified for a total 

of 96 individuals. Genotyping results will be analyzed by electrophoresis and alleles 

will be identified using the Geneious program. Descriptive statistics will be estimated 

with GenAlex software and individuals will be assigned into genetic groups using 

Structure software. We hope to find evidence of the existence of gene flow between 

the two genera, and that our results provide a better understanding of their natural 

hybridization. 
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CAPÍTULO I 

 

1. INTRODUCCIÓN 

La hibridación es un proceso que implica el cruzamiento entre individuos de 

dos poblaciones genéticamente diferentes (Harrison, 1993; Fitzpatrick et al., 2015). 

Históricamente, el primer caso de hibridación fue reportado por el reverendo Cotton 

Mather en 1716, al describir variedades de plantas de maíz (Zea mays) y de calabaza 

(Cucurbita spp.) como híbridos (Goulet et al., 2017). Este fenómeno natural ha 

dado origen a nuevas especies, principalmente de plantas. Se conoce que, 

aproximadamente el 25% de las especies de flora producen híbridos (Mallet, 2005), 

mientras que, en animales ocurre hibridación en un 6 a 10% de las especies (Chen 

et al., 2018).  

 

La hibridación es un evento evolutivo importante en la biología de plantas, pues 

desencadena procesos de adaptación, especiación, radiación adaptativa, e incluso 

aumenta la diversidad de fenotipos, lo cual es aprovechado en sectores agrícolas y 

hortícolas (Mitchell et al., 2019). Sin embargo, la hibridación puede representar 

problemas para las poblaciones de origen, como la invasión biológica, pérdida de 

diversidad genética y fenotípica, competencia e inclusive puede llevar a la extinción 

de ciertas especies (Campbell et al., 2019). A continuación, se presentarán algunas 

consecuencias que desencadena la hibridación como mecanismo evolutivo.  
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1.1. Consecuencias de la hibridación 

Además de los procesos anteriormente mencionados como consecuencias de la 

hibridación, se han observado características fenotípicas que diferencian a los 

híbridos y sus progenitores (Rothfels et al., 2015). Se sabe que estas características 

responden a fenómenos naturales, como el vigor híbrido, especiación híbrida, 

introgresión adaptativa y depresión endogámica (Abbott et al., 2016), de los cuales 

se hablará a continuación. 

 

1.1.1. Vigor híbrido 

El vigor híbrido o heterosis, es un fenómeno que describe a los híbridos con un 

mayor valor adaptativo o mejor aptitud física en comparación con sus progenitores, 

y generalmente ocurre en la primera generación de descendientes (Hochholdinger 

y Baldauf, 2018). La primera persona en observar este fenómeno fue el botánico 

alemán Joseph Kolreuter en 1763, quien realizó cruces entre dos variedades de 

plantas de tabaco, y reportó que la estatura de los híbridos era superior a la de sus 

progenitores (Hochholdinger y Baldauf, 2018). Darwin (1877) aseguró que las 

plantas híbridas tienen “mayor altura, peso y fertilidad”, es decir que pueden tener 

mayor biomasa en la adultez y una tasa de crecimiento más rápida que sus 

progenitores (Hochholdinger y Baldauf, 2018; Goulet et al., 2017).  

 

Investigaciones posteriores demostraron que los individuos heterocigotos son 

los que generalmente presentan rasgos superiores a sus progenitores, esto involucra 

un mayor tamaño, fertilidad, resistencia, entre otros (Smith y Lee, 2018).  
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En particular, se ha estudiado ampliamente el efecto del vigor híbrido en el 

maíz, en donde se identificó un incremento notorio en la aptitud y rendimiento de 

los híbridos a diferencia de los parentales (Shull, 1908). Las características que 

presentan los híbridos con respecto a sus progenitores son de gran interés, sobre 

todo en el sector comercial agrícola, el cual desde hace seis décadas realiza 

mejoramiento genético en cultivos de maíz tomando como base la heterosis (Smith 

y Lee, 2018). 

 

1.1.2. Especiación  

La especiación se refiere a una serie de mecanismos evolutivos por el que un 

linaje diverge, dando lugar a nuevas especies genéticamente diferentes y con 

aislamiento reproductivo (Mallet, 2007; Soltis y Soltis, 2009). Los mecanismos que 

promueven la especiación en plantas son dos, uno de ellos es la hibridación en 

alopatría o simpatría y el otro, la poliploidía (Alcántar-Vázquez, 2014). 

 

1.1.2.1. Mecanismos de Especiación  

1.1.2.1.1. Hibridación en alopatría o simpatría 

Sabiendo que, las plantas son organismos con ambos sexos en un mismo 

individuo, presentan la capacidad de autofecundarse por reproducción sexual o 

asexual, hecho que genera la aparición de nueva descendencia con variabilidad 

genética y reproductivamente aislada (Coyne y Orr, 2004).  
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La hibridación en alopatría o simpatría es común en poblaciones vegetales, las 

especies entran en contacto, intercambian material genético y se hibridan; 

dependiendo del éxito reproductivo y viabilidad de los híbridos, estos pueden ser 

reconocidos como una nueva especie (Perfectti, 2002). Dicha afirmación concuerda 

con un estudio en poblaciones alopátricas y simpátricas de Fuchsia microphylla y 

Fuchsia thymifolia de la familia Onagraceae en México, que registra la existencia 

de híbridos viables entre las dos poblaciones, los que posteriormente fueron 

evaluados bajo ciertos criterios para ser reconocidos como una nueva especie 

(Cervantes-Díaz, 2016). 

 

1.1.2.1.2. Poliploidía 

Por otro lado, la especiación por hibridación puede tomar dos caminos: el 

primero se refiere a una especiación homoploide, que implica un nuevo linaje 

híbrido sin un cambio en el número de cromosomas, lo cual es muy poco frecuente, 

como se demostró en Helianthus anomalus, de la familia Asteraceae (García, 2012). 

Mientras que, en el segundo, la especiación poliploide se basa en un incremento del 

tamaño del genoma debido a la presencia de tres o más juegos de cromosomas 

(Hegarty y Hiscock, 2005, en este caso, la poliploidía se presenta después de la 

hibridación como en Aegilops speltoides, de la familia Poaceae (Alix et al., 2017). 

Se ha detectado que, alrededor del 70% de angiospermas y el 95% de arbustos han 

pasado por eventos de poliploidía en su historia natural (Alcántar-Vázquez, 2014). 
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1.1.3.  Introgresión 

La introgresión se refiere a la transferencia de genes de una población a otra a 

través de hibridación, esto resulta en una progenie fértil que se continúa cruzando 

con sus progenitores. Cuando la descendencia es estéril, quiere decir que no ha 

ocurrido introgresión (Suarez-Gonzalez et al., 2018). Se habla de introgresión 

adaptativa cuando los alelos que pasaron por introgresión se mantienen a través del 

tiempo por selección natural (Goulet et al., 2017; Suarez-Gonzalez et al., 2018). 

 

La introgresión puede llegar hasta cierto punto, en donde el flujo genético de 

las especies se ve limitado debido a la existencia de ciertas barreras (físicas, 

morfológicas, genotípicas, entre otras), las mismas que afectan directamente al 

cruzamiento y reproducción de las especies, varios autores se refieren a esto como 

el “límite de las especies” (Harrison y Larson, 2014). Al mismo tiempo, la 

introgresión a través de la hibridación permite contribuir con nuevas combinaciones 

de alelos y fenotipos que no están presentes en los progenitores, a esto se le 

denomina “fenotipos transgresivos” (Barton, 2013). 

 

1.1.4.  Depresión endogámica  

Ocurre cuando los híbridos tienen menor valor adaptativo que sus progenitores, 

es decir, se ve una reducción en el fitness o rendimiento de los descendientes, que 

a la larga puede promover la pérdida de adaptación y una posible extinción 

(Tallmon et al., 2004). Este suceso es más común tras varias generaciones de 

entrecruzamiento (Edmands, 2007). No obstante, se ha visto que después de un 
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evento de hibridación al inicio puede haber depresión endogámica, pero con el pasar 

del tiempo los híbridos pueden aumentar su valor adaptativo (Pantoja et al., 2018).  

 

En un estudio sobre la evaluación de la aptitud de los híbridos resultantes de 

cruces dentro y entre poblaciones pequeñas y aisladas de la planta Primula vulgaris, 

como parte de un programa de reintroducción y rescate genético, se encontró que 

existen altos valores de depresión endogámica y una alta aptitud física en todos los 

híbridos descendientes. Con base en estos resultados, concluyeron que la depresión 

endogámica podría contrarrestar los efectos positivos del rescate genético durante 

los primeros años de vida. Sin embargo, es necesario evaluar posteriormente otros 

caracteres relacionados con la reproducción, supervivencia y el crecimiento en la 

descendencia híbrida (Barmentlo et al., 2018). 

 

1.2. Causas de la hibridación 

1.2.1. Polinización 

Las plantas que son polinizadas mediante mecanismos naturales sin control externo, 

reciben polen de fuentes desconocidas, incrementando así la variabilidad genética 

de la descendencia (Nie et al., 2005). Dicho esto, los polinizadores ejercen un papel 

fundamental en la hibridación de taxones (Yang et al., 2019), al ser generalistas, 

comparten y visitan diferentes especies aumentando la probabilidad de eventos de 

hibridación, lo que se conoce como “síndrome de polinización generalista” (Yu et 

al., 2014). Este es el caso de especies del género Ligularia (Yu et al., 2014), del 

género Roscoea (R. humeana x R. cautleoides) y Primula (P. secundiflora x P. 
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poissonii) que han hibridado tras ser polinizadas por los mismos insectos (Du et al., 

2012).  

 

Por otra parte, la hipótesis planteada por Darwin (1877), enuncia que las flores 

estériles atraen a más polinizadores. Esto se ha corroborado con estudios de biología 

reproductiva de Leopoldia comosa, una hierba nativa de Europa Central y Asia 

(Morales et al., 2012), en donde las flores estériles atraen a más polinizadores, 

evitando la geitonogamia (polen de una flor masculina que fertiliza a una flor 

femenina de la misma planta). Esto se debe a que las abejas no tienen preferencia 

por el fenotipo más común, en este caso, las flores fértiles, lo cual se demostró con 

estudios de ecología (Morales et al., 2012).   

 

1.2.2.  Cambio climático 

Otro mecanismo que promueve la hibridación es el cambio del clima y su efecto en 

varias especies de plantas y animales. Se ha visto que las especies responden al 

cambio climático con modificaciones en su distribución y rango geográfico, lo cual 

promueve a que las especies tengan contacto con sus congéneres, aumentando el 

potencial de hibridación (Todesco et al., 2016). Este fenómeno se ha reportado en 

las montañas de Sierra Nevada, al sureste de España, con un cambio en la 

distribución geográfica del 7% de las 24000 especies de plantas vasculares. A su 

vez, se identificó que alrededor del 25% de las especies endémicas de zonas altas 

pasan por procesos de hibridación con sus congéneres de zonas bajas, pues estas 

últimas se están adaptando a una mayor altitud (Gómez et al., 2015). 



8 

 

1.2.3.  Perturbaciones naturales y antropogénicas   

Algunos autores coinciden en que un disturbio o perturbación, ya sea natural u 

ocasionado por el ser humano, es uno de los factores importantes que promueven 

la hibridación natural (Yang et al., 2019). De hecho, la gran diversidad biológica es 

atribuida al efecto de las perturbaciones antropogénicas (fragmentación del hábitat, 

sobreexplotación, deforestación, entre otros) en sinergia con las perturbaciones 

naturales (erupciones volcánicas, incendios, impacto de asteroides, cambio 

climático, entre otros), las cuales han estado presentes a lo largo de la historia (Yang 

et al., 2019). No obstante, las perturbaciones aumentan también la probabilidad de 

hibridación e incrementan la variabilidad genética por la alteración en la fenología 

de las plantas, lo que provoca cambios en la época de floración de las plantas, 

disminución en la formación de botones, reducción en la producción de frutos y 

semillas, cambios en el desarrollo y en la reproducción por medio de polinizadores 

(Aizen, 2007). También, se crean nuevos nichos o zonas híbridas, que son lugares 

entre dos poblaciones genéticamente distintas donde coexisten especies que se 

hibridan sin cruzarse con sus parentales (Abbott, 2017).  

 

1.2.4.  Introducción de especies exóticas 

Se ha demostrado que la introducción de especies no nativas dentro de una 

población, junto con otros factores como la polinización, perturbaciones 

antropogénicas, alteración del hábitat y cambio climático, pueden resultar en 

eventos de hibridación entre especies nativas e introducidas (Pliszko y Zalewska-

Gałosz, 2016). Por consiguiente, si los híbridos se adaptan mejor y tienen un mayor 
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éxito reproductivo, estos podrían desplazar e incluso eliminar a las poblaciones 

originales, provocando así la pérdida de diversidad genética y pérdida de las 

especies raras o amenazadas de la región (Catford et al., 2018). Sin embargo, los 

efectos de la hibridación dependen de las características de las especies exóticas 

(como su densidad), y de la región receptora (como la capacidad de carga y la 

capacidad de las especies nativas para competir) (Kahilainen et al., 2011; Michelan 

et al., 2018). De acuerdo con Allendorf et al. (2001), se puede evidenciar tres 

modelos de hibridación entre especies nativas y exóticas: hibridación sin 

introgresión (cruzamiento que generalmente resulta en híbridos estériles), 

introgresión generalizada (híbridos son fértiles y exitosos, se cruzan con sus 

progenitores pudiendo desplazarlos) y mezcla completa (se pierden los genomas 

originales y se extienden los genomas híbridos).  

 

1.3. Herramientas moleculares para identificación de híbridos 

Toda la variación genética existente en las plantas se debe a la historia evolutiva 

de las poblaciones, sus sistemas de cruzamiento, densidad poblacional y flujo 

génico (Hamrick, 1989). Los estudios enfocados en la variación y estructura 

genética dentro y entre poblaciones de plantas, se han tornado relevantes para un 

uso adecuado y una conservación eficaz de especies (Amom y Nongdam, 2017). 

Con el advenimiento de las técnicas moleculares y análisis genómicos, estos 

estudios han logrado éxito, pues los híbridos pueden ser identificados no solo por 

características fenotípicas, sino también genéticas (Goulet et al., 2017).  
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Los marcadores moleculares son herramientas poderosas empleadas en varios 

campos de la ciencia, como la biología, ecología, evolución y biomedicina, para 

identificar y aislar genes de interés (Rentaría-Alcántara, 2007). Los trabajos 

relacionados con técnicas moleculares se enfocan en descifrar los patrones 

genéticos entre taxones estrechamente relacionados (Morris y Shaw, 2018), a su 

vez, son usados en estudios de conservación de especies, en donde se estiman los 

niveles de variación genética entre y dentro de poblaciones naturales (Elias y 

Rueda, 2020; Oleas, 2011a).  

 

En el pasado, el uso de los marcadores moleculares era limitado y a su vez, no 

se contaba con el genoma de referencia de todas las especies. No obstante, en la 

actualidad, contamos con una amplia gama de marcadores y una mayor 

disponibilidad de genomas de referencia (Harrison y Larson, 2014). Como 

consecuencia, se han desarrollado diferentes marcadores moleculares para 

identificar patrones de diversidad genética en varios organismos, los cuales son 

ampliamente usados porque no son afectados por el ambiente y proveen evidencia 

clara de variación en el genoma (Kumar et al., 2019). Además, son herramientas 

esenciales en análisis de relaciones genéticas, mapeo de genes, identificación de 

híbridos y rastreo de ciertos loci en plantas (Amom y Nongdam, 2017). 

 

Entre las principales herramientas moleculares para identificar hibridación en 

plantas, se han estudiado las siguientes: Polimorfismos de un solo nucleótido 

(SNPs), Polimorfismo de fragmentos obtenidos por amplificación (AFLP) y 
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Microsatélites (SSR). A continuación, se discuten brevemente los puntos positivos 

y negativos de cada uno de estos marcadores moleculares: 

 

1.3.1.  SNPs 

Los SNPs (polimorfismos de un solo nucleótido, por sus siglas en inglés) son 

cambios de un solo nucleótido en una sola posición, que ocurren por mutaciones de 

sustitución, deleción o inserción, y que son usadas como marcador genético en 

varias especies de animales y plantas (Garrido-Cárdenas et al., 2018). En su 

mayoría se distribuyen en regiones no codificantes del genoma; sin embargo, se ha 

encontrado que un grupo de SNPs corresponden a mutaciones asociadas con 

enfermedades (Mateo-Bonmatí et al., 2014). Para detectar estos polimorfismos, se 

usan técnicas como la secuenciación de ADN propuesta por Sanger, o con técnicas 

de secuenciación de nueva generación como Illumina (Dejean, 2018). Las ventajas 

que presenta esta herramienta se relacionan con la posibilidad de usar muestras de 

ADN degradadas o muy pequeñas y una desventaja es que, al estar ubicados en una 

región sin función, no aportan información específica de ciertos genes (Gupta et al., 

2001). 

 

1.3.2.  AFLP 

Los AFLP (polimorfismo de fragmentos obtenidos por amplificación, por sus 

siglas en inglés) son marcadores que amplifican fragmentos con dos enzimas de 

restricción, para ello, se usan cebadores diseñados para unirse a unas secuencias de 

ADN llamadas “stick – ends” o en español extremos pegajosos, se amplifican por 
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PCR y se reconocen secuencias en todo el genoma (Grover y Sharma, 2016). Es 

muy probable que detecten altos niveles de polimorfismo, mientras que, su 

limitación es que son marcadores dominantes, por lo que, reduce su actividad para 

detectar diversidad genética y endogamia (Amom y Nongdam, 2017). 

 

1.3.3.  SSR (MICROSATÉLITES) 

Los marcadores moleculares como los microsatélites, también conocidos como 

repeticiones de secuencias simples (SSR, por sus siglas en inglés) tienen alto 

polimorfismo, por lo que permiten probar la existencia de diferenciación 

poblacional, tasas de migración y eventos demográficos (Souza et al., 2019). Esto, 

a su vez, ha revelado que el flujo de genes entre especies o géneros proporciona 

nueva diversidad que puede estar adaptada a diferentes condiciones y finalmente 

contribuir a la especiación (Goulet et al., 2017). Los SSRs se han utilizado 

ampliamente como técnica para responder a preguntas referentes a genética de 

poblaciones en plantas, debido a que son marcadores neutros, fáciles y económicos 

de elaborar, identifican homocigotos y heterocigotos, son altamente variables, 

reproducibles en laboratorio y fáciles de analizar, además, tienen una alta tasa de 

mutación, lo que permite evidenciar eventos microevolutivos (Varshney et al., 

2005). En cuanto a las limitaciones de los SSRs, una de ellas es que los cebadores 

para estos microsatélites se deben elaborar para las especies en cuestión, sin 

embargo, es posible usar los cebadores para otras especies que estén estrechamente 

relacionadas. Otra desventaja de esta técnica es la probabilidad de encontrar alelos 

nulos y homoplasias de tamaño del alelo (Oleas, 2011a).  
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1.4. Reportes de hibridación en el Ecuador 

En el Ecuador, se han hecho varios estudios sobre hibridación en la flora andina. 

Uno de ellos demuestra la ocurrencia de hibridación durante la evolución del género 

Lachemilla de la familia Rosaceae, el cual actualmente tiene alrededor de 60 

especies que evidencian una pronta radiación ecológica en el clado (Morales-

Briones et al., 2018). De manera similar, la hibridación en el género Senecio de la 

familia Asteraceae demuestra que este proceso promueve la diversificación y 

radiación adaptativa de especies, y con ello un potencial cambio en las formas de 

crecimiento de las plantas (Dušková et al., 2017). En una investigación para 

determinar hibridación natural entre especies del género Vasconcellea y así, 

comparar las características morfologías con las genéticas, se utilizaron marcadores 

moleculares, sus resultados revelaron rasgos genéticos de introgresión entre 

especies que estarían habitando en una zona híbrida (Van-Droogenbroeck et al., 

2006). Para terminar, el estudio de hibridación natural entre Epidendrum secundum 

x Epidendrum fulgensy de la familia Orchidaceae, reveló un intercambio de polen 

entre estas dos especies que, a su vez, comparten polinizadores (Pansarin y Amaral, 

2008). 

 

La mayoría de los casos reportados de híbridos en la naturaleza, han sido de 

hibridación interespecífica, es decir, entre especies diferentes, pero muy poco se 

sabe de hibridación entre géneros. No obstante, se reportó la formación reciente de 

un helecho híbrido intergenérico en los Pirineos franceses (Rothfels et al., 2015). 
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1.5. Familia Amaryllidaceae 

La familia Amaryllidaceae está compuesta por un tipo de plantas 

monocotiledóneas, herbáceas, bulbosas y perennes, de flores grandes con colores 

que van desde rojo, naranja, amarillo, hasta rosa, blanco y en ocasiones azul 

(Meerow, 1990). Tiene alrededor de 85 géneros y 1100 especies, distribuidas en los 

trópicos y subtrópicos (Jin y Yao, 2019). Según evidencia molecular, se estima que 

las primeras amarilidáceas aparecieron hace aproximadamente 91 millones de años 

en África y posteriormente alcanzaron otros continentes, divergiendo hasta llegar a 

las especies actuales (Jin, 2016).  

 

Habitan valles secos, bosques andinos, bosques secos y bosques húmedos del 

norte de la cordillera de los Andes, se distribuyen desde los 0 a 4000 m de altitud, 

generalmente crecen en áreas alteradas, veredas, zonas destinadas para actividades 

agrícolas y zonas ganaderas (Oleas, 2011b). Las especies endémicas de 

Amaryllidaceae en el Ecuador se encuentran en diferentes categorías de amenaza; 

ocho En Peligro y cuatro Vulnerables, debido a factores como la destrucción del 

hábitat, perturbación humana, sobrexplotación, y comercialización (Oleas, 2011b). 

 

La familia Amaryllidaceae se caracteriza por producir alcaloides específicos 

entre sus compuestos secundarios, que hasta la actualidad se sabe existen más de 

600 alcaloides aislados en diferentes especies (Jin y Yao, 2019). Estos alcaloides 

han demostrado tener diversos efectos, entre ellos: antitumorales, antivirales, 

antiparasitarios, antiinflamatorios y efectos en el Alzheimer, un hecho que 
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contribuye a realizar investigaciones fitoquímicas de las especies (Bastida et al., 

2006; Da Silva-Júnior et al., 2019). Se han logrado identificar casi 300 alcaloides 

pertenecientes a nueve grupos (Bastida-Armengol et al., 2011), los cuales se 

observan a continuación en la Figura 1. 

 

 

 

Fig. 1. Alcaloides aislados en la familia Amaryllidaceae. Fuente: (Bastida-Armengol et 

al., 2011, p. 67). 
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Para el Ecuador, se han registrado 11 géneros y 36 especies de plantas de la 

familia Amaryllidaceae, de las cuales 15 especies son endémicas y pertenecen a los 

géneros Phaedranassa y Eucrosia (Oleas, 2011b). A continuación, se mencionan 

dos de los géneros de Amaryllidaceae presentes en el Ecuador e involucrados en 

este estudio. 

 

1.5.1.  Stenomesson 

Este género está conformado por un grupo de hierbas perennes, herbáceas y con 

bulbos. Su nombre se deriva del griego estenosis que significa «estrecho» y mesaío 

que quiere decir «en el medio» (Weber y Wilkin, 2007). Se conocen alrededor de 

quince especies dentro del género Stenomesson, distribuidas ampliamente en los 

Andes de Perú y tan solo dos para Ecuador: Stenomesson aurantiacum, distribuido 

ampliamente en la zona andina y Stenomesson ecuadorensis, conocido por una sola 

población al sur del Ecuador entre Loja y Zamora (Meerow, 1990; Meerow et al., 

2015). Habita en bosques secos, bosques nubosos y valles interandinos desde los 

2000 m de altitud (Meerow y Van Der Werff, 2004). Este grupo es de gran 

importancia en varias comunidades andinas ancestrales, debido a su carácter 

etnobotánico y ornamental, en donde las plantas son utilizadas como purgante para 

limpiar el organismo (Weber y Wilkin, 2007).  
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1.5.2.  Phaedranassa 

El género Phaedranassa fue descrito a partir de un espécimen llamado 

inicialmente Phaedranassa chloracra (Herbert, 1845). La etimología del nombre 

Phaedranassa proviene del griego phaidos que significa «alegre» y anassa que 

significa «reina». En nuestro país, se la conoce en quichua como “ashpa cebolla” 

que significa falsa cebolla y también como papa de lobo (Oleas, 2011a).  

 

Este género se restringe a los Andes del norte de Ecuador, Colombia y Costa 

Rica. Se cree que la diversidad de microhábitats en los Andes es la responsable de 

la gran variedad de especies de Phaedranassa (Oleas, 2011a). En el Ecuador, se 

conocen 8 especies de Phaedranassa (P. brevifolia, P. cinerea, P. cuencana, P. 

glauciflora, P. schizantha, P. tunguraguae, P. dubia y P. viridiflora) y están en 

algunas categorías críticas de la UICN (Moreno et al., 2020). Su distribución 

geográfica se puede apreciar en la Figura 2. 

 

1.6. Relaciones filogenéticas en Amaryllidaceae 

Estudios filogenéticos con ITS encontraron que Stenomesson no es un grupo 

monofilético, más bien es un grupo polifilético con respecto a Phaedranassa, pues 

no comparten el mismo ancestro común, y por lo tanto no son géneros hermanos 

(Meerow et al., 2000, Figura 3a). Son pocos los estudios filogenéticos con 

suficiente resolución que muestren las relaciones entre las especies de 

Phaedranassa, y a su vez, estos no incluyen a las especies de estudio (P. dubia y P. 

viridlfora), pero por lo pronto se sabe que el grupo es monofilético, esto se refiere 
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a que incluye al ancestro común y a todos sus descendientes. A su vez, se encontró 

evidencia de que el género Rauhia es su taxón hermano (Meerow et al., 2000, 

Figura 3b). 

 

 

Fig. 2. Mapa de la distribución geográfica del género Phaedranassa en el Ecuador. 
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Fig. 3. Árbol filogenético de la familia Amaryllidaceae, a. Stenomesson está en un clado 

diferente con respecto a Phaedranassa, b. Phaedranassa y Rauhia son especies 

hermanas. Fuente: (Meerow et al., 2000, p. 717). 

 

3a 

3b 
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1.7. ¿Ocurre hibridación en la familia Amaryllidaceae? 

Varios estudios reportan hibridación en la familia Amaryllidaceae. Un estudio 

menciona la existencia de hibridación natural entre dos especies simpátricas de 

Narcissus (Amaryllidaceae) en la región de Alentejo, Portugal, en donde se 

concluye que los híbridos aportan con alta variabilidad fenotípica dentro y entre 

poblaciones (Marques et al., 2007). Otro ejemplo más reciente, corrobora que 

dentro del género Narcissus la hibridación es común y ha sido sujeto de estudios 

sobre evolución y citogenética (Marques et al., 2017). En dicha investigación se 

utilizaron diferentes marcadores moleculares para esclarecer la filogenia del 

género, con lo cual se confirmó la existencia de múltiples eventos de hibridación, 

incluso hibridación intersubgenérica de varias especies como N. dubius, N. 

tortifolius, y N. miniatus. Otro ejemplo, es el hallazgo de hibridación entre dos 

especies de la familia Amaryllidaceae (Allium tulipifolium y Allium. robustum) de 

la colección del Jardín Botánico Siberiano de la Universidad Estatal de Altai, 

(Rusia), mediante el estudio de los híbridos y sus progenitores con secuencias de 

ITS y ADN plastídico (Smirnov et al., 2017).  

 

1.8. Presentación del Problema de Investigación y Justificación 

El primer reporte de hibridación natural registrado en la familia Amaryllidaceae 

en la población del Pululahua, al norte del Ecuador, consideraba que los híbridos 

(individuos de fenotipo con flor naranja) eran el resultado del cruce entre las 

especies P. dubia (fenotipo con flor rosa) y P. viridiflora (fenotipo con flor 

amarilla) (Oleas et al., 2013). Sin embargo, estudios posteriores demostraron que 
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P. viridiflora no produce frutos ni polen viable, por lo que se sugiere que la 

hibridación podría ser entre géneros: Phaedranassa dubia y Stenomesson 

aurantiacum, y que se podrían estar hibridando porque coexisten y comparten el 

mismo período de floración. Del mismo modo, se realizaron cruces manuales entre 

estos dos géneros, y como resultado se obtuvieron semillas viables (Zweck et al., 

en preparación). Por esta razón, existe la necesidad de genotipar a los individuos de 

la población del Pululahua: P. dubia, S. aurantiacum y los híbridos, para 

comprender su estructura genética y corroborar esta información con la morfología 

observada en la naturaleza.  

 

Es preciso mencionar que, las especies objeto de estudio cumplen con una 

función específica en el ecosistema (Tinaut y Ruano, 2017), como regular los 

niveles de pH en el suelo, aportar con abono verde, aumentar el nivel de biomasa, 

incremento en la visita de polinizadores, entre otros (Faucon et al., 2017; Isbell et 

al., 2017). Conjuntamente, en el Plan de Manejo de la Reserva Geobotánica 

Pululahua elaborado en 1990 y el único disponible en formato digital, se puede 

constatar que dentro del documento no existe información de ninguna de las 

especies de interés de este estudio, por lo que se piensa que no están siendo parte 

del manejo de flora de la región (Vargas, 1990).  
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1.9. Objetivo general 

Comprobar genéticamente la hibridación natural entre los géneros de la familia 

Amaryllidaceae (Stenomesson aurantiacum y Phaedranassa dubia).  

 

1.10. Objetivos específicos 

 Comprender la estructura genética de los híbridos resultantes del cruce entre 

Phaedranassa dubia x Stenomesson aurantiacum en la Reserva 

Geobotánica Pululahua, usando análisis genéticos y estadísticos. 

 

 Proveer información útil acerca de la estructura genética y la relación entre 

las especies objeto de estudio, para la elaboración de planes y proyectos 

futuros en la Reserva.  
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CAPÍTULO II 

 

2. MÉTODOLOGÍA 

2.1. Descripción de las especies estudiadas 

2.1.1. Phaedranassa dubia (Kunth) J.F. Macbr. 

Phaedranassa dubia es una especie de hierba terrestre bulbosa nativa de los 

Andes de Colombia y Ecuador, restringida a los valles interandinos y zonas de 

pendiente. En el Ecuador, esta especie se distribuye en las provincias de Carchi, 

Imbabura y Pichincha entre los 2000 y 4000 m de altitud (Oleas, 2011a), como 

indica la Figura 4. 

 

Phaedranassa dubia se diferencia de otras especies del mismo género por tener 

flores vistosas de color rosa intenso, bulbo de 6 x 4,5 cm, peciolo de hasta 10 cm, 

flores de hasta 6 cm de largo de forma campanuladas tubuladas, tépalos rosados y 

márgenes de color verde con amarillo, su fruto es una cápsula de 15 mm (Meerow, 

1990). Se observan imágenes de P. dubia en la Figura 5. 

 

En cuanto a su estado de conservación, P. dubia está catalogada como “No 

Vulnerable”, sin embargo, siete especies endémicas del mismo género se 

encuentran categorizadas como “Vulnerables” o “En Peligro”, según los criterios 

de la lista roja para especies en peligro de la (UICN) Unión Internacional para la 

Conservación de la Naturaleza (Minga et al., 2015; Oleas, 2011b;).  



24 

 

 

Figura 4. Mapa de distribución geográfica de Phaedranassa dubia en el Ecuador.  
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Fig. 5. Phaedranassa dubia, Fuente: Nora Oleas. 

 

2.1.2. Phaedranassa viridiflora (Baker) 

Phaedranassa viridiflora es considerada como la única especie del género 

Amaryllidaceae que tiene flores amarillas. Fue descrita a partir de una especie tipo 

de Perú (Meerow, 1990), sin embargo, se volvió a describir un segundo taxón de 

color verde y amarillo con el nombre científico de P. viridilutea, en analogía a P. 

viridiflora (Ravenna, 1984; Oleas et al., 2013). 

 

Phaedranassa viridiflora es una especie endémica de Ecuador, presente en las 

provincias de Azuay, Tungurahua y Pichincha (Figura 6). Crece a partir de bulbos 

que pueden llegar a medir hasta 5 cm de largo y 4 cm de diámetro, posee hojas 
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lanceoladas de hasta 40 cm de largo, con inflorescencia acampanada y un escapo 

de 60 cm de largo, con seis flores de color amarillo (Meerow, 1990) (Figura 7). 

 

En consecuencia, a la brecha que existe en el conocimiento de la historia natural 

de P. viridiflora, se ha estudiado la estructura genética de la población y se logró 

registrar la primera evidencia de hibridación natural entre P. viridiflora y P. dubia, 

en el cráter Pululahua del norte de Ecuador, mientras que, para las poblaciones del 

centro y sur no se encontró evidencia de hibridación (Oleas et al., 2013).  

 

Según los criterios de la UICN, P. viridiflora está catalogada como “En 

Peligro”, debido a su distribución restringida y al reducido número poblacional. Es 

importante mencionar que, se ha evidenciado a P. viridiflora en simpatría con otras 

especies del mismo género, en especial con la población del cráter Pululahua (Oleas 

et al., 2013). 
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Figura 6. Mapa de distribución geográfica de Phaedranassa viridiflora en el Ecuador. 
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Fig. 7. Phaedranassa viridiflora. Fuente: Nora Oleas. 

 

2.1.3. Stenomesson aurantiacum (Kunth) Herb. 

Stenomesson aurantiacum, se distribuye desde el sur de Colombia y Ecuador 

hasta el norte de Perú, desde los 1000 hasta los 4500 m de altitud. En el Ecuador, 

tiene una amplia distribución geográfica en las provincias de Azuay, Bolívar, 

Cañar, Imbabura, Loja y Pichincha (Acosta et al., 2014). (Figura 8). 

 

Esta especie se caracteriza por tener flores de color naranja de forma 

campanulada, pueden medir hasta 50 cm con un bulbo de 6 x 5 cm, de 2 a 4 flores 

de 4 cm de largo, y su fruto es una cápsula de 15 m (Figura 9), (Acosta et al., 2014; 

Meerow, 1990). S. aurantiacum no ha sido evaluada en cuanto a su estado de 

conservación (GBIF, 2019).  
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Fig. 8. Mapa de distribución geográfica de Stenomesson aurantiacum en el Ecuador. 
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Fig. 9. Stenomesson aurantiacum. Fuente: Nora Oleas. 

 

2.2. Área de estudio 

Las especies que se recolectaron para este estudio se distribuyen 

geográficamente en la provincia de Pichincha, en el cráter Pululahua de la Reserva 

Geobotánica Pululahua (78°30' 18" de longitud Oeste y 00°06' 00" de latitud Norte), 

al norte del Ecuador (Vargas, 1990), (Figura 10 y Figura 11). 

 

En cuanto a la geología del lugar, el cráter se formó a partir del período 

Cuaternario, después de varios procesos geomorfológicos que han modelado el 

relieve y han resultado en una caldera de rocas y tierra acumuladas de las erupciones 

volcánicas (Valencia et al., 1999). La última erupción registrada del cráter 

Pululahua se estima hace 2300 años, a pesar de que ha permanecido inactivo existe 
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la probabilidad de posibles erupciones y susceptibilidad ante desastres naturales 

(Vargas, 1990). La precipitación promedio del área esta entre 1000 a 1600 mm, con 

una temperatura máxima de 29,3°C y una mínima de aproximadamente 5,2°C 

(Sánchez et al., 2018). 

 

 

Fig. 10. Cráter del Pululahua, norte del Ecuador. Fuente: Nora Oleas. 
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Fig. 11. Ubicación del área de estudio: Reserva Geobotánica Pululahua.  
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Por otro lado, la variedad de diferentes microclimas ha derivado en una peculiar 

biodiversidad y una cuantiosa vegetación en sus laderas (Oleas et al., 2013). Entre 

la flora asociada a esta región, además de las especies en cuestión -Phaedranassa 

dubia y Stenomesson aurantiacum- se ha registrado un total de 100 especies de 

bromelias y orquídeas, también se han observado “taxos silvestres” Passiflora 

mixta, “achupalla” Puya clavata, “pumamaqui” Oreopanax sp., “allpa chocho” 

Lupinus pubescens, “cascarilla” Cinchona pubescense, varias especies del género 

Bidens, Taraxacum, Croton, Mimosa, entre otras (Brito et al., 2017). 

 

2.3. Análisis genéticos 

2.3.1. Colecta y secado de muestras 

Las muestras a ser genotipadas son el producto de un estudio de polinización en 

invernadero (Zweck, en preparación). En agosto de 2017, se colectaron alrededor 

de 30 individuos por especie del cráter del Pululahua, de los cuales se extrajeron 

sus bulbos y se aclimataron en un vivero en bolsas de plástico negro con tierra del 

mismo hábitat, y cubiertas con malla para evitar posibles agentes contaminantes. 

La polinización de las plantas fue manual, se realizó entre las 08:00 am y las 14:00 

pm, frotando una antera contra un estigma receptivo, hasta que el estigma estuvo 

completamente cubierto de polen. Un mes después de la polinización, las semillas 

empezaron a madurar y fueron almacenadas en bolsas de papel. Se realizaron cuatro 

tipos de polinización: dos corresponden a polinización entre la misma especie (SC 

y DC) y las otras dos a polinización cruzada entre géneros (SI y DI).  
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Posteriormente, en noviembre del 2018, se germinaron las semillas resultantes 

de los cruces. Para esto, se colocaron 20 semillas por cada tipo de cruce en una caja 

Petri con agua, se dejó reposar a temperatura ambiente y para enero del 2019 se 

obtuvieron las primeras yemas de los individuos, en la Figura 12 se puede observar 

este proceso.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 12. Germinación de semillas resultantes de los cruces en cajas Petri. 

 

Inmediatamente, estos individuos fueron plantados en recipientes con 

tierra negra fertilizada, todos los individuos correspondientes a un cruce estaban 

plantados en un recipiente. Las plántulas se demoraron entre dos y cuatro meses 
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en crecer y alcanzar un largo aproximado de 30 cm. Cada individuo recibió un 

código compuesto por el tipo de cruce y un número, por ej. DC24, DI18, SC3, 

SI17. El cruce DI representa a la madre (P. dubia) x el padre (S. aurantiacum) 

como se presenta en la Figura 13a, y el cruce SI representa a la madre (S. 

aurantiacum) x el padre (P. dubia), como se presenta en la Figura 13b. Mientras 

que, los cruces DC y SC fueron entre especie (P. dubia x P. dubia y S. 

aurantiacum x S. aurantiacum).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 13. Individuos resultantes de los cruces, a. P. dubia x S. aurantiacum, b. S. 

aurantiacum x P. dubia.  

13b 

13a 
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2.3.2. Extracción de ADN 

Para el análisis genético, se tomarán 2 g de hoja en buen estado (joven y verde) 

de cada código. En total se colectarán 24 muestras de cada cruce, dando un total de 

96 individuos. Cada muestra se pondrá en un sobre de papel con silica gel para su 

secado rápido. La extracción de ADN se realizará con el Kit para purificación de 

ADN Wizard® de PROMEGA, siguiendo el procedimiento CTAB (Doyle y Doyle, 

1987; Cullings, 1992). Una vez extraído el ADN, se cuantificarán las primeras 

extracciones mediante fluorometría Qubit 2.0.  

 

2.3.3. Reacción en cadena de la polimerasa (PCR) 

Para las reacciones en cadena de la polimerasa y el proceso de genotipado se 

seguirán los métodos descritos por Oleas et al. (2005, 2009). Se genotiparán todos 

los individuos con once microsatélites: pt48, pt43, pt21, pt32, ps27, pt39, ps2, pt14, 

ps13, ps16 y pt61, desarrollados anteriormente para otras especies del mismo 

género: P. tunguraguae (Oleas et al., 2005, 2012b) y P. schizantha (Oleas et al., 

2009). Los productos de PCR se analizarán por electroforesis en gel capilar, para lo 

cual serán enviados a Macrogen en Corea, para el análisis de fragmentos. Los alelos 

serán identificados utilizando el programa Geneious versión 6.1.7 (Oleas et al., 

2013). 
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2.4. Análisis estadísticos 

Para el análisis se utilizarán los resultados del genotipado de los cruces de 

Phaedranassa y Stenomesson junto con los datos publicados en Oleas et al. (2012a). 

Se estimarán estadísticas descriptivas genéticas de la muestra y se realizará un 

(PCA) Análisis de Componentes Principales con el paquete GENALEX 6.4, que se 

ejecuta dentro de Microsoft Excel y permite hacer análisis genéticos poblacionales 

basados en la frecuencia de alelos, que incluye heterocigosidad, estadísticas F, 

distancia genética, entre otros aspectos (Peakall y Smouse, 2006). También, se 

utilizará el software STRUCTURE, un análisis Bayesiano que permite 

correlacionar las frecuencias de los alelos y asignar a los individuos en grupos 

genéticos (Pritchard et al., 2000).  

 

Los análisis se correrán con grupos genéticos (k) de uno a seis (k =1, k=2, k=3, 

k=4, k=5, k=6) con veinte repeticiones para cada k. Para identificar el número de 

grupos genéticos (k) se utilizará el programa STRUCTURE HARVESTER (Earl, 

2011), que calcula el valor k más probable. Tanto el PCA como el análisis 

Bayesiano en STRUCTURE nos permitirán identificar a qué grupo genético 

estudiados previamente en Oleas et al. (2012a), corresponden los cruces realizados 

entre Phaedranassa y Stenomesson.  
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2.5. Contribución a la conservación  

Como se mencionó anteriormente, existe el vacío de información de especies 

de Phaedranassa y Stenomesson en la Reserva, pues no son contempladas en el 

monitoreo de biodiversidad, y por lo tanto existe un desconocimiento por parte de 

la población aledaña al área de estudio (Vargas, 1990). Por otro lado, se ha diseñado 

un modelo para entender la potencial expansión urbana y la vulnerabilidad de los 

bosques periurbanos en el Distrito Metropolitano de Quito, identificando una 

inevitable expansión urbana y una vulnerabilidad alta en bosques montañosos de 

hoja verde, ubicados al norte de la cordillera oriental, y bosques y arbustos semi-

caducifolios en los valles del norte, con lo que claramente la vegetación de la 

Reserva Geobotánica Pululahua se vería amenazada (Bonilla-Bedoya et al., 2020). 

 

Por esta razón, se proponen a continuación programas, proyectos y actividades 

que servirán como base para la conservación de las especies objeto de estudio, para 

difundir el conocimiento necesario, lograr un acercamiento con la comunidad y 

construir conjuntamente programas de conservación. El cumplimento de estos 

programas involucrará la participación de actores como el Ministerio del Ambiente 

y Agua del Ecuador (MAE), Gobierno Autónomo Descentralizado (GAD) de San 

Antonio de Pichincha, la comunidad del Pululahua y a la Universidad Tecnológica 

Indoamérica (UTI). A continuación, se presenta en la Tabla 1 los ejes programáticos 

con los que se trabajará, los proyectos, objetivos y actividades. 
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Tabla 1. Programas, proyectos, objetivos y actividades a desarrollar en la Reserva 

Pululahua. 

 

  

Ejes  

programáticos 

Proyectos Objetivos Descripción de la 

actividad 

Indicador de 

logro 

Medio de 

verificación 

2.1 

Educación 

Ambiental 

 

Muestreos y 

salidas de campo 
con habitantes de 

la comunidad del 

Pululahua. 

Generar 
acercamientos 

entre las personas 

y la biodiversidad. 

Realizar salidas de 

campo en las que se 
hablen de las 

especies y su 

importancia. 

Identificación 

de la 

vegetación de 
la Reserva por 

al menos el 

75% de los 

habitantes. 

Muestras en 

vivo, 

fotografías, 

material 

didáctico 
(fichas, 

cuadernos, 

lápices, 

cámaras), 

cuestionario 

de 

evaluación. 

Creación de 

Escuelas de 
Campo. 

*Implementar una 

escuela de campo 

en la Reserva 

Geobotánica 
Pululahua. 

*Aumentar el 

conocimiento en 

las personas. 

Implementar 

escuela de campo 

para difundir el 

conocimiento 

acerca de la 

biodiversidad 
asociada a la 

Reserva, haciendo 

énfasis en las 

especies 

vulnerables. 

*Número de 

personas que 

han asistido a 

las escuelas de 

campo. 

*Número de 
personas que 

han obtenido 

calificación alta 

en la 

evaluación. 

Fotografías, 

videos, 

observación 

directa, 
listado de 

asistentes, 

cuestionario 

evaluador. 

2.2 

Investigación 

científica 

Establecimiento de 

una pequeña 

estación científica 
en la Reserva. 

Construir una 

estación científica 

que promueva la 

investigación para 

clarificar y revelar 
la importancia 

genética de las 

especies. 

Implementar una 

estación científica 

para actualizar el 

estado de las 

especies y 

monitorear su 
evolución, 

incluyendo a 

Phaedranassa y 

Stenomesson. 

*Número de 

actores 

involucrados en 

la construcción 

e 

implementación 

de la estación. 
*Porcentaje de 

avance en 

investigación 

de especies en 

la Reserva. 

 

Informes de 

monitoreo de 

especies, 

acuerdos 

legales con 

instituciones 

de 
investigación, 

informes de 

impacto 

ambiental y 

evaluación 

ambiental. 

2.3  

Sistema de 

voluntariado 

Programas de 

voluntariado para 

el manejo de los 

recursos y 
monitoreo de las 

especies. 

 

Recibir a 

estudiantes 

interesados en 

aprender y 

colaborar en 

investigación y 
capacitación a 

familias en manejo 

y conservación de 

recursos naturales. 

Capacitar al menos 

al 50% de las 

familias en manejo 

de recursos y 

conservación de 

especies y tener 
estudiantes 

universitarios 

involucrados en el 

proyecto. 

 

*Número de 

familias 

capacitadas. 

*Número de 
estudiantes 

voluntarios en 

la Reserva. 

Informes de 

capacitación, 

fotografías, 

videos, 
informes de 

voluntariados. 
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CAPÍTULO III 

 

3. RESULTADOS ESPERADOS 

3.1. Exposición de resultados esperados  

Esperamos que los datos obtenidos de los análisis genéticos para este estudio 

permitan comprobar genéticamente la existencia de hibridación natural entre los 

géneros Phaedranassa y Stenomesson. También, se llevarán a cabo planes de 

manejo de las especies que tendrían implicaciones en la investigación y 

conservación. En la Figura 14, se detallan los resultados esperados según los 

objetivos específicos y la metodología diseñada. 

Fig. 14. Diagrama de relación entre objetivos específicos, metodología y resultados 

esperados. 

 

 

 

Resultado:  

Se comprueba genéticamente y 

estadísticamente la existencia de 

hibridación natural entre los dos géneros 

Phaedranassa y Stenomesson. 

Resultados: 

Alto conocimiento adquirido por las personas de la 

comunidad gracias a las escuelas de campo. 

Estación científica implementada y equipada para 

la investigación.  

Tener al 50% de las familias capacitadas y un 

número considerable de voluntarios.  

 

Objetivo específico: Comprender la 
estructura genética de los híbridos resultantes 

del cruce entre Phaedranassa dubia x 
Stenomesson aurantiacum en la Reserva 
Geobotánica Pululahua, usando análisis 

genéticos y estadísticos.

•Metodología: 

•Análisis genéticos: colecta y secado de 
muestras, extracción de ADN y PCR.

•Análisis estadísticos: PCA en GenAlex, 
grupos genéticos en STRUCTURE e 
historia de la población en DIYABC. 

Objetivo específico: Proveer 
información útil acerca de la estructura 
genética y la relación entre las especies 
objeto de estudio, para la elaboración de 
planes y proyectos futuros en la Reserva. 

•Metodología:

•Eduación ambiental.

•Investigación científica.

•Sistema de voluntariado.
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3.2. Implicaciones 

 

 Este trabajo de investigación nos permitiría entender el origen del 

individuo con morfología anaranjada, en este caso el supuesto hibrido, lo 

que respaldaría las diferencias morfológicas observadas en la naturaleza. 

 

 Al encontrar evidencia genética de hibridación natural entre los dos 

géneros de estudio: Phaedranassa dubia y Stenomesson aurantiacum, se 

comprobaría que el mecanismo de especiación actuando sobre estas 

especies es la hibridación. Con esto, se reportaría la primera hibridación de 

origen natural entre estos dos géneros. De no ser así, creeríamos que existe 

otro mecanismo evolutivo actuando en la morfología anaranjada, o que en 

algún punto de la historia evolutiva de las especies de Phaedranassa, P. 

viridiflora y P. dubia estuvieron relacionadas.  

 

 La evidencia de hibridación natural entre géneros no implicaría un cambio 

radical en la filogenia de la familia Amaryllidaceae, por el mismo hecho 

de ser entre géneros, además, el hallazgo de una morfología intermedia 

solo se ha reportado para una población en el Ecuador, la población del 

norte del Pululahua, por lo que harían falta estudios que consideren a las 

otras especies de Phaedranassa. En su lugar, los resultados mostrarían 

cuan variada puede ser la relación entre las especies de Phaedranassa. 
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3.3. Cronograma de actividades 

Para el proyecto de investigación se consideraron todos los aspectos, desde la fase de laboratorio hasta la fase de 

conservación en campo junto a la comunidad, a continuación, se detalla el periodo a realizar cada actividad (Tabla 2).  

Tabla 2. Cronograma de actividades para el proyecto de investigación. 
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3.4. Presupuesto del Proyecto  

El presupuesto diseñado considera cada fase del proyecto, incluyendo el trabajo en 

laboratorio, hasta la ejecución de las actividades de contribución a la conservación, 

como se detalla en la Tabla 3. 

 

Tabla 3. Cronograma de presupuesto por actividad y programa. 

Evidencia genética de hibridación natural entre Stenomesson aurantiacum y Phaedranassa dubia 

(Amaryllidaceae). 

Enmily Sánchez - Nora Oleas, PhD. 

ACTIVIDAD VALOR 

1. Extracción de ADN y PCR $960 

2. Envío y procesamiento de muestras a Macrogen $2.400 

3. Contribución a la conservación (tres programas) $16.700 

 Programa: Educación Ambiental 

*Proyecto: Muestreos y salidas de campo con 

habitantes de la comunidad del Pululahua (gastos en 

material de campo y didáctico). 

*Proyecto: Creación de una Escuela de Campo 

(incluye gastos en materiales de construcción, 

maquinaria, suministros de papelería, refrigerios y 

movilización). 

$200 

$4.000 

 Programa: Investigación científica 

*Proyecto: Construcción de una estación científica 

dentro de la Reserva (incluye gastos en materiales 

de construcción, movilización, maquinaria, 

suministros de papelería, equipos de laboratorio, 

computadoras, entre otros). 

$12.000 

 Programa: Sistema de voluntariado 

*Proyecto: Voluntariado con estudiantes para el 

manejo y monitoreo de especies (incluye gastos de 

alimentación, hospedaje, materiales didácticos, 

movilización). 

$500 

TOTAL $20.060 
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CAPÍTULO IV 

 

4. RESULTADOS PRELIMINARES Y PRÓXIMOS PASOS 

 

Como resultados preliminares se logró amplificar 10 de los 11 loci disponibles de 

microsatélites. A su vez, el análisis bayesiano en STRUCTURE mostró evidencia de 

que existe algún flujo de genes entre Phaedranassa dubia y Stenomesson aurantiacum, 

sin embargo, no se distinguen los grupos genéticos específicos para cada especie, como 

se visualiza en la Figura 15. Como siguientes pasos, se aumentarán loci y se volverán 

a probar las muestras que no amplificaron, revisaremos la agrupación de los picos para 

nombrar los alelos y se realizarán también análisis para identificar posibles alelos 

nulos.  

 

 

 

Fig. 15. Análisis bayesiano de grupos genéticos, cada color indica un grupo genético (k). 

Phaedranasa dubia Pd x Sa Stenomesson auranticum Sa x Pd 

K=3 

K=4 
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CONCLUSIONES  

 

 Los resultados de esta investigación permitirán comprender la estructura 

genética de los individuos. En base a lo que conocemos, se esperaría que los 

híbridos con morfología amarilla-anaranjada sean el resultado de la hibridación 

intergenérica entre Phaedranassa dubia y Stenomesson aurantiacum. 

 

 En cuanto al componente socio-ambiental, se aspira a difundir el conocimiento 

sobre estas especies en al menos el 75% de la población aledaña a la Reserva. 

Lograr el empoderamiento de su territorio y recursos naturales, será clave para 

que puedan ser tomadores responsables de decisiones. Además, esperamos 

difundir los resultados de este estudio a los funcionarios del Ministerio del 

Ambiente y Agua, y que dicha información sea tomada en cuenta para futuros 

planes de manejo.  
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RECOMENDACIONES 

 

 Se recomienda invertir en mantenimiento, vigilancia y monitoreo de especies 

dentro de la Reserva Geobotánica Pululahua, tomando en cuenta el problema 

de cacería furtiva que existe. A su vez, es necesario capacitar a todo el personal, 

incluyendo a guarda-parques y estudiantes que realicen voluntariados, sobre 

temas de conservación, manejo y educación ambiental que se puedan perpetuar 

a largo plazo. 

 

 Es recomendable actualizar el Plan de Manejo de la Reserva y tener la versión 

digital disponible en la web, pues es un limitante para conocer el estado del 

área.  

 

 Se recomienda también realizar estudios genéticos que tomen en cuenta a todas 

las demás especies de Phaedranassa, y as esclarecer las relaciones filogenéticas 

dentro de la familia Amaryllidaceae, hecho importante que contribuirá con el 

conocimiento acerca de eventos evolutivos interespecíficos e intergenéricos, 

como la hibridación natural.  
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