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Resumen 

La familia Alstroemeriaceae cuenta con varios géneros entre los más conocidos son Alstroemeria y 

Bomarea, siendo el último género el que se encuentra distribuido por zonas de la cordillera de los 

Andes en su mayoría. En la presente investigación se realizó un estudio molecular de especies 

ubicadas en la región interandina del Ecuador. Las muestras vegetales colectadas en las provincias de 

Pichincha y Tungurahua, fueron procesadas para sus análisis moleculares. Se extrajo ADN con la 

técnica Doyle & Doyle y Kit comercial, en donde las muestras fueron amplificadas las regiones 

cloroplásticas matK y ycf1 mediante la técnica de PCR convencional usando el kit Platinum Direct 

PCR Universal Master Mix, las secuencias utilizadas fueron obtenidas de la página web Tropicos. 

Para continuar con el proceso, se procedió a limpiar y alinear las secuencias, mediante el software 

MEGA 11 se construyeron los árboles filogenéticos de los marcadores matK, rbcL y rpoC1, mientras 

que para el análisis biogeográfico se utilizó el programa DIVA GIS para demostrar la distribución y 

concentración de las especies del género Bomarea en la región interandina del Ecuador. Entre los 

resultados obtenidos se presentaron los 3 árbol filogenéticos con sus respectivos marcadores, en 

donde el árbol filogenético de matK presentó mayor discriminación entre los demás marcadores. 

Palabras clave: Alstroemeriaceae, análisis molecular, matK, ycf1, filogenia 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Abstract 

The Alstroemeriaceae family has several genera, the best known of which are Alstroemeria and 

Bomarea, the latter being the genus that is mostly distributed in areas of the Andes Mountain range. 

In the present investigation a molecular study of species located in the inter-Andean region of Ecuador 

was carried out. Plant samples collected in the provinces of Pichincha and Tungurahua were 

processed for molecular analysis. DNA was extracted with the Doyle & Doyle technique and 

commercial kit, where the samples were amplified the chloroplastic regions matK and ycf1 by 

conventional PCR technique using the Platinum Direct PCR Universal Master Mix kit, the sequences 

used were obtained from the Tropicos website. To continue with the process, the sequences were 

cleaned and aligned, the phylogenetic trees of the matK, rbcL and rpoC1 markers were constructed 

using MEGA 11 software, while for the biogeographic analysis the DIVA GIS program was used to 

demonstrate the distribution and concentration of the species of the Bomarea genus in the inter-

Andean region of Ecuador. Among the results obtained, the 3 phylogenetic trees with their respective 

markers were presented, where the phylogenetic tree of matK showed greater discrimination among 

the other markers. 

Keywords: Alstroemeriaceae, molecular analysis, matK, ycf1, phylogeny 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Índice de contenido 

1 Introducción ................................................................................................................................ 1 

2 Marco teórico .............................................................................................................................. 4 

2.1 Familia Alstroemeriaceae ................................................................................................... 4 

2.2 Clasificación Taxonómica ................................................................................................... 4 

2.3 Género Bomarea .................................................................................................................. 5 

2.3.1 Descripción Botánica ................................................................................................... 5 

2.3.2 Distribución geográfica y hábitat ............................................................................... 6 

2.4 Identificación taxonómica y morfológica .......................................................................... 7 

2.5 Identificación molecular ..................................................................................................... 7 

2.6 Método BARCODE ............................................................................................................. 8 

2.7 Marcadores moleculares ..................................................................................................... 9 

2.7.1 Región matK ................................................................................................................ 10 

2.7.2 Región ycf1 .................................................................................................................. 10 

2.8 Filogenia ............................................................................................................................. 10 

3 Materiales y métodos ................................................................................................................ 12 

3.1 Recolección de muestras ................................................................................................... 12 

3.2 Estudio molecular .............................................................................................................. 12 

3.2.1 Extracción ADN ......................................................................................................... 12 

3.2.2 Análisis cualitativo ADN ........................................................................................... 14 

3.2.3 Amplificación ADN .................................................................................................... 15 

3.3 Filogenia ............................................................................................................................. 16 

3.4 Georreferenciación ............................................................................................................ 16 

4 Resultados y discusión .............................................................................................................. 17 

4.1 Colección de muestras ....................................................................................................... 17 

4.2 Estudio molecular .............................................................................................................. 18 

4.2.1 Extracción de ADN .................................................................................................... 18 

4.2.2 Amplificación .............................................................................................................. 21 

4.2.3 Secuenciación .............................................................................................................. 23 



 

 

4.3 Filogenia ............................................................................................................................. 24 

4.3.1 Análisis filogenético del gen matK............................................................................. 25 

4.3.2 Análisis filogenético del gen rbcL .............................................................................. 26 

4.3.3 Análisis filogenético del gen rpoC1 ........................................................................... 28 

4.3.4 Comparación filogenia matK - rbcL .......................................................................... 29 

4.3.5 Comparación filogenia matK – rpoC1....................................................................... 29 

4.3.6 Comparación filogenia rbcL – rpoC1 ........................................................................ 29 

4.4 Georreferenciación ............................................................................................................ 30 

5 Conclusiones .............................................................................................................................. 33 

6 Recomendaciones ...................................................................................................................... 34 

7 Bibliografía ................................................................................................................................ 35 

8 Anexos ........................................................................................................................................ 41 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Índice de figuras 

Figura 1 Filogenia de la familia Alstroemeriaceae. ............................................................................ 5 

Figura 2 Descripción botánica de una especie de Bomarea. Características principales de Bomarea 

edulis. ................................................................................................................................................... 6 

Figura 3 Extracción de ADN protocolo modificado. Proceso detallado de la extracción de ADN por 

protocolo modificado. ........................................................................................................................ 14 

Figura 4 Recolección de muestras. Bomarea multiflora. .................................................................. 17 

Figura 5 Extracción protocolo directo (Kit comercial). Resultados en gel de electroforesis al 1%. 19 

Figura 6 Extracción protocolo modificado Doyle & Doyle (1987). Resultados en gel de 

electroforesis al 1%. ........................................................................................................................... 20 

Figura 7 Amplificación del marcador matK. Visualización gel de electroforesis al 1%, con un 

tamaño de 750 pb y una concentración de >100ng/0.5ug. ................................................................. 22 

Figura 8 Amplificación marcador ycf1. Visualización gel de electroforesis al 1%, con un tamaño de 

1500 pb y una concentración de >50ng/0.5ug. .................................................................................. 23 

Figura 9 Electroferograma de la región matK. .................................................................................. 24 

Figura 10 Electroferograma de la región ycf1. .................................................................................. 24 

Figura 11 Árbol filogenético del género Bomarea de la región matK conformado por 7 grupos y el 

grupo externo Colchicum doerfleri y Burchardia multiflora. ............................................................ 25 

Figura 12 Árbol filogenético del género Bomarea de la región rbcL conformado por 5 grupos y el 

grupo externo Rhipogonum album y Smilax glycophylla. ................................................................. 27 

Figura 13 Árbol filogenético del género Bomarea de la región rpoC1 conformado por 6 grupos y el 

grupo externo Smilax herbacea y Trillium erectum........................................................................... 28 

Figura 14 Ubicación de las especies del género Bomarea distribuidas en el Ecuador. .................... 31 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Índice de tablas 

Tabla 1 Componentes reacción PCR................................................................................................. 15 

Tabla 2 Condiciones PCR ................................................................................................................. 16 

Tabla 3 Especies del género Bomarea .............................................................................................. 17 

Tabla 4 Resultados del análisis en Nanodrop de la extracción protocolo directo y modificado. ..... 20 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Índice de anexos  

Anexo 1 Colecta de las especies vegetales del género Bomarea. ...... ¡Error! Marcador no definido. 

Anexo 2 Alineamiento de las secuencias de rbcL. ............................................................................ 42 

Anexo 3 Alineamiento de las secuencias de matK. ........................................................................... 43 

Anexo 4 Alineamiento de las secuencias de rpoC1. .......................................................................... 44 

Anexo 5 Electroferograma de las secuencias del género Bomarea. .................................................. 45 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

file:///C:/Users/PC/OneDrive/Escritorio/Revisión%20del%20género%20Bomarea%20del%20Ecuador%20mediante%20información%20molecular%20a%20través%20del%20sistema%20Barcode.%20Documento%20Final.docx%23_Toc141127749


1 

 

1 Introducción 

Los procesos para dar lugar a la biodiversidad han sido acontecimientos importantes en el continente 

como los cambios climáticos y el levantamiento de montañas, en América hay regiones megadiversas 

como los Andes el cual ha sido uno de los principales factores para el desarrollo de nuevas especies 

y hábitats, generando nuevas condiciones ambientales como la altitud, temperatura y la precipitación, 

dando como resultado una convergencia morfológica en clados distantemente relacionados (Alzate, 

Mort, et al., 2008; Tribble et al., 2022). Sin embargo, este tipo de regiones han sido poco estudiadas 

a diferencia de otras regiones mucho más templadas, por lo que no hay la información suficiente 

sobre historias evolutivas en la región de los Andes y es un reto lograr inferir filogenias detalladas y 

fiables principalmente por dichos eventos geológicos que han intervenido en los procesos evolutivos 

(Tribble et al., 2022). 

Es por ello que a través del tiempo se han implementado códigos de barras de ADN, los cuales han 

contribuido con la caracterización e identificación de plantas y animales, mediante el uso de 

segmentos estandarizados de ADN (Jones et al., 2021). Estos sistemas de caracterización pueden 

contribuir con métodos de identificación morfológicos y taxonómicos, develando nuevas especies y 

facilitando la diferenciación de especies ya existentes a aquellos profesionales que se enfocan en este 

tipo de investigación (Sarmiento et al., 2020). 

Esto se debe a que los códigos de barras permiten una rápida identificación de especies vegetales sin 

limitarse al estadio de las mismas, a diferencia de estudios morfológicos, los cuales pueden requerir 

de varios meses de trabajo de campo para obtener resultados concluyentes, además ayudan reducir 

los costos de investigación, ya que los análisis morfológicos por especie pueden llegar a ser altamente 

costosos a diferencia de las técnicas moleculares, las cuales tienen costos de secuenciación 

relativamente bajos por especie (Farooq et al., 2020). 

La definición de los códigos de barras moleculares es la de ser secuencias de corta longitud ortólogas, 

pertenecientes a regiones específicas y estandarizadas del genoma, a las cuales se las puede separar 

y caracterizar de forma sencilla, estas pueden ser utilizadas como distintivos para diferenciar entre 

especies biológicas (Niizawa, 2020). El uso de secuencias de regiones cpDNA y nrDNA ITS en el 

género Bomarea siguen siendo débilmente respaldadas y se puede deber a las alteraciones 

ambientales, en donde sería necesario buscar fuentes alternativas de filogenética, como regiones de 

copia única pequeña o el uso de mtDNA (Alzate, Mort, et al., 2008). 

La aplicación de códigos de barra genéticos, han permitido la implementación de bibliotecas 

genómicas referenciadas, las cuales cuentan con metadatos de muestra de especies analizadas, su uso 

puede incrementar la precisión de aplicaciones que están relacionadas a la identificación de especies 

basadas en ADN (Jones et al., 2021).  
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La familia Alstroemeriaceae es originaria de Sudamérica e incluye cuatro géneros: Alstroemeria, 

Bomarea, Leontochir y Schickendantzia. El género Alstroemeria es un grupo importante para cultivos 

ornamentales en todo el mundo, las primeras especies de Alstroemeria y Bomarea fueron descritas 

en Chile y se creía que Alstroemeria inicialmente pertenecía a la familia Amaryllidaceae basándose 

en la presencia del ovario inferior, posteriormente los análisis del cariotipo mediante técnicas de 

bandas cromosómicas determinaron las diferencias de Alstroemeriaceae y Amaryllidaceae, ya que 

citológica y morfológicamente los miembros de Alstroemeriaceae presentaban dos o tres cromosomas 

asimétricos, lo cual no se podía evidenciar en otro tipo de cariotipo de la familia de las 

Amaryllidaceaes (Garbiso & Estrada, 2015; Hoshino, 2008). 

Estas plantas tienen características favorables como un valor ornamental, una larga vida en macetas, 

variación en el color de las flores y un bajo consumo de energía para su cultivo, sin embargo, para el 

cultivo de Alstroemeria se han desarrollado procedimientos en base a la biotecnología como también 

en técnicas con cultivos convencionales (Hoshino, 2008). Las plantas del género Bomarea, al igual 

que las del género Alstroemeria, tiene importancia por su valor ornamental, al poseer bellas flores, 

otra característica importante, es que se ha descubierto que poseen propiedades antioxidantes, 

importantes para la elaboración de medicamentos preventivos contra el cáncer, arterioesclerosis, o 

problemas cardiovasculares (Fernández, 2010). 

El género Bomarea se extiende en toda la región de los Andes subtropicales hasta las montañas 

centroamericanas, con altitudes que oscilan entre 1500 y 5200 m.s.n.m. (Hofreiter & Rodríguez, 

2005). El género Bomarea es el más diverso de la familia Alstroemeriaceae, en donde se encuentran 

alrededor de 100 a 120 especies distribuidas desde México hasta Argentina y Chile en zonas 

neotropicales principalmente (Alzate, 2007).  

Las relaciones filogenéticas están respaldadas a nivel de género, sin embargo, algunas ramas externas 

de los árboles filogenéticos de Alstroemeriaceae no se han logrado ramificar por la falta de regiones 

variables y no va a tener resultado en la ramificación a nivel de especies, para ese problema se necesita 

de mucha más información sobre la variabilidad entre Alstroemeriaceae a nivel molecular, así como 

la secuencia completa del genoma para la comprensión de su evolución (Kim et al., 2016). 

Un factor que complica la taxonomía y la clasificación de Bomarea, es que los caracteres 

morfológicos utilizados para definir los grupos taxonómicos son en algunos casos muy variables 

dentro y entre poblaciones, sin embargo, la falta de estimación concreta de la filogenia del género, 

impide una evaluación exhaustiva de estas características para definir taxones a nivel de género en 

Bomarea (Alzate, Mort, et al., 2008; Jara & Urrutia, 2022). 

Se ha considerado al Ecuador como uno de los países más megadiversos, por su abundancia de flora 

y fauna, sin embargo, no posee un control ambiental apropiado llevando a que sus recursos se 
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encuentren en peligro, es por esta razón, que la conservación genética de especies del género Bomarea 

es la manera más viable para evitar las amenazas, ya sean por factores antropogénicos o biológicos 

(Japa, 2021). Por lo tanto, el objetivo de esta investigación es identificar la filogenia del género 

Bomarea del Ecuador mediante análisis molecular ADN Barcode como aporte para la conservación 

de especies en peligro. 
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2 Marco teórico 

2.1 Familia Alstroemeriaceae 

La familia Alstroemeriaceae comprende alrededor de 200 especies entre cuatro géneros: Bomarea, 

con 120 especies en América Central y el centro-norte de Sudamérica; Alstroemeria, con 78 especies 

en el sur de Sudamérica y el este de Brasil; Luzuriaga, con tres especies en Chile y una en Nueva 

Zelanda; y Drymophila, con una especie en Australia y otra en Tasmania (Chacón, de Assis, et al., 

2012).  El clado hermano de las Alstroemeriaceae es la familia Colchicaceae, que cuenta con 200 

especies en todos los continentes excepto Sudamérica (y la Antártida), y basándose en un análisis 

anterior a escala de Liliales, la familia de las Alstroemeriaceae podrían haber entrado en Sudamérica 

desde el sur  (Chacón, de Assis, et al., 2012). 

La mayoría de las especies de Alstroemeriaceae se encuentran en elevaciones de 2500 a 3800 m en 

los Andes, motivo por el cual existe una diversificación de la familia por la influencia de la Cordillera 

de los Andes (Hofreiter, 2007). Viven en una amplia variedad de hábitats, desde bosques nubosos 

hasta pantanos y zonas desérticas. Esta familia incluye dos géneros principales: Alstroemeria L. (50 

especies) y Bomarea Mirb. (100 especies), las características en sus hojas son únicas en los miembros 

de la familia, sus flores son epíginas y casi siempre zigomorfas por el ángulo entre sus tépalos inferior 

y superior. Además, todos los miembros de la familia tienen anteras basifijas y raíces engrosadas para 

almacenar nutrientes y agua (Aagesen & Sanso, 2003). Las Alstroemeriaceae se encuentran entre las 

28 familias de angiospermas compartidas entre Sudamérica, Nueva Zelanda y Australia (Chacón, de 

Assis, et al., 2012). 

2.2 Clasificación Taxonómica 

Los géneros de Alstroemeriaceae se han clasificado tradicionalmente, debido a su ovario inferior, 

como parte de las Amaryllidaceae sin embargo estudios sobre la filogenia de las monocotiledóneas, 

las Alstroemeriaceae son el grupo hermano de Colchicaceae junto a Luzuriagaceae (Hofreiter, 2008). 

La familia Alstroemeriaceae se ha reclasificado como una familia ampliada compuesta por cuatro 

géneros y 204 especies, incluida la familia Luzuriagaceae en el sistema APG III (Kim et al., 2016). 

Reino: Plantae 

División: Angiospermae 

Clase: Monocotyledoneae 

Orden: Liliales 

Familia: Alstroemeriaceae 

Género: Bomarea 
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(Haston et al., 2009). 

Relaciónes filogenéticas del orden Liliales. 

 

Figura 1 Filogenia de la familia Alstroemeriaceae. 

Nota: La familia de las Alstroemeriaceae se encuentra junto Luzuriagaceae y Colchicaceae. 

Fuente: (Chacón, Sousa, et al., 2012). 
 

2.3 Género Bomarea 

El género Bomarea cuenta con 100 a 120 especies distribuidas en zonas neotropicales de América 

del Sur y en gran medida se encuentran en zonas de la cordillera de los Andes y su continuación en 

América Central (Mohammad et al., 2015). Por sus características morfológicos el género Bomarea 

se divide en 4 subgéneros: Baccata (cinco spp.), Bomarea s. str. (c. 79 spp.), Sphaerine (12 spp.) y 

Wichuraea (18 spp). El subgénero Bomarea se caracteriza por un hábito generalmente enroscado, con 

flores péndulas y actinomorfas u orientadas horizontalmente y zigomorfas, tépalos caducos, ovario 

inferior, dehiscente y fruto coriáceo (Mohammad et al., 2015). 

2.3.1 Descripción Botánica 

Se caracterizan por tener flores péndulas y actinomorfas u orientadas horizontalmente y zigomorfas, 

tépalos caducos, ovario inferior y dehiscente, y fruto coriáceo, está morfología ha sido caracterizada 

en diferentes grupos principales según sus inflorescencias y tépalos inferiores y exteriores 

(Mohammad et al., 2015).  
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Su sistema radicular lo conforman ejes filamentosos, los cuales forman nodos para el almacenamiento 

de nutrientes, el área de sus raíces cubren hasta 1.5 m de diámetro y 1 m de profundidad; sus tallos 

son volubles y no cuenta con ramificaciones aéreas y la mayoría de especies crecen gracias al apoyo 

de otras especies alcanzando hasta los 15 m de longitud y 1-15 mm de diámetro; cuenta con hojas 

simples, alternas, lineares, sus láminas foliares son ovadas, lanceoladas u obovadas, con longitudes 

entre hasta los 21 cm y hasta 10 cm de ancho, con una epidermis foliar la cual cuenta con una gruesa 

cutícula en el haz en algunas especies; presenta flores actinomorfas, zigomorfas, campanulados y 

cuenta con tépalos libres, con pequeños pétalos; sus frutos presentan cápsula loculicida y sus semillas 

son globosas de color rojo o anaranjado cubiertas por una sarcotesta carnosa  (Alzate, 2016; Camargo, 

2012). 

Descripción botánica de una especie de Bomarea. 

 

Figura 2 Descripción botánica de una especie de Bomarea. Características principales de 

Bomarea edulis. 

Nota: a. hábito; b. inflorescencia; c. flor vista superior; d. flor vista lateral; e. androceo; f. pistilo; 

g. fruto 

Fuente: (Koch, 2016). 

 

2.3.2 Distribución geográfica y hábitat 

Por su diversidad, el género Bomarea, se encuentra distribuida por bosques montanos bajos y 

montanos (2000 a 3500 m), con cantidades de humedad relativamente altas, este género no se 

encuentra comúnmente en zonas secas. Algunas especies de este género crecen en bosques tropicales 
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que se encuentran cerca al nivel del mar (Alzate, 2016). El género tiene una distribución desde México 

y las Antillas hasta el sur de América del Sur, con la mayoría de las especies concentradas en los 

Andes desde Colombia hasta Bolivia, sin embargo, es posible encontrar a B. edulis distribuida en las 

regiones selváticas de Brasil, siendo esta la única especie presente en dicho país (Koch, 2016). 

Pueden encontrarse pocas especies del género Bomarea en valles interandinos o al pie de montañas 

amazónicas. Bomarea se encuentra comúnmente en zonas de luz, es decir, en zonas abiertas, claras o 

en el borde de los bosques (Alzate, 2016). Especies como Bomarea linifolia (Kunth) Baker pueden 

ser heliófitas en zonas del páramo y bosques altos andinos, entre otras especies que se encuentran en 

zonas de soto bosque donde hay escasa cantidad de luz (Alzate, 2016; Garbiso & Estrada, 2015). 

2.4 Identificación taxonómica y morfológica  

La identificación de especies vegetales requiere una serie de datos biológicos, los cuales en conjunto 

permiten obtener una idea clara del panorama de los distintos organismos, estos datos son: 

taxonómicos, genéticos, geográficos y de carácter, su relación nos permite tener una noción de la 

evolución de las especies y como estas han logrado sobrevivir en la naturaleza. Sin embargo, la 

taxonomía como tal, actúa como un enlace entre los otros tipos de conocimientos (Cornwell et al., 

2019). Esta actúa no solo como una herramienta para la distinción de especies, sino que permite 

obtener valiosa información acerca de la biodiversidad (Costello, 2020). 

A diferencia de la identificación molecular de organismos vegetales, en la identificación taxonómica 

es esencial poseer conocimientos fundamentados y especializados en taxones, por lo cual es una tarea 

que requiere de botánicos especializados que contribuyan con datos para la caracterización de 

especies vegetales. Por otra parte, los datos genéticos junto con los geográficos al presentar 

similitudes en sus procesos de conservación de la biodiversidad pueden ser almacenados en un mismo 

sitio (Cornwell et al., 2019). 

La distinción de nuevas especies vegetales se puede dar por evaluación de características 

morfológicas, sin embargo, esto presenta limitantes de tiempo, costo y requieren de conocimientos 

especializados, a diferencia de la identificación molecular, las cuales hacen emplean loci en el 

genoma de las plantas, por lo cual son más específicos. También permiten comparar datos de 

investigaciones previas (Nyambura & Ang, 2019). 

2.5 Identificación molecular 

La aplicación de técnicas moleculares permite el análisis de ácidos nucleicos, y a su vez reconocer 

genotipos diferentes localizados en una misma especie (Diz, 2020). Para la identificación molecular 

de especies vegetales es necesario realizar una serie de pasos para lograr dicho objetivo, inicialmente 

es esencial que se pueda contar con un protocolo establecido que permita la obtención de ADN vegetal 
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de alta pureza, que sea aplicable a los siguientes pasos de amplificación y secuenciación (Velasco, 

2005). 

Luego de establecer un protocolo que cumpla con los requerimientos, es posible utilizar las muestras 

obtenidas para realizar un proceso de amplificación en un equipo termociclador. Pueden requerirse 

varios intentos antes de estandarizar un proceso idóneo de extracción de ADN, se debe considerar 

factores tales como: la humedad, la procedencia de las muestras, cantidad, hojas, esporas, entre otros 

(González, 2021). 

Al momento de realizar la extracción de ADN vegetal, se deben tomar en cuenta ciertos aspectos que 

permitirán obtener resultados confiables y replicables, tales como seleccionar tejidos jóvenes que 

generen una mayor cantidad de ADN. El proceso de extracción debe pasar por las siguientes etapas: 

Lisis celular, remoción de proteínas, y finalmente la purificación del ADN (Rocha, 2002). 

El proceso de amplificación de una secuencia especifica de ADN se la realiza mediante el uso de la 

técnica de PCR, esta permite una caracterización especifica de los ácidos nucleicos, pudiendo analizar 

biomoléculas presentes en una muestra, su funcionamiento consiste en la aplicación de 

oligonucleótidos, que al identificar una secuencia complementaria en el ADN se elonga mediante 

ADN Polimerasa (Tamay et al., 2013). 

La reacción en cadena de la polimerasa o PCR, permite amplificar regiones específicas de ADN, 

haciendo uso de primers, los cuales son secuencias cortas de ADN que acotan la zona de 

amplificación, y son complementarios a dicha región (Diz, 2020). 

2.6 Método BARCODE  

El origen del método de Código de barras o Barcode se remonta al año 2003, siendo catalogada como 

una herramienta enfocada en la taxonomía, su importancia radica en su capacidad de identificar 

especies, frente a circunstancias limitantes en la morfología y conocimiento especializado en 

taxonomía (Yang et al., 2020), es un sistema aplicable para todo tipo de organismos, genes o 

segmentos de interés, por lo que su utilidad puede darse a nivel general en toda la biodiversidad 

(Tanabe & Toju, 2013), puede emplearse para otros fines, tal como conservación biológica, estudios 

ecológicos y de biodiversidad, medicina, farmacología y bioseguridad (Yang et al., 2020). 

La identificación de especies haciendo uso de los códigos de barras tienen por base a una biblioteca 

de referencia, misma que proporciona la capacidad de distinguir secuencias de ADN de aquellos 

organismos que aún no han sido identificados, por medio de secuencias de taxones ya reconocidos 

(Grant et al., 2021). En la actualidad Barcode of Life Data Systems es la base de datos más grande 

para almacenar este tipo de información, sus archivos cuentan con más de nueve millones de códigos 

de barras, siendo una fuente de conocimiento en constante renovación (Grant et al., 2021). 
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Las secuencias de ADN empleadas en los códigos de barras son cortas y ortólogas, con una longitud 

que va de entre 400 a 800 pb de regiones estandarizadas del genoma, es posible aislar a estas 

secuencias y a su vez caracterizarlas con relativa facilidad para que actúen como etiquetas, cuya 

conformación va a estar dada por los 4 nucleótidos existentes, para que de esta forma se pueda 

identificar a los diversos organismos (Niizawa, 2020). 

Los códigos de barras permiten diferenciar entre los diversos componentes de una planta tal como 

sus semillas, raíces, hojas, polen, entre otros y a su vez permite la distinción en los estadios 

ontogenéticos, lo que vendría a ser la forma de reproducción de la planta, la cual bien puede ser sexual 

o asexual. Es una herramienta para diferenciar entre géneros, por lo cual son sistemas aplicables a 

este tipo de investigaciones, los cuales buscan distinguir entre especies de plantas pertenecientes al 

género Bomarea (Niizawa, 2020). 

Pese a que Barcode sea una herramienta importante para la identificación de especies, esta presenta 

ciertas limitantes en la identificación de organismos vegetales a diferencia de los códigos de barras 

aplicadas en animales o algunas especies fúngicas, debido a que en el caso de los genes 

mitocondriales, estos no pueden establecer la identificación en una gran extensión de taxones, 

principalmente por bajas tasas de variabilidad y diversidad en el genoma de este tipo de organismos, 

los cuales requieren de múltiples marcadores para poder generar un código de barras (Niizawa, 2020). 

2.7 Marcadores moleculares  

Los marcadores moleculares pueden ser empleados en diversas ramas de la biología tales como el 

estudio de la biodiversidad, medicina, ciencias forenses, entre otros. Pueden ser aplicados para la 

localización y aislamiento de secuencias de gran relevancia dentro de los diversos campos de la 

investigación, hoy en día existe una gran variedad de técnicas moleculares que brindan la posibilidad 

de determinar las proporciones de los genes encontrados en las poblaciones. Existen diversos tipos 

de marcadores, los cuales se diferencian por su capacidad de localizar polimorfismos en loci únicos 

o múltiples (Eguiarte et al., 2007). 

Los marcadores moleculares empleados para la identificación de especies han sido tanto nucleares 

como mitocondriales, sin embargo en los últimos años se ha evidenciado que los marcadores 

cloroplásticos a diferencia de los marcadores mitocondriales, presentan menores inconvenientes al 

presentar una mayor tasa de mutaciones aleatorias y son más fáciles de amplificar, permitiendo 

establecer relaciones entre los distintos géneros y especies, para que de esa forma se puedan establecer 

estudios filogenéticos más específicos (Londoño, 2021). 

Los marcadores más utilizados en la caracterización de especies vegetales, utilizando el sistema de 

barcoding son: matK, rpoC1, rbcL, ycf1, ndhF, psaB y trnL-trnF, los cuales se originan en las 

regiones del genoma cloroplástico, en el caso de los genes nucleares se encuentran: ITS, XDH y las 
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regiones pertenecientes a los genes mitocondriales son: MATR. La efectividad de los marcadores va 

a variar dependiendo de la especie vegetal en estudio (Londoño, 2021). 

En el proceso de investigación se utilizaran genes plástidos, de forma más específica, los marcadores 

matK y ycf1, considerando que en la actualidad permiten una mayor efectividad en el proceso de 

identificación de especies (Fazekas et al., 2008). 

2.7.1 Región matK 

Maturasa K o (matK) es un marcador molecular que posee dos características únicas que lo hacen 

destacar en el campo de la biología molecular y la evolución, posee un ritmo evolutivo apresurado y 

su otra característica es que cuenta con una función putativa como un grupo II intron maturasa (Kar 

et al., 2015). Este gen esta codificado por el cloroplasto que se encuentra anidado entre los exones 5' 

y 3' de trnK, ARNt-lisina, localizado en el genoma del cloroplasto, se diferencia de otros genes 

cloroplásticos, ya que posee un modo y ritmo evolutivo específico (Niizawa, 2020). 

2.7.2 Región ycf1 

Dentro del genoma cloroplástico, ycf1 es el segundo gen de mayor tamaño, tiene como función 

codificar una proteína cuya composición es de unos 1800 aminoácidos, según estudios científicos, se 

llegó a determinar que este gen es imprescindible para la viabilidad de las plantas. Es un marcador de 

mayor variabilidad a comparación con matK, pese a no ser considerado inicialmente como un 

marcador idóneo para el sistema de código de barras debido a su gran tamaño, sin embargo, posee 

una característica muy prometedora, esta es la de su gran variabilidad, lo que es idóneo para el diseño 

de cebadores universales aplicable a especies vegetales que van desde las angiospermas, 

gimnospermas, monilófitas y briófitas (Dong et al., 2015). 

2.8 Filogenia 

La filogenia consiste en el estudio del desarrollo evolutivo que se da entre especies biológicas, 

permite establecer una base para la filogenética, ya que esta se encarga de relacionar a los organismos 

y establecer semejanzas y diferencias evolutivas. Por lo cual, es una herramienta valiosa para develar 

los cambios presentes en especies actuales, siendo esto posible mediante la implementación y análisis 

de árboles filogenéticos (Munjal et al., 2019).   

Por lo tanto, los datos aportados de la construcción de los arboles filogenéticos, permite determinar 

cuál es la relación que presentan las especies que han ido evolucionando con el tiempo, además de 

reflejar posibles cambios taxonómicos, esto es posible de lograr mediante el análisis de los genes que 

se vayan a utilizar en la investigación (Arenas et al., 2009). Respecto de los análisis filogenéticos, 

nos es posible tomar acciones para la conservación de especies, ya que a través de estos se puede 

evaluar la distribución de especies en peligro de extinción , sin embargo los riesgos de extinción 

siempre estarán presentes afectando la sostenibilidad y la disponibilidad de los recursos de los 
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ecosistemas (Cheikh et al., 2020). Los estudios filogenéticos nos pueden proporcionar una forma 

novedosa de identificar especies de plantas, en comparación con las prácticas etnobotánicas casuales 

basadas en los taxones (Zaman et al., 2021). 

Ahora, los análisis filogenéticos utilizan datos moleculares como ADN o proteínas; para seleccionar 

la molécula adecuada, los genes deben ser compartidos por todas las especies dadas y finalmente los 

genes deben tener una tasa de evolución adecuada, ya que las proteínas tienen una tasa de evolución 

variada. En los análisis filogenéticos, se utilizan secuencias homólogas que mantengan una similitud 

entre sí, este tipo de secuencias se logran detectar a partir de bases de datos de ADN o proteínas 

mediante programas como BLAST; finalmente se alinean las múltiples secuencias de tres o más 

secuencias biológicas, para que de esta forma generar arboles filogenéticos (Horiike, 2016). 

Los programas bioinformáticos acumulan un conjunto de datos de características (rasgos alternativos) 

para analizar una serie de organismos relacionados. El fundamento de los árboles filogenéticos es 

que, para cada organismo o taxón, se compila un conjunto de características (o caracteres) en una 

matriz, que consta de T (Filas) x C (Columnas), donde T es el número de taxones y C es el número 

de caracteres. Cada carácter tiene dos o más tipos posibles de condición llamados estados, donde 

luego se construyen árboles para minimizar el número de cambios entre todos los estados para todos 

los caracteres entre todos los taxones y de igual manera el grupo externo se considera un taxón que 

está estrechamente relacionado con el grupo de interés, pero no forma parte de ese grupo (Staton, 

2015). 
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3 Materiales y métodos 

3.1 Recolección de muestras 

El proceso de recolección de muestras vegetales pertenecientes al género Bomarea, fue realizado en 

la vía a El Triunfo cerca de Vizcaya localizado en la provincia de Tungurahua, en las coordenadas -

1.360393, -78.407445. A una elevación de 2200 a 2300 m.s.n.m. La zona alberga un bosque nublado 

de gran humedad que posee una gran cantidad de biodiversidad, se encontró un gran número de 

ejemplares vegetales, consideradas como plantas epifitas. Se complementó la búsqueda de ejemplares 

en la vía Chiriboga en las coordenadas -0.266694, -78.724912 a una altura de 2100 m.s.n.m. y en la 

vía La Vaquería en las coordenadas -0.402807, -78.503957 a 2800 m.s.n.m. Se utilizó como guía de 

localización de las distintas especies del género Bomarea, la base de datos Trópicos, la cual permitió 

tener una referencia geográfica de especies verificadas. 

Se consideró el estado de las especies vegetales recolectadas, colectando aquellas que poseían 

características idóneas, libres de enfermedades o irregularidades morfológicas tales como cortes o 

manchas divergentes al color de las mismas. El método de almacenamiento del material vegetal para 

extracción de ADN, se lo realizo utilizando bolsas de plástico ziploc llenas de arroz, aislando las 

muestras del ingreso de aire o humedad, en congeladora a -80°C o a su vez a -20°C evitando la 

fenolización de las muestras vegetales. 

3.2 Estudio molecular 

3.2.1 Extracción ADN 

En el proceso de extracción de ADN, se realizaron observaciones de calidad de las muestras vegetales, 

consiguientemente se aplicaron reactivos para liberar el ADN; es necesario que el ADN presente la 

mayor pureza posible, por lo cual se probaron dos métodos de extracción: protocolo directo (Platinum 

Direct PCR Universal Master Mix), por el tiempo y agilidad del procedimiento de extracción; 

protocolo modificado Doyle & Doyle, en el cual se realizaron ajustes de cantidades y tiempo, debido 

a la cantidad de fenoles que pueden presentar las plantas del género Bomarea. Los resultados 

obtenidos de la extracción de ADN se analizaron mediante electroforesis horizontal y Nanodrop.  

3.2.1.1 Protocolo directo (Kit comercial) 

Para la extracción de ADN por método directo se lo realizó utilizando el kit de extracción comercial: 

Platinum Direct PCR Universal Master Mix, para el cual se procedió a tomar muestras vegetales de 

0.5 cm de diámetro, depositándolas en microtubos Eppendorf de 1.5 mL, luego se añadieron 100 uL 

de buffer lisis para romper las membranas celulares y 3 uL de proteinasa K para digerir proteínas 

contaminantes. Rápidamente se maceran las muestras utilizando pistilos plásticos, permitiendo la 

ruptura de las paredes celulares y el ingreso de los componentes de lisis, una vez completadas las 

muestras se las dejó reposar durante 5 minutos a temperatura ambiente. 



13 

 

Una vez transcurrido el periodo de reposo, se incubaron las muestras en un termobloque Thermo 

Scientific a 98°C durante 1 minuto, se transfirió las muestras a una centrifuga Eppendorf 5430, 

balanceando el peso para evitar la ruptura de los microtubos. Se centrifugó a 10000 rcf durante 3 

minutos y se transfirió el contenido del sobrenadante a microtubos de 1.5 mL, posteriormente se 

añadió un volumen equivalente de cloroformo-alcohol isoamílico (24:1) (CIA). 

Posteriormente, las muestras fueron mezcladas por inversión de 5 a 8 veces y se centrifugaron a 12000 

rpm durante 3 minutos, se retiraron las muestras y se procedió a rescatar la fase intermedia de cada 

microtubo, el valor de muestra rescatado fue de aproximadamente 60 a 80 uL, luego se agregó el 

doble del volumen rescatado con isopropanol frío alrededor de 120 a 160 uL y mezclando por 

inversión de 5 a 8 veces para luego almacenarlo en un congelador a -20°C durante una hora o toda la 

noche.  

Luego de este periodo se centrifugaron las muestras a 12000 rpm durante 3 minutos, para luego ser 

sometidas a un proceso de lavado del ADN utilizando etanol al 70%, en donde este proceso se repitió 

3 veces a las mismas condiciones ya mencionadas. Finalmente se dejó secar las muestras a 

temperatura ambiente, una vez evaporado el etanol en su totalidad, el pellet fue resuspendido en 20 

uL de agua libre de nucleasas. 

3.2.1.2 Protocolo modificado Doyle & Doyle (1987). 

Con el protocolo de extracción de ADN convencional, se tomó como base al proceso planteado por 

Doyle & Doyle y modificado por Iza (2018), en el cual se realizaron cambios acordes a la especie 

vegetal utilizada, por lo tanto, se utilizaron 300 mg de las muestras vegetales (a) añadiéndoles 600 

uL de buffer de lisis (100 mM Tris (pH 8), 50 mM EDTA (pH 8) y 500 mM NaCl) en tubos Eppendorf 

de 1.5 mL (b), posteriormente se maceraron las muestras utilizando pistilos plásticos estériles y el 

uso de un taladro (c). Una vez rota la pared vegetal se añadió 94 uL de dodecil sulfato sódico (SDS) 

al 10% y se sometió a las muestras a inversión de 5 a 8 veces (d). 

Se transfirieron las muestras a un termobloque a 65°C y se las incubo durante 10 minutos (e), luego 

se añadieron 118.5 uL de acetato de potasio 5M y fueron mezcladas por inversión de 5 a 8 veces (f), 

posteriormente se almacenaron las muestras en un congelador a -20°C durante 1 hora (g). Pasado el 

tiempo necesario en congelación, se centrifugaron las muestras a 13000 rpm durante 5 minutos (h). 

Se transfirió el sobrenadante a microtubos de 2 mL y se añadieron 600 uL de cloroformo-alcohol 

isoamílico (CIA) (24:1), se mezclaron por inversión de 5 a 8 veces (i) y nuevamente se centrifugaron 

las muestras a 13000 rpm por 5 minutos (j), se rescató la fase intermedia de forma cuidadosa a 

microtubos de 1.5 mL (k) en los cuales se añadieron 0.6 volúmenes de isopropanol frio (l), para luego 

almacenar las muestras en un congelador a -20°C durante 24 horas (m). Transcurrido un día, se 

centrifugaron las muestras a 13000 rpm durante 3 minutos procediendo con un lavado del ADN (n), 
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utilizando 400 uL de etanol al 70%, en donde este proceso se repitió 3 veces a las mismas condiciones 

ya mencionadas (o). 

Para que el resto del etanol se evapore de las muestras, se incubaron en un termobloque a 37°C 

aproximadamente por 20 minutos para poder cumplir con esta fase. Transcurrido el tiempo de secado, 

las muestras se resuspendieron en 20 uL de TE o agua libre de nucleasas (p). 

Extracción de ADN protocolo modificado 

 

Figura 3 Extracción de ADN protocolo modificado. Proceso detallado de la extracción de ADN 

por protocolo modificado. 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

3.2.2 Análisis cualitativo ADN  

Para verificar la presencia o ausencia del ADN extraído, se realizó una electroforesis horizontal, luego 

se preparó un gel de agarosa al 1% con buffer TBE 1X, solución diluida a partir del buffer concentrado 

de TBE 10X (54 g Tris HCl; 27.5 g ácido bórico; 2.93 g EDTA 0.5 M; pH 8) en 1000 mL, a 

continuación se pesó 0.5 g de agarosa los cuales se añadieron en 50 mL de TBE 1X, para luego 

calentarlo en un microondas durante 30 segundos hasta la disolución de la agarosa en el buffer, a 

continuación se adicionó 0.2 uL de Safe View, se depositó el gel en el molde de la cámara de 

electroforesis con su peine, para luego poder cargar las muestras de ADN correspondientes. Después 

de unos minutos que el gel se gelifique, el molde fue colocado en la cámara de electroforesis Labnet 
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con TBE 1X hasta verificar que el gel de agarosa se encuentre cubierto por el buffer en su totalidad. 

En cada pocillo, se depositó la mezcla de 5uL de ADN más 2 uL de tampón de carga “Blue Juice”. 

En el caso de productos de PCR se cargaron directamente las muestras, utilizando 5 uL del amplicón 

sin tampón de carga, ya que la master mix ya la contiene. Para verificar el tamaño y concentración de 

ADN extraído, se adicionó 2 uL del marcador de peso molecular O’GeneRuler Express DNA Ladder 

el cual tiene un tamaño de 100 a 5 000 pb, según el protocolo detallado en Thermo Scientific (2019). 

La cámara de electroforesis se programó a 100 voltios por 30 minutos. Finalmente, los resultados se 

visualizaron en un fotodocumentador de la marca Bio-imagin systems.  

3.2.3 Amplificación ADN 

Se amplificaron las regiones cloroplásticas matK y ycf1 con la técnica de Reacción en Cadena de la 

Polimerasa (PCR) convencional, utilizando el kit Platinum Direct PCR Universal Master Mix de 

Thermo Scientific (2019), la cual se preparó para un volumen final de 20 uL, con los componentes 

de la reacción de PCR descritos en la Tabla 1. La región matK se amplificó con: primer forward matK 

2.1 (ATCCATCTGGAAATCTTAGTTC) y primer reverse matK 2.1 

(GTTCTAGCACAAGAAACTCG); mientras que la región ycf1 se amplificó con: primer forward 

ycf1 (TGAACGAATGGAAAAACTGGTT) y primer reverse ycf1 

(GCTGTGTCGTGCAATGGWTT), la amplificación se la realizo en el equipo Proflex Thermal 

Cycler con las condiciones descritas en la Tabla 2. 

Tabla 1 Componentes reacción PCR 

Componentes 
matK ycf1 

20 uL de reacción 

Platinum Direct PCR 

Universal Master Mix 
10 uL 10 uL 

Primer forward 0.5 uL 0.5 uL 

Primer reverse 0.5 uL 0.5 uL 

DMSO 0.5 uL 0.5 uL 

ADN 2 uL 2 uL 

Agua PCR 6.5 uL 6.5 uL 

Volumen final 20 uL 20 uL 

Nota: Componentes de la reacción para matK y ycf1. 

Fuente: (Thermo Scientific, 2019). 
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Tabla 2 Condiciones PCR 

 

Nota: Condiciones de PCR para las regiones matK y ycf1.  

Fuente: (Thermo Scientific, 2019). 

3.3 Filogenia 

Las secuencias se utilizaron de la base de datos GENEBANK de los marcadores matK y rbcL: para 

el marcador rpoC1, se utilizaron secuencias registradas por Sánchez (2020). Las secuencias se 

importaron al programa MEGA 11 y se eliminó el ruido de fondo, a continuación, se procedió a alinear 

las secuencias con la opción MUSCLE, para la elaboración de los árboles filogenéticos. Para la 

construcción de los árboles se utilizó en método de Maximum likelihood con 1 000 réplicas. 

3.4 Georreferenciación 

Para la georreferenciación de las ubicaciones de las muestras de Bomarea, se utilizó el programa 

DIVA GIS, en donde se ingresó la ubicación en el Ecuador a través de coordenadas geográficas de su 

colecta, cabe señalar que se tomó como referencia datos en bases de datos de internet como es el caso 

de la página web Tropicos. 

 

 

 

 

Etapa 

matK ycf1 

Temperatura 

(°C) 

Temperatura 

(°C) 
Tiempo Ciclos 

Desnaturalización 

inicial 
94 94 2 min 1 

Desnaturalización 94 94 15 s 

40 Alineamiento 53.5 58.7 15 s 

Extensión 68 68 40 s 

Extensión final 68 68 1 min 
1 

Mantenimiento 4 4 ∞ 
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4 Resultados y discusión 

4.1 Colección de muestras  

Los tejidos foliares del género Bomarea empleados en el estudio, fueron encontrados en las provincias 

de Pichincha y Tungurahua, en las vías Quito - Chiriboga y El Triunfo - Patate, además se emplearon 

muestras en conservación pertenecientes al herbario de la Universidad Politécnica Salesiana, dando 

una totalidad de 9 muestras utilizadas en los análisis.    

Recolección de Muestras 

 

Figura 4 Recolección de muestras. Bomarea multiflora. 

Nota: Muestra floral y foliar de Bomarea 

Fuente: (Los autores, 2023). 

 

Tabla 3 Especies del género Bomarea 

Código de 

Colección 
Nombre Científico Sitio de Colecta 

4115 Bomarea multifora 
Provincia de Tungurahua 

Vizcaya 

4130 Bomarea patinii 

Provincia de Pichincha 

Amaguaña 

Vía La Vaquería 

4702 Bomarea multiflora 

Provincia de Tungurahua 

Patate 

Vía El Triunfo 

4388 Bomarea linifolia 

Provincia de Tungurahua 

Patate 

Vía El Triunfo 

4390 Bomarea linifolia 

Provincia de Pichincha 

Amaguaña 

Vía La Vaquería 

4707 Bomarea multiflora 
Provincia de Tungurahua 

Vizcaya 
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4100 Bomarea caldasii 

Provincia de Pichincha 

Amaguaña 

Vía La Vaquería 

4099 Bomarea caldasii 

Provincia de Tungurahua 

Patate 

Vía El Triunfo 

4127 Bomarea multiflora 

Provincia de Tungurahua 

Patate 

Vía El Triunfo 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

4.2 Estudio molecular 

4.2.1 Extracción de ADN 

Para el proceso de extracción de ADN se realizaron 2 métodos diferentes, protocolo directo Platinum 

Direct PCR Universal Master Mix y protocolo modificado de Doyle & Doyle, (1987). 

Los resultados obtenidos de las 9 muestras analizadas con el protocolo directo se pueden observar en 

la Figura 5, de igual manera los resultados de la extracción mediante el protocolo modificado en la 

Figura 6. Se pudo visualizar la integridad de las bandas de ADN correspondiente al tamaño esperado 

> 5000 pb gracias al marcador de peso molecular O’GeneRuler Express DNA Ladder de la marca 

Thermo Scientific (2019). 

En la Figura 5 se pueden observar bandas débiles en las muestras 4115 y 4230; o ausencia de bandas 

en las muestras 4388, 4390, 4100, 4702, 4127, 4099 y 4121, esto se debe a la baja concentración de 

ADN que se obtiene con el kit de extracción rápida, según Thermo Scientific (2019) recomienda 

cargar un mínimo de 0.1 a 0.2 ug de muestra de ADN por milímetro de ancho de pocillo del gel. 

Extracción protocolo directo (Kit comercial) 
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Figura 5 Extracción protocolo directo (Kit comercial). Resultados en gel de electroforesis al 1%.  

Nota: MM (Marcador molecular), 4099 B. caldasii, 4100 B. caldasii, 4115 B. multiflora, 4127 B. 

multiflora, 4130 B. patinii, 4388 B. linifolia, 4390 B linifolia, 4702 B. multiflora, 4707 B. 

multiflora. 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

En los resultados obtenidos mediante el protocolo modificado, se puede evidenciar la presencia de 

barrido en las muestras 4388, 4115 y 4320. Se debe principalmente por los compuestos fenólicos 

presentes en las hojas que a menudo dificultan la extracción de ADN, afectando la calidad y pureza 

del ADN mostrando barridos  (Martida & Pharmawati, 2019). Como se puede observar en la Figura 

6. 

Extracción protocolo modificado Doyle & Doyle (1987). 

MM           4115            4230          4388             4390         4100 4702 4127 4099      4121 



20 

 

 

Figura 6 Extracción protocolo modificado Doyle & Doyle (1987). Resultados en gel de 

electroforesis al 1%.  

Nota: MM (Marcador molecular), 4099 B. caldasii, 4100 B. caldasii, 4115 B. multiflora, 4127 B. 

multiflora, 4130 B. patinii, 4388 B. linifolia, 4390 B linifolia, 4702 B. multiflora, 4707 B. 

multiflora. 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

De igual manera se realizó una cuantificación de la extracción de ADN para los dos métodos 

realizados, mediante el equipo Nanodrop en donde se pudo notar diferencias entre los dos métodos 

como se puede observar en la Tabla 4. Según Mazo et al. (2013) si hay una concentración de ADN 

menos de 10 ng (extracción baja, protocolo ineficiente, cantidad de tejido insuficiente); entre 11 y 30 

ng (extracción aceptable y protocolo más eficiente) y de 31 ng en adelante (extracción óptima, 

protocolo muy eficiente y cantidad suficiente de tejido), mientras que las relaciones de absorbancia 

de 260/280 y 260/230, si son valores inferiores a 1.8 (mala calidad y contaminación por proteínas); 

entre 1.8 y 2.2 (buena calidad, libre de contaminación) y superior a 2.2 (mala calidad, contaminada 

por ARN, polifenoles y polisacáridos). 

Tabla 4 Resultados del análisis en Nanodrop de la extracción protocolo directo y modificado. 

 Protocolo directo (Kit comercial) Protocolo modificado Doyle & Doyle 

Muestra ng/uL A 260/280 A 260/230 ng/uL A 260/280 A 260/230 

4115 55.4 1.87 1.95 165.1 1.60 0.97 

4230 56.8 1.63 2.01 99.3 1.51 0.90 

4708 50.5 1.78 2.33 114.8 1.83 1.09 

MM           4390            4100          4388          4115         4230           4702        4100           4099          4127 
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4388 61.2 1.88 1.96 198.8 1.44 1.12 

4390 31.7 1.74 1.89 90.8 1.84 1.19 

4707 62.0 1.73 1.76 189.0 1.61 1.08 

4100 92.0 1.68 1.83 165.0 1.66 0.96 

4099 49.3 1.81 1.90 195.2 1.54 0.84 

4127 65.1 1.63 1.77 116.4 1.52 1.04 

Elaborado por: (Los autores, 2023) 

Los mejores resultados obtenidos fueron con el protocolo directo, con la absorbancia de 260/280 

promedio de 1.75 (1.63 - 1.88) y en relación de la absorbancia de 260/230 un promedio de 1.9 (1.77 

– 2.33). Estos valores se asemejan a los estudios de Nath et al. (2022), en donde la absorbancia de 

260/280 tienen un promedio de 1.8 y la absorbancia de 260/230 varió entre 0.75 y 1.83 según el 

cultivo.  

La calidad del ADN extraído tanto con métodos convencionales como con kits comerciales puede ser 

alta, siempre que los protocolos se sigan correctamente. Sin embargo, los kits comerciales ofrecen la 

ventaja de los protocolos estandarizados y el control de calidad, que pueden aumentar la fiabilidad y 

la coherencia de la extracción de ADN, ya que están optimizados en cuanto a eficacia y pureza, lo 

que reduce el riesgo de variabilidad y contaminación (PACBIO, 2020). 

4.2.2 Amplificación  

4.2.2.1 Gen matK 

Las 9 muestras estudiadas se amplificaron con el gen matK de manera correcta, en donde se pudo 

presenciar las bandas del producto amplificado con su respectivo tamaño, el cual se encuentra 

alrededor de los 750 pb como se observa en la Figura 7. El tamaño del producto amplificado 

concuerda con los resultados de Endara & Ocaña (2022), en donde amplificaron la región matK en 

especies del género Restrepia los cuales están entre los 750 – 800 pb. 

El tamaño de amplificación del marcador molecular matK puede variar en función de la especie o 

variante específica que se estudie sin embargo, el rango de tamaño típico para la amplificación de 

matK en plantas es de alrededor de 800 a 900 pares de bases (pb) (Parveen et al., 2017). 

Amplificación gen matK 
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Figura 7 Amplificación del marcador matK. Visualización gel de electroforesis al 1%, con un 

tamaño de 750 pb y una concentración de >100ng/0.5ug.  

Nota: MM (Marcador molecular), 4099 B. caldasii, 4100 B. caldasii, 4115 B. multiflora, 4127 B. 

multiflora, 4130 B. patinii, 4388 B. linifolia, 4390 B linifolia, 4702 B. multiflora, 4707 B. 

multiflora. 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

4.2.2.2 Gen ycf1 

Los resultados obtenidos del gen ycf1 de las 9 muestras amplificadas, mostraron bandas con barridos 

y baja intensidad, las cuales se encuentran respectivamente posicionadas en un rango de entre 1000 a 

1500 pb como se observa en la Figura 8, rango que va de acuerdo a la longitud del primer diseñado 

del marcador ycf1. El rango de amplificación del marcador coincide con estudios del gen ycf1, según 

Amar (2020) en la identificación de otras especies vegetales como Prunus pérsica, los valores de 

peso molecular del marcador ycf1 rondaba entre 1037 a 1085 pb, evidenciando que el rango del peso 

molecular para este marcador puede ser considerablemente alto. Por lo cual, hay que considerar que 

la región del marcador ycf1 es muy amplia, conteniendo en su totalidad 5500 pb dificultando el diseño 

de primers específicos para los distintos tipos de especies vegetales (Londoño, 2021). 

Otro aspecto a tomar en cuenta es que, al observar las bandas, se puede apreciar que estas no están 

completamente definidas, lo que implicaría que en el proceso de amplificación no todos los 

fragmentos se han unido de forma correcta, esto puede deberse a ciertos factores tales como una 

insuficiente especificidad de los cebadores para la especie con la cual se está trabajando, así como 

MM        4115      4115      4230    4230      4100        4127     4388         4390    4702        4707        4099      4127 



23 

 

condiciones subóptimas de PCR, tales como la temperatura de annealing, el periodo de extensión o 

presencia de contaminantes en las muestras de ADN (Dong et al., 2015).  

Amplificación gen ycf1 

  

Figura 8 Amplificación marcador ycf1. Visualización gel de electroforesis al 1%, con un tamaño 

de 1500 pb y una concentración de >50ng/0.5ug.  

Nota: MM (Marcador molecular), 4099 B. caldasii, 4100 B. caldasii, 4115 B. multiflora, 4127 B. 

multiflora, 4130 B. patinii, 4388 B. linifolia, 4390 B linifolia, 4702 B. multiflora, 4707 B. 

multiflora. 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

4.2.3 Secuenciación 

Las muestras amplificadas con los marcadores matK y ycf1, no se pudieron secuenciar debido a que 

el Secuenciador de la Universidad Politécnica Salesiana se encontraba en mantenimiento y faltaron 

reactivos para el proceso; como se puede observar en la Figura 9 y Figura 10, el proceso se llevó a 

cabo sin embargo, los resultados de la secuenciación fueron fallidos por los motivos mencionados 

anteriormente. A pesar de ello se obtuvieron secuencias de la base de datos de la página web 

GENEBANK del género Bomarea y de Sánchez (2020), las cuales fueron analizadas con la 

herramienta Finch TV y su posterior alineamiento en el programa bioinformático MEGA 11. 

Electroferograma de la región matK 

MM        4115            4115        4230          4230          4100          4380          4390         4702          4707            4127 



24 

 

 

Figura 9 Electroferograma de la región matK. 

Fuente: (Los autores, 2023). 

 

Electroferograma de la región ycf1 

 

Figura 10 Electroferograma de la región ycf1. 

Fuente: (Los autores, 2023). 

 

4.3 Filogenia 

 Para este análisis se construyeron arboles filogenéticos mediante el programa MEGA 11 utilizando 

las secuencias procesada de GENEBANK del género Bomarea, pertenecientes a los marcadores matK 

y rbcL, además se utilizaron secuencias del marcador rpoC1 obtenidas de Sánchez (2020).  Los 
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resultados de la construcción de los árboles filogenéticos se pueden observar en la Figura 11 (matK), 

Figura 12 (rbcL) y Figura 13 (rpoC1). 

4.3.1 Análisis filogenético del gen matK 

Árbol filogenético de la región matK de especies del género Bomarea 

 

Figura 11 Árbol filogenético del género Bomarea de la región matK conformado por 7 grupos y 

el grupo externo Colchicum doerfleri y Burchardia multiflora. 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

Para la implementación del árbol filogenético del gen matK, se utilizaron 24 secuencias procesadas, 

seguidas de un grupo externo conformado por dos especies pertenecientes a la familia Colchicaceae, 

el cual es el clado hermano de la familia de las Alstroemeriáceas, de esta forma dándose el 

enraizamiento. Se puede evidenciar que el grupo 4 es el más grande de todos contando con 6 especies, 

este clado en particular puede indicar concordancia entre sus individuos, debido a que las muestras 
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fueron encontradas en la región norte interandina, seguido del grupo 7 con 5 especies, y el grupo más 

pequeño es el 5, a más de ser el que presenta la mayor distancia filogenética. Además, se puede 

observar que el grupo 1 y 2 son grupos hermanos entre ellos, característica a la que se puede llegar, 

debido a que entre más reciente sea el ancestro en común, estos tendrán mayor relación (Verde & 

Saravia, 2023).  

Otra característica importante es que el patrón de ramificación del árbol, nos revela que los grupos 

1,2,3 y 4 han evolucionado a partir de una serie de ancestros en común. Finalmente, todos los grupos 

están vinculados en mayor o menor medida, ya que comparten un antepasado en común.  

De acuerdo a análisis biogeográficos realizados por (Alzate, Quijano, et al., 2008), como estudios 

complementarios a su previo trabajo de investigación en la aplicación de marcadores moleculares, 

entre ellos matK, para la implementación de árboles filogenéticos en especies del género Bomarea, 

permite concordar la distribución geográfica de las especies B. multiflora, B. edulis, B.patinii, 

B.glaucescens, B. hirsuta, B. linifolia, las mismas que fueron utilizadas en la presente investigación.  

4.3.2 Análisis filogenético del gen rbcL 
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Árbol filogenético de la región rbcL especies del género Bomarea 

 

Figura 12 Árbol filogenético del género Bomarea de la región rbcL conformado por 5 grupos y el 

grupo externo Rhipogonum album y Smilax glycophylla. 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

En el caso de rbcL, se realizó la construcción del árbol utilizando 15 secuencias procesadas y 

utilizando un grupo externo constituido por 2 especies, Rhipogonum álbum y Smilax glycophyphylla, 

ambas pertenecientes a familias que se encuentran dentro del orden Liliales. Su grupo más grande es 

el 4 con 5 especies, seguido del grupo 1 que contiene 4 especies. Por otra parte, su grupo más pequeño 

es el 3 y es también el que mayor distancia filogenética presenta. 

Se puede observar que aquellos grupos en los cuales han evolucionado a partir de varios ancestros en 

común son 1 y 2, además de ser grupos hermanos entre ellos. Al igual que el árbol anterior, los grupos 
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obtenidos comparten un ancestro en común. Pese a que se han realizado investigaciones de filogenia 

utilizando el marcador rbcL, para el género Bomarea, estas utilizan un número mínimo de especies 

del género, por lo cual no es posible realizar comparaciones concisas respecto al árbol resultante. 

4.3.3 Análisis filogenético del gen rpoC1 

Árbol filogenético de la región rpoC1 de especies del género Bomarea 

 

Figura 13 Árbol filogenético del género Bomarea de la región rpoC1 conformado por 6 grupos y 

el grupo externo Smilax herbacea y Trillium erectum. 

Elaborado por: (Los autores, 2023). 

 

Para rpoC1, se utilizaron 25 secuencias, y se utilizaron un grupo externo de 2 especies, Smilax 

herbácea y Trillium erectum pertenecientes a familias del orden Liliales. El grupo más grande es el 

4 contando con 8 especies, y va seguido de los grupos 1 y 2 con seis especies, su grupo más pequeño 

es el 6 y de igual manera es el que presenta mayor distancia filogenética y todas partiendo de un 

ancestro en común. Para el caso del árbol de rpoC1, es posible guiarse de otras investigaciones como 

la realizada por (Sánchez, 2020), en la cual la autora realiza la implementación del marcador rpoC1 
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para la creación de un árbol filogenético, permitiéndonos comprobar similitudes, como por ejemplo 

la agrupación en clados de las especies pertenecientes a B. multiflora.   

De las 3 regiones utilizadas en la filogenia, se puede evidenciar que aquella en la que se generó el 

mayor número de grupos es la región matK, formando 7 grupos, lo que indicaría que el uso de este 

marcador, permite una mayor discriminación entre especies. Sin embargo, los otros dos modelos de 

árboles filogenéticos presentan características importantes que contribuyen con información de la 

evolución de las especies del género Bomarea, por lo cual se analizó las similitudes entre grupos. 

Este resultado, seria plausible, ya que el marcador matK, es uno de los principales marcadores 

moleculares para la identificación de especies vegetales (Londoño, 2021). 

4.3.4 Comparación filogenia matK - rbcL 

Entre estos dos marcadores se generaron las siguientes similitudes, en los grupos:  

• Tanto en el árbol de matK como en el de rbcL se encuentran B. Uncifolia y B. Dissitifolia en 

el grupo 1. 

• En el árbol de matK B.multipes y B crassifolia se encuentran cercanos entre el grupo 1 y 2, 

mientras que en rbcL estas se encuentran juntas en el grupo 4. 

• En el árbol de matK B. patinii y B. nervosa se encuentran cercanos entre el grupo 3 y 4, 

mientras que en rbcL se encuentran juntos en el grupo 5. 

• En el árbol de matK B. glaucescens, B. perglabra, B. patacocencis y B. purpurea se 

encuentran juntos en el grupo 4, mientras que en rbcL B. glaucescens y B. purpurea se 

encuentran juntos en el grupo 2 y B. perglabra con B. patacocencis se encuentran juntos en 

el grupo 4. 

4.3.5 Comparación filogenia matK – rpoC1 

• En el árbol de matK B. hirsuta aparece en una rama aislada del grupo 5, mientras que en rpoC1 

se encuentra de igual forma en un grupo aislado, encontrándose en el grupo 6. 

• En el árbol de matK B. multiflora y B. patinii se encuentran juntas en el grupo 7, mientras que 

en rpoC, estas están juntas en el grupo 4. 

4.3.6 Comparación filogenia rbcL – rpoC1 

• En el análisis realizado entre los árboles de estos dos marcadores, no se encontraron 

similitudes. En base al análisis comparativo entre los 3 árboles filogenéticos generados, se 

asumiría que la región matK es la que presenta una mayor discriminación, seguida de rpoC1 

y finalmente rbcL, cabe destacar que la efectividad de los marcadores para la identificación 

entre distintas especies puede variar, además no se precisa de suficiente información para el 

género Bomarea, que permita realizar comparaciones más concisas (Mirzaei, 2021). 
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Las semejanzas entre los grupos obtenidos, se evaluaron de acuerdo con la distancia presente en los 

mismos, evidenciando el proceso evolutivo por las ramificaciones generadas, las cuales muestran 

ancestros en común, esta comparación nos permitió identificar las especies que se encuentran 

temporalmente asociadas y a su vez las especies que presenten mayor distancia filogenética, por lo 

que es posible observar cambios significativos en su genotipo (Verde & Saravia, 2023). 

En base a lo antes mencionado, se podría afirmar que el gen matK y rbcL, son los marcadores que 

generan mayor información, respecto al género Bomarea, ya que estos han generado la mayor 

similitud entre los 3 marcadores en base a los arboles genéticos, otras investigaciones ya mencionadas 

como las de (Alzate, Quijano, et al., 2008), muestran que es matK es un marcador aceptable para la 

identificación de especies de Bomarea. 

4.4 Georreferenciación 

Las especies analizadas del género Bomarea fueron cargadas sus coordenadas de latitud y longitud al 

programa DIVA GIS, en donde fueron colocadas según su ubicación de colecta de cada especie gracias 

a la página web Tropicos. Todas las 20 especies estudiadas se encuentran distribuidas principalmente 

norte y centro de la región sierra del Ecuador. 

Varias de estas especies se encuentran cerca de las elevaciones de la cordillera de los andes por lo 

tanto su principal distribución es Imbabura, Cayambe, Chimborazo, Cotopaxi, Tungurahua y algunas 

especies en la región oriental como Napo, Morona Santiago, Zamora Chinchipe y Loja al sur del 

Ecuador. 
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Distribución geográfica del género Bomarea en el Ecuador 

 

Figura 14 Ubicación de las especies del género Bomarea distribuidas en el Ecuador. 

Nota: Puntos de las diferentes especies obtenidas de la página web de Tropicos.  

Elaborado por: (Los autores, 2023). Datos procesados con el software DIVA GIS (2023). 

 

Grupo 1 (rojo). Este grupo está conformado por B. angulata, B. uncifolia, B. dissifolia y B. multipes. 

Las especies de este grupo se distribuyen en el centro oriente de la región interandina del Ecuador 

entre los 1100-3900 m.s.n.m. 

Grupo 2 (anaranjado). Este grupo está conformado por B. crassifolia, B. densiflora, B. multiflora y 

B. pardina. Las especies de este grupo se distribuyen por las estribaciones occidentales, en dirección 

costa del Ecuador entre los 1600-3900 m.s.n.m. 

Grupo 3 (amarillo). Este grupo está conformado por B. edulis y B. patinii. Las especies B. patinii se 

encuentran solamente en el norte de la región interandina entre los 2000 y 2500 m.s.n.m, mientras 
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que las especies B. edulis se encuentran en la región costa del Ecuador este grupo se distribuyen por 

los bordes de la región interandina del Ecuador entre los 100-500 m.s.n.m. 

Grupo 4 (verde). Este grupo está conformado por B. nervosa, B. patinii, B. glaucescens, B. 

perglabra, B. patacocensis y B. purpurea. Las especies de este grupo se distribuyen por todo el norte 

y en menor proporción de la región interandina del Ecuador entre los 2000-3500 m.s.n.m. 

Grupo 5 (morado) y 6 (celeste). Este grupo está conformado por B. hirsuta (grupo 5); B. ovata y B. 

spissiflora (grupo 6). Las especies del grupo 5 se distribuyen por el nortoriente y región central 

occidental de la región interandina entre los 1900-3000 m.s.n.m y las especies del grupo 6 se 

encuentran en la amazonia entre los 1000-1800 m.s.n.m. 

Grupo 7 (azul). Este grupo está conformado por B. glaucescens, B. setacea, B. multiflora, B. linifolia 

y B. patinii. Las especies de este grupo se distribuyen por la zona norte de la amazonia del Ecuador 

entre los 1800-3500 m.s.n.m. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



33 

 

5 Conclusiones 

• Las 9 especies del género Bomarea se colectaron en su mayoría en las provincias de Pichincha 

y Tungurahua, las muestras recolectadas fueron procesadas en el laboratorio y conservadas en 

frio a -80 °C manteniendo su viabilidad.  

• Se utilizaron 2 métodos para la extracción de ADN, con protocolo directo (kit comercial) 

Platinum Direct PCR Universal Master Mix y con protocolo modificado Doyle & Doyle, 

siendo el protocolo directo (kit comercial) el más efectivo para la obtención y purificación de 

ADN. 

• Se amplifico la región matK y ycf1 mediante la técnica de PCR para las especies del género 

Bomarea obtenido resultados positivos para la región matK, sin embargo, no se obtuvieron 

resultados favorables para la región ycf1, por la inespecificidad de los primers utilizados en el 

momento de la amplificación, lo cual provocó que los fragmentos no llegaran a fijarse en la 

cadena principal, causando barridos en las bandas. 

• Los arboles filogenéticos, generados mediante información obtenida de la base de datos 

GENEBANK, determinaron que el matK es el marcador que provee mayor información, al 

presentar el mayor número de clados, siendo el árbol filogenético que presenta la mayor 

capacidad de discriminación entre especies del género Bomarea.  

• Al realizar la comparación entre los 3 árboles filogenéticos, se pudo notar que aquellos 

construidos con secuencias del gen matK y rbcL, presentan mayores similitudes entre sus 

clados, denotando que el uso de estos marcadores es viable para la diferenciación de especies 

de Bomarea.  

• Se determinó mediante el análisis de filogenia que algunas especies se agrupaban acorde a su 

hábitat, mostrándose una mayor agrupación al norte de la región interandina. 

• Mediante georreferenciación se pudo determinar la distribución y concentración de especies 

del género Bomarea en toda la región interandina del Ecuador, siendo las provincias de 

Imbabura, Cayambe, Chimborazo, Cotopaxi y Tungurahua donde se encuentra en mayor parte 

con una altitud que va desde los 1000 hasta los 3500 m.s.n.m. 
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6 Recomendaciones 

• Para su recolección se debe tomar en cuenta la edad de la planta ya que para la obtención de 

un ADN viable deben ser muestras frescas, con uso previo de reactivos que eviten la oxidación 

de las muestras vegetales, por otro lado la conservación de la muestra se debe realizar a una 

temperatura de – 80 °C, para evitar la degradación del material genético, como también se 

pueden emplear otro tipo de primers más específicos que permitan la comparación de árboles 

filogenéticos y así tener una separación más clara entre especies. 

• Se recomiendan amplificar con primers más específicos las regiones matK y ycf1 para la 

diferenciación de las especies del género Bomarea. Incluso se debe considerar las condiciones 

de cada marcador o gen a utilizar al momento de su manipulación ya que modificando dichos 

factores pueden influir en la eficiencia en la amplificación.  

• Se sugiere realizar más estudios con el marcador rpoC1 para la construcción de árboles 

filogenéticos, ya que esta región es general el cual no permite descartar especies del género 

Bomarea a diferencia de los marcadores moleculares matK y rbcL que son más 

discriminatorios. 
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8 Anexos 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Nota: a) Recolección del material vegetal, b) Bomarea multiflora, c) cápsulas. 

Fuente: (Los autores, 2023). 

 

 

Anexo 1 Colecta de las especies vegetales del género Bomarea. 

a) 

c) 

b) 
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Anexo 2 Alineamiento de las secuencias de rbcL. 

 

Nota: Alineamiento de las secuencias del género Bomarea de la página web Tropicos con sus 

grupos externos.  

Fuente: (Los autores, 2023). 
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Anexo 3 Alineamiento de las secuencias de matK. 

 

Nota: Alineamiento de las secuencias del género Bomarea de la página web Tropicos con sus 

grupos externos.  

Fuente: (Los autores, 2023). 
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Anexo 4 Alineamiento de las secuencias de rpoC1. 

 

Nota: Puntos de las diferentes especies obtenidas de la página de Tropicos con sus grupos externos. 

Fuente: (Los autores, 2023). 
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Anexo 5 Electroferograma de las secuencias del género Bomarea. 

 
 

Nota: Electroferogramas de las secuencias obtenidas del género Bomarea.  

Fuente: (Los autores, 2023). 
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Anexo 6 Repositorio de especies del género Bomarea 

 
Especie Ubicación Latitud Longitud 

Bomarea angulata Benth. 

 

 

Azuay 

Loja 

-3166667 -78866667 

Bomarea crassifolia Baker 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen 

Data, 2023) 

 

Loja  

Morona 

Santiago 

-4.383.333 

 

-79116667 

Bomarea densiflora Herb. 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen Data, 

2023) 

Azuay 

Bolivar 

Cañar 

Chimborazo 

Cotopaxi 

Imbabura 

Loja 

Morona 

Santiago 

-1.750.000 -79.133.333 

-2.383.333 -78.916.667 

-0.583333 78.816667 

0.366667 -78.466.667 

-4.716.667 -79.433.333 

Bomarea dissitifolia Baker 

 

Azuay 

Cañar 

Chimborazo 

Loja  

-2.800.000 -78.633.333 

-2.700.000 -78.783.333 

-1.783.333 -78.416.667 

-4.083.333 -79.166.667 
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Fuente: (Tropicos Specimen Data, 

2023) 

 

Morona 

Santiago 

Napo 

Tungurahua 

Zamora 

Chinchipe 

-3.016.667 -78.583.333 

-0.466667 - 77.716667 

-1.350.000 -78.116.667 

-3.966.667 -79.116.667 

Bomarea edulis (Tussac) 

Herb. 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen Data, 

2023) 

Esmeraldas 

Los Ríos 

Pichincha  

0.316667 -79.766.667 

-0.583333 - 79.366667 

-0.350000 - 79.366667 

Bomarea glaucescens (Kunth) 

Baker 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen Data, 

2023) 

Azuay 

Chimborazo 

Cotopaxi 

Imbabura 

Napo 

Pichincha 

Tungurahua 

-2.766.667 -79.216.667 

-1.533.333 -78.883.333 

-0.666667 - 78.500000 

0.300000 -78.366.667 

-0.950000 - 78.383333 

-0.266667 - 78.250000 

-1.183.333 -78.316.667 
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Bomarea hirsuta (Kunth) Herb 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen Data, 

2023) 

 

Cañar 

Carchi 

Chimborazo 

Cotopaxi 

Imbabura 

Napo 

Pichincha 

Sucumbios 

-2.566.667 -79.116.667 

0.616667 -77.833.333 

-1.966.667 -78.933.333 

-0.583333 - 78.833333 

0.350000 -77.883.333 

-0.300000 - 78.166667 

0.583333 -77.633.333 

Bomarea linifolia (Kunth) 

Baker 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen Data, 

2023) 

 

Azuay 

Carchi 

Imbabura 

Napo 

Pichincha 

-3.183.333 -78.783.333 

0.583333 -77.716.667 

-1.166.667 -78.266.667 

-0.183333 - 77.950000 

Bomarea multiflora (L.f.) 

Mirb. 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen Data, 

2023) 

 

Azuay 

Bolívar 

Cañar 

Carchi 

Chimborazo 

Cotopaxi 

Imbabura 

Morona 

Santiago 

Napo 

Pichincha 

Tungurahua 

-3.150.000 -78.800.000 

-1.366.667 -79.050.000 

-2.483.333 -78.816.667 

0.850000 -78.066.667 

-1.816.667 -78.883.333 

-0.566667 - 78.950000 

0.283333 -78.333.333 

-0.350000 - 78.183333 

0.050000 -78.483.333 

-1.066.667 -78.400.000 

Bomarea multipes Benth. Azuay 

Loja 

-4.083.333 -79.166.667 

Bomarea nervosa (Herb.) 

Baker 

 

Loja 

Napo 

-4.383.333 -79.116.667 

-1.100.000 -78.300.000 

-4.383.333 -79.100.000 
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Fuente: (Tropicos Specimen 

Data, 2023) 

Zamora 

Chinchipe 

Bomarea ovata (Cav.) Mirb. 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen 

Data, 2023) 

Pastaza -1.450.000 -78.100.000 

Bomarea pardina Herb. 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen 

Data, 2023) 

Azuay 

Bolívar 

Cañar 

Carchi 

Cotopaxi 

El Oro 

Imbabura 

Loja 

Morona 

Santiago 

Napo 

Pastaza 

Pichincha 

Sucumbíos 

Zamora 

Chinchipe  

-2.683.333 -79.466.667 

-1.716.667 -79.100.000 

-2.483.333 -79.083.333 

0.833333 -78.100.000 

-0.966667 - 79.100000 

-3.150.000 -79.133.333 

0.350000 -78.483.333 

-4.266.667 -79.166.667 

-3.216.667 -78.266.667 

-0.116667 - 77.600000 

-1.466.667 -78.100.000 

-0.016667 - 78.733333 

Bomarea patacoensis Herb. N/A -0.958197 - 78.979830 

Bomarea patinii Baker 

 

Carchi 

Cotopaxi 

Imbabura 

0.866667 -78.066.667 

0.350000 -78.483.333 

-0.600000 - 77.933333 
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Fuente: (Tropicos Specimen 

Data, 2023) 

Napo 

Sucumbíos 

0.483333 -77.533.333 

Bomarea perglabra Harling & 

Neuendorf 

Cotopaxi -0.966667 - 78.966667 

Bomarea purpurea (Ruiz & 

Pav.) Herb. 

 

 
Fuente: (Tropicos Specimen 

Data, 2023) 

Azuay 

Loja 

Morona 

Santiago 

Zamora 

Chinchipe 

-2.766.667 -78.616.667 

-3.983.333 -79.133.333 

-3.000.000 -78.666.667 

-3.966.667 -79.016.667 

Bomarea setacea (Ruiz & 

Pav.) Herb. 

 

 
 

Fuente: (Tropicos Specimen 

Data, 2023) 

Azuay 

Bolívar 

Cañar 

Chimborazo 

Cotopaxi 

Imbabura 

Loja 

Morona 

Santiago 

Napo 

Zamora 

Chinchipe 

 

-3.183.333 -78.783.333 

-1.366.667 -79.066.667 

-2.600.000 -78.650.000 

-1.966.667 -78.933.333 

-0.950000 - 78.966667 

-4.383.333 -79.116.667 

-3.000.000 -78.700.000 

-1.100.000 -78.316.667 

-3.583.333 -78.416.667 

Bomarea spissiflora Harling & 

Neuendorf 

 

 
 

Morona 

Santiago 

Pichincha 

Zamora 

Chinchipe 

 

-2.350.000 -78.066.667 

-0.200000 - 78.783333 
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Fuente: (Tropicos Specimen 

Data, 2023) 

Bomarea uncifolia Herb. Azuay 

Cañar 

Cotopaxi 

Loja 

Morona 

Santiago 

Tungurahua 

 

-2.816.667 -79.183.333 

-2.666.667 -78.766.667 

-0.966667 - 78.933333 

-4.716.667 -79.416.667 

-3.000.000 -78.666.667 

-1.433.333 -78.450.000 

 
Elaborado por: (Tropicos Specimen Data, 2023) 

 

 

 

 

 

 


