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RESUMEN

El mildiu de la quinua causado por Peronospora variabilis es la enfermedad mas
importante del cultivo que ocasiona pérdidas que pueden llegar hasta el 100%, esta
enfermedad se ha diseminado por todo el mundo en areas donde se cultiva la quinua,
y actualmente no se conoce sobre la existencia de razas fisioldgicas, sin embargo
se ha identificado un comportamiento peculiar en variedades de quinua que fueron
liberadas con resistencia a mildiu en un determinado lugar, al ser cultivadas en areas
geograficas diferentes la enfermedad se presenta con diferente grado de reaccién lo
que pone en manifiesto la existencia de variabilidad intraespecifica del patdégeno. Por
lo que nos planteamos el objetivo de determinar la diversidad genética de

Peronospora variabilis mediante el analisis de la secuencia gen mitocondrial ND1.

Se realizo6 la prospeccién de muestras de Peronospora variabilis en cinco regiones
del sur del Peru: Ayacucho, Apurimac, Cusco, Arequipa y Puno, se multiplico el
inoculo colectado bajo condiciones de laboratorio e invernadero, mediante la técnica
de inoculacion controlada en hojas vivas de quinua variedad Quillahuaman INIA
altamente susceptible. El mantenimiento del inoculo consistié en la multiplicacion de
esporangios del patégeno bajo condiciones de laboratorio y almacenamiento bajo
condiciones congeladas. La determinacién de posibles grupos de virulencia se
ejecutd inoculando plantulas de 100 accesiones del germoplasma de quinua en
condiciones de laboratorio con 80 aislados de Peronospora variabilis. Por otro lado
se estudio la diversidad genética amplificando y secuenciando el gen mitocondrial
ND1. El protocolo de mantenimiento y produccion de inoculo fue eficaz ya que se
consiguio disponer de in6culo suficiente para los subsecuentes analisis. Mediante la
inoculacion artificial de 100 accesiones de quinua, se logro clasificarlos en dos
grupos de virulencia mediante la prueba de Friedman. Del analisis molecular se
identifico tres puntos de mutacion los cuales resultaron heteroplasmicos para
algunos aislados lo que permitio identificar 6 haplotipos mitocondriales y un indice
de diversidad haplotipico regularmente alto de 0.697 mediante el analisis de la
secuencia parcial del gen ND1, ademas se determind que el 73% de la variabilidad
genética esta explicada por la variacion dentro de cada region es decir, no existe una

estructuracién genética poblacional.



