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RESUMEN

El propdsito de esta investigacion consistio en utilizar técnicas de andlisis
multivariado para describir la diversidad genética de la quinua (Chenopodium quinoa Willd.)
presente en el Banco de Germoplasma de Puno. Se realiz6 desde junio del 2021 hasta abril de
2022, la fuente de informacion fue tomada del Catalogo de Banco de Germoplasma de quinua
de Puno, los cuales fueron analizados, recogiendo informacion de 734 colecciones con
registros completos, se aplicé las técnicas de cluster, discriminante y andlisis de componentes
principales (PCA). En el andlisis cluster con distancia euclidea, se encontr6 dos grupos
claramente diferenciados; para lo cual, mediante técnica discriminante se ha determinado que
la variable “pais de procedencia” de las colecciones es la que ha influenciado para la
formacion de los grupos, los mismos que se verificaron con los datos de pasaporte de las
colecciones (Pert1 y Bolivia); asi mismo, en los resultados de PCA, se ha reportado los 3
primeros componentes explicaron el 53.1% de la variacion total de los datos, con un KMO-
MSA de 0.83 que indica la pertinencia del analisis. En referencia a la técnica discriminante,
las variables: “altura de planta” (altuPlan_cm), “dias de panojamiento” (Panoj_dias),
“rendimiento de grano por planta” (rendim_gpla) y “dias de emergencia” (Emerg) fueron las
que mejor discriminan a cada uno de los grupos encontrados, asi mismo, el indice de
diversidad encontrado promedio respecto a todas las variables es de 0.82 que se traduce en
una diversidad moderadamente alta. Estos resultados encontrados tienen relacion con lo
indicado por otros autores, validando la genética y morfologia de la coleccion del Banco de
Germoplasma de quinua de Puno.

Palabras clave: Analisis multivariados, claster, discriminante, quinua, recursos

genéticos, variabilidad genética,



I. Planteamiento del problema

1.1.  Situacion Problematica

La diversidad genética, en un enfoque general es el componente basico de la
biodiversidad, y ello esté referido a todas las variaciones heredables que se suelen presentar
en una especie y por consiguiente, entre las distintas poblaciones dentro de la misma
especie, siempre y cuando se considere las condiciones naturales de su forma estable
(Rimieri, 2017).

Entre las plantas superiores, se tiene cerca de 400,000 genes, cuyas variantes se van
acumulando dentro de la especie y la suma de todas las caracteristicas de los genes y sus
variantes generan la variabilidad.

En ese contexto, uno de los cultivos alto andinos mas importante es la quinua, que
empez6 a Bolivia y el Pert, pero posteriormente en otros paises como: Colombia, Ecuador,
los valles interandinos y planicies de Chile y otros (Lescano, 1994).

Especificamente, el altiplano de la region Puno y Bolivia, es conocida como el
origen de la mayor variabilidad y diversidad del cultivo de la quinua, ya que en esas
regiones se cultivan la mayor cantidad de lineas, cultivares o variedades; lo que confirma
que la quinua es una especie autdctona de Sudamérica, especialmente de los andes peruanos
y bolivianos (Cardenas, 1994).

Sin embargo, los estudios que se han realizados solo corresponden a pequeiios
grupos de colecciones de manera descriptiva; por lo tanto, aun no se evidencia estudios de
variabilidad genética de todo el banco de germoplasma de las colecciones de quinua

mediante la aplicacion de las técnicas multivariadas.



1.2.  Formulacion del problema
a. Problema general
(Como las técnicas multivariantes describen la diversidad genética de las
colecciones de quinua en el Banco de Germoplasma de Puno?
b. Problemas especificos
s ;CoOmo se concentra la mayor variabilidad, en la coleccion de quinua del Banco
de Germoplasma de Puno?
s ;Como es la asociacion de las colecciones de quinua en el Banco de
Germoplasma de Puno?
e ;Cual o cuales son las variables que mejor discriminan los grupos de las
colecciones de quinua en el Banco de Germoplasma de Puno?
e /Cuanto es la diversidad de la coleccion de quinua del Banco de Germoplasma
de Puno?
1.3.  Justificacion de la investigacion
La presente permitié describir, la diversidad genética de las colecciones de Banco
de Germoplasma de quinua en la region Puno; lo cual, posibilita las implicaciones
précticas, la mejora genética, asi como desde la relevancia social, el uso agricola de las
variedades genéticas. De igual manera, se reconoce desde la utilidad metodologica de los
métodos multivariados mediante andlisis cluster, analisis de componentes principales y
analisis discriminante para conocer la asociacion de las colecciones e importancia de las

variables de caracterizacion de las colecciones.



1.4.

Objetivos de la investigacion

Objetivo General

Describir mediante técnicas multivariantes, la diversidad genética de la coleccion de
quinua correspondiente al Banco de Germoplasma de Puno.

Objetivos especificos

Determinar la concentracion de la mayor variabilidad, en la coleccion de quinua del
Banco de Germoplasma de Puno.

Determinar la asociacion de la coleccion de quinua correspondiente al Banco de
Germoplasma de Puno.

Determinar las variables que mejor discriminan las colecciones de quinua del Banco
de Germoplasma de Puno.

Cuantificar la diversidad de la coleccion de quinua del Banco de Germoplasma de

Puno.



I1. Marco tedrico conceptual

2.1. Bases teoricas
2.1.1. Laquinua (Chenopodium quinoa Willd.)

Segun la FAO et al. (2013), la quinua tiene diferentes denominaciones que varian de
acuerdo al idioma y del pais, por ejemplo ademas de conocerlo como quinua, tiene los
nombres tales como: quinua, jiura (Pert), quiuna, quingua (Chile), luba (Colombia) y otros.
Ademas de ello, también el nombre varia en funcion al idioma; por ejemplo, en otros paises
le denominan: quingua, kinoa, quinoa, trigo inca, arroz del Perd, sweet quinoa, peruvian
rice, inca rice, etc.

Esta especie del género Chenopodium, cuenta con al menos 120 especies (Fuentes
et al., 2009), donde Chenopodium quinoa Willd. es la especie econdmicamente mas
importante, la primera fue descrita botdnicamente por Carl Ludwig Willdenow en el afio
1778 de ahi que el nombre cientifico lleva la abreviacion Willd. y taxondmicamente fue
ubicada en la familia Chenopodiaceae; sin embargo, segun el reciente sistema de
clasificacion AGP IV (Chase et al., 2016) la quinua se ubica en la familia Amaranthaceae y
subfamilia Chenopodioideae.

2.1.2. Origen, domesticacion y distribucién geografica

La quinua es alotetraploide, lo que significa que se ha originado mediante un
binomio de especies diploides (N° de cromosomas=18 cada una) que aln se estan
identificando. Mediante el andlisis de ADN, se ha descubierto que uno de los subgenomas
tiene origen americano, mientras que el otro subgenoma tiene origen euro-asiatico (Jellen et
al., 2011).

Asi mismo, es un cultivo oligocéntrico, lo cual significa que su centro de origen,
diversidad y distribucidon genética se ubica en la region del anillo circunlacustre del lago

Titicaca (Gandarillas, 1979); por lo tanto, esta region se reconoce como el lugar de origen



de esta especie, con una antigliedad de aproximadamente 7000 afios (Jacobsen y Mujica,
2001) y su desarrollo en las culturas de Tiwanaku e incaica (Bonifacio, 2004) los mismos
que desempefiaron un papel importante en su domesticacion y conservacion; ademas, esta
domesticacion ha permitido mejoras en varios aspectos tales como: planta, inflorescencia
(panoja), semillas, pigmentacion y otros aspectos; sin embargo, los granos de quinua
contienen un alcaloide que es la “saponina” en diferentes concentraciones, los mismos que
se tienen que eliminar antes de ser consumida (Mujica et al., 2004).

En referencia a su distribucion geografica, la quinua se encuentra distribuida desde
sur de Chile hasta el norte de Colombia, abarcando paises de Argentina, Bolivia, Perq,
Colombia y Ecuador (Lescano, 1994; Rojas et al., 2010 y Mujica y Jacobsen, 2006). Asi
mismo, es importante destacar que esta planta se encuentra presente en altitudes que van
hasta los 4000 m.s.n.m. del altiplano peruano-boliviano y que actualmente, este cultivo se
ha expandido a varias regiones del mundo tales como: Canadd, América del Norte, Europa,
Africa y Asia. En cuanto a su adaptacion y produccién, ha mostrado resultados muy
prometedores (Jacobsen y Mujica, 2001).

2.1.3. Diversidad genética del cultivo de quinua

La zona de mayor diversidad genética de la quinua y sus parientes silvestres es el
altiplano peruano boliviano y de manera especial las zonas denominadas “aynoqas”, son
lugares de sistemas ancestrales que permiten la organizacion, produccion y conservacion in
situ (Mujica y Jacobsen, 2006); no obstante, Gltimamente su uso ha disminuido, por varios
motivos como: la incorporacion de nuevas tecnologias, las divulgacion de nuevas
variedades por parte de los investigadores y fitomejoradores, los mismos que presentan

mejor rendimiento (Mujica y Jacobsen, 2001).
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2.1.4. Importancia de la quinua

Es una planta de periodo anual que pertenece al grupo de las dicotiledoneas, es un
cultivo se considera altamente prometedor contra las adversidades del del cambio climatico,
por su adaptabilidad a las condiciones adversas del clima, suelo, temperatura y humedad. Es
capaz de tolerar suelos salinos, tolerancia a déficit de agua y temperaturas bajas que van
entre -4° hasta 38°C (Christensen et al., 2007); por otro lado, un aspecto destacado de la
quinua es su calidad nutricional de las semillas maduras, las hojas verdes, y las panojas en
estado tierno. Todas estas caracteristicas hacen que la quinua sea reconocida como el tinico
alimento de origen vegetal que posee una proporcion adecuada de todos los aminoacidos
esenciales necesarios para una dieta equilibrada y saludable. Asi mismo, estos aminoacidos
son superiores a los encontrados en cultivos como la soja, la cebada y el trigo, los mismos
que se comparan solamente con las proteinas presentes en la leche. Ademas, la quinua
presenta una alta concentracion de vitaminas, minerales y dcidos grasos y su caracteristica
mas destacada es su ausencia de gluten; debido a esto, la quinua es una opcion alimentaria
recomendada para individuos que padecen trastornos abdominales (Zurita-Silva et al.,
2014).
2.1.5. Fases fenoldgicas de la quinua.
a. Emergencia

Ocurre en el momento de que la plantula empieza a brotar del suelo y se producen
las primeras hojas del cotiledon. Generalmente, esto sucede entre 7 y 10 dias después de la
siembra. Es durante este momento que la planta es mas susceptible al ataque de aves, ya
que al ser una planta dicotiledonea, emergen dos hojas protegidas por el episperma, lo que
hace que la semilla sea mas visible en el tallo (Jacobsen y Mujica, 2001). Es importante
indicar que las semillas pueden germinar rapidamente bajo condiciones Optimas de

temperatura, humedad y oxigeno. Entre estos factores, el agua y la temperatura del suelo
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son elementos especialmente importantes para promover la germinaciéon y el metabolismo
adecuado de la planta (Gomez y Aguilar, 2016).
b. Dos hojas verdaderas

Son las hojas que crecen de 15 a 20 dias aproximadamente después de haber
sembrado la semilla, tienen forma romboidal que crecen en forma extendida; las hojas
verdaderas de la quinua, que tienen una forma alargada en lanceolada, emergen después de
las hojas cotiledonales. Estas hojas experimentan un crecimiento rapido y suelen ser
propensas al ataque de insectos cortadores como la Copitarsia turbata, ello debido a que las
plantas aun estan tiernas.
c. Cuatro hojas verdaderas

Entre los 25 y 30 dias después de la siembra, se produce una fase en la cual las
plantulas de quinua exhiben una buena tolerancia a la sequia y a bajas temperaturas. Sin
embargo, también son susceptibles al ataque de plagas masticadoras como Epitrix
subcrinita. Es destacable que durante esta etapa aiin se pueden observar las hojas
cotiledonales de color verde por su estado tierno.
d. Seis hojas verdaderas

Ocurre en un rango de 35 hasta 45 dias posteriores a la siembra, en esta fase se
puede apreciar de forma extendida tres pares de hojas, ademas se puede observar que las
hojas adultas protegen al dpice vegetativo especialmente cuando la planta estd expuesta al
descenso de temperatura o deficiencia de agua. Asi mismo es importante resaltar que en
esta fase las hojas cotiledonales ya se ponen amarillentas.
e. Ramificacion

Ocurre entre los 45 hasta los 50 dias posteriores a la siembra, se puede visibilizar
ocho hojas verdaderas que se encuentran extendidas. En esta fase ya se puede observar la

inflorescencia (panoja) que se encuentran protegidas por un conjunto de hojas, ademas de
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ello se observa que las hojas de la parte axilar se extienden llegando al tercer nudo del tallo,
y las cotiledonales se caen, dejando marcas en el tallo. Es importante destacar en esta fase,
la planta puede ser afectada por las bajas temperaturas, por lo que los agricultores suelen
complementar con fertilizantes y realizar el aporque.
f. Inicio de panojamiento

Se presenta entre los 55 hasta los 60 dias posteriores a la siembra, donde la
inflorescencia de la planta emerge desde el apice y a su alrededor se observa un conjunto de
hojas de tamaio pequefio los cuales cubren casi la tercera parte de la panoja; por otro lado,
también resaltar que ya se evidencia el amarillamiento de las primeras hojas verdaderas, asi
como un acelerado engrosamiento y crecimiento del tallo. Por otro lado, cabe senalar que
suele presentarse el ataque de la plaga conocida con el nombre de ghona ghona (Eurisacca
quinoae) que suele minar y enrollar las hojas formando nidos.
g. Panojamiento

Se presenta entre los 65 hasta los 70 dias posteriores a la siembra, donde parte que
destaca con claridad es la inflorescencia sobre las hojas, ademas se observa los glomérulos
que lo constituyen.
h. Inicio de floracion

Se presenta entre los 75 hasta los 80 dias después de haber realizado, se observa que
las flores hermafroditas ubicadas en la apical de la panoja se van abriendo hasta exponer los
estambres de la flor de manera separada y muy visible los glomérulos. Cabe senalar que en
este periodo también la planta es muy sensible a las heladas y el estrés hidrico.
i. Floracion

Denominada también como antesis y se presenta entre los 90 hasta los 100 dias
posteriores a la siembra, ocurre cuando la mitad de todas las flores que conforma la

inflorescencia, estan abiertas, la misma se puede percibir al promediar el medio dia;
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asimismo, es importante sefialar que en esta fase las flores estan susceptibles a ser afectadas
por temperaturas negativas y temperaturas superiores a los 38°C las que pueden producir un
aborto en las flores.
j.  Grano lechoso

Se presenta entre los 100 hasta los 130 dias posteriores a la siembra, es cuando el
grano de los glomérulos de la panoja al ser aplastado revienta exponiendo un liquido
blanquecino muy similar al color de la leche.
k. Grano pastoso

Esta etapa se produce entre los 130 y 160 dias después de la siembra. Se caracteriza
por la consistencia pastosa y color blanquecino de los granos cuando se los presiona.
También puede haber presencia de plagas como la ghona ghona (Eurisacca quinoae) que
podria causar dafios en el cultivo.
I.  Madurez fisiologica

Se presenta entre los 160 hasta 180 dias posteriores a la siembra, en esta fase se
puede observar que al ser presionado el grano con las ufias demuestra una dureza y su
humedad varia entre 14 y 16%. Es importante sefialar también que se presenta el
amarillamiento y defoliacion completa de las hojas.
2.1.6. Evaluacion y caracterizacion de la quinua.
a. Caracterizacion fenoldgica

Este procedimiento se realiza respecto a las fases fenologicas de la planta, las cuales
van relacionadas con la parte vegetativa y estd comprendida desde el momento de la
siembra, desarrollo y su maduracion. Es importante sefalar la parte fenologica de la quinua
esta representada por: emergencia, ramificacion, panojamiento, floracion, formacion de

grano y su madurez fisiologica (Rojas et al., 2014).
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b. Caracterizacion de planta

Se realiza considerando su crecimiento, su altura suele ser variable desde 30 a 300
cm, sujeto a varios factores, tales como: tipo de crecimiento, genotipo, condiciones
ambientales, fertilidad del suelo, inclusive su diferenciacion con respecto a su origen, que
pueden ser quinuas de valle o del altiplano.
c. Caracterizacion de panoja

Se realiza observando la inflorescencia de la planta, la misma que se encuentra en el
apice de la planta, para lo cual se toma mediciones de su tamafio respecto a su longitud,
espesor y esta relacionado al tipo de panoja que presenta la planta.
d. Caracterizacion del grano

Se realiza sobre los frutos de la quinua, que es un fruto en forma de aquenio que esta
cubierto por el perigonio, los cuales se desprenden facilmente cuando se frotan cuando
estan secas. Hay tres formas de granos: conica, cilindrica u ovalada (Tapia et al., 2014) y
que de acuerdo a la normatividad, se pueden considerar tres tamafios: grande (2.4 + 2 mm),
mediana (1.95 + 0.15 mm) y pequefia inferior a 1.8 mm (PromPeru et al., 2009).
2.1.7. Analisis de componentes principales

Vertel et al. (2016) indica que el analisis de componentes principales (ACP) es muy
utilizado para el procesado de datos de tipo cuantitativo, el objetivo de este analisis es
comparar los valores de cada uno de los individuos que representan a las unidades
estadisticas que estan representados en cada una de las variables numéricas, las mismas que
se tienen que reducir en dimensionalidad; asi mismo, una alta correlacion entre las variables
ocasiona que un numero menor de variables concentren lo mas importante de todas las
variables originales. Ademas de ello segun lo descrito por Blanco (2015) acerca de ACP,
indica que es una técnica estadistica cuyo objetivo principal es la transformacion de un

conjunto de p variables que estan correlacionadas a otro nuevo conjunto con un numero
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menor que p variables no correlacionad, su calculo considerando una matriz de tamafio

nxp con sus datos, se define de la siguiente forma:

Xll X12 le
X X X
21 22 2
X= ",
an Xn2 an

Esta notacion, es considerando la poblacion con la matriz de covarianza para las p variables

y,y estan referidas a las variables y que son elementos de un vector aleatorio

X=(X,, X, ...,X,), con el ACP se construye las siguientes combinaciones lineales:

Al
y,=aiX=a,X, +a,X,+..+a, X,

— A X —
Y,=ahX=a, X, + a,X,+ ... +a, X,

—a'x—
Y, =a'hX=a,X,+a,X,+ .. +a X

En estas combinaciones se busca que la primera componente y, explique la mayor varianza
posible; sin embargo, esta sujeto a las restricciones de los elementos a, ademas resulta de la
combinacion lineal de las primeras variables en X . Para el célculo de las componentes

principales, se asume que Haluzl cuando se haya encontrado la solucion y el vector éptimo

de pesos a,'X, la misma que es llamada como la primera componente principal, luego de
ello se va encontrando las demas componentes hasta y, .
Para la extraccion de los factores, se inicia desde la primera componente, de tal

manera que y, posea la varianza maxima posible que esta sujeto a la restriccion Hal H =1,

para ello corresponde el desarrollo del siguiente calculo:

Var(y,) =Var(a,'x)=3,'Y 3,
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Luego de ello, siguiendo un proceso de maximizacion de cada una de las expresiones

se logra la determinacion de lambda A que seria la varianza de y, .

2.1.8. Analisis de agrupamiento o clustering

Es conocido también como “analisis conglomerado” y busca agrupar los datos con
el objetivo de lograr una mayor similaridad de elementos dentro de cada grupo y la mayor
diferencia entre cada grupo, es decir su propdsito es identificar los grupos y dividir un
conjunto de observaciones en diferentes grupos o conglomerados, de manera que las
observaciones dentro de cada grupo muestren similaridad, mientras que los datos en

diferentes grupos no son similares. Los datos se representan como n X p, una matriz

y=]Y,] donde:

El objetivo de este andlisis por conglomerados, es desarrollar un esquema de
clasificacion que dividira las filas de Y en K grupos distintos (clusters). Las filas de la
matriz suelen representar elementos u objetos. Para descubrir las agrupaciones en los datos,
es necesario definir la medida. Es importante indicar que las dos medidas naturales de
cercania son la distancia o "disimilitud" entre grupos y el grado de asociacion o "similitud".
La eleccion de la escala aproximada depende del objetivo, la escala de medicidon puede ser
ordinal, nominal, de intervalo o de proporcion y el tipo de variable que se analiza puede ser
continua o categorica. Muchas aplicaciones del anélisis de conglomerados comienzan con

una matriz de vecindario en lugar de una matriz; por ello, dada la matriz de proximidad de

orden (n X n), las entradas pueden representar diferencias [d. . ] o similitudes [ S, ] entre los

objetos ' y s,
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Medidas de proximidad

Se utilizan para representar la proximidad de dos objetos. Si una medida de
proximidad representa similitud, el valor de la medida aumenta a medida que dos objetos se
vuelven mas similar. Alternativamente, si la medida de proximidad representa disimilitud,
el valor de la medida disminuye de valor a medida que dos objetos se vuelven mas
parecidos. Dejando que y: € ys representen dos objetos en un espacio p-variable, un ejemplo
de una medida de disimilitud es el euclidiano: distancia entre afos y afios. Como medida de
similitud, se puede utilizar la proporcion de los elementos de los dos vectores que
coinciden. Formalmente, es necesario establecer un conjunto de axiomas matematicos para
crear las medidas de similitud.

Ademas de ello, para representar la proximidad de dos objetos, si una medida de
proximidad representa similitud entonces el valor de la medida aumenta a medida que dos
objetos se vuelven mas similares. Alternativamente, si la medida de proximidad representa
disimilitud, el valor de la medida de valor a medida que los objetos disminuyen se vuelven

mas parecidos.
Por ejemplo, dados dos objetos y, e Y, en un espacio p-dimensional, una medida de
disimilitud satisface las siguientes condiciones.
1) d_ 20 para todos los objetos Y, e Y,
2) d ,=0siysolosiy =y,
3) d,=d_
La condicion 3) implica que la medida es simétrica de modo que la medida de
disimilitud que compara Yy, (objeto r) con Y, (objeto s), es lo mismo que la comparacion
para el objeto “s” versus objeto “r” la condicién 2) requiere que la medida sea cero siempre

que el objeto r sea igual al objeto s, los objetos son idénticos solo si d = 0y en ninguna
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otra situacion. Finalmente, 1) implica que la medida nunca es negativa. Una medida de
disimilitud que satisface las condiciones 1) para 3) se dice que es una medida semi métrica.
Para las variables continuas (intervalo, escala de razén), la medida de disimilitud

mas comun es la distancia euclidiana entre dos objetos y el cuadrado de la distancia

euclidiana entre dos filas y, e y, esta definido como:

vyl

dl =y, -v)'(y, ~y,) =|
La matriz de datos (n x n) D =[d_ ] se denomina matriz de distancia euclidiana. El

cambio en las unidades de medida puede hacer que una variable domine la clasificacion de
distancias, la matriz de distancia euclidiana es mas eficaz para las variables medibles;

cuando las variables no lo son, se pueden ponderar las diferencias al cuadrado por:
5] =Z:i"1(yij —§,j)2 /(n-1),j=1,2,...,p donde s} y §_J. representan las
estimaciones del promedio y varianza referida a la variable j.
dx =(y, ~v,)'(diag S)" (v, -v,)

Este proceso elimina la dependencia del andlisis de las unidades de medida. Sin
embargo, a menudo hace que las distancias dentro del cluster sean mas grandes que las
distancias entre clusteres, las diferencias tienden asi a enmascarar las agrupaciones
(Hartigan, 1975). Este problema también ocurre cuando se usa el cuadrado de las distancias

de Mahalanobis como una medida de proximidad en la métrica de la matriz de covarianza S

definida como:
di=(y,-y)' S (v,-y)
Las distancias de Mahalanobis, independientemente de que las variables sean

acordes o no, tienden a enmascarar los conglomerados mas aun, dado que las correlaciones

tienden a reducirse ain mas (Hartigan, 1975).
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No existe una solucion favorable para un problema de la unidad de medida
inconsistente, debido a que la distancia euclidiana es un caso especial de la métrica de
Minkowski, las medidas de disimilitud pueden representarse como:

1/x
D A
drs = {Z Yrj - ij j

i=1

La variacion de A en (a) cambia el peso asignado a distancias mayores y menores.
Para A = 1y para A = 2, tenemos distancias euclidianas. Al definir las medidas de
disimilitud, no incluimos la condiciéon de desigualdad triangular

que d <d, +d  paratodos los puntosr, s y q. Con esta condicion, la disimilitud

las medidas forman una métrica. Si bien todas las distancias de Minkowski forman una
métrica, el requisito es una condicion suficiente pero no una condicidon necesaria para una
medida de proximidad. Por ejemplo, podemos agrupar utilizando la matriz de distancias

Ye =¥l que

euclidianas al cuadrado que no forman una métrica o use la norma d = |

forma una métrica con la condicion de que d,, <max(d,,, d ) para todos los puntosr, s y q.

rq?

Tabla 1

Tabla de contingencia 2x2 de variable binaria

Filas Total
1 0
. 1 a b atb
Filar
0 c d ctd
Total atc b+d p=atb+c+d

El sentido semi métrico se convierte en ultra métrico ya que esta condicion es mas
fuerte que el requisito de desigualdad triangular para una métrica.
Para reducir el tamafio de las distancias al cuadrado (o distancias), se dividen por el

€C L%

numero de variables “p”, debido a que todas las diferencias se dividen por el mismo nimero
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€ %

p”, este no afecta los resultados de la agrupacion. Ademas, las distancias euclidianas al
cuadrado son a menudo media centrada restando de cada variable su media
correspondiente. Entonces Y, = [yij —y_J] es analizado. La centrada variable no afecta las

66 .9

distancias euclidianas desde que se elimin6 las medias de las “p” variables no cambian la

distancia euclidiana entre dos objetos.

Otras dos medidas de disimilitud que se han propuesto cuando todas las y; son

positivas son el seguimiento.

; N ‘yrj Yy
Camberra Metric d_ = Z o ISl
=1 (yg‘ - ysj)
> vy
Czekanowski Coefficiente d_ = %
Z_j:] (ylj + ySJ)

Ambas medidas son normas L1 modificadas y se utilizan cuando los datos estan
sesgados y / o contener valores atipicos. Una norma L1 escalada que se puede utilizar para

datos que incluyen tanto positivos y los valores negativos es la métrica de Gower.

Gower Metric d_ = Zp ‘ylj -yg4|/R

=l

J

donde Rj representa el rango de la variable j, se asume que el desarrollo de algunas
medidas de disimilitud asumiendo que los datos son continuos con niveles de medicion, al
menos son de intervalo. Para datos categoricos que tienen valores nominales o escalas
ordinales de medida, la situacion se vuelve mas compleja, (Anderberg, 1973). Para un caso
simple, suponga que cada fila y,' de Y contiene solo datos binarios. Entonces las distancias
euclidianas al cuadrado solo proporcionan un recuento de desajustes, (1 -0)o (0-1)y
las coincidencias, (1 - 1) y (0 - 0) por igual. Cuando las variables se codifican0 o 1 a

indicar la ausencia o presencia de una caracteristica, una tabla (2 x 2) como se muestra en la

Tabla 1. pueden crearse para evaluar medidas de similitud y disimilitud.
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EnlaTabla I, las frecuencias b y ¢ representan desajustes mientras que las frecuencias
a y c representan coincidencias. Asi, la distancia euclidiana al cuadrado dividida por p se

convierte en:

P
D (y;—yy) /p=(b+c)/p=d./p

j=1
2.1.9. Analisis Discriminante.

Se emplea en el ambito de la estadistica y el aprendizaje automatico para clasificar
un conjunto de observaciones o elementos en distintos grupos o categorias, utilizando un
conjunto de variables predictoras. El objetivo es establecer una regla que permita
discriminar los elementos y asignarlos a una de las varias categorias posibles. Para lograr
esto, el investigador debe obtener una muestra aleatoria de los elementos experimentales
para cada posible grupo de clasificacion. (Vertti, 2019).

Definicion de la funcion discriminante (Fisher).
Se obtiene mediante una funcion lineal proveniente de un numero de K variables
denominadas explicativas denotadas por X, tal como se muestra a continuacion:
Z= KX + KX, + KX, +...+ K X,
Donde:
Z: Corresponde al puntaje discriminante o puntaje discriminatorio, el cual es un valor
numeérico utilizado para llevar a cabo la clasificacion.
K: Indica el factor de ponderacidon o importancia que se asigna a cada una de las variables
para llevar a cabo la discriminacion.
X: Son las variables independientes.
Esta funcion permitira obtener variables significativas para que se puedan diferenciar los

grupos; lo que va permitir encontrar pesos de cada una de las variables.
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En este analisis discriminante, el objetivo es la separacion de las medias entre los grupos,
mientras se busca aumentar la razén de dispersion de los datos.
Tipos de analisis discriminante
Segun la cantidad de grupos referidos a la variable que es dependiente, el modelo
discriminante puede clasificarse en multiple o simple. Cuando la variable dependiente tiene
dos grupos, se utiliza una técnica de discriminacion simple. Por otro lado, si la variable
dependiente tiene mas de dos grupos, se emplea un método discriminante multiple.
Modelo discriminante simple
La obtencion de una ecuacion para el discriminante simple con dos variables
independientes se representa mediante el siguiente término:
Z= KX + KX,
La derivacion de este modelo intenta averiguar los valores del peso correspondiente
a todas las variables a discriminar; es decir, de los valores que tiene K. Cabe recordar que el
criterio es aumentar la distancia a la media de cada grupo, tomando en cuenta que los datos
estan dispersos. Para continuar con la derivacion de este modelo discriminante simple y

calcular los valores que tiene K, procedemos a resolver las siguientes ecuaciones:

> XK, +Y X X7 K,=Xi| Gpo.l - Xi | Gpo.2
> XX, K, + > X7 K,=Xa | Gpo.l - Xa | Gpo.2

Donde:

3 X=X -nXi)
3 X2= 3 (3 X2 -nXz)
> XX= Y O X X, -nXi X2)

En donde Z X hace referencia a la varianza que tienen los datos correspondientes

a la variable dentro del conglomerado, por otro lado: z X;X'j constituye la covarianza de
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los datos referidos a las variables. Es importante indicar que la varianza es la dispersion que
tiene los datos en relacion a su promedio y la covarianza refleja la dispersion que tiene los

datos respecto a las variables que se tratan de manera agrupada.

La derivacion de la ecuacion referida a la discriminante, teniendo en cuenta las tres
variables independientes se representa tal como sigue:

Z= KX + K, X, + KX,

Para efectuar la derivada de este modelo, se tiene que determinar los valores
referidos a los pesos de cada una de las variables que permiten realizar la discriminacion,
vale decir aquellos valores que tienen las K. Es importante sefialar que el procedimiento
consiste en incrementar las distancias de las medias de cada uno de los grupos, tomando en
cuenta que los datos presentan dispersion. Asi mismo, para efectuar la derivada de este
modelo y determinar el valor de K se tiene que efectuar las siguientes ecuaciones:

> XPK, +Y XX,K, + > X XK, =X, |Grupol - X [Grupo2
Y XXK, +) XIK, + Y X, XK, =X, [Grupol - X2 |Grupo2
> XX+ X, XK, + Y XK, =X, |Grupol - X |Grupo2

Donde:

Y X2 =3 (XX -0
Y X2 =3 (XX -nX)
> X} =3(Xx;-nX0)
XX, =D (XXX, -nXiXz)
YXX =Y (XX —nXiXs )
P XX, = 2 (XXX, -nXaXa)
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En Donde z X:? hace referencia a la varianza de todos los datos de la variable

analizada considerado en un conjunto de datos que forma el grupo y la Z:XIXJ indica la

covarianza que tienen los datos en referencia a las variables en cada uno de los grupos.

El modelo en referencia podria generalizarse en casos de que en el modelo se
analicen una mayor cantidad de variables independientes, tal como se muestran en la
siguiente expresion:

Y, =KX, + KX, + K. X;+ -+ K X

Al desarrollar este sistema de ecuaciones, se consigue como resultado la ecuacion
discriminante. Luego de ello, se prosigue con la validacion del modelo para su prueba.
Prueba de hipdétesis para el modelo

Para realizar la prueba se utiliza el test de Mahalanobis, para encontrar el valor de F-
calculada y luego compararlo con la F-critica de las tablas. El planteamiento de las hipdtesis
seria las siguientes:

H,: El Modelo discriminante no es adecuado para clasificar las observaciones

H, : El Modelo discriminante es adecuado para clasificar las observaciones.

Ademas, D*(distancia)se obtiene mediante la siguiente formula :
D* =(n, +n, - Z)LzKi(Xi ‘1_Xi |2J
Donde D? cuyo resultado es un nimero positivo, debido a que es resultado de las
medias. Luego D? se contrasta con la F-critica a fin de determinar la conclusion de rechazar
o no rechazar la H,, es por ello que se tiene que transformar D? en F-calculada,

desarrollando la siguiente formula:

_(n,+n,—p-1)(n, *n,)D’
calculada
‘ [(nl +n, —2)p]*(n1 +n2)
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Posteriormente F-calculada se contrasta con la F-critica de la tabla considerando los
siguientes grados de libertad:
Foitiea = [Ot,p, (n,+n,—-p— 1)]
En donde:
n; : Cantidad de datos operados en el grupo 1
ny : Cantidad de datos operados en el grupo 2
p : Cantidad de grupos operados con la variable dependiente.
Luego de haber terminado con la determinacion del modelo, es importante realizar
las clasificaciones para su validacion.

Etapa de validacion del modelo discriminante

En la distribucion normal, es comun que los resultados referidos a los grupos se
superpongan, por consiguiente, se requiere establecer un limite para separar estos
resultados. Este limite se conoce como Zcritica y representa el punto de separacion en la linea
divisoria. El objetivo es minimizar la superposicion de los ultimos valores de cada grupo,
logrando asi una mayor separacion entre los promedios de los grupos, los pasos para validar
son:

1. Se calcula Z promedio por cada grupo, lo cual se consigue reemplazando las medias de
las variables que son de tipo independiente y que corresponden a cada uno de los grupos
en la ecuacion obtenida.

2. Asimismo, al calcular Zcritica por medio de la siguiente formula, cuando n; = n se tiene:

Z .= (2, +Z,))/(2)

Cuando n; # ny, se tiene que calcular el promedio ponderado y para Zcritica la férmula

seria la siguiente:

ch’tica = (HZZI +n]ZZ)/( nl + Ilz )
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3. Luego procedemos a calcular el valor de Z para cada una de las observaciones que estan
acertadas y se realiza una prediccion sobre qué grupo pertenece cada una de ellas,
basandose en el valor critico de Zcritica.

4. Se comprueba si esta clasificacion es precisa o incorrecta; es decir, se realiza una
evaluacion de la exactitud de la clasificacion.

5. Basado en lo mencionado anteriormente, se determina las clasificaciones que son
correctas (porcentaje), la misma que podria representarse una medida de confiabilidad o
certeza al realizar pronosticos.

6. A continuacion, se prosigue con el calculo del porcentaje minimo de los grupos que fueron
correctos “C” mediante la formula siguiente:

C= Z pf o también pf Jr(l—pl.)2
En donde:
pi : Es el porcentaje de los datos que puede tener cualquier grupo.
7. Para concluir, se hace una comparacion respecto al porcentaje de clasificaciones correctas
y el umbral minimo aceptable de agrupaciones correctas.
Supuestos del analisis discriminante:

Los datos deben seguir una distribucién normal, lo que implica que la mayor parte
de ellos se encuentren alrededor de su promedio.

En cuanto a la dispersion que tienen los datos, es necesario que las varianzas y las
covarianzas sean similares entre los grupos. Esto implica que el experimento se realice en
condiciones consistentes y que no haya fuentes de variacion que provoquen diferencias
significativas entre los grupos.

Al llevar a cabo una clasificacion, se parte del supuesto de que el resultado obtenido
es confiable, tal como se refleja en el porcentaje de las agrupaciones correctas que son

obtenidas durante la validacién del modelo planteado.
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2.2.  Marco conceptual (Palabra clave)
2.2.1. Chenopodium quinoa Willd.

El nombre comun es “quinua” y es también denominada pseudo cereal, parte de los
granos andinos, ha sido objeto de varios estudios en cuanto a su genética utilizando
marcadores moleculares. Estos estudios sugieren que la quinua ha experimentado procesos
de domesticacion en dos ocasiones: la primera en zona del altiplano entre Pert1 y Bolivia 'y
la segunda en la costa del pais de Chile. (Christensen et al., 2007)

2.2.2. Fenologia.

La fenologia es un campo de estudio que se centra en el momento en que ocurren
eventos periodicos en el proceso de desarrollo de algiin organismo, como la germinacion
crecimiento, floracion, caida de las hojas en plantas y termino de ciclo de vida, todo ello
estéa relacionado con factores ambientales.

La definicion original de fenologia vegetal se le atribuye a Carlos Linneo en el afio
1751. En ese afio, Linneo publicé una metodologia para crear calendarios botanicos anuales
que puedan servir como guia para observar las etapas biologicas de las plantas en referencia
a las condiciones climaticas a las que estaban expuestas. Su objetivo inicial era desarrollar
un calendario del ciclo de vida que complementara el calendario astronomico (Heuveldop et
al., 1986).

2.2.3. Diversidad genética.

Es la cantidad completa de las caracteristicas morfogenéticas presentes en la
conformacioén de individuos dentro de una especie, esta disminuye cuando ocurre un evento
conocido como "cuello de botella", en el cual la poblaciéon disminuye significativamente
quedando una minima cantidad de individuos. Es importante conocer que, cuanto mayor sea
la diversidad genética, mas probabilidades tendrd una especie de sobrevivir ante las

adversidades ambientales. De la misma forma, también se define como la heterogeidad de
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los tipos de genes existentes en una especie o un conjunto de especies, constituyéndose
como la biodiversidad (Jiménez et al., 1999). Asi mismo, segun lo presentado por Moreno
(2001), 1a diversidad también se le como biodiversidad y se define como “la variabilidad
presente entre los seres ya sean del medio terrestre, marino o acuatico” los mismos que
forman comunidades en diferentes habitats del mundo.

2.2.4. Tecnica multivariada.

Permite examinar las diferentes caracteristicas provenientes de algin individuo vy,
debido a su interrelacion, no tiene sentido analizar su efecto de forma aislada. Estas técnicas
se utilizan con mayor frecuencia en estudios observacionales sobre las causas, la prediccion
de enfermedades, entre otros, porque posibilita explicar, pronosticar y revisar aquellas
variables que pueden distorsionar o sesgar los resultados, lo que a su vez brinda una mejor
seguridad en la inferencia estadistica (Sagard y Zamora, 2020).

Asimismo, se define como un conjunto de técnicas estadisticas disefiadas para
analizar conjuntos de datos multivariados de manera simultanea. Dado que se registran
multiples variables para cada caso, estas técnicas permiten una comprension mas completa
del fenémeno bajo investigacion y brindan informacion que no estd disponible mediante
métodos univariados o bivariados. (Collet et al., 2004).

2.2.5. Analisis Cluster.

Es también conocido como el analisis para agrupar, esta técnica multivariada que
pretende conglomerar elementos o variables con el objeto de conseguir la alta similitud
dentro del conglomerado y la méxima disimilitud respecto a cada uno de los conglomerados
(De la Fuente, 2011).

De manera similar, esta técnica pretende agrupar a un conjunto de observaciones en

un nimero determinado de conglomerados o grupos. Este proceso se basa en la nocion de
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distancia o similitud entre las observaciones, y su objetivo principal es lograr una
agrupacion significativa y coherente de los datos (Marin y Rodriguez-Bernal, 2012).
2.2.6. Analisis discriminante.

Esta técnica esta orientada a clasificar a diferentes personas o individuos en distintos
grupos o poblaciones segun los valores de multiples variables asociadas a las personas que
estan siendo clasificadas. Al final del proceso, cada persona se asigna inicamente a un
grupo (De la Fuente, 2011).

Ademés, se define como una técnica de clasificacion cuyo proposito es desarrollar
una funcién que pueda asignar nuevos individuos a grupos conocidos en funcion de los
valores de variables especificas. Haciendo un contraste con el andlisis de conglomerados,
los diferentes grupos obtenidos en el analisis discriminante ya deben ser conocidos
previamente y se requiere tener informacion sobre a qué grupo pertenece cada individuo en
particular, asi como los valores de las variables discriminantes (Visauta, 1998).

2.3.  Antecedentes de la investigacion.
2.3.1. Antecedentes internacionales

Debido a su gran diversidad de especies, respecto a los 17 paises que cuentan con
mayor biodiversidad en el mundo, el Instituto de Investigaciones Agropecuarias - INIAP
del Ecuador hizo la investigacion denominada “Caracterizacion morfoldgica de quinua en
tres provincias de la sierra ecuatoriana” con el objetivo de conocer la diversidad genética y
agrobiodiversidad de la quinua en un &mbito de 03 provincias, para ello se ha utilizado 40
descriptores de Bioversity International; se recogio datos durante el ciclo de desarrollo de la
planta, evaluandose cada una de las parcelas, para realizar el andlisis estadistico se ha
utilizado el software estadistico SPSS, aplicando a los datos de caracterizacion con
descriptores cuantitativos y cualitativos. Los resultados revelaron una amplia diversidad

entre las accesiones estudiadas, lo que permitié reconocer y catalogar un total de 211



30

colecciones. Estos hallazgos confirman la trascendencia de conservar estos recursos
fitogenéticos en Ecuador (MINAGRI et al, 2017).

En Bolivia, Cruz (2016) hizo una investigacion denominada Caracterizacion de
variables continuas y discretas del grano de quinua (Chenopodium quinoa Willd.) del
Banco de Germoplasma de la Estacion Experimental Patacamaya, con el objetivo de
caracterizar morfoldgicamente las accesiones de quinua conservadas en el Banco de
Germoplasma de granos altoandinos, provenientes del altiplano Centro (La Paz y Oruro)
para ello, en el recojo de informacion ha utilizado 40 descriptores internacionales, los
cuales fueron analizados utilizando estadisticas descriptivas, analisis de correlacion simple,
componentes principales y un analisis de frecuencias.

En Colombia en una investigacion realizada por Morillo et al.(2022) denominada
“Phenotypic diversity of agromorphological characteristics of quinoa (Chenopodium quinoa
willd.) germplasm in Colombia” se evaluaron 50 genotipos del cultivo de quinua
procedentes de las colecciones de germoplasma de Boyac4, al tomar datos de sus
caracteristicas agronémicas y morfoldgicas, para lo cual se aplico un disefio DCA, analisis
multivariados seguidos de un enfoque de agrupamiento utilizando descriptores
agromorfologicos, de los cuales 16 eran descriptores cualitativos (color del epispermo,
forma de hojas, forma de la panicula, etc.) y cinco eran descriptores cuantitativos (N° de
paniculas, altura de la planta, etc.). Respecto a las conclusiones, se determind que las
caracteristicas asociadas al rendimiento presentaban una mayor variabilidad. El PCA de las
variables de tipo cuantitativo revel6 que el primero y segundo componerte explicaban hasta
un 88% de la variacion total, donde las variables: cantidad, didametro y longitud de panicula,
asi como altura de planta, fueron los rasgos con mayor variabilidad. Respecto a los grupos
de caracteristicas cuantitativas incluyeron: “altura de planta”, “didmetro”, “longitud de

panicula” y “peso de mil semillas”; mientras que los grupos de caracteristicas cualitativas
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incluyeron “forma del tallo”, “hébito de ramificacion”, “forma de la panicula” y “color de
las axilas”. El analisis factorial de datos mixtos permitio discriminar los materiales con
destacadas caracteristicas morfoagrondmicas, esto reveld una amplia variabilidad que debe
conservarse y utilizarse en programas de mejoramiento genético del cultivo de la quinua.
2.3.2. Antecedentes nacionales

En la Region Puno, Cardenas (2017), hizo un trabajo de investigacion denominada
“Caracterizacion molecular de 129 accesiones de quinua (Chenopodium quinoa Willd.) de
la Region Puno mediante marcadores microsatélites” con una cantidad de 129 colecciones
de quinua, realizandose la caracterizacion de diversidad a nivel molecular considerando una
cantidad de 15 marcadores microsatélites. Se han logrado identificar 179 alelos entre las
colecciones, se observaron caracteristicas moleculares que formaron 3 grupos
genéticamente diferentes; sin embargo, el grado de los niveles de distincion genética
respecto a los grupos se tornaron bajos, lo que indica que no hubo claridad en formacion de
los grupos segun los analisis PCA. Asi mismo, en las 129 colecciones no se registraron
duplicados, lo que expresa una alta diversidad genética carente de una definicion de una
estructura poblacional. Este resultado forma parte de los primeros trabajos que permitiran la
implementacidon de métodos orientado a un manejo apropiado de banco de germoplasma

De la misma manera, Dominguez (2014), en su estudio sobre el andlisis de las
caracteristicas agronémicas y morfologicas, ademas de conocer como es la variabilidad de
todo el grupo de generaciones autofecundadas (S2) correspondiente a las cruzas
genéticamente cercanas y distantes del cultivo de la quinua. Se evaluaron un total de 46
caracteres agromorfologicos, de los cuales 21 eran cuantitativos y 25 eran cualitativos,
segun los descriptores de la quinua y sus parientes silvestres de Bioversity International. Sin
embargo, solo 32 caracteres (21 cuantitativos y 11 cualitativos) se incluyeron en la base de

datos excluyéndose 14 registros. También se realizaron andlisis estadisticos simples y
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analisis multivariados y se ha encontrado una alta variabilidad respecto a sus caracteristicas
tales como: diametro de panoja con 31,33%, rendimiento por planta con 38,45% y N° de
ramas primarias con 44,26%. En el ACP se ha calculado un total de 21 componentes; sin
embargo, los cuatro componentes iniciales explicar el 72% de la variabilidad de las
colecciones analizadas, siendo el orden de las proporciones las siguientes: 40, 15, 9 y 6%.
Estos componentes proporcionaron informacion sobre la discriminacion de las variables,
siendo las variables fenoldgicas las mas distintivas. Finalmente, por medio del analisis
cluster se ha generado un dendograma que visualizo claramente las diferencias entre las
progenies, se utilizé distancia euclidiana como medida, lo que permiti6 visualizar la
diversidad entre las progenies de manera clara.

Asi mismo, Laura et al.(2023), en su tesis titulada “La gestion educacional y
produccion de quinua organica (Chenopodium Quinua Wild) del banco de germoplasma de
la universidad nacional del Altiplano segin Bioversity Internacional”, hizo un estudio de
con la finalidad de determinar la variabilidad de las colecciones del banco de germoplasma
de quinua con 41 descriptores, encontrando 10 grupos distintos que agrupan a todas las

colecciones analizadas.
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I11. Hipotesis y variables

Hipotesis
Hipotesis general.
La coleccion de quinua del Banco de Germoplasma de Puno analizada

mediante técnicas multivariadas presenta alta diversidad genética.
Hipotesis especificas
Las variables de la coleccion de quinua del Banco de Germoplasma de Puno,
concentran su variabilidad con mayor proporcion en los primeros componentes,
mediante aplicacion de técnicas multivariadas.
La coleccion de quinua del Banco de Germoplasma de Puno, se diferencia claramente
al formar grupos con la aplicacion de la técnica de cluster.
En los grupos de la coleccion de quinua en el Banco de Germoplasma de Puno, las
variables referidas a produccion de semilla y longitud de planta, son las que mejor
discriminan mediante aplicacion de la técnica discriminante.
La cuantificacion de la diversidad en la coleccion de quinua del Banco de Germoplasma
de Puno es alta.
Identificacion de variables e indicadores

Variable : Diversidad genética.

Dimensiones : Fenotipo planta, panoja y grano.



3.3. Operacionalizacion de variables

Tabla 2

Operacionalizacion de variables
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. Definicion Definicion . . .
Variables . Dimensiones Indicadores
Conceptual Operacional
Diversidad Esel conjunto de  La diversidad Fenologia - Emergencia (N° dias)
genética genes con genética esta en - Ramificacion (N° dias)
funciones funcion a los - Inicio de panojamiento(N°dias)
particulares aspectos de - Inicio de floracion (N°dias)
acumulados, expresion - G. estado lechoso (N°dias)
dentro de una fenotipica de una - G. estado pastoso (N°dias)
misma especie; especie - Madurez fisiologica(N°dias)
que en el tiempo
ha desarrollado Planta - Altura planta (cm)
variantes por su - Altura inicio de panoja (cm)
evolucion y - Diametro de tallo (cm)
efectos el medio - Color del tallo (*)
ambiente. - Numero total hojas
(Hidalgo, 2017). - Ancho de la hoja (cm)
- Longitud de hoja (cm)
- Hébito de crecimiento (*)
- Numero de dientes en hoja
- Color de hojas (*)
Panoja - Longitud de panoja (cm)
- N° total de glomérulos
- Color de panoja (*)
- Diametro central (cm)
- Diametro de la base (cm)
- Forma de la panoja (*)
Grano - Tamafio de grano (*)

- Forma de grano (*)

- Color del perigonio del fruto(*)
- Color del pericarpio (*)

- Color del epispermo (*)

- Contenido de saponina (cm)

- Rendim. por planta (g/planta)

- Peso de biomasa

- Indice de cosecha por planta

Fuente: Elaborado propia, seglin el soporte tedrico

(*) Variables categorizadas



IVV. Metodologia

4.1. Ambito de estudio: Localizacion politica y geografica

Este estudio de investigacion se ha llevado a cabo en el siguiente lugar:

e Lugar : CIP Camacani Puno.
e Distrito : Puno.
e Provincia : Puno.
e Region : Puno.
o Altitud : 3824 m.s.n.m.
e Latitud : 15 56' 34"
e Longitud 169 51' 27"
Figura 1

Mapa de ubicacion geogrdfica de la investigacion.
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4.2. Tipoy nivel de investigacion.

Tipo : Basico.
Nivel de investigacion : Descriptivo.
Disefio de investigacion : No experimental, transversal descriptivo.

4.3. Unidad de Analisis

Coleccion correspondiente al Banco de Germoplasma de quinua de Puno.

4.4. Poblacion de estudio

753 colectas de quinua del Banco de Germoplasma de Puno.

4.5. Tamano de muestra

Se ha desarrollado con todas las colecciones que considera el Banco de Germoplasma

de quinua de Puno.

4.6. Técnicas de seleccion de la muestra

Se ha considerado todos los datos de caracterizacion y evaluacion registrados

en el catdlogo del Banco de Germoplasma de quinua de Puno (no probabilistico).

4.7. Técnicas de recoleccién de informacion

Técnica : Documental

Instrumento : Ficha de registro documental

4.8. Tecnicas de andlisis e interpretacion de la informacion.

Se ha tomado la informacion del documento denominado: “catalogo del
Banco de Germoplasma de quinua de Puno”, las mismas que se han sistematizado

para generar una sola base de datos, que se ha utilizado posteriormente para el



37

procesamiento estadistico utilizando el software estadistico R aplicando algoritmos

para el analisis multivariado de PCA, cluster y analisis discriminante.

Figura 2

Proceso de analisis de datos.

Catalogo de
Germoplasma
de quinua

Datos de
caracterizacion
Morfologica
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\_/——

y grano)

Aplicacion de
métodos
estadisticos
multivariados
con R

Resultados
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V. Resultados y discusion

Toda la informacion de la coleccion del Banco de Germoplasma de quinua ha tenido
que ser sistematizada en una base de datos para su analisis mediante técnicas multivariadas,
para ello, se ha realizado los procedimientos que se detallan a continuacion.

5.1. Preprocesamiento

Los datos de la caracterizacion y evaluacion de la coleccion del Banco de
Germoplasma de quinua, consta de los siguientes grupos de informacion:

0 Caracteristicas fenologicas

0 Caracteristicas de la planta

0 Caracteristicas de la panoja

0 Caracteristicas del grano

Inicialmente se tenian 753 registros contenidas en 51 variables tanto cuantitativos y
cualitativos, para lo cual se hizo una revision de todo el conjunto de datos, encontrandose
un total de 39 datos faltantes que representan el 5.04% de los datos totales, los mismos que

se distribuyen de la siguiente manera:
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Figura 3

Distribucion de datos faltantes.

Cantidad datos faltantes

o

N°  hojasTrue2 Panoj_dias madFis_dias coltalloPang] habitoCrecim numGlomer formapanoja colepisperma pais nombanco  Lafitud

Variabes

Donde la cantidad de datos faltantes, son menores al 10%, motivo por el cual se ha
optado por eliminar aquellos registros que contiene a los datos faltantes, teniendo como
resultado una matriz de 734 registros, los cuales cuentan con 31 variables cuantitativas y 20
son de tipo cualitativo.

5.2. ldentificacion de datos outliers.

Son conocidos también como datos extremos dentro del conjunto de datos que
corresponden a cada uno de los descriptores que las denominamos “variables”. Es por tal
motivo que, en el andlisis realizado a cada una de las variables se observan varios valores
dispersos, ello se debe a que corresponden colecciones diferentes, ademas indicar que cada
coleccion tiene sus caracteristicas propias distintas a las demas; motivo por el cual, las
calificaciones suelen presentarse de manera heterogénea; es por ello que, cada una de las
colecciones representa una riqueza de diversidad bioldgica dentro de la especie. Para
verificar como es la distribucion de las mediciones dentro de cada una de las variables, se

tiene los siguientes graficos:
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Distribucion de las mediciones en los descriptores de caracterizacion de fenologia.
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Figura 5

Distribucion de las mediciones en los descriptores de caracterizacion de planta.
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Figura 6

Distribucion de las mediciones en los descriptores de caracterizacion de panoja.
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Figura7

Distribucion de las mediciones en los descriptores de caracterizacion de grano.
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En las figuras 4,5,6 y 7 se puede visualizar que en algunas variables analizadas se
presenta valores outliers, que fueron revisados y contrastados con los registros haciéndose
las correcciones correspondientes a fin de tener datos correctos y luego proceder con los

analisis multivariados.



5.3. Estandarizacion de variables

La estandarizacion de variables se realizo con la finalidad de homogenizar las

diferentes unidades de medida de los descriptores o variables y asi proceder con la
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aplicacion del analisis estadistico. Es importante indicar que las variables tienen diferentes

de medida tales como: cantidad de dias, centimetros y gramos.

5.4. Correlacion de las variables

Se ha procedido a verificar la correlacion que existe entre cada una de las variables

de caracterizacion, para ello se ha encontrado el siguiente grafico que visualiza la

correlacion:

Figura 8

Correlacion de las variables de caracterizacion.
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En la figura anterior se observan las correlaciones existentes entre las variables
cuantitivas correspondientes al Banco de Germoplasma de quinua, en ello se observa una
correlacion positiva alta entre los descriptores (circulos azules de color azul mas oscuro):
“numero de dias en las que aparece 2 hojas verdaderas” (hojasTrue2) y “ntimero de dias en
las que aparece 4 hojas verdaderas” (hojasTrue4), “dias de inicio de panojamiento”
(iniPanoj_dias) y “ntimero de dias de ramificacion” (ramif dias), “ntimero de dias de
panojamiento” (Panoj_dias) y “numero de dias de ramificacion” (ramif dias), “nimero de
dias de formacion de grano pastoso” (granoPast dias) y “niimero de dias de formacion de
grano de leche” (granoLech dias), “nimero de dias de formacion de grano pastoso”
(granoPast dias) y “ntimero de dias de panojamiento” (Panoj_dias), “altura de planta”
(altuPlan_cm) y y “nimero de dias de formacion de grano de leche” (grano lech dias), y
“numero de dias de formacion de grano de leche” (granoLech dias) y “dias de inicio de
panojamiento” (iniPanoj_dias), “altura de inicio de panojamiento” (altuiniPanoj cm)y
“altura de planta” (altuPlan_cm), “longitud promedio de hoja” (longHoja cm) y “encho de
hoja” (anchoHoja cm), “longitud de panoja” (longPanoj cm) y “altura de planta”
(altuPlan_cm), “numero de glomérulos” (numGlomer) y”longitud de panoja”
(longPanoj_cm) por otro lado también existe correlacion negativa alta entre los
descriptores: “ntimero de dias de madurez fisiologica” (madFis_dias) y “numero de dias de
aparicion de 6 hojas verdaderas” (hojasTrue6), “numero de hojas ramificadas”

(numhojasRamif) y “ntimero de dias de madurez fisiologica” (madFis_dias).



5.5. Analisis de componentes principales

Figura 9

Biplot de componentes principales (Variables)

Variables - PCA
madFis_dias

altuPlan_cm
altulniPanoj gt

iniFlora_dias
0.5- /

diamTallo}_ cm

pesdtighagol_cm
\ongmﬁi'

anchoHoja_cranolLech_dias

g Ensaponine 0
~_diampanojabas_cm  rendim_gpla iniPanoj_dias

Dim2 (16.1%)
T

oracion_dias
pjasTrue? Panoj_dias

indicecdsecha

numdientHoja
: I grangPast_dias

hojasTrued rarif_dias

05-

numhojasRamif

h@as ruet

-1‘0 -0‘5 0‘0 0‘5 1‘0
Dim1 (31.2%)

En la figura 9, se muestra un biplot con la representacion de todas las variables
cuantitativas, en las cuales se observa la presencia de una correlacion directa o positiva
entre algunas de ellas tales como: “Longitud de panoja” (longPanoj cm)y “peso de
biomasa” (pesobiom_g), “dias de floracion” (floracion_dias) y “dias de panojamiento”
(Panoj_dias); asi mismo, existen otras que tienen correlacion inversa o negativa, por
ejemplo: “numero de hojas en ramificacion” (numhojasRamif) y “diametro de tallo”
(diamTallo), “numero de dientes en la hoja” (numdienHoja) y “dias de emergencia”
(Emerg). Asi mismo, se puede apreciar sefialar respecto al tamafio de los vectores que

representa a las variables, por ejemplo las variables “numero de dias de la madures
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fisiologica” (madFis_dias) es la que tiene mayor contribucion con la Dim2, por otro lado la
variable “nimero de dias de inicio de panojamiento” (iniPanoj dias) tiene mayor

contribucion con la Diml.

Figura 10

Biplot de componentes principales (Colecciones de quinua)
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En la figura anterior se puede observar la representacion de cada una de las
colecciones de quinua, en la que, por la disposicion misma en cada una ellas se ha
encontrado que pertenecen a 2 grupos (Bolivia y Pert), ello se puede explicar con la
representacion conjunta de las variables con las que estan relacionadas cada uno de estos
grupos, para ello, en la siguiente figura 11, se hace una representacion del biplot con todas

las colecciones de quinua y las variables cuantitativas analizadas.
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Figura 11

Grdfico de componentes principales de las variables de caracterizacion.
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Segun lo mostrado en la Figura 11, se muestra un biplot con cada una de las
colecciones analizadas en color de cada una de las colecciones y las variables en forma de
vectores, en ello se observa que los primeros cinco componentes se acumula un 63.2%,
siendo las proporciones las siguientes: 31.2, 47.3, 53.1, 58.4 y 63.3%, donde los primeros
tres componentes explican el 53.1% de la variacion en los datos, ello considerando los
componentes 1, 2 y 3; ademas de ello, en el resultado de KMO (medida de adecuacion

muestral) se tiene un valor alto, ello indica su perfecta pertinencia de analisis. Este
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resultado se aproxima a los resultados encontrado por Dominguez (2014) que a nivel
marcadores genéticos llegd a un 72% de acumulacion de la variabilidad con cuatro
componentes. Por otro lado segun los resultados de Morillo et al. (2022) el PCA de las
variables cuantitativas los dos primeros componentes explicaron hasta el 88% de la
variacion total, ello se explica por la mayor cantidad de descriptores cuantitativos
utilizadas. Asi mismo, respecto a los resultado de Céardenas (2017), realizado con 129
colecciones de quinua del mismo banco, sefiala haber encontrado tres grupos diferentes; sin
embargo, no hay una especificacion de pais de origen de las colecciones, pero si es
importante sefalar la existencia de una alta diversidad y ello coincide con los resultados

encontrados en esta investigacion.

Figura 12

Grdfico de sedimentacion para el numero de componentes principales.
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En la figura anterior, se observa el grafico de sedimentacion para el nimero de
componentes principales, en el cual sugiere considerar hasta 3 componentes principales que
concentran la mayor variabilidad de los datos.

5.6. Asociacion de las colecciones de quinua
Para determinar las asociaciones de las colecciones de quinua, se ha utilizado
la técnica de cluster, con el método Ward y distancia Euclidea. Siendo el resultado tal

como se muestra en el grafico siguiente:

Figura 13

Asociacion de las colecciones de quinua mediante técnica de Cluster.
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Para conocer esta cantidad adecuada de grupos, se someti6 los datos a un
procesamiento del algoritmo de NbClust, la misma que por decisiéon mayoritaria

(CONSENSO), como mejor nimero de agrupaciones la cantidad de grupos sugeridos es 2
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grupos, este resultado contrasta con lo indicado por Céardenas (2017), quien sefiala la

existencia de una conformacion de grupos diferentes entre las colecciones estudiadas, ello

basicamente se diferencia por la presencia de pigmentacion de la planta, inflorescencia,

grano y otros, debido a las amplias adaptaciones de las colecciones a diferentes condiciones

agroecologicas que ocurre entre las colecciones de Pert y Bolivia, las que muestran

resultados diferentes. Asi mismo, la cantidad adecuada de grupos se muestra a continuacion

en los siguientes graficos:

Figura 14

Matriz grdfica sobre la cantidad optima de grupos en las colecciones de quinua.
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Con los gréficos de la Figura 14, se muestra los graficos que confirman que
se tiene 2 grupos claramente definidos, aplicando la técnica multivariada de Cluster,
se procediod a representar en un dendograma, resultando dos grupos definidos que se
separan claramente por el pais de origen, este resultado tiene relacion con lo
manifestado por Dominguez (2014), muestra la representacion de un dendograma que
agrupa a sus colecciones de quinua diferenciadas por su progenie y ello se muestra a

continuacion:
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Figura 15

Dendograma de las colecciones de quinua.
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En la Figura anterior, se observa dos grupos grandes diferenciados, sin

embargo si se adopta un corte a menor distancia, se podra tener varios subgrupos,
estos resultados contrastados con la investigacion realizada por Sucasaca et al. (2023)
se puede confirmar la existencia de resultados similares ya que obtuvo 10 grupos en
todo el conjuntos de colecciones analizadas.
5.7. Las variables que discriminan a los grupos de colecciones de quinua.
Para conocer las variables que discriminan, se ha analizado mediante la
funcion LDA. Esta funcion permite realizar la clasificacion mediante la aproximacion

de Fisher.

modelo LDA = LDA(pais ~ Emerg + hojasTrue2 +.....+pesobiom _g)
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Obteniéndose los siguientes resultados:

BOLIVIA PERU
0.4523161 0.5476839
Tabla 3

Resultados de los coeficientes

Variable Coeficiente
Emerg 0.00862
hojasTrue2 0.07462
hojasTrue4 -0.04701
hojasTrue6 -0.01754
ramif dias 0.10592
iniPanoj_dias 0.05578
Panoj dias 0.08806
iniFlora dias -0.15978
floracion_dias 0.13648
granoLech _dias 0.06306
granoPast_dias 0.01883
madFis_dias -0.06729
altuPlan_cm 0.00938
altulniPanoj_cm 0.00060
diamTallo_cm -0.17408
numhojasRamif 0.00627
anchoHoja cm 0.16535
longHoja_cm -0.05015
numdientHoja -0.04838
longPanoj_cm 0.03133
numGlomer 0.00454
diampanojaCen_cm -0.04330
diampanojaBas_cm 0.02752
contensaponina_cm -0.00940
rendim_gpla 0.00087
Indicecosecha -0.30729
pesobiom_g -0.00001

En la tabla mostrada, se tiene los resultados de los coeficientes LD1 y de ello las
variables: “ancho de hoja” (anchoHoja cm), “dias de floracion” (floracion dias), “dias de

ramificacion” (ramif dias), “dias de panojamiento” (Panoj dias), “aparicion de 2 hojas
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verdaderas” (Panoj_dias), “dias formacion grano lechoso” (granoLech_dias) y “dias de inicio
de panojamiento” (iniPanoj dias), son las que mejor discriminan en el modelo para la
formacion de los grupos, la mayor parte de ellos son fenoldgicas, estos resultados son
similares a lo encontrado por Cardenas (2017) que sefiala que las variables discriminantes
estan conformadas por las variables fenoldgicas.

5.8. Indice de diversidad.

Se realiz6 la estimacion de los indices de diversidad de cada una de las variables
cuantitativas en estudio, para ello mediante el calculo de diversidad morfométrica, se

ha obtenido los siguientes resultados:

Tabla 4

Indice de diversidad de las variables

VARIABLE INDICE DE DIVERSIDAD
Emerg 0.924623433
hojasTrue2 0.820450891
hojasTrue4 0.830460235
hojasTrue6 0.804912997
ramif dias 0.852594423

iniPanoj_dias
Panoj_dias
iniFlora dias
floracion_dias

0.852112117
0.813289944
0.865519916
0.848640976

granoLech dias 0.784777636
granoPast_dias 0.780365895
madFis_dias 0.799464024
altuPlan_cm 0.781451286
altulniPanoj cm 0.838325171
diamTallo_cm 0.941074257
numhojasRamif 0.919536608

anchoHoja cm
longHoja_cm
numdientHoja
longPanoj cm
numGlomer
diampanojaCen_cm
diampanojaBas_cm
contensaponina_cm
rendim_gpla
indicecosecha
pesobiom g

0.848723288
0.855077453
0.822355029
0.833790252
0.837070466
0.890461224
0.918882145
0.741098739
0.839953654
0.818344505
0.862745641
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En la tabla mostrada, se tiene calculado el indice de diversidad de cada uno de los
descriptores cuantitativos que se han considerado para la investigacion, los mismos que
muestran valores por encima del 0.74 y que en promedio todas las variables tienen un indice
de 0.8204509, lo cual indica que las variables en consideracion presentan una diversidad
moderadamente alta. Esto significa que existe una variabilidad significativa en las
mediciones morfométricas que esta tiene, estos resultados contrastan lo mencionado en los
analisis antes expuestos e inclusive lo sefialado por los estudios realizados por Cardenas,

(2017), que fue aplicado a 129 colecciones de quinua del mismo banco de germoplasma.
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Conclusiones

Respecto al analisis de componentes principales (PCA), se ha encontrado que los tres
primeros componentes explican el 53.1% de la variacion total de los datos, con un KMO-
MSA de 0.83 que indica la pertinencia del analisis.

Aplicando la técnica multivariada de cluster, se ha encontrado dos grupos definidos, las
mismas que corresponden al grupo de colecciones de Peru y otro grupo a las colecciones
de las quinuas de Bolivia, ello de acuerdo a los descriptores de fenologia, planta, panoja y
grano.

Las variables que mejor discriminan a los grupos que conforman las colecciones de quinua
se tienen principalmente las variables: “ancho de hoja” (anchoHoja cm), “dias de
floracion” (floracion_dias), “dias de ramificacion” (ramif dias), “dias de panojamiento”
(Panoj_dias), “aparicion de 2 hojas verdaderas” (Panoj_ dias), “dias formacion grano
lechoso” (granoLech_dias) y “dias de inicio de panojamiento” (iniPanoj_dias).
Finalmente, respecto al indice de diversidad se ha calculado un indice de diversidad
promedio respecto a todas las variables estudiadas es de 0.82 el cual se traduce como una

diversidad moderadamente alta.
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Recomendaciones

Los datos de caracterizacion fenoldgica, de planta, panoja y grano constituyen una
primera fuente de datos analizados acerca de las colecciones de quinua del Banco de
Germoplasma de Puno; sin embargo, se recomienda hacer una caracterizacion
molecular de cada una de estas colecciones y someterlos a otro analisis similar, la
misma que permitiria contrastar los resultados de la presente investigacion.

Existen otras variables que se encuentran en el documento internacional denominado
“Descriptor internacional de granos y sus parientes silvestres” tales como: datos de
pasaporte (georreferenciacion), las mismas que pueden ser recogidos para hacer un
estudio de geoespacial de toda la coleccion del Banco de Germoplasma de Puno, asi
mismo la informacién de suelo, temperatura y otras caracteristicas serian importantes
también para explicar el comportamiento de cada una de las colecciones de quinua,
los mismos que pueden permitir mejorar las explicaciones acerca de las colecciones
del Banco de Germoplasma de Puno.

Los resultados obtenidos de estos andlisis deberian ser compartidos con los
agricultores, técnicos e investigadores con la finalidad de desarrollar planes de
mejoramiento genético en el cultivo y la toma de decisiones adecuadas sobre las

colecciones del Banco de Germoplasma de quinua en a region Puno.
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TITULO: Analisis de la diversidad genética de quinua (Chenopodium quinoa Willd.) del

banco de germoplasma de Puno, mediante aplicacion de técnicas multivariadas, 2021.

Problema

Objetivo

Hipdtesis

Variables

General

(Como es la diversidad
genética de la coleccion
del banco de
germoplasma de quinua
en Puno, mediante
aplicacion de técnicas
multivariadas, 2021?

General

Determinar la diversidad
genética de la coleccion
del banco de germoplasma
de quinua en Puno,
mediante aplicacion de
técnicas multivariadas,
2021.

General

La diversidad genética de
quinua (Chenopodium quinoa
Willd.) del banco de
germoplasma de Puno,
mediante aplicacion de técnicas
multivariadas, 2021, es alta.

Especificos

a) {Como es la
concentracion de la
mayor variabilidad, en
la coleccion de quinua
del banco de
germoplasma de Puno?
b) ;Coémo es el nivel de
asociacion de la
coleccion de quinua en
el banco de
germoplasma de Puno,
mediante aplicacion de
métodos multivariados?
¢) (Cual es el grado de
discriminacion o
importancia de las
variables de la
coleccion de quinua del
banco de germoplasma
de Puno, mediante
aplicacion de métodos
multivariados?

d) (Cuanto es la
diversidad de la
coleccion de quinua del
banco de germoplasma
de Puno?

Especificos

a) Determinar la
concentracion de la mayor
variabilidad, en la
coleccion de quinua del
banco de germoplasma de
Puno

b) Establecer la asociacion
de la coleccion de quinua
correspondiente al banco
de germoplasma de Puno,
mediante aplicacion de
métodos multivariados.

¢) Determinar las
variables que mejor
discriminan a los grupos
de colecciones de quinua
del banco de germoplasma
de Puno, mediante
aplicacion de métodos
multivariados.

d) Cuantificar la
diversidad de la coleccion
de quinua del banco de
germoplasma de Puno

Especificos

a) Las variables de la coleccion
de quinua del banco de
germoplasma de Puno, se
concentran con mayor
proporcion en los primeros
componentes, mediante
aplicacion de técnicas
multivariadas.

b) La coleccion de quinua del
banco de germoplasma de
Puno, se diferencia claramente
al formar grupos con la
aplicacion de la técnica de
cluster.

¢) En los grupos de la coleccion
de quinua en el banco de
germoplasma de Puno, las
variables referidas a produccion
de semilla y longitud de planta
y son las que mejor discriminan
mediante aplicacion de métodos
multivariados.

d) La cuantificacion de la
diversidad en la coleccion de
quinua del banco de
germoplasma de Puno es alta.

La diversidad
genética
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b. Instrumentos de recoleccion de datos a nivel de campo

CARACTERIZACION DE FENOLOGIA

Emergencia (N° de dias) : Ramificacion (N° de dias)
Inicio de panojamiento (N° de dias) : Inicio de floracion (N° de dias) :
Inicio de Formacion de grano Inicio de Formacion de grano
lechoso (N° dias).........ccevvvnvinnnnn, Pastoso (N° dias)...............e.eees
Inicio de Madurez fisiologica (N° dias)

CARACTERIZACION DE PLANTA

Codigo de Accesidn :.......

Altura de la planta (cm) Altura de inicio de panoja
Diametro del tallo (cm) Color del tallo

Cantidad total de hojas Hébito de crecimiento
Ancho de hoja (cm) Longitud de hoja
Numero de dientes de la hoja Color de las hojas

CARACTERIZACION DE PANOJA

Codigo de Accesion :.......

Longitud de panoja (cm) N° total de glomérulos
Color de panoja Diametro central
Diametro de la base Forma de la panoja

CARACTERIZACION DE GRANO

Codigo de Accesidn :.......

Tamaifio de grano (mm) Forma del grano

Color de perigonio del fruto Color del pericarpio

Color de epispermo Contenido de saponina(cm)
Rendimiento por planta Peso de biomasa

Indica de cosecha por planta
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c. Medidas resumen de las variables cuantitativas general
Descripcién Variable Media D.E. CV_ Min Max
- Emergencia(N° dias) Emerg 10.16 223 2194 9 70
- Aparicién de 2 hojas verdaderas (N° dias) 2hojasTrue 17 1.79 10.74 15 25
- Aparicion de 4 hojas verdaderas (N° dias) 4hojasTrue 23 239 10.26 20 34
- Aparicién de 6 hojas verdaderas (N° dias) 6hojasTrue 30 3.54 11.83 23 41
- dias de Ramificacion(N° dias) ramif dias 40 4 10.08 26 60
- Inicio de panojamiento(N°dias) iniPanoj_dias 49 691 1413 40 84
- Dias de panojamiento(N°dias) Panoj_dias 59 958 1619 37 98
- Inicio de floracion (N°dias) iniFlora_dias 82 6.1 744 46 110
- dias de floracién (N°dias) floracion_dias 95 7.66 8.06 78 210
- Grano en estado lechoso (N°dias) granoLech dias 124 14605 117.67 84 220
- Grano en estado pastoso (N°dias) granoPast_dias 131 1788 13.61 91 167
- Madurez fisiologica(N°dias) madFis_dias 198 17.93 9.07 120 210
- Altura planta (cm) altuPlan cm 110.89 4128 3722 45 2335
- Altura inicio de panoja (cm) altulniPanoj_cm 76.86 3841  49.98 4 698
- Didmetro de tallo (cm) diamTallo cm 1.57 057  36.19 0.6 10
- Niimero total hojas ramifiacion numhojasRamif 1756 833 4746 1 9
- Ancho de la hoja (cm) anchoHoja cm 56 117 2097 2.6 18
- Longitud de hoja (cm) longHoja_cm 747 26.64  356.76 2.8 735
- Niimero de dientes en hoja numdientHoja 8.05 319 39.62 0 18
- Longitud de panoja (cm) longPanoj cm 3125 1076 34.44 10 75
- N° total de glomérulos numGlomer 19.58 455 2325 9 52
- Didmetro panoja central (cm) diampanojaCen_cm 13.89 302 2175 3 78
- Didmetro de la base (cm) diampanojaBas_cm 13.82 938  67.87 4 16
- Contenido de saponina (cm) contensaponina_cm 4.15 246 59.38 -1.7 9.5
- Rendim. por planta (g/planta) rendim_gpla 4253 25728  60.49 17 1616.6
- Indice de cosecha por planta indicecosecha 0.47 1.86  395.85 0.01 45
- Peso de biomasa pesobiom_g 114429 63839 5579 150 9000




d. Medidas resumen de las variables cuantitativas (Peru)
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Descripcién pais Variable Media D.E. (9% Min Maéx
- Emergencia(N° dias) PERU Emerg 10.12 0.49 4.89 9 14
- Aparicion de 2 hojas verdaderas (N° dias) PERU 2hojasTrue 17.48 1.48 8.48 15 25
- Aparicion de 4 hojas verdaderas (N° dias) PERU 4hojasTrue 24.4 21 8.62 20 34
- Aparicion de 6 hojas verdaderas (N° dias) pgry 6hojasTrue 30.94 4.2 13.65 23 41
- dias de Ramificacion(N° dias) PERU ramif dias 42.81 2.63 6.15 38 60
- Inicio de panojamiento(N°dias) PERU iniPanoj dias 53.77 5.88 10.94 48 84
- Dias de panojamiento(N°dias) PERU Panoj_dias 66.69 6.34 95 37 98
- Inicio de floracion (N°dias) PERU iniFlora dias 81.56 6.58 8.07 46 110
- dias de floracion (N°dias) PERU floracion_dias 98.84 7.12 72 84 210
- Grano en estado lechoso (N°dias) PERU granoLech dias 129.64  11.56 892 111 154
- Grano en estado pastoso (N°dias) PERU granoPast_dias 147.13 3.69 251 130 167
- Madurez fisiologica(N°dias) PERU madFis_dias 188.63  19.39 1028 158 210
- Altura planta (cm) PERU altuPlan cm 126.39 483 38.22 50 2335
- Altura inicio de panoja (cm) PERU altulniPanoj _cm 86.63  48.19 55.63 4 698
- Diametro de tallo (cm) PERU diamTallo cm 1.44 0.38 2614 06 3
- Nmero total hojas ramifiacion PERU numhojasRamif 25.26 5.55 21.96 9 39
- Ancho de la hoja (cm) PERU anchoHoja cm 6.12 1.06 1735 35 18
- Longitud de hoja (cm) PERU longHoja_cm 6.9 2.46 35.6 3 51.5
- Numero de dientes en hoja PERU numdientHoja 75 3.44 45.87 0 18
- Longitud de panoja (cm) PERU longPanoj_cm 36.85 10.89 29.55 13 70
- N total de glomérulos PERU numGlomer 21.18 474 22.36 12 52
- Didmetro panoja central (cm) PERU diampanojaCen_cm 14.09 3.97 28.15 3 78
- Didmetro de la base (cm) PERU diampanojaBas_cm 13.95 8.12 58.19 4 169.5
- Contenido de saponina (cm) PERU contensaponina_cm 47 243 517 0 95
- Rendim. por planta (¢/planta) PERU rendim_gpla 544.44 27542 50.59 2 16166
- Indice de cosecha por planta PERU indicecosecha 0.42 0.19 45.69 0.01 0.94
- Peso de biomasa PERU pesobiom g 1381.98  752.47 5445 150 9000
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e. Medidas resumen de las variables cuantitativas (Bolivia)
Descripcién pais Variable Media  D.E. CcvV Min Maéx
- Emergencia(N° dias) BOLIVIA Emerg 10.21 3.29 32.16 10 70
- Aparicion de 2 hojas verdaderas (N° dias) BOL[VIA 2hojasTrue 15.72 1.66 10.54 15 23
- Aparicion de 4 hojas verdaderas (N° dias) BOLIVIA 4hojasTrue 21.99 2.03 9.25 20 28
- Aparicion de 6 hojas verdaderas (N° dias) BOL[VIA 6hojasTrue 28.76 1.88 6.55 23 34
- dias de Ramificacion(N° dias) BOLIVIA ramif dias 35.88 0.85 2.36 26 36
- Inicio de panojamiento(N°dias) BOLIVIA iniPanoj dias 42.99 0.16 038 40 43
- Dias de panojamiento(N°dias) BOLIVIA Panoj_dias 50.09 1.86 371 48 84
- Inicio de floracion (N°dias) BOLIVIA iniFlora dias 82.56 5.42 6.57 72 98
- dias de floracién (N°dias) BOLIVIA floracion_dias 90.31 533 5.9 78 113
- Grano en estado lechoso (N°dias) BOLIVIA granoLech dias 11737 217.61 185.4 84 220
- Grano en estado pastoso (N°dias) BOLIVIA granoPast_dias 112.17 451 4.02 91 126
- Madurez fisiologica(N°dias) BOLIVIA | .dFis dias 208.87 558 267 120 210
- Altura planta (cm) BOLIVIA altuPlan cm 91.95  16.93 18.41 45 180
- Altura inicio de panoja (cm) BOLIVIA altulniPanoj cm 64.8 1351 20.85 5 100
- Diametro de tallo (cm) BOLIVIA diamTallo cm 1.74 0.71 40.76 1 10
- Nuimero total hojas ramifiacion BOLIVIA numhojasRamif 12.47 5.48 43.95 1 9
- Ancho de la hoja (cm) BOLIVIA anchoHoja cm 4.96 0.97 19.63 2.6 8.5
- Longitud de hoja (cm) BOLIVIA |5n6Hoja cm 8.16  39.73 486.7 2.8 735
- Numero de dientes en hoja BOLIVIA numdientHoja 8.7 271 31.13 4 17
- Longitud de panoja (cm) BOLIVIA longPanoj cm 24.49 545 22.26 10 75
- N total de glomérulos BOLIVIA numGlomer 17.62 3.44 19.52 9 30
- Didmetro panoja central (cm) BOLIVIA  giampanojaCen_cm 13.65 1.02 7.49 12 17.6
- Didmetro de la base (cm) BOLIVIA diampanojaBas_cm 13.67  10.76 7877 10.65 130
- Contenido de saponina (cm) BOLIVIA contensaponina cm 347 2.34 673  -1.7 8.5
- Rendim. por planta (¢/planta) BOLIVIA  1endim_gpla 27769 122.05 43.95 17 6853
- Indice de cosecha por planta BOLIVIA  jndicecosecha 0.53 2.77 520.93 0.09 45
- Peso de biomasa BOLIVIA  yes0biom g 849.21  229.38 27.01 1889  1517.8




f. Cddigo R utilizado para el procesamiento de datos

library(readxl)

datos=read_xlsx("datos_carac_okSENDTESIS1 todol.xlsx",sheet =1)
Homoeeee Verificar Cant. NA por columna

colSums(is.na(datos))

barplot(colSums(is.na(datos)), xlab = "Variabes", ylab="Cantidad datos faltantes",col = "blue")
sum(is.na(datos))

# Se tiene 38 columnas (5.04%)

38/753*100

# Omitir las FILAS con observaciones NA

datosl = na.omit(datos)

colSums(is.na(datos1))

sum(is.na(datos1))

Hoeeeen comparando dimensiones de la matriz

dim(datos)

dim(datos1)

Hoeeeeee corrigendo tipos de datos

colSums(is.na(datos1))

sum(is.na(datos1))

str(datos1)

Hoeeeen Graficando boxplot para cada variable por grupos

par(mfrow=c(3,4))

for (iin 3:14) {
boxplot(datos1[,i],main=names(datos1)[i])

}

par(mfrow=c(2,4))
for (i in ¢(15:17,21:23,25)) {
boxplot(datos1[,i],main=names(datos1)[i])

}

par(mfrow=c(1,4))
for (iin ¢(28,29,32,33)) {
boxplot(datos1[,i],main=names(datos1)[i])

}

par(mfrow=c(1,3))
for (i in c(40:42)) {
boxplot(datos1[,i],main=names(datos1)[i])

}

par(mfrow=c(1,1))

#------ Correlacion de las variables
datoslcuanti=datos1[,c(3:17,21:23,25,28,29,32,33,40:43)]

library(corrplot)
library(grDevices)
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library(Hmisc)
dato_R=rcorr(as.matrix(datoslcuanti))
corrplot(dato_R$r)

e Analisis multivariado
library(factoextra)
library(FactoMineR)

library(ggplot2)

datoslcuanti=datosl[,c(3:17,21:23,25,28,29,32,33,40:43)]
View(datos1cuanti)

resul_pca = PCA(datoslcuanti, scale.unit=TRUE, ncp=6, graph=TRUE)
plot(resul_pca, main="PCA colecciones de quinua")
resul_pca$var

acp=prcomp(datoslcuanti,center = T,scale=T)

acp$sdev
summary(acp)

plot(acp,type="1")

library(psych)
KMO(datos1cuanti)
scree(datoslcuanti,main ="Grafico_de_Sedimentacion")

fa.parallel(datos1cuanti,fa="pc")

fviz_pca_var(resul_pca, col.var = "steelblue”)
datos1$pais=as.factor(datos1$pais)

T graficando las accesiones en 2 dimensiones y pintados por pais.
fviz_pca_ind(resul_pca, label="none", habillage=datos1$pais)

fviz_pca_ind(resul_pca, label="none", habillage=datos1$pais, addEllipses=TRUE, ellipse.level=0.95)

#agregamos biplot
fviz_pca_biplot(resul_pca, label = "var", habillage=datos1$pais, addEllipses=TRUE,
ellipse.level=0.95, ggtheme = theme_minimal())

summary(resul_pca)
resul_pca$ind

#analisis cluster

library("cluster”)

clarax = clara(datoslcuanti, 2)

# Cluster plot

fviz_cluster(clarax, stand = T, geom = "point", pointsize = 1)



Hhommmmmemneeeee numero optimo de grupos
my_data = scale(datoslcuanti)
fviz_nbclust(my_data, kmeans, method = "gap_stat")

library("NbClust")

set.seed(123)

res_nbclust = NbClust(my_data, distance = "euclidean",
min.nc = 2, max.nc = 10,
method = "complete”, index ="all")

factoextra::fviz_nbclust(res_nbclust)

B Enhanced hierarchical clustering, cut in 2 groups
res_hc = eclust(my_data, "hclust", k = 2, graph = FALSE)

# Visualizando

fviz_dend(res_hc, rect = TRUE, show_labels = FALSE)

# Graficando
fviz_screeplot(resul_pca, addlabels = TRUE, ylim = ¢(0, 20))

Hmmmmmmmeeeeeee funcion discriminante
datoslcuanti$pais=datos1$pais

library(MASS)
modelo_lda = Ida(pais ~ ., data = datoslcuanti)
modelo_Ida

plot(modelo_lda, col = c("red", "blue", "green”))

modelo_IdaS$prior

modelo_lda$counts

modelo_|da$means

modelo_lda$scaling #para ver mejor la importancia de las variables

# indice de diversidad

library(ggplot2)
# Calcular las medidas de dispersion (desviacion estandar) para cada variable

medidas_dispercion = apply(datoslcuanti, 2, sd)

# Normalizar las medidas de dispersion dividiendo por el rango de cada variable
rangos = apply(datoslcuanti, 2, range)

medidas_dispercion_normalizadas = medidas_dispercion / diff(rangos)

# Calcular el indice de diversidad morfométrica para cada variable
indice_diversidad = 1 - medidas_dispercion_normalizadas

indice_diversidad =as.data.frame(indice_diversidad)

# Crear un gréfico de barras para visualizar el indice de diversidad morfométrica
variable = names(indice_diversidad)

dft = data.frame(t(indice_diversidad[-1]))

names(dft)[1]="indice"
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barplot(dft$indice)

library(openxlsx)
write.xIsx(indice_diversidad,"indice_diver.xIsx")
mean(dft$indice)

min(dft$indice)

df resultados = data.frame(variable, indice_diversidad*100)

grafico = ggplot(dft$indice, aes(x = variable, y = dft$indice)) +
geom_bar(stat = "identity", fill = "skyblue") +
labs(title = "indice de Diversidad Morfométrica", x = "Variable", y = "indice de Diversidad") +
theme_minimal()

# Imprimimiendo el grafico
print(grafico)

# Interpretar los resultados
print(indice_diversidad)

# Fin de c6digo ------------------
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g. Documento de verificacion de datos (fuente de datos)

CATALOGO DEL BANCO DE GERMOPLASMA DE QUINUA

h. Equipo de profesionales en el campo de germoplasma de quinua, Camacani Puno.
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Presentacion de resultados en el 8vo congreso mundial de la quinua 2023.
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ANALISIS DE LA DIVERSIDAD GENETICA DE QUINUA
(Chenopodium Quinoa Willd.) DEL BANCO DE GERMOPLASMA
DE PUNO, MEDIANTE APLICACION DE TECNICAS
MULTIVARIADAS, 2021

Cahuana Jorge, José Luis!
De la Torre Cleto, Arturo Zufliga®

El propdsito de esta investigacion consistio en utilizar técnicas de analisis multivariado para
describir la diversidad genética de la quinua (Chenopodium quinoa Willd.) presente en el
Banco de Germoplasma de Puno. Se realizé desde junio del 2021 hasta abril de 2022, la
fuente de informacion fue tomada del Catalogo de Banco de Germoplasma de quinua de
Puno, los cuales fueron analizados, recogiendo informacién de 734 colecciones con registros
completos, se aplico las técnicas de cluster, discriminante y analisis de componentes
principales (PCA). En el andlisis claster con distancia euclidea, se encontrd dos grupos
claramente diferenciados; para lo cual, mediante técnica discriminante se ha determinado
que la variable “pais de procedencia” de las colecciones es la que ha influenciado para la
formacion de los grupos, los mismos que se verificaron con los datos de pasaporte de las
colecciones (Pert y Bolivia); en PCA, se ha reportado que en los 3 primeros componentes
explican el 53.1% de la variacion total de los datos, con un KMO-MSA de 0.83 que indica
la pertinencia del analisis. En referencia a la técnica discriminante, las variables: “altura de
planta” (altuPlan_cm), “dias de panojamiento” (Panoj dias), “rendimiento de grano por
planta” (rendim_gpla) y “dias de emergencia” (Emerg) fueron las que mejor discriminan a
cada uno de los grupos encontrados, asi mismo, el indice de diversidad encontrado promedio
respecto a todas las variables es de 0.82 que se traduce en una diversidad moderadamente
alta. Estos resultados encontrados tienen relacion con lo indicado por otros autores,
validando la genética y morfologia de la coleccion del Banco de Germoplasma de quinua de
Puno.

ABSTRACT

The purpose of this research was to use multivariate analysis techniques to describe the
genetic diversity of quinoa (Chenopodium quinoa Willd.) present in the Puno Germplasm
Bank. It was carried out from June 2021 to April 2022, the source of information was
taken from the Puno Quinoa Germplasm Bank Catalog, which were analyzed, collecting
information from 734 collections with complete records, clustering and discriminant
techniques were applied. and principal component analysis (PCA). In the cluster analysis
with Euclidean distance, two clearly differentiated groups were found; For which, using

a discriminant technique, it has been determined that the variable “country of origin” of
the collections is the one that has influenced the formation of the groups, the same ones
that were verified with the passport data of the collections (Peru and Bolivia ). ); In PCA,

it has been reported that the first 3 components explain 53.1% of the total variation in the
data, with a KMO-MSA of 0.83 indicating the relevance of the analysis. In reference to
the discriminant technique, the variables: “plant height” (altuPlan _cm), “days of
tasseling” (Panoj_dias), “grain yield per plant” (rendim_gpla) and “emergence days”
(Emerg) were the ones that They better discriminate each of the groups found, likewise,
the average diversity index found with respect to all variables is 0.82, which translates
into moderately high diversity. These results found are related to what was indicated by

! Ingeniero agronomo, Universidad Nacional del Altiplano Puno, jluis.inia@hotmail.com
2 Docentes de la Facultad de Ciencias Fisicas, Quimicas y Matematicas de la Universidad San
Antonio Abad del Cusco.
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other authors, validating the genetics and morphology of the Puno quinoa Germplasm
Bank collection.

Palabras clave: Analisis multivariado, claster, discriminante, quinua, recursos genéticos,
variabilidad genética.

INTRODUCCION

La quinua (Chenopodium quinoa Willd.) es un cultivo andino que ha sido cultivado por
mas de 5000 afos en la region andina de América del Sur, (Bazile et al, 2016), es
considerado un alimento bésico en la dieta de las poblaciones andinas debido a su alto
valor nutricional y su capacidad para crecer en condiciones climaticas extremas (Carrasco
et al, 2009). Ademas, la quinua es una fuente importante de ingresos para los agricultores
de la region, ya que su demanda ha aumentado en los ltimos afios debido a su creciente
popularidad en todo el mundo (Bhargava et al, 2006). El Banco de Germoplasma de Puno
es una institucion que se dedica a la conservacion y el estudio de la diversidad genética
de la quinua y otros cultivos andinos (INIA, 2021). La diversidad genética es importante
para la adaptacion de los cultivos a diferentes condiciones ambientales y para la mejora
de las caracteristicas agrondomicas y nutricionales de las plantas (Frankel, 1984). Por lo
tanto, el estudio de la diversidad genética de la quinua en el Banco de Germoplasma de
Puno es fundamental para la conservacion y el mejoramiento de este cultivo. El andlisis
de la diversidad genética de la quinua es crucial para su conservacion y uso sostenible,
especialmente en el contexto del cambio climatico y la creciente demanda de alimentos
nutritivos y resistentes a condiciones adversas (Jarvis et al, 2011). Ademas, el estudio de
la diversidad genética de la quinua en el Banco de Germoplasma de Puno proporcionaré
informacion valiosa para el desarrollo de estrategias de conservacién y mejoramiento
genético de este cultivo en la region andina.

En este contexto, el objetivo de esta tesis es analizar la diversidad genética de la quinua
del Banco de Germoplasma de Puno mediante la aplicacion de técnicas multivariadas.
Las técnicas multivariadas son herramientas estadisticas que permiten analizar multiples
variables al mismo tiempo y encontrar patrones y relaciones entre ellas (Jolliffe et al,
2002). El uso de estas técnicas en el andlisis de la diversidad genética de la quinua
permitira identificar grupos de plantas con caracteristicas similares y seleccionar las
mejores plantas para su conservacion y mejora.

MATERIALES Y METODOS

En este estudio, fue no experimental, transversal y descriptivo, se ha llevado a cabo en el
CIP Camacani a una altitud de 3824 msnm, se utilizo los datos de caracterizacion de las
colecciones del Banco de Germoplasma de Puno, que consistio en una cantidad de 753
colecciones de quinua, de las cuales solo 734 colecciones tenian los datos completos con
los cuales se hizo estudio aplicando las técnicas multivariadas del analisis de
componentes principales (ACP) vy el andlisis de conglomerados. El ACP permiti6 reducir
la dimensionalidad de los datos y encontrar patrones de variacion entre las accesiones de
quinua (Jackson, 1993). Por otro lado, el andlisis de conglomerados agrupd las accesiones
en funcion de su similitud genética, lo que permitio identificar grupos de plantas con
caracteristicas morfologicas y fisioldgicas similares (Jain & Dubes, 1988). Estas técnicas
multivariadas son ampliamente utilizadas en estudios de diversidad genética de cultivos
y han demostrado ser eficaces para identificar variabilidad genética y patrones de
agrupamiento en poblaciones de plantas (Peakall & Smouse, 2012).



Ademas, se calculo el indice de diversidad genética que permitié cuantificar la diversidad
genética de todo el banco de germoplasma, todos estos andlisis se hicieron utilizando el
lenguaje de programacion R aplicando comandos y paquetes para cada uno de los analisis.
RESULTADOS

Figura 1. Matriz de correlacion de las variables cuantitativas.
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Figura 3. Matriz grafica sobre la cantidad 6ptima de grupos en las colecciones de quinua.
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Figura 4. Dendograma de las colecciones del banco de germoplasma de quinua
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Tabla 1. Resultados de los coeficientes del analisis discriminante

Variable Coeficiente
Emerg 0.00862
hojasTrue2 0.07462
hojasTrue4 -0.04701
hojasTrue6 -0.01754
ramif dias 0.10592
iniPanoj_dias 0.05578
Panoj_dias 0.08806
iniFlora_dias -0.15978
floracion_dias 0.13648
granoLech_dias 0.06306
granoPast dias 0.01883
madFis_dias -0.06729
altuPlan_cm 0.00938
altulniPanoj_cm 0.00060
diamTallo_cm -0.17408
numhojasRamif 0.00627
anchoHoja cm 0.16535
longHoja cm -0.05015
numdientHoja -0.04838
longPanoj cm 0.03133
numGlomer 0.00454
diampanojaCen_cm -0.04330
diampanojaBas cm 0.02752
contensaponina_cm -0.00940
rendim_gpla 0.00087
Indicecosecha -0.30729

pesobiom_g -0.00001




DISCUSION

Tabla 2. Indice de diversidad de las variables

VARIABLE INDICE DE DIVERSIDAD
Emerg 0.924623433
hojasTrue2 0.820450891
hojasTrue4 0.830460235
hojasTrue6 0.804912997
ramif dias 0.852594423

iniPanoj dias
Panoj_dias
iniFlora_dias
floracion_dias
granoLech dias
granoPast_dias
madFis dias
altuPlan_cm
altulniPanoj cm
diamTallo_cm
numhojasRamif
anchoHoja_cm
longHoja cm
numdientHoja
longPanoj cm
numGlomer
diampanojaCen_cm
diampanojaBas _cm
contensaponina_cm
rendim_gpla
indicecosecha
pesobiom g

0.852112117
0.813289944
0.865519916
0.848640976
0.784777636
0.780365895
0.799464024
0.781451286
0.838325171
0.941074257
0.919536608
0.848723288
0.855077453
0.822355029
0.833790252
0.837070466
0.890461224
0.918882145
0.741098739
0.839953654
0.818344505
0.862745641

Respecto a los componentes principales, en la Figura 1.se muestra un biplot con la
representacion de cada una de las colecciones analizadas asi como las variables en forma
de vectores, en ello se observa que los primeros cinco componentes se acumula un 63.2%,
siendo las proporciones las siguientes: 31.2, 47.3, 53.1, 58.4 y 63.2, donde los primeros
tres componentes explican el 53.1% de la variacion en los datos, ello considerando los
componentes 1, 2 y 3; ademas de ello, en el resultado de KMO (medida de adecuacion
muestral) se tiene un valor alto, ello indica su perfecta pertinencia de andlisis. Este
resultado se aproxima a los resultados encontrado por Dominguez (2014) que a nivel
marcadores genéticos llegd a un 72% de acumulacion de la variabilidad con cuatro
componentes. Por otro lado, segun los resultados de Morillo et al. (2022) el PCA de las
variables cuantitativas los dos primeros componentes explicaron hasta el 88% de la
variacion total, ello se explica por la mayor cantidad de descriptores cuantitativos
utilizadas. Asi mismo, respecto a los resultados de Cardenas (2017), realizado con 129
colecciones de quinua del mismo banco, sefiala haber encontrado tres grupos diferentes;
sin embargo, no hay una especificacion de pais de origen de las colecciones, pero si es
importante sefialar la existencia de una alta diversidad y ello coincide con los resultados



encontrados en esta investigacion. Para conocer la cantidad adecuada de grupos, se
someti6 los datos a un procesamiento del algoritmo de NbClust, la misma que por
decision mayoritaria (CONSENSO), se tiene como mejor numero de agrupaciones la
cantidad de 3 grupos sugeridos, este resultado contrasta con lo indicado por Cardenas
(2017), quien sefiala la existencia de una conformacion de grupos diferentes entre las
colecciones estudiadas, ello basicamente se diferencia por la presencia de pigmentacion
de la planta, inflorescencia, grano y otros, debido a las amplias adaptaciones de las
colecciones a diferentes condiciones agroecoldgicas que ocurre entre las colecciones de
Pert y Bolivia, las que muestran resultados diferentes. Respecto a los grupos en el
dendograma de la Figura 4, se observa dos grupos grandes diferenciados; sin embargo, si
se adopta un corte a menor distancia, se podra tener varios subgrupos, estos resultados
contrastados con la investigacion realizada por Laura et al. (2023), se puede confirmar la
existencia de resultados similares ya que obtuvo 10 grupos en todo el conjunto de
colecciones analizadas. Por otro lado, respecto a las variables que discriminan los grupos
los resultados de los coeficientes LD1 en la Tabla 1, se observa que las variables: “ancho
de hoja” (anchoHoja cm), “dias de floracion” (floracion_dias), “dias de ramificacion”
(ramif dias), “dias de panojamiento” (Panoj dias), “aparicion de 2 hojas verdaderas”
(Panoj_dias), “dias formacion grano lechoso” (granoLech dias) y “dias de inicio de
panojamiento” (iniPanoj dias), son las que mejor discriminan en el modelo para la
formacion de los grupos, la mayor parte de ellos son fenoldgicas, estos resultados son
similares a lo encontrado por Cardenas (2017) que sefiala que las variables discriminantes
estan conformadas por las variables fenoldgicas. Finalmente, en el calculo del indice de
diversidad de cada uno de los descriptores cuantitativos que se han considerado para la
investigacion, en la Tabla 2 se muestran valores por encima del 0.74 y que en promedio
se tiene un indice de 0.8204509, lo cual indica que las variables en consideracion
presentan una diversidad moderadamente alta, esto significa que existe una variabilidad
significativa en las mediciones morfométricas que esta tiene, estos resultados contrastan
lo mencionado en los analisis antes expuestos e inclusive lo sefialado por los estudios
realizados por Cardenas, (2017).
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