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RESUMEN 

 

La conservación in situ y ex situ de los parientes silvestres de especies cultivadas es una 
prioridad para la seguridad alimentaria y para preservar la diversidad genética e integridad 
ecológica. La papa es el cultivo de tubérculo más importante del mundo y el tercer alimento 
más consumido. Existen 108 especies parientes silvestres de S. tuberosum distribuidas 
desde el sur de Estados Unidos al norte de Chile. En Perú existen 54 especies, 39 de ellas 
endémicas. En esta investigación se realizó un análisis de vacíos de las 108 especies 
parientes silvestres de S. tuberosum, considerando su representatividad a nivel taxonómico, 
geográfico y ecológico en la conservación in situ y ex situ, a fin de establecer especies y 
zonas prioritarias para futuras acciones de conservación. Para lo cual se recopiló 
información geográfica de las 108 especies presentes en América, para construir una base 
de datos, y junto con la información de capas ambientales se aplicaron modelos de 
distribución potencial. Se utilizó la técnica de ensamblaje para aplicar un modelo 
consensuado a partir de los modelos MaxEnt, Modelo Lineal Generalizado, y Random 
Forest; y mapas binarios de distribución potencial a partir del modelo. Con esos mapas se 
aplicó el Análisis de vacíos para clasificar las especies de acuerdo con niveles de 
priorización considerando las categorías Alta, Media, Baja y Suficientemente Conservada, 
a partir del cálculo del Puntaje Final de Conservación (PFC). Para la conservación ex situ 
se consideró la representatividad de las especies en bancos de germoplasma, y se 
analizaron los Puntajes de Representatividad de Muestreo, Representatividad Geográfica 
y Representatividad Ecológica. En el nivel in situ se consideró la representatividad de las 
especies en áreas protegidas, se analizaron los Puntajes de Representatividad Geográfica 
y Ecológica. Para el estudio se empleó el lenguaje de programación R y el programa QGIS. 
La base de datos de las 108 especies parientes silvestres de S. tuberosum incluye 170379 
registros, de los cuales 121174 cuentan con coordenadas. Luego de la validación se redujo 
a 22912 datos, los cuales se emplearon para aplicar los modelos. Solo 91 especies fueron 
modeladas, a 16 se les realizó el análisis de alpha-hull por tener menos de 15 registros 
válidos y la especie S. salasianum quedó con un registro válido por lo que no se le realizó 
ningún análisis. De las 108 especies, 25 son de prioridad alta, 70 en la categoría media y 
13 en baja en conservación in situ y ex situ. De la evaluación de cada tipo de conservación 
por separado se concluye que, para la conservación ex situ es prioritario un mayor esfuerzo 
de muestro de 38 especies para mejorar su representatividad; mientras que en la 
conservación in situ es prioritario el establecimiento de áreas de conservación en la zona 
norte del Perú y el sur de México. 

 

Palabras clave: Conservación in situ, Solanum tuberosum, modelo de nicho ecológico, 
tuberosas andinas, colecciones científicas 
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ABSTRACT 

 

In situ and ex situ conservation of crop wild relatives is a priority for food security and the 
preservation of genetic diversity and ecological integrity. The potato is the most significant 
tuber crop in the world and the third most consumed food. There are 108 potatoes wild 
relative’s species distributed from the southern United States to northern Chile. Peru has 54 
species, 39 of them endemic. In this research, we made a gap analysis of the 108 potato's 
wild relatives species evaluating their representativeness at taxonomic, geographical, and 
ecological levels in both in situ and ex situ conservation. This analysis allowed us to prioritize 
species and areas for future conservation actions. For this purpose, we compiled geographic 
information of the 108 species present in America, building a database. With this information 
and environmental layers, we apply models of potential distribution. We use the assembly 
technique to develop a consensual model from the MaxEnt, Generalized Linear and 
Random Forest models, and binary maps of potential distribution from the model. We use 
these maps for the Gap Analysis to classify the species according to prioritization levels 
considering the High, Medium, Low, and Sufficiently Preserved categories based on the 
Final Conservation Score. For ex situ conservation, we exclude the representativeness of 
the species in germplasm banks, and we analyze the Sampling Representativeness, 
Geographical Representativeness, and Ecological Representativeness Scores. At the in situ 
level, we considered how well represented the species were in protected areas and we 
analyzed the Geographic and Ecological Representativeness Score. We use the R 
programming language and the QGIS software. The database of 108 wild relatives’ species 
of potatoes has 170,379 records, of which 121,174 have coordinates. After validation, we 
reduced it to 22,912 data points, which we used to develop the models. We modeled only 
91 species and applicated the alpha-hull analysis to 16 species because they have less than 
15 records. We do not analyze S. salasianum because of having only one records. Of the 
108 species, 25 are high priority, 70 in the medium category, and 13 in low priority 
concerning in situ and ex situ conservation. From the evaluation of each type of conservation 
separately, it is concluded that, for ex situ conservation, an increased sampling effort of 38 
species is a priority to improve their representativeness. The analysis of the in situ 
conservation shows that the establishment of conservation areas in northern Peru and 
southern Mexico is a priority. 

Keywords: Conservation in situ, Solanum tuberosum, ecological niche modelling, Andean 
tubers, Potatoes, scientific collections 
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1. INTRODUCCIÓN 
 

La papa es el cultivo de tubérculo más importante del mundo, es ahora también el tercer 

alimento más consumido después del trigo y el arroz. En términos de consumo humano, es 

bajo en grasas, pero alto en proteínas, calcio y vitamina C (FAO, 2015). Spooner et al. 

(2005) menciona que el origen de la domesticación de la S. tuberosum fue hace 8000 a 

10000 años atrás a partir de las especies silvestres nativas andinas desarrolladas por los 

cultivadores precolombinos. 

Las especies S. tuberosum y sus parientes silvestres pertenecen al género Solanum, el 

más amplio de la familia Solanaceae, este género cuenta con 1500 a 2000 especies (PBI 

Solanum Project, 2014). La taxonomía de Solanum sección Petota ha sido estudiada 

durante muchos años por la importancia económica de la especie S. tuberosum y sus 

parientes silvestres. Varios autores han presentado diferentes clasificaciones taxonómicas 

S. tuberosum y sus parientes silvestres (Bukasov, 1936; Dunal, 1852; Hawkes, 1990; 

Hawkes y Hjerting, 1969, 1989; Jackson et al., 1977; Juzepchuk y Bukasov, 1929; Ochoa 

et al., 1999; Spooner et al., 2004, 2014, 2016; Spooner y van den Berg, 1992) utilizando 

caracteres morfológicos y moleculares, sin embargo, hasta la actualidad no se ha llegado 

a un consenso. Esta complicación en la clasificación taxonómica de la delimitación de 

especies de la sección Petota puede haber surgido por la introgresión, hibridación 

interespecífica, auto o alopoliploidía, compatibilidad sexual entre muchas especies, una 

mezcla en la reproducción sexual y asexual, plasticidad fenotípica que tiene como 

consecuencia una alta similitud morfológica entre las especies (Spooner et al., 2014; 

Spooner y van den Berg, 1992). Spooner et al. (2014) en su última clasificación con bases 

moleculares reconocen 112 especies dentro del género Solanum sección Petota, 108 

silvestres y 5 cultivadas. 
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En Perú se encuentra 54 especies de Solanum L. sección Petota, de las cuales dos son 

especies cultivadas (S. juzepczukii y S. tuberosum) y las restantes son parientes silvestres. 

El grado de endemismo es alto con 39 especies (Särkinen et al., 2015). 

S. tuberosum es susceptible a una variedad de enfermedades que disminuyen los 

rendimientos y la calidad del tubérculo. Entre ellas se puede mencionar al tizón tardío 

(causada por Phytophthora infestans), la pudrición rosada (causada por Phytophthora 

erytroseptica), la rizoctoniasis (casuada por Rhizoctonia solani), entre otras enfermedades 

(Torres, 2002). Además, los patógenos se acumulan en clones sucesivos de tubérculos y 

en el suelo utilizado para cultivarlos (Lutaladio et al., 2009), por lo que los parientes 

silvestres de S. tuberosum representan una importante oportunidad para la transferencia 

de genes resistentes a las enfermedades mencionadas. 

Los parientes silvestres se encuentran en ecosistemas naturales y seminaturales, estos 

tienden a contener mayor variabilidad genética que los cultivos porque no han pasado a 

través de una domesticación de cuello de botella genético, por ello representa una reserva 

para mejorar los cultivos (Vollbrecht y Sigmon, 2005). La conservación in situ y ex situ de 

los parientes silvestres de especies cultivadas es una prioridad para la seguridad 

alimentaria e importante para preservar la diversidad genética y los procesos ecológicos 

esenciales como sucesión, colonización y poblamiento. 

Es por esto que, el objetivo de la presente tesis es identificar los vacíos de conservación de 

los parientes silvestres de S. tuberosum, así como para determinar las áreas prioritarias de 

colecta y conservación in situ para contribuir a su conservación ex situ e in situ a través de 

la aplicación de modelos de distribución potencial y al análisis de vacíos bajo una 

consideración científica y aplicada. 
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2. MARCO TEÓRICO 
 

2.1. Generalidades del género Solanum L. sección Petota 
 

La familia Solanaceae comprende entre 3000 a 4000 especies dentro de 90 géneros. Los 

cultivos más conocidos para esta familia son: la papa (S. tuberosum), el tomate (S. 

lycopersicum L.), la berenjena (S. melongena L.), el ají (Capsicum spp.) y el aguaymanto 

(Physalis spp.) (Machida-Hirano, 2015). 

Las especies de papa cultivadas y sus parientes silvestres pertenecen al género Solanum, 

el más amplio de la familia, que cuenta con 1500 a 2000 especies (PBI Solanum Project, 

2014). En general las especies del género Solanum que poseen tubérculos se encuentran 

dentro de la sección Petota (Hawkes, 1990). 

A lo largo del tiempo la taxonomía del género ha sido objeto de controversia debido a la 

hibridación interespecífica natural (Rodríguez, 2009), por lo cual se generan muchas 

especies entre diploides y poliploides cuyas diferencias morfológicas son poco notorias y 

han generado confusión entre los diversos autores (Rodríguez, 2009). 

 

Solanum se distingue de los otros géneros dentro de la familia por sus anteras con 

dehiscencia poricida, una característica presente en casi todas las especies del género. 

Diversos autores han dividido las especies en subgéneros primero acorde a sus 

características morfológicas (D’Arcy, 1986), y con estudios genéticos se consideraron 12 

clados, dentro de los cuales se ubica el de S. tuberosum donde se incluye a la sección 

Petota, que corresponde a las especies cultivadas y sus parientes silvestres. 
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Spooner et al. (2005) menciona que el origen de la domesticación de S. tuberosum fue hace 

8000 a 10000 años atrás a partir de las especies silvestres nativas andinas desarrolladas 

por los cultivadores precolombinos. 

Las especies silvestres relacionadas con S. tuberosum han sido organizadas en genpools 

primarias, secundarias y terciarias de acuerdo con la facilidad de cruzabilidad con las 

especies cultivadas (Wiersema et al., 2012). 

Además, hay decenas de parientes silvestres que ocurren entre los grados de latitud 38° 

LN y 41° LS. El mayor número de especies por grado de latitud ocurre entre 8° LS y 20° LS, 

es decir, desde el norte-centro de Perú hasta el centro de Bolivia, y alrededor de 20° LN, 

en las tierras altas de México (Hijmans et al., 2007). La papa cultivada es ahora el tercer 

alimento más consumido en el mundo después del trigo y el arroz. En términos de consumo 

humano, es bajo en grasas, pero alto en proteínas, calcio y vitamina C (FAO, 2015). 

S. tuberosum, así mismo, es susceptible a una variedad de enfermedades que disminuyen 

los rendimientos y la calidad del tubérculo. Entre ellas se puede mencionar al tizón tardío 

(Phytophthora infestans), la pudrición rosada (Phytophthora erytroseptica), la rizoctoniasis 

(Rhizoctonia solani), entre otras (Torres, 2002). Además, los patógenos se acumulan en 

clones sucesivos de tubérculos y en el suelo utilizado para cultivarlos (Lutaladio et al., 

2009). 

 

2.2. Taxonomía 

 

La taxonomía de Solanum sección Petota ha sido estudiada durante muchos años por la 

importancia económica de la especie Solanum tuberosum y sus parientes silvestres. Varios 

autores han presentado diferentes clasificaciones taxonómicas para este grupo (Bukasov, 
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1936; Dunal, 1852; Hawkes, 1990; Hawkes y Hjerting, 1969, 1989; Jackson et al., 1977; 

Juzepchuk y Bukasov, 1929; Ochoa et al., 1999; Spooner et al., 2004, 2014, 2016; Spooner 

y van den Berg, 1992). Iniciando, basado en las características morfológicas Walpers (1844) 

consideró 10 especies dentro de esta sección, posteriormente Dunal (1852) en su 

investigación de todo el género Solanum incluyó 17 especies en la sección Petota. Sin 

embargo, el primer tratado regional de la sección lo llevó a cabo Rydberg (1924) donde 

describió 10 nuevas especies de Centroamérica y México. No se puede dejar de mencionar 

el trabajo de Nikolai Vavilov, Sergei Bukasov y Sergei Juzepczuk, quienes reunieron 

material de México, Centroamérica y Sudamérica entre 1920-1930, describiendo 30 

especies silvestres y 18 cultivadas, esta recolección de germoplasma abrió las puertas a 

estudios en hibridación, citogenética y filogenética. Para 1956, Hawkes presentó el primer 

estudio taxonómico completo moderno de la sección, donde además sinonimizó varias 

especies. 

Posterior a ello se han presentado más estudios basados también en aspectos moleculares. 

En Perú, el reconocido investigador Carlos Ochoa incluye más de 200 especies para la 

sección Petota distribuidas a lo largo de Sudamérica y Bolivia (Ochoa et. al. 1999). 

Spooner et al. (2014) en su última clasificación con bases moleculares reconocen 112 

especies dentro del género Solanum sección Petota, 107 silvestres y cinco cultivadas. 

Sin embargo, hasta la actualidad no se ha llegado a un consenso. Esta complicación en la 

clasificación puede haber surgido por la introgresión, hibridación interespecífica, auto o 

alopoliploidía, compatibilidad sexual entre muchas especies, una mezcla en la reproducción 

sexual y asexual, plasticidad fenotípica que tiene como consecuencia una alta similitud 

morfológica entre las especies (Spooner et al., 2014; Spooner y van den Berg, 1992). 
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En el presente estudio se ha seleccionado estudiar las especies parientes de Solanum 

tuberosum sección Petota reconocidas por Spooner et. al. (2014), asimismo con la 

incorporación de dos especies más reconocidas por Spooner et. al (2019) S. ancophilum y 

S. velardei. Cabe resaltar que en la publicación de Spooner et. al. (2014) la especies S. 

neovavilovii fue erradamente reconocida como especie y como sinónimo de S. 

violaceimarmoratum, sin embargo, en la revisión de Spooner et. al. (2019) se rectifica a 

dicha especie como sinónimo de S. violaceimarmoratum por lo que de la publicación de 

Spooner et. al (2014) se tomaron 106 especies parientes silvestres de S. tuberosum 

mientras que de Spooner et. al (2019) se añadieron las dos especies parientes silvestres 

mencionadas, haciendo un total de 108 especies parientes silvestres de S. tuberosum 

seleccionadas para el presente estudio (Anexo 1). 

La clasificación taxonómica de las especies parientes silvestres de S. tuberosum, de la 

sección Petota de acuerdo con la clasificación Angiosperm Phylogeny Group IV (APG IV, 

2016) es la siguiente: 

Orden: Solanaes 

Familia: Solanaceae 

Género: Solanum 

Sección: Petota 

 

2.3. Descripción de hábitat de los parientes silvestres de S. tuberosum 

Los parientes silvestres se encuentran en ecosistemas naturales y seminaturales. Estos 

tienden a contener mayor variabilidad genética que los cultivos porque no han pasado a 
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través de una domesticación de cuello de botella genético por ello representa una reserva 

para mejorar los cultivos (Vollbrecht y Sigmon, 2005). 

Las papas silvestres crecen en 16 países, desde el suroeste de los Estados Unidos hasta 

el centro de la costa de Chile y Argentina. En general, ocurren entre 38N y 41S, con más 

especies en el hemisferio sur (Spooner y Salas, 2006). 

La alta riqueza de especies ocurre en el norte de Argentina, el centro de Bolivia, el centro 

de Ecuador, el centro de México y el sur y centro-norte de Perú (Särkinen et al., 2015; 

Spooner y Hijmans, 2001). En términos de elevación, las papas silvestres crecen desde el 

nivel del mar hasta los 4300 m, pero típicamente encontramos la mayor diversidad de 

especies en elevaciones medias entre 2500 –   3000 m sobre el nivel del mar (Ochoa et al., 

1999; Spooner y Hijmans, 2001). 

Crecen en una sorprendente variedad de hábitats y climas se encuentran en el bosque 

montano, el bosque pre-montano, bosque seco, bosque amazónico, y la puna (Särkinen 

et al., 2015), en climas húmedos / secos muy estacionales hasta pastizales de gran 

elevación, a bosques húmedos de tierras altas (Spooner y Salas, 2006). 

Muchas especies incluidas como endémicas y casi endémicas se encuentran en los 

hábitats como matorrales, laderas con vegetación abierta y márgenes de campos agrícolas 

de elevaciones medias en la Cordillera Occidental con un segundo nexo de diversidad en 

las elevaciones medias de la Cordillera Oriental. Estos hábitats son escasamente 

considerados en planes de conservación (Särkinen et al., 2015). 

 

2.3.1. Especies parientes silvestres y endémicas en Perú de S. 

tuberosum, sección Petota 
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En Perú se encuentran 53 especies de Solanum L. sección Petota, de las cuales dos son 

especies cultivadas (Solanum juzepczukii y Solanum tuberosum) y las restantes son 

parientes silvestres. El grado de endemismo es alto con 39 especies endémicas (Särkinen 

et al., 2015). 

Del total de especies registradas (53, Anexo 1) de parientes silvestres de Solanum L. 

sección Petota (Särkinen et al., 2015) se encontró 44 especies endémicas (entre Casi 

Endémicas y Endémicas) y nueve no endémicas. En cuanto al estado de amenaza, la mayor 

cantidad de especies se encuentra en Preocupación Menor (20) y En Peligro (16), mientras 

que hay tres especies que se encuentran en Peligro Crítico y tres que no se encontraron 

datos suficientes (Särkinen et al., 2015). 

 

2.4. Definición de nicho ecológico 

A lo largo de la historia se han generado diversos conceptos para nicho ecológico, siendo 

uno de los primeros el de Joseph Grinnell (Peterson, 2003). El nicho de Grinnell se enfocó 

en el rango de condiciones ecológicas dentro de las cuales una especie puede mantener 

sus poblaciones y, por lo tanto, atribuye el concepto de nicho como una característica del 

ambiente (Grinnell, 1917). El concepto de nicho de Elton describe lo que hace una especie 

en su comunidad, siguiendo un enfoque trófico (Elton, 1927). Posteriormente Hutchinson 

(1957) postula la definición del nicho como la suma de todas las variables ambientales que 

actúan sobre un organismo; el nicho es definido entonces como el hipervolumen de la región 

en el espacio n-dimensional de todos los factores que actúan sobre una especie y donde 

puede mantener a una población viable.  MacArthur y Levins (1967) como parte de lo que 

se conoce como teoría moderna del nicho, cambian la visión y lo considera la distribución 

de la utilización de los recursos por las especies (Macarthur y Levins, 1967). 
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A partir de estos conceptos se formuló los conceptos de nicho fundamental y realizado. El 

nicho fundamental originalmente concebido por MacArthur (1967) es la región del espacio 

ambiental donde el estado físico es mayor o igual que uno en ausencia de competidores o 

depredadores (Hutchinson, 1957). El nicho realizado suele ser una región más restringida 

del espacio ambiental obtenido después de tener en cuenta las interacciones bióticas 

(Kearney y Porter, 2004). 

 

Años más tarde, para el esquema BAM propuesto por Soberón y Peterson (2005), mediante 

el cual buscan describir los factores que interactúan y determinan la distribución de una 

especie, postulan cuatro clases de factores que determinan las áreas en las cuales una 

especie puede ser encontrada: 

a. Condiciones abióticas (A), lo cual incluye aspectos del clima, el ambiente físico, 

condiciones edáficas que limitan la posibilidad de una especie de persistir en un 

área determinada. 

b. Factores bióticos (B), relacionado a las interacciones con otras especies que limitan 

la posibilidad de una especie de persistir en un área determinada. 

c. Regiones accesibles a la dispersión (M) por las especies del área original. 

d. La capacidad evolutiva de las especies de adaptarse a nuevas condiciones, aunque 

los efectos de este factor en la determinación del nicho en un periodo corto de 

tiempo parecen ser menores (Soberón y Peterson, 2005). 

Es así como, el esquema propone su interpretación a través de un diagrama de Ven. El 

área que ocupa el factor A se entiende como el nicho fundamental (Hutchinson, 1957). La 

intersección entre A y B donde se tienen las condiciones abióticas adecuadas para que la 
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especies persista y están presentes las interacciones con otras especies es lo que se refiere 

a nicho realizado (Hutchinson, 1957). 

De acuerdo con este modelo, las poblaciones de especies estables serán encontrados en 

el área de intersección de los tres factores A, B y M, lo cual denominan P (Figura 1) 

(Soberón y Peterson, 2005). 

 

 

Figura 1: Representación del diagrama BAM. 

 

 

 

2.5. Modelos predictivos de distribución de especies  

Los modelos predictivos de distribución se basan en la relación especie–ambiente, a partir 

del nicho ecológico. Los climas en combinación con otros factores ambientales se emplean 

para explicar los principales patrones de vegetación en el mundo, la cuantificación de estas 
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relaciones representa el modelado geográfico predictivo en ecología (Guisan y 

Zimmermann, 2000).  

En la actualidad existen muchos programas para el modelamiento de nicho ecológico, por 

ejemplo: BIOCLIM (basado en datos de presencia), MaxEnt (basado en presencias y 

pseudoausencias generadas por el mismo programa), Genetic Algorithm for Rule-set 

Production GARP (basado en datos de presencias y genera sus datos de ausencia). 

La aplicación de estos modelos de distribución de especies en los algoritmos mencionados 

son a partir de datos de presencia y ausencia de especies en el área de estudio, sin 

embargo, los datos de ausencia son muy raros de conseguir, solo existen en regiones bien 

exploradas con la resolución y densidad suficiente como para que los registros de ausencia 

de una especie puedan ser interpretados como una ausencia verdadera (Soberón y 

Peterson, 2005), es por ello que por lo general se recurre a la generación de datos de 

pseudoausencia, existen varias técnicas para la selección de estos, por ejemplo 

aleatoriamente para el caso de los modelos MaxEnt, a través de  los datos de fondo, 

representados por los registros en los que no hay registros de ocurrencia de la especie 

seleccionada, dentro del área de estudio (Hertzog et al., 2014). 

El modelo aditivo generalizado (GAM) se ha aplicado para investigar la relación no lineal 

entre la respuesta y las covariables. A diferencia de los modelos de regresión lineal, GAM 

no se basa en el supuesto de que los errores residuales se distribuyen de forma 

independiente, lo que permite un cierto nivel de flexibilidad para describir la relación entre 

el entorno y la productividad de la construcción (Liu et al., 2017). 

Por otro lado, el modelo lineal generalizado (GLM) se entiende como una extensión de los 

modelos matemáticos lineales. La diferencia con este último es que GLM no fuerza a los 

datos a escalas no naturales y por ello, permite estructuras de varianza no lineales y no 
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constantes en los datos. Se basan en la relación entre la media de la variable de respuesta 

y la combinación lineal de las variables explicativas (Guisan et al., 2002). 

Asimismo, el modelo Random Forest (RF) es otro enfoque de aprendizaje automático no 

lineal y no paramétrico, que consiste en un conjunto de árboles de regresión homogéneos 

desarrollados a partir de diferentes conjuntos de entrenamiento (Breiman, 2001). El 

resultado de RF es el promedio de todos los árboles. El procedimiento de bagging 

(agregación de bootstrap) se aplica para aumentar la diversidad del crecimiento del árbol 

mediante la selección aleatoria de subconjuntos de datos de entrenamiento (Liu et al., 

2017). 

Así como los modelos mencionados, otro de los algoritmos más conocidos es MaxEnt que 

se aplicó a través del paquete del programa del mismo nombre, MaxEnt es el más popular 

empleado en el modelamiento de nicho ambiental con una amplia variedad de herramientas 

fundamentado en el método de máxima entropía (Merow et al., 2013).  Es una técnica que 

combina estadística, máxima entropía y métodos bayesianos, cuyo propósito es estimar 

distribuciones de probabilidad de máxima entropía sujeto a restricciones dadas por la 

información ambiental (Phillips et al., 2006). 

Una evaluación importante para considerar en los modelos es la evaluación de la precisión 

predictiva (Guisan y Thuiller, 2005), los modelos generados son usualmente evaluados 

mediante la comparación de las predicciones con un conjunto de datos de validación, donde 

se genera una matriz de confusión que registra el número de verdaderos positivos, falsos 

positivos, falsos negativos y verdaderos negativos casos predichos por el modelo. De ello 

se generan puntajes que son comparados con un cierto umbral. Una alternativa para este 

análisis es la curva característica operativa del receptor (ROC) (Fielding y Bell, 1997), estas 

curvas se construyen utilizando los umbrales para clasificar las puntuaciones en matrices 

de confusión, como lo previamente mencionado, obteniendo así la sensibilidad y 
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especificidad de cada matriz (Allouche et al., 2006). Otra alternativa para medir el 

desempeño de los modelos es la estadística de habilidades verdaderas (TSS), la cual se 

define como la función de los componentes de la matriz de confusión estándar que 

representan coincidencias y desajustes entre observaciones y predicciones (Fielding y Bell, 

1997). 

En las últimas décadas, sin embargo, emplear un solo tipo de modelo resulta insuficiente 

para la predicción de distribución de especies y es por ello que se viene difundiendo el uso 

de técnicas de ensamblado de modelos para la priorización en conservación es sugerido 

para mejorar la predicción, debido a que cada modelo emplea análisis estadísticos de 

diferente naturaleza dándole al consenso mayor precisión al considerar áreas donde los 

modelos individuales coinciden en proyectar la distribución potencial de la especie (Meller 

et al., 2014). El uso de esta técnica ha demostrado mejoras significativas en la precisión de 

los modelos de distribución potencial especialmente para especies con rangos de 

distribución pequeños (Grenouillet et al., 2011). 

 

2.6. Variables ambientales para modelamiento de nicho 

La recopilación y selección de variables biológicamente importantes para el proceso de 

modelización es fundamental, en la actualidad se encuentra disponible una gran variedad 

de fuentes, donde los datos son accesibles a través de archivos que se utilizan como capas 

ambientales en los usos en Sistemas de Información Geográfica (SIG), siendo es 

información donde las capas con información climática son de libre acceso y con variedad 

de resolución a nivel mundial. Entre las más conocidas están WorldClim 

(https://www.worldclim.org/), y SoilGrid (https://soilgrids.org/), ENVIREM 

(https://envirem.github.io/), entre otras. 
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La base de datos WorldClim incluye data del clima global interpolada a una resolución 

espacial muy alta, esta información abarca temperatura (mínimo, máximo y promedio) 

precipitación, radiación solar, vapor de agua y velocidad del viento agregada en un rango 

temporal de 1970 a 2000. La interpolación fue desarrollada para 23 regiones en áreas 

donde la baja densidad de estaciones. Para desarrollar las capas finales se seleccionaron 

los mejores modelos para cada región y variable (Fick y Hijmans, 2017). 

Entre ellas podemos destacar la Base de datos de suelos SOILDGRIDS, fuente de datos 

que brinda información de las propiedades de los suelos de la información proporcionada 

por el Servicio Mundial de Información de Suelos (WoSIS). Estos datos estandarizados y 

evaluados son respaldados mediante el mapeo digital de suelo y aplicaciones ambientales 

a gran escala (Hengl et al., 2017). 

 

2.7. Enfoques para la conservación de la biodiversidad de los parientes 

silvestres de S. tuberosum. 

Existen antecedentes de que las especies silvestres de S. tuberosum corren riesgos frente 

al cambio climático. Estudios predictivos de modelamiento para el año 2055 para Arachis, 

Solanum y Vigna realizado por Jarvis et al., 2008 indican que existe una amenaza 

significativa por parte del cambio climático, en donde se prevé que los tres géneros sufran 

la pérdida de la mitad de su rango de distribución, así mismo, entre el 16 a 22% de las 

especies de los géneros mencionados se extinguirían (Jarvis et al., 2008). 

Para el género Solanum sección Petota, en el estudio predictivo de modelamiento para el 

año 2055 realizado por Jarvis et al., (2008) el cambio climático afectará al 80-100% del total 

de especies analizadas (107). De las cuales podemos mencionar algunas de las especies, 

con gran porcentaje de pérdida de rango de área: S. irosinum (99%), S. hoopessi (97%), S. 
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paussicectum, resistente a Phytophtora infestans (Villamon et al., 2005) (95%), entre otros. 

En cuanto a la extinción de especies se prevé un porcentaje del siete 7 al 12%, entre ellas 

podemos mencionar S. velardei, S. tarnii, S. x michoacanum, S. x rechei, S. ugentii, y S. 

chancayense (Jarvis et al., 2008). 

Otra amenaza a la pérdida de los recursos genéticos es producto de la creciente extensión 

de la agricultura moderna, en donde la preferencia por cultivos uniformes de alto 

rendimiento ha provocado el abandono de variedades silvestres que presentan mayor 

variabilidad genética y por la plantación de grandes áreas con cultivares genéticamente 

uniformes. Característica que hace que la productividad agrícola sea vulnerable a diferentes 

plagas y enfermedades (Altieri y Merrick, 1987; O. H. Frankel y Bennett, 1970). 

Frente a estas amenazas existen dos principales enfoques o estrategias de conservación 

de las especies y su diversidad genética, la conservación en su área propia de distribución 

(conservación in situ) y la conservación fuera de la misma (conservación ex situ). 

 

2.7.1. Conservación In situ. 

La conservación in situ comprende la ubicación, designación, manejo y monitoreo de 

poblaciones para conservar una especie en particular dentro de su hábitat natural o donde 

se ha desarrollado (Maxted et al., 1997). 

La conservación in situ compite con los esfuerzos de modernización agrícola debido a que 

existen fuerzas económicas que llevan a los agricultores a aceptar las variedades 

introducidas y dejan de lado el cuidado de los cultivos silvestres (Hunter y Heywood, 2011). 

Por ende, la conservación de recursos genéticos debe vincularse con el desarrollo rural, no 

se puede aislar la conservación de ecosistemas tradicionales del mantenimiento de la 

organización sociocultural de la población local (Altieri y Merrick, 1987). 
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2.7.2. Conservación Ex situ  

La conservación ex situ, Se entiende como la conservación de componentes de la 

diversidad biológica fuera de sus hábitats naturales (CBD, 1992). La aplicación de esta 

estrategia implica la ubicación, el muestreo, la transferencia y el almacenamiento de las 

muestras de los taxones objetivo lejos de su hábitat natural en bancos de germoplasma o 

herbarios (Maxted et al., 1997). 

Si bien los esfuerzos para conservar los parientes silvestres de plantas cultivadas se han 

centrado durante muchos años en la conservación ex situ (Otto H. Frankel y Hawkes, 1975), 

el reporte del Estado de los Recursos Fitogenéticos en el Mundo para la Alimentación y la 

Agricultura (FAO - Comisión de recursos genéticos para la alimentación y la agricultura., 

2011) ha observado que, a pesar de que, el número total de accesiones ex situ ha 

aumentado desde el primer informe (FAO - Comisión de recursos genéticos para la 

alimentación y la agricultura., 1998), la diversidad de parientes silvestres sigue estando 

insuficientemente representada. Por ejemplo, solo alrededor del 7.6% de las accesiones de 

recursos genéticos de plantas ex situ reportadas en   el Catálogo Europeo de Búsqueda de 

Recursos Fitogenéticos (EURISCO, por sus siglas en inglés) provienen de poblaciones 

silvestres (137 639 de un total de aproximadamente 1 800 000 accesiones). 

Perú cuenta con 27 bancos de germoplasma a nivel nacional en donde encontramos una 

amplia gama de especies frutales, hortalizas, leguminosas, tuberosas, cultivadas entre 

otras (CONCYTEC, 2016). Tres de estos centros almacenan S. tuberosum: Instituto 

Nacional de Innovación Agraria (INIA) en sus estaciones de Cuzco, Pucallpa y Huaral; la 

Universidad Nacional del Centro del Perú (UNCP) en Junín y el Centro Internacional de la 

Papa (CIP) en Lima, este último cuenta con la colección más grande de papa a nivel 
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mundial, 7 088 accesiones de papa (2 361   de las cuales son silvestres y 4 727 son 

variedades de papas nativas) (CIP, 2017). 

En el análisis de vacíos para la conservación ex situ realizado en el año 2015 se encontró 

que la mayor riqueza de los parientes silvestres de S. tuberosum se encuentra en Perú, 

seguido de México y Argentina (Castañeda-Álvarez et al., 2015). Así mismo, 32 especies 

fueron clasificadas de alta prioridad de muestreo (21 se encuentran en Perú), las 

predicciones señalan que las mayores concentraciones de especies que requieren una 

mayor recolección se sitúan en las regiones de Cajamarca, La Libertad, Ancash y Huánuco, 

por ello es evidente que se necesitan medidas de conservación adicionales para 

salvaguardar los recursos genéticos silvestres de este cultivo de importancia mundial 

(Castañeda-Álvarez et al., 2015). 

Estos resultados evidencian un número relativamente grande de especies de Perú con 

prioridad para su posterior recolección, a pesar de la larga historia de muestreos de dichas 

especies (Ochoa et al., 1999).  El alto grado de endemismo y el difícil acceso a algunas de 

las áreas donde se encuentran los parientes silvestres de S. tuberosum explican el bajo 

nivel de representación de estas especies en los bancos de genes (Castañeda-Álvarez 

et al., 2015; Hijmans et al., 2002). 

 

2.8.  Análisis de vacíos. 

El análisis de vació es definido en sus inicios como un proceso para identificar y clasificar 

los diversos elementos de la biodiversidad y examinar los sistemas existentes y propuestos 

de áreas protegidas (Scott et al., 1993). Finalmente usando varias clasificaciones, 

determina qué elementos no están representados o están escasamente representados en 

el sistema de conservación existente. Luego de tener todo ello bien definido se pueden 
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establecer las prioridades para los próximos pasos de las acciones de conservación (Burley, 

1988). 

El Análisis de vacíos actualmente se refiere a un método sistemático para analizar el grado 

de conservación de un taxón, con el fin de identificar aquellos taxones, lugares y 

adaptaciones que no se encuentran bien conservados. Permite identificar las especies y 

áreas geográficas que necesitan conservación para asegurar su disponibilidad a largo plazo 

y contribuir al mejoramiento genético (Ramírez-Villegas et al., 2010). 

En general el primer paso en el protocolo de análisis de vacíos es establecer la amplitud 

taxonómica (por ejemplo, género, sección o especie) y geográfica (por ejemplo, global, 

regional, nacional o provincial) del análisis (N. P. Castañeda Álvarez, 2011). 

 

A continuación, en la Tabla 1 se describe y compara brevemente tres metodologías sobre 

los lineamientos base en el Análisis de ausencia: 

 

Tabla 1. Comparación de los pasos a seguir de tres metodologías diferentes empleadas 
para el Análisis de vacíos. 

Según (Maxted et al. 2008) Según (Dudley y Parish 
2006) 

Según (Ramírez-Villegas 
et al. 2010) 

1. Circunscribir el taxón y 
área objetivo. 

1. Identificar la 
biodiversidad 
focal y establecer 
objetivos clave. 

1. Determinar los 
taxones objetivo, 
delimitación del área 
objetivo y recolección 
de datos de 
ocurrencia. 

2. Evaluar la diversidad 
natural 
• Diversidad 

taxonómica 
• Diversidad genética 

2. Evaluar y mapear 
la ocurrencia y el 
estado de la 
biodiversidad. 

2. Determinar las 
deficiencias de 
muestreo a nivel de 
taxón. 
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Según (Maxted et al. 2008) Según (Dudley y Parish 
2006) 

Según (Ramírez-Villegas 
et al. 2010) 

• Diversidad 
ecogeográfica 

• Evaluación de 
amenazas 

3. Crear modelos de 
distribución potencial 
para taxones. 

3. Evaluar las estrategias 
de conservación 
actuales. 
• Conservación in 

situ 
• Conservación ex 

situ 

3. Analizar y 
mapear la 
ocurrencia y el 
estado de las 
áreas protegidas. 

4. Evaluar de la 
cobertura geográfica. 

4. Reformular la 
estrategia de 
conservación. 
• Prioridades de la 

conservación in situ 
• Prioridades de 

conservación ex 
situ 

4. Usar la 
información para 
identificar los 
vacíos en la 
conservación. 

5. Determinar los vacíos 
ambientales. 

6. Evaluar la rareza de 
cada especie en 
función de la 
determinación de 
variables ambientales. 

5. Priorizar los 
vacíos a llenar. 

7. Evaluar 
numéricamente para 
determinar la prioridad 
de la recolección para 
la conservación ex situ 
para cada taxón 

6. Acordar la 
estrategia y 
tomar acción. 

8. Priorizar áreas 
geográficas para la 
recolección de 
germoplasma. 

9. Probar la metodología 
de análisis de vacíos. 

 

Basado en los factores de cobertura taxonómica, geográfica y ambiental en general, el 

método nos da una tabla que describe las especies de alta, media y baja prioridad para la 

recolección (Ramírez-Villegas et al., 2010). 

 

3. OBJETIVOS 

3.1. Objetivo General. 



26 
 

El presente trabajo tiene por objetivo identificar los vacíos de conservación de las especies 

silvestres de la papa (Solanum L. sec. Petota) usando análisis de distribución potencial para 

establecer áreas prioritarias para la investigación científica y conservación in situ 

3.2. Objetivos Específicos. 

• Generar una base de datos de la distribución geográfica de los parientes silvestres 

de S. tuberosum presentes en herbarios y bancos y germoplasma. 

• Determinar la distribución potencial de los parientes silvestres de S. tuberosum, 

sección Petota. 

• Definir qué especies parientes silvestres de S. tuberosum sección Petota son 

prioritarias para su conservación.  

• Determinar qué regiones geográficas presentan mayor urgencia en conservación 

por la presencia potencial de especies silvestres para la sección Petota y dentro de 

qué áreas naturales protegidas se encuentran. 

 

4. HIPÓTESIS 

Ho: Existe un alto porcentaje de especies parientes silvestres de S. tuberosum con prioridad 

para su conservación y las áreas que requieren mayor representatividad se encuentran en 

el noreste de Perú y centro de México. 

5. MATERIAL Y MÉTODOS 

 
5.1. Área de estudio 

La distribución de las 108 especies parientes silvestres de S. tuberosum se extiende 

desde el sur de Estados Unidos hasta el norte de Chile, se consideraron todos los 

registros disponibles para América.  
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5.2. Base de datos 

5.2.1. Definición del taxón a trabajar 

Se trabajó con 108 especies parientes silvestres de S. tuberosum (Anexo 1) siguiendo la 

clasificación taxonómica expuesta en Spooner et. al. 2018. Teniendo en cuenta que en Perú 

y otras fuentes se consideraron diferentes clasificaciones taxonómicas, para revisar todos 

los datos de registros de las especies seleccionadas se tuvo en cuenta una tabla referencial 

de sinónimos (Anexo 3). 

5.2.2. Recopilación de la información 

● Información geográfica 

Se recopilaron los registros de ocurrencia de los 108 parientes silvestres de S. tuberosum 

provenientes de las bases de datos disponibles en internet y los registros de las muestras 

de los herbarios visitados. 

Las bases de datos consultadas fueron, Información de Tropicos, Solanaceae Source 

(Missouri Botanical Garden, 2019), Global Biodiversity Information Facility (GBIF, 2019), 

Genesys-PGR (2019), Crop Wild Relative Database (2019). Además, se contó con la base 

de datos de Solanum de Sandra Knapp.  

Además, se visitó cinco herbarios en Perú en busca de registros de ocurrencias de las 

especies seleccionadas, el Herbario CPUN de la Universidad Nacional de Cajamarca, 

Herbario Truxillense de la Universidad Nacional de Trujillo, Herbario Vargas de la 

Universidad Nacional San Antonio de Abad del Cusco, Herbario MOL “Augusto 

Weberbauer” de la Universidad Nacional Agraria la Molina, y el Herbario Sur Peruano del 

Instituto Científico Michael Owen Dillon. En cada herbario se fotografío las exicatas de las 

especies estudiadas y sus sinónimos. Toda esta información fue digitalizada para ser 
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incluida en la base de datos del proyecto en el programa MS Excel. Cabe indicar que, el 

Herbario San Marcos (USM), uno de los que alberga la mayor colección de Solanum en el 

Perú no fue visitado debido a que se contó con la base de datos de Sandra Knapp, como 

se menciona previamente, donde ya se contaba con todos los registros del Herbario San 

Marcos, en ese sentido para evitar la duplicidad de datos ya no se requirió la revisión de las 

muestras del Herbario San Marcos. 

Es importante mencionar que cada fuente consultada presentaba una clasificación 

taxonómica particular para los parientes silvestres de S. tuberosum, mayormente las 

especies se encontraban registradas con la clasificación taxonómica elaborada por Hawkes 

(1990), por lo que la revisión de la presente tesis implicó registrar de los herbarios visitados 

todas las especies seleccionadas y sus sinónimos, así como uniformizar los nombres 

científicos de acuerdo a la clasificación taxonómica publicada por Spooner (2014 y 2020) 

(Anexo 3). Todas las excicatas revisadas en los herbarios mencionados fueron 

fotografiadas para comprobar su identificación y datos de etiqueta (algunos ejemplos en las 

Fotografias 1 al 4). 
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Fotografía 1: Muestra de algunas de las exicatas de los parientes silvestres de S. tuberosum revisadas en 
el herbario CPUN de la Universidad Nacional de Cajamarca. 
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Fotografía 2: Muestra de algunas de las exicatas de los parientes silvestres de S. tuberosum revisadas en 
el Herbario Truxillense de la Universidad Nacional de Trujillo. 
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Fotografía 3: Muestra de algunas de las exicatas de los parientes silvestres de S. tuberosum revisadas en 
el Herbario Vargas de la Universidad Nacional San Antonio de Abad del Cusco. 
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Fotografía 4: Muestra de algunas de las exicatas de los parientes silvestres de S. tuberosum revisadas en 
el Herbario MOL “Augusto Weberbauer” de la Universidad Nacional Agraria la Molina. 

 

● Información climática 

La información de capas climáticas se obtuvo de WorldClim v2.0 (disponible en 

https://www.worldclim.org/), 19 variables climáticas a una resolución de 1km2~, disponible 

en https://www.worldclim.org/data/index.html. También se consideró las variables de 

Environmental Rasters for Ecological Modeling (ENVIREM) a una resolución de 30m~, 

disponible en https://envirem.github.io/ (Tabla 2). Esta información se encuentra en formato 

ráster, es decir como una matriz de pixeles donde cada píxel representa un valor 

determinado de la variable. 

● Información edáfica y topográfica 
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Se consideró las variables de International Soil Reference and Information Centre (ISRIC) 

a una resolución de 250m~, disponible en https://www.isric.org/about/vision-mission (Tabla 

2). Además de los datos de elevación del modelo de elevación digital producido por United 

States Geological Survey (USGS), disponible en https://earthexplorer.usgs.gov/. De la 

misma manera que las variables previamente mencionadas, esta información también se 

obtuvo en formato ráster. 

Tabla 2. Lista de variables climáticas, edáficas y topográficas que se revisaron para la 
aplicación de modelos de distribución potencial. 

Código de variable Descripción Unidades Fuente 

BDRICM Profundidad a la roca madre (horizonte 
R) hasta 200 cm. cm ISRIC 

BDTICM Profundidad absoluta a la roca madre cm ISRIC 

BDRLOG Probabilidad prevista de ocurrencia (0-
100%) del horizonte R % ISRIC 

ORCDRC Stock de carbono orgánico del suelo Por millón ISRIC 

CECSOL  Capacidad de intercambio catiónico del 
suelo  cmolc/kg ISRIC 

PHIHOX Índice de pH medido en agua - ISRIC 

BIO1 Temperatura Media Anual °C WorldClim v2.0 

BIO2 Rango Diurno Medio (Media Mensual 
(max temp - min temp)) °C WorldClim v2.0 

BIO3 Isotermalidad (BIO2/BIO7) (* 100) - WorldClim v2.0 

BIO4 Estacionalidad de Temperatura 
(Desviación estándar *100) - WorldClim v2.0 

BIO5 Temperatura máxima del mes más 
cálido °C WorldClim v2.0 

BIO6 Temperatura Mínima del mes más frío °C WorldClim v2.0 

BIO7 Rango Anual de Temperatura (BIO5-
BIO6) °C WorldClim v2.0 

BIO8 Temperatura media del trimestre más 
húmedo °C WorldClim v2.0 

BIO9 Temperatura media del trimestre más 
seco °C WorldClim v2.0 

BIO10 Temperatura media del trimestre más 
cálido °C WorldClim v2.0 

BIO11 Temperatura media del trimestre más 
frío °C WorldClim v2.0 

BIO12 Precipitación Anual mm WorldClim v2.0 

BIO13 Precipitación del mes más húmedo mm WorldClim v2.0 

BIO14 Precipitación del mes más seco mm WorldClim v2.0 

BIO15 Estacionalidad de precipitación 
(Coeficiente de variación) - WorldClim v2.0 

BIO16 Precipitación del trimestre más húmedo mm WorldClim v2.0 
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Código de variable Descripción Unidades Fuente 

BIO17 Precipitación del trimestre más seco mm WorldClim v2.0 

BIO18 Precipitación del trimestre más cálido mm WorldClim v2.0 

BIO19 Precipitación del trimestre más frío mm WorldClim v2.0 

growingDegDays5 

suma de la temperatura media mensual 
durante meses con una temperatura 
media superior a 5 ℃ multiplicada por el 
número de días 

- ENVIREM 

annualPET 

Evapotranspiración potencial media 
anual: Medida de la capacidad de la 
atmósfera para eliminar el agua 
mediante procesos de 
evapotranspiración, dada una humedad 
ilimitada. 

mm / año ENVIREM 

aridityIndexThornthw
aite 

Índice de aridez de Thornthwaite: Índice 
del grado de déficit de agua por debajo 
de la necesidad de agua 

- ENVIREM 

Elevación Modelo de elevación digital msnm USGS 

 

La información de diferentes fuentes fue estandarizada, para elaborar la base de dato se 

emplearon el lenguaje R 3.5.3 Core Team (2020) y el programa Microsoft Excel 2016. Se 

construyó la base de datos teniendo en cuenta los campos mostrados en la Tabla 3. 

Tabla 3: Descripción de los campos incluidos en la base de datos de los registros de 
los parientes silvestres de S. tuberosum. 

Campo Descripción 

Nombre de la especie en la fuente de origen Nombre taxonómico de la especie como se 
encontró en la fuente de datos. 

Nombre de la especie usado en el proyecto 
Nombre de la especie designado luego de la 
revisión taxonómica y siguiendo a Spooner 
(2014, 2020). 

Género Género al que pertenece la especie 

Epíteto específico 
Nombre complementario al género, 
generalmente es un adjetivo calificativo que 
menciona alguna particularidad de la planta. 

Latitud Latitud geográfica en la que fue registrada la 
muestra (en grados decimales) 

Longitud Longitud geográfica en la que fue registrada la 
muestra (en grados decimales) 

Elevación Elevación altitudinal sobre el nivel del mar en 
la que fue registrada la muestra. 

Colector Nombre de la persona que colectó la muestra. 

ID del colector Número de identificación que le dió el colector 
a la muestra. 

País País donde se registró la muestra. 

Administración Ciudad, Localidad donde se registró la 
muestra. 
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Campo Descripción 
Día Día en que se realizó el registro. 
Mes Mes en que se realizó el registro. 
Año Año en que se realizó el registro. 

ID fuente 
Número de identificación de la muestra 
designado por la institución en la que fue 
registrada. 

Nombre de la Fuente Nombre de la institución en la que fue 
registrada la especie. 

ID institución Código de identificación de la institución que 
registra la muestra. 

Nombre de la institución Nombre de la fuente de la que se recopiló la 
información. 

Herbario o Germoplasma H si el registro pertenece a herbario y G si 
pertenece a banco de germoplasma 

Error Verificación si el registro presentaba algún 
error geográfico o taxonómico. 

Comentarios Alguna observación con información adicional 
del registro. 

 

5.3. Modelamiento 

5.3.1. Limpieza de datos 

La limpieza es esencial para que el modelo funcione con precisión, especialmente cuando 

se trabaja con datos de fuentes en línea como en este trabajo, en general lo que se busca 

es eliminar los registros con coordenadas inválidas y duplicadas por especie, siguiendo la 

metodología empleada por Hijmans (2002), se consideraron los siguientes pasos: 

- Los registros con coordenadas fueron ploteados y se retiraron los registros cuyas 

coordenadas los ubicaban en el mar o fuera de América. 

- Se realizó una verificación de la información geográfica con las coordenadas, los 

registros que cuya información no era coherente (por ejemplo, se mencionaba como 

punto de colecta alguna región de Perú, mientras que las coordenadas indicadas se 

ubicaban en algún lugar diferente) fueron descartados. 

- Se realizó la deduplicación de los datos con las variables climáticas de WorldClim 

v2.0, resolución 1 km, lo cual consiste en eliminar los datos que se encuentren 

repetidos en un mismo píxel. 
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- En cuanto a la extracción de datos de variables climáticas y topográficas, se extrajo 

la información de ENVIREM, ISRIC y USGS como se muestra en la Tabla 2, donde 

se especifica el Tipo de variable, Nombre de variable – unidades, Descripción – 

Profundidad y Fuente. 

- Los registros también fueron filtrados teniendo en cuenta la elevación promedio 

revisando la bibliografía disponible de cada especie, aquellos registros cuyo valor 

de elevación fuera superior a 500 m de la información referencial no fueron 

considerados. 

- El paso final en la limpieza de datos se realizó en R 3.5.3 con el paquete Coordinate 

Cleaner, para el cual se utilizó la base de datos resultante de la deduplicación y 

extracción de datos de las variables climáticas y topográficas previamente 

mencionadas. Se realizaron los análisis de “capitales”, “centroides” y “outliers”. Para 

los dos primeros análisis se consideró una circunferencia de cinco km de radio 

alrededor de las capitales, y un km alrededor de los centroides de países y 

provincias. Así mismo para determinar y limpiar los registros espaciales atípicos 

denominados “outliers”, se utilizó el método “quantile” en el que un diagrama de caja 

y los registros se marcan como valores atípicos si su distancia media a todos los 

demás registros de la misma especie es mayor que el rango intercuartil de la 

distancia media de todos los registros una esta especie. Especies con registros 

menores a siete no fueron analizadas. 

- Los registros que no contenían información en las capas climáticas y topográficas 

por ubicarse muy cercanos a cuerpos de agua o en zonas muy elevadas fueron 

eliminados. 

 

5.3.2. Selección de variables 
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Teniendo en cuenta la amplia variedad de variables climáticas y biofísicas recopiladas se 

realizó una preselección de ellas considerando las características ecogeográficas de las 

especies, para tener un enfoque que enlace la teoría, los datos y los modelos, que trae 

beneficios sustanciales (Austin y van Niel, 2011). 

Luego se extrajeron los valores de todas las variables seleccionadas en el primer paso que 

tuvieran datos de presencia de las especies analizadas utilizando el complemento Point 

Sampling Tool del programa QGIS 3.18.3 (2021). 

Con los datos extraídos, primero se realizó un análisis de clúster (agrupamiento) para 

agrupar las especies cuya data topográfica y climática fuera similar y con estos grupos 

formados escoger las variables para modelar cada uno de ellos. Luego se realizó un análisis 

de componentes principales (Cruz-Cárdenas et al., 2014), este análisis se realizó con el 

resultado de los registros por grupo de especies luego de la limpieza con la función “prcomp” 

del paquete vegan del lenguaje R (Oksanen, 2022), donde se consideraron dos variables 

por cada componente y los tres primeros componentes que aportan la mayor cantidad de 

varianza, haciendo un total de 6 seis variables para modelar por grupo de especies. 

5.3.3. Modelamiento: tres tipos de modelos, definición de la extensión. 

Se utilizó el lenguaje R 5.3.5 para aplicar los modelos con el paquete Biomod2 (Thuiller 

et al., 2021). 

Se aplicaron tres tipos de modelos: Modelo Lineal Generalizado (GLM) (Guisan et al., 

2002), Modelo de Máxima Entropía (MaxEnt) (Phillips et al., 2006) y Modelo de árboles de 

decisión Random Forest (Breiman, 2001) usando R. Cada modelo corrió diez veces por 

cada pseudoausencia, con lo cual se generó 300 modelos por cada especie evaluada. 

5.3.4. Generación de las pseudoausencias 
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Las pseudoausencias fueron generadas de manera aleatoria en el área de extensión del 

modelo por cada especie, se realizaron diez réplicas por cada muestreo. El número de 

pseudoausencias determinado para correr cada modelo se definió como diez veces el 

número total de registros de presencias disponibles para cada especie. 

5.3.5. Calibración de los datos 

Para evaluar la calidad de los modelos se utilizó el 20% de los datos recolectados como 

presencias y los registros de fondo generados, mediante AUC (Área bajo la curva ROC) y 

TSS (True Statistics Skilss) (Allouche et al., 2006) se analizaron y solo se seleccionaron los 

modelos para el ensamblaje los que presentaban valores de TSS > 0.6 y ROC > 0.8. 

 

5.3.6. Importancia de variables 

Se calcularon los datos de importancia relativa de variables, mediante un proceso similar al 

seguido en el modelo Random Forest, donde se analiza cada variable por separado con los 

datos para el modelo, luego se realiza una predicción del modelo con el conjunto de datos 

y se calcula una correlación de Pearson entre la predicción y las referencias de los valores 

para la variable del conjunto de datos tomado. Cuanto más alto es este valor, mayor 

influencia tiene la variable en el modelo. Esto no toma en cuenta la interacción entre 

variables (Thuiller et al., 2021). 

5.3.7. Construcción de mapas consenso mediante media ponderada 

Los mapas que sobrepasaron el umbral de TSS (TSS>0.6, AUC>0.8) seleccionados 

previamente fueron ensamblados en un solo mapa probabilístico de presencia mediante la 

media ponderada, tomando en consideración los valores obtenidos en el análisis TSS 

(Thuiller et al., 2021). 
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5.3.8. Construcción de mapas binarios mediante TSS 

Para la construcción de mapas binarios (mapas que consideran solo valores de 0 y 1 donde 

el 1 corresponde a presencia y el 0 a ausencia de la especie), se utilizaron los resultados 

de probabilidad obtenidos en el paso previo con los umbrales de TSS (Thuiller et al., 2021). 

5.3.9. Construcción de mapas de incertidumbre 

En cuanto a los mapas de incertidumbre, estos se desarrollaron a partir del coeficiente 

de variación (CV) de las probabilidades de los modelos seleccionados. El CV es una 

medida de incertidumbre, si este presenta una puntuación alta significa que la 

incertidumbre de ocurrencia de especie es alta, en cambio bajos valores de puntuación 

de CV son un indicativo de que todos los modelos evaluados presentan una alta 

probabilidad de la ocurrencia de la especie en estudio (Thuiller et al., 2021). 

5.3.10. Otros ajustes 

Como se evidenció una sobreproyección de la distribución para muchas especies, las 

especies cuyo rango de distanciamiento máximo entre puntos de registro sobrepasaban los 

5°, se clasificaban como sobreproyectadas, por lo que la distribución potencial fue analizada 

biogeográficamente. Entendiéndose al rango como el cálculo de la mitad de la diferencia 

entre los registros con las coordenadas más extremas hacia los puntos cardinales. 

Para este análisis se recopiló información de las 43 especies que cumplían con el criterio 

anterior sobre las ecorregiones donde se encontraron registros, datos de elevación y 

barreras biogeográficas que pudieran impedir su dispersión para realizar el recorte del 

modelo. 

 

5.4. Rango de distribución para especies con menos de 15 registros 
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Para especies con menos de 15 registros, se utilizó un análisis diferente para estimar el 

rango de distribución potencial de la especie, el análisis de alpha-hull (Burgman & Fox, 

2003; Rivers et al., 2010) basado en las distancias medidas entre registros. Todos los 

registros se conectan mediante una triangulación de Delaunay (Burgman & Fox, 2003), 

donde se dibujan líneas que unen todos los registros de manera que no se permita que las 

líneas se crucen, maximizando el ángulo mínimo de todos los ángulos de los triángulos en 

la triangulación. Luego se calculó la longitud media de los lados de cada triángulo. Las 

líneas de la triangulación de Delaunay se eliminan si exceden el tamaño de un múltiplo 

(alfa) de la longitud media; cuanto menor sea el valor de alfa, más fina será la resolución 

del hull. A medida que se eliminan las líneas, el rango se divide en subpoblaciones. Se han 

utilizado alfa-hull en la estimación del alcance, y para este propósito se han recomendado 

valores de alfa de dos (Grupo de Trabajo de Normas y Peticiones de la UICN 2008) o tres 

(Burgman & Fox, 2003). Este proceso fue realizado en el lenguaje R, con el código 

desarrollado por Ondo y Lewis (2019). 

Finalmente, los mapas de distribución potencial fueron elaborados en ArcGIS Pro 3.0 

(2022), bajo la versión de prueba de 21 días. 

En la Figura 2 se resume el proceso aplicado para la modelización y rango de distribución 

de las 108 especies parientes silvestres de S. tuberosum.
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Figura 2. Flujograma de los procesos de modelamiento y determinación del rango de distribución para las especies seleccionadas de 
acuerdo al número de registros.
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5.5. Análisis de vacíos 

Este análisis se realizó siguiendo la metodología descrita por Khoury et. al (2020), para el 

cual se calcularon los siguientes criterios de clasificación: representatividad del muestreo, 

representatividad geográfica y ecológica, a partir de cada uno se calculó un puntaje.  Estos 

tres puntajes fueron promediados por cada tipo de conservación, de tal manera que se 

obtuvo el Puntaje final de Conservación ex situ y el Puntaje final de Conservación in situ 

para cada especie. 

Finalmente, estos dos puntajes fueron promediados para obtener el Puntaje final de 

Conservación mediante el cual se categorizó a las especies por prioridad de conservación. 

5.5.1. Análisis de la representatividad de muestreo: 

Para estimar el Puntaje de la Representatividad de Muestreo como parte de la conservación 

ex situ (PRMex) se realizó la clasificación de acuerdo con la procedencia de los registros, 

es decir, si provenían de herbario o de banco de germoplasma, para este análisis se 

emplearon todos los registros, independientemente si contaban con coordenadas o no. 

Para indicar si las especies están mejor representadas en herbarios o bancos de 

germoplasma se empleó la siguiente fórmula: 

𝑃𝑅𝑀𝑒𝑥 = 𝐺𝐻 + 𝐺 × 10 

PRMex = Puntaje de la representatividad de muestreo en la conservación ex situ. 

G = número de muestras en bancos de germoplasma. 

H = número de exicatas en herbarios 

Este análisis se realizó para las 108 especies, las especies que no tuvieron registros de 

Germoplasma fueron catalogadas como máxima prioridad ex situ. 
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5.5.2. Análisis de cobertura geográfica 

Para determinar el Puntaje de Representatividad Geográfica (PRGex) de las especies que 

pueden considerarse conservadas ex situ se creó un área buffer de 25 km alrededor de los 

registros de germoplasma (G) para estimar las áreas geográficas recolectadas. Esto se 

comparó con el área de los modelos de distribución potencial generados para cuantificar la 

conservación ex situ en el territorio. Se empleó la siguiente fórmula: 

𝑃𝑅𝐺𝑒𝑥 = 𝐵𝑢𝑓𝑓𝑒𝑟 𝐶𝐴 25𝑘𝑚 𝑎 𝑙𝑜𝑠 𝑝𝑢𝑛𝑡𝑜𝑠 𝑑𝑒 𝐺𝑀𝑜𝑑𝑒𝑙𝑜 𝑑𝑒 𝐷𝑖𝑠𝑡𝑟𝑖𝑏𝑢𝑐𝑖ó𝑛 𝑃𝑜𝑡𝑒𝑛𝑐𝑖𝑎𝑙 × 10 

PRGex = Puntaje de la representatividad geográfica en la conservación ex situ 

Buffer 25 km de G = Buffer circular de 25 km de radio alrededor de los registros de bancos de 

germoplasma. 

Modelos de distribución = Modelo de distribución potencial generados descritos en el punto 5.3 

Modelamiento. 

 

Del mismo modo se realizó el análisis para el Puntaje de Representatividad Geográfica de 

la conservación in situ (PRGin), pero en este caso se consideró para el cálculo el área de 

los modelos que se encuentran dentro de alguna área natural protegida (data disponible en 

https://www.protectedplanet.net/en, IUCN 2017) sobre el área total del modelo, indicado en 

la siguiente fórmula: 

𝑃𝐺𝑅𝑖𝑛 = á𝑟𝑒𝑎 𝑑𝑒𝑙 𝑚𝑜𝑑𝑒𝑙𝑜 𝑑𝑒𝑛𝑡𝑟𝑜 𝑑𝑒 á𝑟𝑒𝑎 𝑝𝑟𝑜𝑡𝑒𝑔𝑖𝑑𝑎𝑀𝑜𝑑𝑒𝑙𝑜 𝑑𝑒 𝐷𝑖𝑠𝑡𝑟𝑖𝑏𝑢𝑐𝑖ó𝑛 𝑃𝑜𝑡𝑒𝑛𝑐𝑖𝑎𝑙 × 10 

PRGin = Puntaje de la representatividad geográfica en la conservación in situ 

Área de modelo dentro de área protegida = área de intersección entre el área del modelo y las áreas 

protegidas. 
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Modelos de distribución = Modelo de distribución potencial generados descritos en el punto 5.3 

Modelamiento. 

 

5.5.3. Análisis de cobertura ecológica 

Este análisis se trabajó con la capa de Ecorregiones del mundo (Dinerstein et al., 2017), 

para calcular qué tan bien representadas se encuentran las especies según las 

ecorregiones que ocupan siguiendo la metodología propuesta por Khoury y colaboradores 

(2020). 

Se calculó el Punta de Representatividad Ecológica ex situ (PGEex) considerando el número 

de ecorregiones que abarca el área donde “ha sido recolectada”, esta área se estimó con 

un búfer circular de 25 km de radio alrededor de los registros de germoplasma, comparado 

con el número de ecorregiones representadas dentro del modelo, como se muestra en la 

siguiente fórmula: 

𝑃𝑅𝐸𝑒𝑥 =  𝑛° 𝑑𝑒 𝑒𝑐𝑜𝑟𝑟𝑒𝑔𝑖𝑜𝑛𝑒𝑠 𝑟𝑒𝑝𝑟𝑒𝑠𝑒𝑛𝑡𝑒𝑠 𝑑𝑒𝑛𝑡𝑟𝑜 𝑑𝑒𝑙 𝑏𝑢𝑓𝑓𝑒𝑟 𝐶𝐴 25 𝑘𝑚 𝑑𝑒 𝑙𝑜𝑠 𝑝𝑢𝑛𝑡𝑜𝑠 𝑑𝑒 𝐺𝑛° 𝑑𝑒 𝑒𝑐𝑜𝑟𝑟𝑒𝑔𝑖𝑜𝑛𝑒𝑠 𝑟𝑒𝑝𝑟𝑒𝑠𝑒𝑛𝑡𝑎𝑑𝑎𝑠 𝑑𝑒𝑛𝑡𝑟𝑜 𝑑𝑒𝑙 𝑚𝑜𝑑𝑒𝑙𝑜 × 10 

 

PREex = Puntaje de la representatividad ecológica en la conservación ex situ 

n° de ecorregiones en buffer 25 km de registros G = Número de ecorregiones presentes dentro del 

área buffer /25 km de radio alrededor de los registros de germoplasma. 

n° de ecorregiones representadas dentro del modelo = Número de ecorregiones presentes en el área 

del modelo de distribución potencial generados de acuerdo con lo descrito en la sección 5.3. 

 

Para el caso del Puntaje de Representatividad Ecológica a nivel in situ (PREin) se calculó 

con el número de ecorregiones que abarca las áreas de los modelos que se encuentran 
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dentro de algún área natural protegida (ANPs) y el número de ecorregiones representadas 

dentro del modelo, como se muestra en la siguiente fórmula: 

 

𝑃𝑅𝐸𝑖𝑛 = 𝑛° 𝑑𝑒 𝑒𝑐𝑜𝑟𝑟𝑒𝑔𝑖𝑜𝑛𝑒𝑠 𝑝𝑟𝑒𝑠𝑒𝑛𝑡𝑒𝑠 𝑒𝑛 𝑒𝑙 𝑚𝑜𝑑𝑒𝑙𝑜 𝑑𝑒𝑛𝑡𝑟𝑜 𝑑𝑒 𝑎𝑛𝑝𝑠𝑛° 𝑑𝑒 𝑒𝑐𝑜𝑟𝑟𝑒𝑔𝑖𝑜𝑛𝑒𝑠 𝑟𝑒𝑝𝑟𝑒𝑠𝑒𝑛𝑡𝑎𝑑𝑎𝑠 𝑑𝑒𝑛𝑡𝑟𝑜 𝑑𝑒𝑙 𝑚𝑜𝑑𝑒𝑙𝑜 × 10 

PREin = Puntaje de la representatividad ecológica en la conservación in situ 

n° de ecorregiones en el modelo dentro de ANPs = Número de ecorregiones en el modelo de 

distribución potencial que a su vez se encuentran dentro de algún área natural protegida. 

n° de ecorregiones representadas dentro del modelo = Número de ecorregiones presentes en el área 

del modelo de distribución potencial generados de acuerdo con lo descrito en la sección 5.3. 

5.3.4. Puntaje final de conservación 

Con estos valores se calculó un Puntaje Final de Conservación ex situ (PFCex) promediando 

los tres análisis para este tipo de conservación como se observa en la siguiente fórmula  

𝑃𝐹𝐶𝑒𝑥 = 𝑃𝑅𝑀𝑒𝑥 + 𝑃𝑅𝐺𝑒𝑥 + 𝑃𝑅𝐸𝑒𝑥3  

PFCex = Puntaje final de Conservación ex situ 

PRMex = Puntaje de la representatividad de muestreo en la conservación ex situ 

PRGex = Puntaje de la representatividad geográfica en la conservación ex situ 

PREex = Puntaje de la representatividad ecológica en la conservación ex situ 

 

 Y un Puntaje Final de Conservación in situ (PFCin) promediando los dos análisis descritos 

para este tipo de conservación como se observa a continuación, 

𝑃𝐹𝐶𝑖𝑛 = 𝑃𝑅𝐺𝑖𝑛 + 𝑃𝑅𝐸𝑖𝑛2  
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PFCin = Puntaje final de Conservación in situ 

PRGin = Puntaje de la representatividad geográfica en la conservación in situ 

PREin = Puntaje de la representatividad ecológica en la conservación in situ 

Finalmente, un Puntaje Final de Conservación (PFC) promediando PFCex y PFCin. De 

acuerdo a este valor se categorizó las especies por prioridad de conservación. Para valores 

de PFC < 2.5 se asignó la categoría alta, para 2.5 ≤ PFC < 5 prioridad media, para 5 ≤ PFC 

< 7.5 prioridad baja y PFC ≥ 7.5 suficientemente conservado (Khoury et al., 2019) (Tabla 

4). 

𝑃𝐹𝐶 = 𝑃𝐹𝐶𝑒𝑥 + 𝑃𝐹𝐶𝑖𝑛2  

PFC = Puntaje final de Conservación 

PFCex = Puntaje final de Conservación ex situ 

PFCin = Puntaje final de Conservación in situ 

 

Tabla 4. Categorías de priorización para conservación de las especies de acuerdo a rangos 
del Puntaje Final de Conservación (PFC) 

Categoría de Priorización PFC valor 

Alta Menor a 2.5 

Media Mayor o igual que 2.5 y menor a 5 

Baja Mayor o igual a 5 y menor a 7.5 

Suficientemente conservado Mayor o igual a 7.5 

 

5.6. Áreas prioritarias para la conservación 

Para calcular las áreas prioritarias se sumaron los mapas de priorización en QGIS 3.18.3 

(2021), usando la herramienta calculadora ráster, primero se invirtieron los valores de 
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prioridad en cada celda del mapa, para que así las celdas donde las especies se considera 

suficientemente conservado tengan el menor valor.  

5.7. Generación de mapas. 

Los mapas de distribución fueron graficados en QGIS 3.18.3 (2021). Para cada especie se 

consideró los registros de germoplasma, herbario y la distribución potencial, además de la 

delimitación del país. Los mapas de especies con distribución restringida presentan una 

imagen adicional para precisar su ubicación a mayor escala. 

 

6. RESULTADOS 

6.1. Base de datos de las 108 especies parientes silvestres de S. 

tuberosum 

 

Con la información recopilada se generó una base de datos de las 108 especies parientes 

silvestres de S. tuberosum (Anexo 1), en total se recopilaron 170 379 registros, de los cuales 

121 174 cuentan con coordenadas, y de estos 118 999 presentaron coordenadas válidas. 

Luego de la deduplicación por píxel para obtener registros con coordenadas únicas por 

especie el número de registros se redujo a 22 912 los cuales se emplearon para realizar los 

modelos. 

 

6.2. Resultados del proceso de modelización 

Luego de realizar el análisis de componentes principales por cada clúster de especies se 

escogieron las seis variables detalladas en la Tabla 5, dos por cada componente 

considerando los tres primeros componentes por ser los que más varianza acumulan. 
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Tabla 5. Lista de variables seleccionadas mediante el Análisis de Componentes 
Principales (PCA) por clúster para el modelamiento de las especies. 

Clúster 1 Clúster 2 Clúster 3 

Temperatura media anual Temperatura media anual Temperatura mínima del 
mes más frío 

Crecimiento de los grados 
en días con una base de 
5°C 

Crecimiento de los grados 
en días con una base de 
5°C 

Temperatura media del 
trimestre más seco 

Precipitación Anual Estacionalidad de la 
Temperatura 

Temperatura media del 
trimestre más frío 

pH del suelo Isotermalidad Temperatura Máxima del 
mes más cálido 

Estacionalidad de la 
precipitación 

Estacionalidad de la 
precipitación 

Evapotranspiración anual 

Isotermalidad Precipitación del trimestre 
más frío 

Contenido de carbono 
orgánico del suelo 

 

El primer clúster abarca el mayor número de especies, 47, distribuidos en su mayoría en 

México, con elevación media de 2026 m, con temperatura promedio de 16 °C y precipitación 

anual promedio de 983 mm (Tabla 6), los valores más altos de los tres grupos. Sin embargo, 

también se observa un elevado índice de aridez (62.46) correspondiente a los bosques de 

pino-encino de México y Centroamérica, matorrales mexicanos y los bosques montanos 

secos de Bolivia, donde se encuentra la mayor cantidad de registros de las especies de 

este clúster. 

También destaca en este grupo la evapotranspiración potencial promedio de 1459.9 

mm/año, factor importante en la evaluación de rendimiento de cultivos, se espera que se 

incremente la pérdida de agua con los efectos del cambio climático y consecuente elevación 

de temperatura.  

 

El clúster dos contiene 22 especies (Anexo 1) todas ubicadas en Sudamérica a excepción 

de S. jamesii que se encuentra en la zona central-sur de Estados Unidos. La distribución 

de este grupo se caracteriza por una elevación media de 2363 msnm. En cuanto a la 
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temperatura vemos una estacionalidad más marcada en comparación con los otros grupos. 

En cuanto a las precipitaciones, se observa un promedio anual de 555 mm, con un alto 

grado de estacionalidad (el mayor de todos los grupos) observando así que aun para el 

trimestre más húmedo, los valores de precipitación promedio no superan los 300 mm.  

Así mismo, en las variables topográficas señalan un alto índice de aridez (68.28), factor 

importante para el cultivo de S. tuberosum, especialmente para la región de América Latina 

y el Caribe donde un 25% corresponde a ecosistemas de tierras áridas, semiáridas y 

subhúmedas secas (Morales y Parada, 2005). 

 

En el clúster tres se incluyeron 22 especies (Anexo 1) y su distribución corresponde en su 

mayoría a las ecorregiones de las yungas peruanas, bosques montanos, la puna húmeda 

de los andes centrales y la puna de los andes centrales. Las especies se encuentran a lo 

largo de la cordillera de los Andes en Sudamérica, mientras que en Centroamérica abarca 

los bosques montanos de Talamancan y el bosque húmedo de Isthmian-Atlántico. 

Es el grupo con datos de elevación promedio superiores más elevado (3243 m s.n.m.) 

encontrándose la mayoría de los registros dentro del rango 3800 - 3990 m, elevación 

promedio característica de puna húmeda. Así mismo se distingue por su temperatura 

promedio del trimestre más cálido con 12.11°C y del trimestre más frío en 9.31°C, propio 

de bosques montanos. 

Mientras que en precipitación se observa la mayor distribución en un rango entre 650 a 

1040 mm. En cuanto a sus condiciones edáficas es el grupo que presenta mayor contenido 

de carbono orgánico en el suelo con 42.97 por mil y pH promedio de 6.2. 
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Tabla 6. Valores máximos, mínimos y promedio de las variables seleccionadas para el 
modelamiento de las especies. 

Clúster 1 
Temperatura 
media anual 
(°C) 

Crecimiento de 
los grados en 
días con una 
base de 5°C 

Precipitación 
anual 

pH del suelo 
Estacionalidad de 
la precipitación 

Isotermalidad 

Mínimo 4.06 0 376 49 17.04 53.10 

Máximo 27.52 117792 3797 83 120.42 94.22 

Promedio 14.86 64135.73 1365.10 62.25 76.22 77.71 

Clúster 2 
Temperatura 
Media Anual 
(°C) 

Crecimiento de 
los grados en 
días con una 
base de 5°C 

Estacionalidad 
de la 
temperatura 

Isotermalidad 
Estacionalidad de 
la precipitación 

Precipitación 
del trimestre 
más frío 

Mínimo 1.61 0 12.33 41.74 0 0 

Máximo 26.65 113904 597.50 95.50 204.49 945 

Promedio 12.50 48895.81 243.83 69.03 99.68 22.54 

Clúster 3 
Temperatura 
mínima del 
mes más frío 

Temperatura 
media del 
trimestre más 
seco 

Temperatura 
media del 
trimestre más 
frío 

Temperatura 
Máxima del 
mes más 
cálido 

Evapotranspiración 
anual 

Contenido de 
carbono 
orgánico del 
suelo 

Mínimo -12.80 -2.199 -3.83 6.50 621.03 1 

Máximo 23.60 28.82 27.90 34.20 1939.91 215 

Promedio 1.29 9.17 8.97 19.53 1252.15 40.37 

 

Del total de especies evaluadas, a manera de ejemplo y debido al gran número de especies 

estudiadas en la presente tesis para la siguiente sección se describe a detalle el proceso 

de modelación para tres casos, ensamblaje de modelos sin modificaciones (S. 

colombianum), ensamblaje de modelos con ajuste de sobreproyección (S. cajamarquense) 

y aplha-hull (S. amayanum) puesto que el análisis para el resto de las especies encaja en 

uno de estos casos. 

• Resultados del modelo ensamblado para S. cajamarquense: 

La especie S. cajamarquense fue clasificada dentro del clúster dos, en la Tabla 5 se 

describen las variables seleccionadas para este grupo. 

La extensión del modelo (Tabla 7 y área verde del mapa Figura 2) se determinó adicionando 

5° a los registros extremos de la distribución real. Además, se determinó el rango de 
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distanciamiento máximo entre puntos, criterio para determinar si un modelo se encontraba 

sopreproyectado. El rango se calculó como la mitad de la diferencia de las coordenadas 

extremas, si este valor no superaba los 5° el modelo se encontraba sobreproyectado, caso 

de S. cajamarquense (Tabla 7), y por lo tanto se le aplicaba el ajuste de sobreproyección. 

 

Tabla 7. Coordenadas extremas para la determinación de la extensión del modelamiento 

de S. cajamarquense. 

S. cajamarquense 

Punto cardinal Coordenada extrema Coordenada + 5° Rango 

Norte -5.76 -1.76 
0.93 

Sur -7.62 -12.62 

Este -77.88 -72.88 
0.84 

Oeste -79.56 -84.56 

 

Para la especie S. cajamarquense se modeló con 45 registros de ocurrencias los cuales se 

encuentran en su mayoría en Cajamarca y algunos pocos en Lambayeque denotando que 

esta especie es endémica del país (Figura 3).  
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Figura 3. Mapa de los registros recopilados para la especie S. cajamarquense 

(Germoplasma de azul y Herbario de rojo) así como la extensión de la proyección del 

modelo de la especie (Azul). 

 

Como resultado de las diez réplicas se generaron mapas con registros de pseudoausencias 

por cada especie a modelar. Estos registros fueron generados de manera aleatoria dentro 

del área de extensión determinada (Figura 4). 
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Figura 4. Algunos mapas con los registros de pseudoausencias generados (5000 

registros) para los modelos de la especie S. cajamarquense. 

Se obtuvieron 300 modelos proyectados como resultado de la modelización de cada 

especie, de las corridas de los tres tipos de modelos resultantes con diez repeticiones por 

cada modelo con diez réplicas de pseudoausencias, (algunos en Figura 4). Cada modelo 

se evaluó mediante las estadísticas TSS y ROC, en general los modelos presentaron altos 

valores para ambas estadísticas, excepto los modelos de Maxent donde el valor promedio 

de TSS fue de 0.63 (Tabla 8), muy cercano al umbral mínimo establecido. 
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Tabla 8. Resultados de las pruebas estadísticas TSS (True Skill Statistic) y ROC 

(Receiver Operating Characteristic) para la evaluación de los diferentes modelos 

aplicados para S. cajamarquense. 

Modelo / Estadística TSS ROC 
MAXENT 0.63 0.83 

GLM 0.88 0.97 
RF 0.87 0.98 

 

Para la especie S. cajamarquense los modelos coinciden en una alta probabilidad de 

ocurrencia en Cajamarca, la parte sierra de La Libertad y Áncash, particularmente los 

modelos de GLM predicen también que se podría encontrar la especie en la costa de 

Áncash y el norte de Lima.  

En la Figura 5 se presentan algunos modelos que fueron generados durante el proceso de 

modelación de la distribución potencial de la especie S. cajamarquense. 
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Figura 5. Mapas probabilísticos de los resultados de algunos modelos aplicados para 

determinar la distribución potencial de S. cajamarquense 

 

En cuanto a la importancia de variables encontramos que para los modelos de Maxent y 

Random Forest la Isotermalidad fue lo que más aportó en el proceso (Tabla 9), mientras 

que en modelos GLM encontramos que la Precipitación Anual fue de mayor importancia. 
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Tabla 9. Importancia de variables para cada modelo aplicado de S. cajamarquense. 

Modelo / 
Variable 

Temperatu
ra media 

anual 

Isotermalid
ad 

Precipitaci
ón anual 

Estacionali
dad de 

precipitació
n 

pH 

Crecimiento 
de los grados 
en días con 
una base de 

5°C 
MAXENT 0.33 0.50 0.38 0.24 0.38 0.30 

GLM 0.23 0.37 0.79 0.12 0.19 0.20 

RF 0.03 0.37 0.08 0.02 0.07 0.03 

 

 

Además, se obtuvo un mapa de incertidumbre (Figura 6, derecha) el cual presenta la 

variación de la probabilidad de ocurrencia de la especie de los modelos empleados en el 

ensamblaje. En los mapas de distribución potencial se puede observar que los modelos 

coinciden en altas probabilidades de ocurrencia en Cajamarca, Lambayeque y La Libertad, 

siguiendo el lado occidente de la cordillera de los Andes (Figura 6, izquierda), y es 

justamente en estos lugares de coincidencia donde la incertidumbre es menor y aumenta 

conforme disminuye la probabilidad de ocurrencia de la especie (Figura 6, derecha). 
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Figura 6. Mapas de probabilidad de ocurrencia S. cajamarquense (izquierda) y mapa de incertidumbre (Coeficiente de varición CV) 
(derecha), resultado de la aplicación de los modelos para determinar la distribución potencial de la especie.
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Se construyó un mapa binario que nos indica presencia y ausencia (predicción) de la 

especie en Cajamarca, La Libertad, Áncash, Lima, una pequeña parte de Junín y en la parte 

sur de Ecuador (Figura 7), lo cual es resaltante porque esta especie es considerada 

endémica de Perú. Se observa, además, que la especie debería tener una distribución 

media a lo largo de la parte occidental de los Andes más esto difiere en comparación con 

la información recabada de bancos de germoplasma y herbarios (distribución real 

restringida a Cajamarca en su mayoría). 

Figura 7. Mapa binario resultado del modelo aplicado para determinar la distribución 

potencial de S. cajamarquense. 

 

Del análisis de la extensión máxima de longitud y latitud se observó que el rango de 

distribución de los registros no superaba los 5° (Tabla 7), por ello se consideró una especie 
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sobreproyectada y se le realizó el ajuste propuesto, como se muestra en la Figura 8. El 

corte del modelo de S. cajamarquense se realizó teniendo en cuenta la continuidad del 

modelo, las ecorregiones en las que se tenía registros de ocurrencia, las barreras 

geográficas y la elevación (no se muestra en el mapa), información ecogeográfica de la 

especie. 

Figura 8. Ajuste propuesto con capa de ecorregiones y barreras geográficas.para el 
modelo de la distribución potencial de S. cajamarquense el cual se encontraba 
sobreproyectado.  

 

Finalmente se obtuvo el mapa de distribución potencial binario ajustado (Figura 9) lo cual 

se utilizó para realizar los cálculos para el análisis de vacíos en conservación in situ y ex 

situ, en la Figura 9 se hace la distinción de registros que pertenecen a bancos de 

germoplasma (puntos azules) de los registros extraídos de herbarios (puntos rojos).  
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Figura 9.  Mapa de distribución potencial ajustado de S. cajamarquense con los registros 
de ocurrencia en Germoplasma (azul) y Herbario (rojo). 

 

• Resultados del proceso de modelización clúster 3 S. colombianum: 

La especie se clasificó dentro del clúster tres, los valores considerados para la extensión 

de la proyección del modelo se detallan en la Tabla 10. La extensión del modelo abarcó 

gran parte de Centroamérica y la zona norte de Sudamérica. Además, se determinó el rango 

de distanciamiento máximo entre puntos, criterio para determinar si un modelo se 

encontraba sopreproyectado. El rango se calculó como la mitad de la diferencia de las 

coordenadas extremas, si este valor superaba los 5° el modelo no se encontraba 

sobreproyectado, caso de S. colombianum (Tabla 10), y por lo tanto no se le aplicaba el 

ajuste de sobreproyección. El modelo se realizó con 769 registros (Figura 10), a partir de 

las cuales se generaron diez veces su número de registros de pseudoausencias, de manera 

aleatoria con diez réplicas. 
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Tabla 10. Coordenadas extremas para la determinación de la extensión del modelamiento 
de S. colombianum. 

S. colombianum 

Punto 
cardinal 

Coordenada 
extrema Coordenada + 5° Rango 

Norte 15.70 20.70 
12.44 

Sur - 9.18 - 14.62 

Este - 62.55 - 57.55 
12.15 

Oeste - 86.85 - 91.85 
 

Figura 10. Mapa de distribución de los registros recopilados de Germoplasma (azul) y 
Herbario (rojo) para la especie S. colombianum. 

 

Se obtuvieron 300 modelos en total, los cuales fueron analizados mediante TSS y ROC, en 

general los resultados presentaron altos valores para ambas estadísticas (Tabla 11) lo que 

nos indica que se realizaron buenos modelos y las predicciones los lugares donde se podría 

encontrar la especie serán confiables. 
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Tabla 11. Resultados de las pruebas estadísticas TSS (True Skill Statistic) y ROC 
(Receiver Operating Characteristic) evaluación de los diferentes modelos aplicados para 
S. colombianum. 

 

 

 

Se determinó en la importancia de variables para esta especie (Tabla 12) que los modelos 

Random Forest y el Modelo Lineal Generalizado la variable Temperatura máxima del mes 

más cálido aportó más en ambos casos, mientras que para Maxent fue la variable 

Temperatura media del trimestre más seco. 

Tabla 12. Importancia de variables para cada modelo aplicado de S. colombianum. 

Modelo / 
Variable 

Evapotranspiración 
potencial media 

anual 

Stock de 
carbono 
orgánico 
del suelo 

Temperatura 
máxima del 

mes más 
cálido 

Temperatura 
Mínima del 
mes más 

frío 

Temperatura 
media del 
trimestre 
más frío 

Temperatura 
media del 
trimestre 
más seco 

MAXENT 0.11 0.04 0.47 0.06 0.13 0.06 

GLM 0.11 0.01 1.00 0.31 0.97 0.14 

RF 0.12 0.05 0.46 0.10 0.13 0.12 

 

En los mapas de distribución potencial se puede observar que los modelos coinciden en 

altas probabilidades de ocurrencia en el oeste de Venezuela hasta el norte de Perú, 

siguiendo la zona occidental de la cordillera de los Andes y los bosques montanos de 

Colombia (Figura 11, derecha), y es justamente en estos lugares de coincidencia donde la 

incertidumbre es menor y aumenta conforme disminuye la probabilidad de ocurrencia de la 

especie (Figura 11, izquierda). 

 

 

Modelo / Estadística TSS ROC 

MAXENT 0.76 0.92 

GLM 0.79 0.93 

RF 0.81 0.96 
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Figura 11. Mapas probabilidad de ocurrencia de la distribución potencial de S. colombianum (izquierda), y de incertidumbre 
(derecha). 
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Finalmente se desarrolló el mapa binario con los valores del mapa analizado con TSS, como 

esta especie superaba el rango de distribución a los 5° de proyección del modelo no se le 

aplicó otro ajuste al mapa binario resultante (Figura 12) donde se observa gran proyección 

de la especie para Perú, en zonas donde no ha sido recolectada.  

 

Figura 12. Mapa de distribución potencial de S. colombianum con los registros de 
ocurrencia en Germoplasma (azul) y Herbario (rojo). 

 

• Resultados del desarrollo de mapas de rango de distribución por a-hull para 

especies con menos de 15 coordenadas válidas. 

Se construyeron los mapas para estimar el rango de distribución de las 16 especies en esta 

categoría, como se observa en la Figura 13 el área resultante es bastante reducida por la 

cercanía entre los pocos registros presentes, asimismo, se presenta la distribución de los 

registros de ocurrencia, registros de germoplasma (azul), registros de herbario (rojo). 
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Figura 13. Mapa de rango potencial de distribución S. amayanum con los registros de 
ocurrencia en Germoplasma (azul) y Herbario (rojo). 

 

De las 108 especies del estudio, 91 fueron modeladas, a 16 se les realizó el análisis de a-

hull por tener menos de 15 registros válidos y una especie S. salasianum quedó con un 

registro luego de la limpieza de datos por lo que no se le realizó ningún análisis siendo 

considerada directamente como prioridad alta para conservación. 

 

6.3. Resultados de la categorización de especies prioritarias para la 

conservación 

Para el análisis de vacíos se tomó en cuenta las 108 especies parientes silvestres de S. 

tuberosum que contaban con mapas de distribución potencial. De estas, cinco no contaban 
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con datos georreferenciados válidos correspondientes a bancos de germoplasma por lo 

cual en el puntaje final de priorización ex situ (PFCex) sólo se consideró el Puntaje de 

Representatividad de Muestreo (PRM). 

Del total de especies modeladas, se observó que 43 presentaban sobreproyección, 

teniendo en cuenta el umbral de distribución previamente mencionado, por ello se les hizo 

un recorte considerando las barreras geográficas, y la información ecogeográfica recopilada 

de cada especie. 

El Puntaje Final de Conservación se calculó promediando el puntaje in situ (PFCin) y ex situ 

(PFCex), en la Tabla 13 se presentan los resultados de todos los puntajes calculados 

además de las categorías de priorización. Dentro de cada clúster se observa que muchas 

especies presentan una prioridad alta para conservación ex situ mientras que se pueden 

considerar bien conservadas si solo tomamos en cuenta el análisis in situ. 
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Tabla 13. Resultados del análisis de vacíos in situ y ex situ por especie de los parientes silvestres de S. tuberosum, así como la 
categorización final de priorización. PGRin: Puntaje de la representatividad geográfica en la conservación in situ, PREin: Puntaje de 
la representatividad ecológica en la conservación in situ, PFCin: Puntaje Final de Conservación in situ, PRMex: Puntaje de la 
representatividad de muestreo en la conservación ex situ, PRGex: Puntaje de la representatividad geográfica en la conservación ex 
situ, PREex: Puntaje de la representatividad ecológica en la conservación ex situ, PFCex: Puntaje Final de Conservación ex situ, G: 
Germoplasma, PFC: Puntaje Final de Conservación. 
Países: PE: Perú, BO: Bolivia, EC: Ecuador, CO: Colombia, MX: Mexico, CR: Costa Rica, PA: Panamá, AR: Argentina, GT: 
Guatemala, HN: Honduras, VE: Venezuela, SV: El Salvador, BZ: Belice, CU: Cuba, NI: Nicaragua, US: Estados Unidos, BR: Brasil, 
PY: Paraguay, UY: Uruguay, CL: Chile,   
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S. acroglossum PE 0.58 5.71 3.15 media 1.81 0.64 2.86 1.77 23 alta 2.46 ALTA 

S. amayanum PE 0.03 3.33 1.68 alta 4.15 8.62 10.00 7.59 22 suficientemente 
conservada 4.64 ALTA 

S. augustii PE 0.00 0.00 0.00 alta 2.58 10.00 10.00 7.53 8 alta 3.76 ALTA 

S. ayacuchense PE 0.00 0.00 0.00 alta 0.91 10.00 10.00 6.97 2 alta 3.48 ALTA 

S. bombycinum BO 5.26 10.00 7.63 suficientemente 
conservada 1.82 3.21 10.00 5.01 4 alta 6.32 ALTA 

S. cantense PE 0.38 6.25 3.31 media 1.00 1.29 2.50 1.60 26 alta 2.45 ALTA 

S. chilliasense EC 0.00 0.00 0.00 alta 3.02 10.00 10.00 7.67 16 suficientemente 
conservada 3.84 ALTA 

S. garcia-barrigae CO 1.47 8.89 5.18 baja 2.12 2.28 4.44 2.95 14 media 4.06 ALTA 

S. gracilifrons PE 1.79 10.00 5.89 baja 1.13 0.13 5.00 2.09 7 alta 3.99 ALTA 

S. guerreroense MX 0.85 7.50 4.17 media 7.60 1.68 7.50 5.59 79 baja 4.88 ALTA 

S. hastiforme PE 0.94 7.14 4.04 media 0.73 0.65 5.71 2.36 9 alta 3.20 ALTA 

S. hintonii MX 1.04 9.38 5.21 baja 0.76 0.29 2.50 1.18 7 alta 3.20 ALTA 

S. incasicum PE 0.80 7.50 4.15 media 3.89 1.24 10.00 5.04 7 alta 4.60 ALTA 

S. neoweberbaueri PE 0.17 10.00 5.09 baja 0.09 3.92 10.00 4.67 2 alta 4.88 ALTA 
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S. nubicola PE 0.75 8.00 4.38 media 2.37 2.50 10.00 4.96 14 media 4.67 ALTA 

S. olmosense EC, PE 0.45 8.57 4.51 media 0.42 0.00 0.00 0.14 3 alta 2.33 ALTA 

S. paucissectum PE 1.37 6.67 4.02 media 4.23 10.00 10.00 8.08 90 suficientemente 
conservada 6.05 ALTA 

S. rhomboidelanceolatum PE 0.81 6.67 3.74 media 1.09 0.20 2.22 1.17 19 alta 2.45 ALTA 

S. salasianum PE 0.00 0.00 0.00 alta 0.00 0.00 0.00 0.00 0 alta 0.00 ALTA 

S. scabrifolium PE 0.01 5.00 2.50 media 2.36 4.02 10.00 5.46 13 baja 3.98 ALTA 

S. simplicissimum PE 0.01 5.00 2.51 media 1.19 10.00 10.00 7.06 7 alta 4.78 ALTA 

S. trinitense PE 0.00 0.00 0.00 alta 0.59 0.00 0.00 0.20 2 alta 0.10 ALTA 

S. woodsoni CR, MX, PA 7.60 10.00 8.80 suficientemente 
conservada 0.73 6.09 8.00 4.94 6 alta 6.87 ALTA 

S. x blanco-galdosii PE 0.99 7.14 4.07 media 5.53 1.00 7.14 4.56 21 media 4.31 ALTA 

S. xbrucherii AR 3.66 5.71 4.69 media 0.00 0.00 7.14 2.38 0 alta 3.53 ALTA 

S. acaule AR, BO, EC, PE 1.34 7.43 4.39 media 5.12 4.30 5.71 5.04 6992 baja 4.71 MEDIA 

S. acroscopicum PE 0.92 7.27 4.10 media 2.82 1.20 1.82 1.95 87 alta 3.02 MEDIA 

S. agrimonifolium GT, HN, MX 1.93 9.55 5.74 baja 1.91 1.88 2.73 2.17 207 alta 3.96 MEDIA 

S. albicans EC, PE 1.03 8.89 4.96 media 5.04 2.56 5.56 4.39 706 media 4.67 MEDIA 

S. anamatophilum PE 0.40 10.00 5.20 baja 1.71 1.14 6.67 3.17 13 media 4.19 MEDIA 

S. ancophillum PE 1.07 5.71 3.39 media 2.04 0.63 5.71 2.80 19 media 3.09 MEDIA 

S. andreanum CO, EC, VE 2.67 8.68 5.68 baja 2.95 2.09 4.53 3.19 679 media 4.43 MEDIA 

S. berthaultii AR, BO 1.66 7.78 4.72 media 5.51 2.18 5.56 4.42 3068 media 4.57 MEDIA 

S. boliviense AR, BO, PE 1.43 6.25 3.84 media 4.39 1.78 5.42 3.86 3651 media 3.85 MEDIA 

S. brevicaule AR, BO, PE 1.30 8.15 4.73 media 4.84 2.95 7.41 5.07 10934 baja 4.90 MEDIA 
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S. buesii PE 1.39 6.67 4.03 media 2.87 2.54 3.33 2.91 47 media 3.47 MEDIA 

S. bulbocastanum GT, HN, MX, SV 1.32 9.51 5.42 baja 2.30 0.95 5.12 2.79 762 media 4.10 MEDIA 

S. burkartii PE 1.25 6.67 3.96 media 3.96 3.86 6.67 4.83 63 media 4.39 MEDIA 

S. cajamarquense PE 0.42 8.33 4.38 media 3.50 4.43 8.33 5.42 86 baja 4.90 MEDIA 

S. cardiophillum 

BZ, CO, CR, 
CU, EC, GT, 
HN, MX, NI, PA, 
SV, US 

1.14 8.59 4.86 media 0.61 0.42 1.96 0.99 348 alta 2.93 MEDIA 

S. chacoense 
AR, BO, BR, 
PE, PY, UY 0.97 9.12 5.05 baja 4.01 1.26 6.47 3.92 4252 media 4.48 MEDIA 

S. chiquidenum PE 0.90 10.00 5.45 baja 1.79 2.71 7.50 4.00 133 media 4.72 MEDIA 

S. chomatophilum EC, PE 0.93 10.00 5.47 baja 2.81 3.21 6.00 4.01 816 media 4.74 MEDIA 

S. clarum GT, MX 1.94 6.00 3.97 media 0.98 7.75 8.00 5.57 59 baja 4.77 MEDIA 

S. colombianum 
CO, EC, HN, 
PA, PE, VE 

2.68 9.28 5.98 baja 2.55 1.73 2.90 2.39 1143 alta 4.18 MEDIA 

S. commersoni AR, BR, PY, UY 0.92 9.17 5.04 baja 2.26 0.64 7.50 3.47 647 media 4.25 MEDIA 

S. contumazaense PE 0.86 2.50 1.68 alta 1.04 7.13 10.00 6.06 10 baja 3.87 MEDIA 

S. demissum MX 1.54 6.55 4.05 media 4.36 3.63 7.24 5.07 3468 baja 4.56 MEDIA 

S. dolichocremastrum PE 0.94 4.44 2.69 media 3.71 3.11 4.44 3.75 164 media 3.22 MEDIA 

S. ehrenbergi MX 0.92 7.50 4.21 media 1.78 0.86 5.83 2.82 185 media 3.52 MEDIA 

S. flahaultii CO 3.17 7.78 5.47 baja 3.36 2.53 4.44 3.44 95 media 4.46 MEDIA 

S. hjertingii MX 1.22 7.10 4.16 media 3.65 0.22 0.97 1.61 251 alta 2.89 MEDIA 

S. hougasii MX 1.92 8.89 5.40 baja 3.10 1.81 4.44 3.12 206 media 4.26 MEDIA 

S. huancabambense PE 0.43 8.33 4.38 media 5.50 3.05 6.67 5.07 143 baja 4.73 MEDIA 

S. hypacrarthrum PE 0.33 5.71 3.02 media 1.47 0.97 7.14 3.19 61 media 3.11 MEDIA 
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S. immite PE 0.41 7.14 3.78 media 2.08 1.22 7.14 3.48 60 media 3.63 MEDIA 

S. infundibuliforme AR, BO, CL 2.18 7.78 4.98 media 3.64 3.02 7.78 4.81 1175 media 4.89 MEDIA 

S. iopetalum GT, MX 1.37 7.95 4.66 media 2.25 0.91 3.85 2.34 493 alta 3.50 MEDIA 

S. jamesi MX, US 1.02 8.33 4.68 media 2.16 1.45 3.33 2.31 924 alta 3.50 MEDIA 

S. kurtzianum AR 0.85 7.78 4.31 media 4.49 2.16 8.89 5.18 1391 baja 4.75 MEDIA 

S. laxissimum PE 1.96 7.86 4.91 media 2.90 0.63 2.86 2.13 137 alta 3.52 MEDIA 

S. lesteri MX, PE 1.34 8.67 5.00 baja 6.04 0.23 1.07 2.45 84 alta 3.72 MEDIA 

S. lignicaule PE 0.77 7.50 4.14 media 4.27 4.54 5.00 4.60 149 media 4.37 MEDIA 

S. lobbianum CO, EC 2.73 8.40 5.57 baja 2.73 0.48 2.00 1.74 21 alta 3.65 MEDIA 

S. maglia AR, CL 0.98 9.38 5.18 baja 1.11 0.22 3.13 1.49 82 alta 3.33 MEDIA 

S. malmeanum AR, PY, UY 1.04 8.13 4.58 media 2.89 0.49 4.38 2.58 129 media 3.58 MEDIA 

S. medians CL, PE 0.84 7.27 4.05 media 1.67 1.70 1.82 1.73 472 alta 2.89 MEDIA 

S. microdontum AR, BO 1.45 9.33 5.39 baja 3.77 2.15 6.67 4.20 1723 media 4.79 MEDIA 

S. mochiquense PE 0.48 9.00 4.74 media 3.55 2.83 7.00 4.46 247 media 4.60 MEDIA 

S. morelliforme GT, HN, MX 1.51 9.75 5.63 baja 1.50 0.69 3.75 1.98 170 alta 3.80 MEDIA 

S. multiinterruptum PE 0.49 5.00 2.74 media 2.80 3.96 5.00 3.92 278 media 3.33 MEDIA 

S. neorossii AR 2.24 8.75 5.49 baja 3.77 0.80 6.25 3.60 142 media 4.55 MEDIA 

S. okadae AR, BO 2.13 7.50 4.82 media 4.96 0.82 6.67 4.15 339 media 4.48 MEDIA 

S. oxycarpum 
CO, CR, GT, 
MX, PA 

2.19 8.80 5.49 baja 2.72 0.32 2.17 1.74 220 alta 3.61 MEDIA 

S. pillahuatense PE 2.04 10.00 6.02 baja 2.11 1.76 6.67 3.51 12 media 4.77 MEDIA 

S. pinnatisectum MX 1.09 7.00 4.04 media 4.92 1.42 4.00 3.45 655 media 3.74 MEDIA 

S. polyadenium MX 1.44 9.17 5.31 baja 3.61 0.80 4.17 2.86 440 media 4.08 MEDIA 
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S. raphanifolium PE 0.32 7.14 3.73 media 4.44 4.91 5.71 5.02 1035 baja 4.38 MEDIA 

S. raquialatum PE 0.37 8.33 4.35 media 0.98 1.88 3.33 2.06 18 alta 3.21 MEDIA 

S. schenckii MX 1.52 8.67 5.10 baja 4.08 1.20 8.67 4.65 202 media 4.87 MEDIA 

S. sogarandinum PE 0.64 4.44 2.54 media 2.93 2.65 5.56 3.71 130 media 3.13 MEDIA 

S. stenophylidium MX 1.14 8.46 4.80 media 4.39 0.58 3.85 2.94 640 media 3.87 MEDIA 

S. stoloniferum CO, MX, PA, US 1.36 9.48 5.42 baja 3.31 1.58 2.93 2.61 2872 media 4.01 MEDIA 

S. tarnii MX 1.71 8.33 5.02 baja 3.84 2.22 3.33 3.13 119 media 4.08 MEDIA 

S. trifidum MX 1.48 9.00 5.24 baja 2.79 1.06 4.00 2.62 312 media 3.93 MEDIA 

S. venturii AR 1.92 8.75 5.33 baja 2.92 0.38 5.00 2.77 163 media 4.05 MEDIA 

S. verrucosum MX 1.24 8.78 5.01 baja 2.16 0.48 2.20 1.61 812 alta 3.31 MEDIA 

S. violaceimarmoratum BO, PE 2.27 7.06 4.66 media 2.46 1.12 3.53 2.37 225 alta 3.52 MEDIA 

S. wittmacki PE 0.36 6.67 3.51 media 2.24 2.77 10.00 5.00 113 baja 4.26 MEDIA 

S. xaemulans AR 2.31 10.00 6.15 baja 3.33 0.44 4.29 2.69 169 media 4.42 MEDIA 

S. xedinense MX 2.43 5.83 4.13 media 1.25 1.64 2.50 1.80 45 alta 2.96 MEDIA 

S. xmichoacanum MX 0.12 10.00 5.06 baja 2.11 0.00 0.00 0.70 19 alta 2.88 MEDIA 

S. xrechei AR 1.45 5.00 3.23 media 1.62 1.42 5.00 2.68 18 media 2.95 MEDIA 

S. xsambucinum MX 0.70 10.00 5.35 baja 0.83 0.00 0.00 0.28 10 alta 2.81 MEDIA 

S. xvallis-mexici MX 2.20 6.67 4.44 media 2.00 0.61 3.33 1.98 14 alta 3.21 MEDIA 

S. albornozii EC 1.35 10.00 5.68 baja 4.30 1.97 7.50 4.59 65 media 5.13 BAJA 

S. candolleanum BO, PE 1.02 8.33 4.68 media 4.17 7.46 6.67 6.10 3619 baja 5.39 BAJA 

S. gandarillasii BO 1.57 7.50 4.54 media 4.76 4.03 10.00 6.26 111 baja 5.40 BAJA 

S. humectophilum PE 1.79 10.00 5.89 baja 3.21 3.36 10.00 5.52 34 baja 5.71 BAJA 
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S. limbaniense PE 2.93 10.00 6.47 baja 3.63 3.67 6.00 4.43 62 media 5.45 BAJA 

S. longiconicum CR, PA 6.08 10.00 8.04 
suficientemente 

conservada 0.49 6.94 10.00 5.81 81 baja 6.92 BAJA 

S. minutifoliolum EC 2.97 10.00 6.49 baja 1.95 4.39 6.67 4.34 25 media 5.41 BAJA 

S. neocardenasii BO 3.96 8.00 5.98 baja 4.76 2.10 6.00 4.29 50 media 5.13 BAJA 

S. piurae PE 0.34 6.00 3.17 media 2.59 8.09 10.00 6.89 68 baja 5.03 BAJA 

S. stipuloideum BO 2.60 9.00 5.80 baja 3.74 1.27 8.00 4.34 410 media 5.07 BAJA 

S. velardei PE 0.32 7.50 3.91 media 5.07 7.91 7.50 6.83 34 baja 5.37 BAJA 

S. vernei AR 1.72 10.00 5.86 baja 4.69 1.35 8.57 4.87 757 media 5.37 BAJA 

S. xdoddsii BO 1.59 10.00 5.79 baja 6.30 4.85 10.00 7.05 136 baja 6.42 BAJA 

Nota: Las especies resaltadas de celeste (17) fueron analizadas mediante el método combinado de a-hull y buffer circular. Las especies con menos 
de 10 registros en bancos de germoplasma fueron resaltadas de color rojo en la columna N° de accesiones de Germoplasma. 
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Como se observa en la Tabla 13 de las 108 especies analizadas, 25 se consideran de 

prioridad alta de conservación, 70 en la categoría media y 13 en baja (Figura 14). 

 

Figura 14:  Número de especies de parientes silvestres de S. tuberosum pertenecientes a 
cada categoría final de priorización de acuerdo al análisis. 

 

En cuanto al análisis de priorización para la conservación ex situ, el cual se da a partir de 

los registros conservados en bancos de germoplasma, 38 especies resultaron de prioridad 

alta, 48 prioridad media, 19 prioridad baja y tres como suficientemente conservados. Dentro 

de las de prioridad alta 14 se les dio esta categoría por tener menos de diez registros de 

germoplasma válidos independientemente de los resultados de Puntaje Final de 

Conservación ex situ. De todas las especies S. salasianum y S. x brucherii no tienen ningún 

registro en bancos de germoplasma. 

 

ALTA
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Figura 15: Número de especies de parientes silvestres de S. tuberosum por categoría de 
priorización ex situ. 

 

En cambio, para el análisis de priorización de la conservación in situ tenemos que siete 

especies resultaron de prioridad alta, 57 media, 41 baja y tres como suficientemente 

conservadas. Esto quiere decir que de acuerdo con el área que abarca su distribución 

potencial las especies S. bombycinum, S. longiconicum y S. woodsonii se encuentran bien 

representadas tanto geográfica como ecológicamente dentro de algún área protegida y por 

ello no requiere mayor esfuerzo de conservación. En este análisis también se encontró 

cinco especies que no se encuentran representadas dentro de ningún área de conservación 

S. ayacuchense, S. augustii, S. chilliasense, S. salasianum y S. trinitense.  
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Figura 16: Número de especies de parientes silvestre de S. tuberosum por cada categoría 
de priorización in situ 

 

Del total, 54 especies se encuentran en Perú, seguido de México con 28 especies y 

Argentina registra 18 parientes silvestres de la S tuberosum dentro de su territorio. Estos 

son los tres países con mayor número de especies parientes silvestres de S. tuberosum de 

acuerdo con la información recolectada. 

La especie S. cardiophyllum presenta registros en 12 países, le sigue S. colombianum y S. 

chacoense registradas en seis países cada una. Por otro lado, teniendo en cuenta el 

número de registros destacan las especies S. brevicaule, S. acaule y S. chacoense con 

109346, 6992 y 4252 registros respectivamente. 

 

6.4. Resultados del análisis de áreas prioritarias para la conservación 

Adicionalmente, se sumaron los modelos de las 91 especies para determinar las zonas 

donde las especies presentan mayor urgencia de priorización de conservación. En cada 
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modelo (con formato ráster) se le asignó el valor de PFC in situ inverso, y como resultado 

se obtuvo el mapa de la Figura 17. Como se observa, para América, hay dos puntos focales 

donde las especies presentes en el área no se encuentran bien representadas dentro de 

algún área de conservación. Estos puntos se encuentran en Perú, alrededor de los 

departamentos de Ancash y La Libertad y en México abarca parte de los estados de México, 

Michoacán e Hidalgo. En ambos países también se registra la mayor cantidad de especies, 

en Perú se han reportado 54 mientras que en México 28, seguido por Argentina 18, es en 

este último país que en la Figura 17 también se encuentra un área con el valor de PFCin 

acumulado medio. Por el contrario, las zonas de suroeste de Sudamérica (que abarca parte 

de los países de Brasil, Uruguay, Paraguay y Argentina) y el sur de Estados Unidos 

(principalmente los estados de California, Nuevo México y Arizona) tienen valores bajos. 

 

Figura 17. Mapa de zonas prioritarias para la conservación in situ de acuerdo al Puntaje 
Final de Conservación (PFCin) de parientes silvestres de S. tuberosum en América. 
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A mayor detalle se observa a Perú en la zona noroccidental como punto importante para 

priorización in situ, en esta área también encontramos una alta concentración de especies, 

sobre todo endémicas. Específicamente en las regiones de Cajamarca, La Libertad y 

Ancash se evidencia el área con mayor prioridad para conservar (de color naranja  en la 

Figura 18), pese a que cerca encontramos varias áreas naturales protegidas como el Coto 

de Caza Sunchubamba y el Refugio de Vida Silvestre de Udima, la Reserva Nacional de 

Calipuy, el Parque Nacional Huascarán, las especies cuya distribución coinciden en estas 

regiones no se encuentran bien representadas dentro de estas áreas de conservación.  

Otro factor para tener en consideración y mencionado previamente es que esta zona se 

encuentran distribuidas especies endémicas, con limitada información geográfica por 

escasos estudios y menor esfuerzo de muestro, lo que contribuye a elevar su categoría de 

priorización. 

El patrón de priorización media continúa siguiendo la cordillera de los Andes al sur, donde 

encontramos las ecorregiones de Yungas y la puna húmeda de los Andes centrales que 

poseen condiciones climáticas y topográficas edáficas ideales para el desarrollo de los 

parientes silvestres de S. tuberosum. 
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Figura 18. Mapa de zonas prioritarias para conservación in situ en Perú de acuerdo con el 
Puntaje Final de Conservación (PFCin). 
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7. DISCUSIÓN 

 

La base de datos generada con esta investigación incluye una mayor cantidad de datos en 

comparación con las publicadas anteriormente (Castañeda-Álvarez et al., 2015), 

principalmente debido a la digitalización de registros de los herbarios de Perú y los datos 

de colectas recientes. Sin embargo, el procesamiento de estos datos para seleccionar 

información apta para el modelamiento demuestra el gran sesgo que se tenía muchas veces 

en la georreferenciación de las colectas, tanto para datos de herbarios como bancos de 

germoplasma. El sesgo en mención hace referencia a que gran número de registros 

presenta algún dato erróneo, principalmente por coordenadas que no corresponden con el 

lugar de colecta indicado. También se evidenció la complejidad taxonómica del grupo, las 

instituciones consultadas (tanto herbarios como bancos de germoplasma) mantienen sus 

registros siguiendo una clasificación diferente a la empleada en esta investigación, por ello 

la labor de comparación y equivalencia entre las muestras complejizó esta primera etapa 

de recolección de datos. 

Los modelos de distribución de especies son una herramienta útil que nos permite informar 

sobre la gestión de la conservación de especies silvestres y sus hábitats bajo un clima que 

cambia constantemente. Pueden proporcionar a los tomadores de decisiones, la 

información sobre el grado probable de cambio en el dominio ambiental y la distribución 

geográfica de la especie (Porfirio et al., 2014). En el caso de la sección Petota se presenta 

un amplio rango de distribución, los registros de ocurrencias analizadas abarcan un total de 

94 ecorregiones siguiendo la clasificación de la World Wild Life (Olson et al., 2001) entre 

las que destacan la puna central, los bosques de pino-encino, las yungas peruanas, la puna 

húmeda de los Andes centrales y los bosques montanos. 
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Se definió tres clústeres por la cercanía de las especies y teniendo en cuenta el umbral de 

0.6 para el análisis TSS, los tres engloban a las especies según las características 

ecogeográficas que comparten entre sí descritas previamente. El clúster uno abarca 

principalmente a las especies de zonas templadas. Asimismo, si bien el clúster tres 

comprende 22 especies con características similares, se distinguen dos tipos de 

ecorregiones con algunas diferencias bien marcadas como lo son el bosque montano y los 

Andes centrales, aunque pudieron haberse agrupado por su cercanía geográfica y la 

resolución de las capas podría haber influenciado en que al momento de realizar el análisis 

estas se encuentren en el mismo grupo. 

La selección de las variables predictivas es un paso crucial en la aplicación de los modelos 

de distribución de especies, para la aplicación de los modelos de la presente tesis las 

variables fueron escogidas de los tres primeros componentes del análisis de componentes 

principales, para el clúster uno y dos, mientras que para el clúster tres sólo de los dos 

primeros componentes, ello teniendo en cuenta que superara la proporción de variación 

acumulada de 0.7. Se escogieron dos variables por cada componente en el primer caso y 

tres en el segundo. De acuerdo con el trabajo de Petitpierre (2017) la selección de las 

variables a partir de los dos primeros ejes del análisis de componentes principales es uno 

de los métodos más recomendados, puesto que permite reducir la colinealidad porque los 

componentes de estos ejes son ortogonales y en consecuencia son los que aportan más 

información significativa a los modelos (Petitpierre et al., 2017). 

Los clústeres uno y dos comparten cinco de las seis variables seleccionadas, lo cual indica 

que la información de ambos grupos varía en grado similar, esto se explica por el parecido 

que hay entre las características ecogeográficas que hay entre las especies.  

Uno de los grandes problemas del uso de modelos en conservación es el error que se 

produce por sobreproyección, este se genera por diversos factores entre los que se puede 
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mencionar la elección del algoritmo de modelamiento, el número de registros empleados 

en el modelo (Velazco et al., 2020) y la extensión definida para la proyección de los 

modelos, muchas veces se opta por proyectar teniendo en cuenta los límites geográficos 

(Castañeda-Álvarez et al., 2015). En la presente tesis los modelos y el ajuste que se tuvo 

para cada uno de ellos busco disminuir el error de sobrepredicción, un gran problema poco 

tratado en el uso de modelos para priorización de áreas de conservación.  

De las 108 especies reportadas como parientes silvestres de S. tuberosum, 25 especies 

son consideradas de alta prioridad y 70 de prioridad media. Se evidencia la necesidad de 

mejorar la conservación in situ (priorizando áreas) y del esfuerzo de colecta para su 

conservación en bancos de germoplasma de los parientes silvestres de S. tuberosum. Si 

bien a nivel mundial se están realizando mayores esfuerzos por disminuir la brecha en la 

conservación de parientes silvestres de los cultivos como fuente para salvaguardar la 

seguridad alimentaria, en Perú la situación es diferente, es este un campo incipiente, sobre 

todo en el ámbito de la conservación in situ, donde actualmente no se cuenta con un plan 

o estrategia nacional de priorización. 

Conservación ex situ  

En cuanto al análisis ex situ en comparación al estudio realizado por Castañeda et al. (2015) 

se presentan importantes diferencias. Entre las 72 especies parientes silvestres de S. 

tuberosum analizadas por ambas investigaciones 41 especies fueron clasificadas en 

categorías de priorización distintas, siendo los casos más resaltantes las especies S. 

cajamarquense, S. clarum, S. contumazaense y S. piurae categorizada de alta prioridad 

para conservación por Castañeda (2015). En el presente estudio fueron clasificadas con 

prioridad baja, ello debido a que por los ajustes del recorte con la información ecogeográfica 

a los modelos las especies mencionadas, por lo que el modelo tuvo una extensión final 

menor a la considerada por Castañeda (2015) lo que influyó en la categorización. Con 
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respecto a la especie S. chilliasense, si bien mediante el análisis para la conservación ex 

situ en el presente estudio se le categorizó como suficientemente conservada, al ser una 

especie que contenía menos de 15 registros válidos, en la clasificación final se le incluyó 

en la categoría de priorización alta, coincidiendo con lo reportado por Castañeda et al. 

(2015). 

Con respecto a la especie S. stonoloniferum, la cuales presenta un alto número de registros 

en germoplasma (superior a 2000 registros) en el presente estudio se clasificó en la 

categorización de priorización ex situ como media difiriendo de lo descrito por Castañeda 

et al. (2015), donde se consideró como Suficientemente conservado, esto debido a que los 

registros válidos no cubren en suficiente proporción la representatividad geográfica y 

ambiental para determinar una suficiencia en el esfuerzo de su conservación ex situ. 

Esfuerzos de recolección para conservación ex situ se llevaron a cabo entre 2017 y 2018 

para 36 especies parientes silvestres de S. tuberosum (Sotomayor et. al., 2023) en 17 

regiones de Perú. Entre ellas se menciona una importante recolección de la especie S. 

ayacuchense (prioridad alta), de la cual no se cuentan con registros válidos para bancos de 

germoplasma reportados en la presente investigación ni en la revisión de Sotomayor et. al. 

(2023). Sin embargo, se necesitan mayores esfuerzos de recolección para lograr la 

representatividad geográfica, ambiental y de muestreo adecuada para asegurar la 

conservación ex situ de cada especie. 

Conservación in situ 

El presente análisis referido a la conservación in situ basado en la metodología propuesta 

por Khoury et. al. (2020), es el primero desarrollado para los parientes silvestres de S. 

tuberosum a nivel de América. En el Perú un estudio de planeamiento sistemático para la 

conservación mediante el uso de modelamiento de la biodiversidad demostró que del total 
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de especies analizadas (843), las plantas son uno de los grupos que se encontraba menos 

representado en las áreas protegidas, con solo una cobertura del 36% de las especies 

analizadas presente en alguna área natural protegida (Fajardo et al., 2014), esta tendencia 

se corrobora con los resultados del análisis in situ del presente estudio. Además, en Perú 

se encuentra disponible una investigación del SERNANP y el CIP de las especies presentes 

dentro de las áreas naturales protegidas, donde se registran 32 especies dentro de 37 áreas 

protegidas (Alberto et al. 2015). Del total de 200 especies (siguiendo la taxonomía del CIP) 

se evidencia de la misma manera un amplio rango de especies no registradas en ningún 

área de conservación.  

En comparación a lo anteriormente mencionado, el presente estudio propone la 

categorización de siete especies con prioridad alta y 57 con prioridad media, resultados 

obtenidos del total de 108 especies analizadas para América. Es preciso señalar que de las 

54 especies cuya distribución abarca Perú se clasificaron seis en las categorías alta, 46 en 

media y dos en baja. Lo cual evidencia aun una amplia brecha en la conservación in situ de 

este grupo taxonómico en nuestro país. 

Entre los países con mayores valores de diversidad de especies parientes silvestres de S. 

tuberosum se destaca México. Es el segundo país con 28 especies (Spooner et. al., 2004), 

lo cual representa un 26% del total de las especies registradas en esa investigación. En 

México ya se reporta el uso de estas especies para fitomejoramiento (Villa-Vázques et al. 

2011), con S. demissum usado ampliamente en la década de 1940 por su resistencia al 

tizón tardío, además registran el cultivo de S. cardiophyllum  y S. ehrenbergii en el altiplano 

de Potosí y Zacatecas, donde es aprovechado para autoconsumo y comercialización, 

actividad económicamente rentable y que promueve la conservación in situ. Este tipo de 

prácticas permite también estudiar de cerca el proceso de domesticación de las especies 

(Villa-Vázques et al. 2011).  
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Sin embargo, el análisis del mapa de la Figura 17 que evidencia las zonas prioritarias para 

la conservación in situ de parientes silvestres de S. tuberosum, ubica al estado de México 

como una de las áreas importantes para priorizar la conservación. Esto ocurre a pesar de 

que este estado presenta 88 áreas naturales protegidas (Gobierno de Mexico, 2014), siendo 

uno de los estados con mayor cantidad de áreas protegidas, pero en el área se presenta 

un gran número de especies categorizadas en priorización media. Esta aparente 

contradicción ocurre debido principalmente a que, aunque se presente una cantidad 

considerable de áreas protegidas estas no cubren adecuadamente todas las ecorregiones 

presentes, por lo que se genera un déficit en la representatividad ecológica para la 

conservación in situ (PREin, Tabla 13). 

Como se observa en las Figuras 17 y 18, las áreas focales de priorización se encuentran 

en Perú y México, seguido de Argentina y Bolivia lo que coincide con los centros de 

diversificación de las papas reportadas por Spooner en 2004, donde también se recomienda 

mayor esfuerzo de muestreo para la conservación en bancos de germoplasma y herbarios. 

 

Existen algunos casos de conservación in situ de parientes silvestres de cultivos en otros 

países en el continente, de los cuales se pueden tomar de ejemplo ciertas acciones de 

conservación in situ para aplicar en Perú a las especies parientes silvestres de S. 

tuberosum. 

- Entre las zonas de alta diversidad de papas está Mesoamérica, Aunque la papa es 

originaria de América del Sur, en Mesoamérica existe un centro de diversificación 

secundario producto de lo cual en la región existe una amplia variedad de especies. 

Es así como, con el fin de identificar áreas de conservación para los parientes 

silvestres de cultivos en Mesoamérica se llevó a cabo un estudio en el que se incluyó 
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a 26 especies parientes silvestres de S. tuberosum (Tobón-Niedfeldt, W., 2022). Esto 

también representa un importante esfuerzo para la planificación de la conservación 

in situ de los parientes silvestres de cultivos. Si bien, la presente tesis está enfocada 

en identificar las áreas prioritarias para la conservación in situ de parientes silvestres 

de S. tuberosum está latente la posibilidad de incorporar un análisis mayor, de todos 

los parientes silvestres de cultivos presentes en Perú, con el fin de un uso más 

eficiente de los recursos disponibles para acciones de conservación in situ. 

- En Argentina, donde ser reportan 18 parientes silvestres de S. tuberosum, se 

identificó que 11 especies de estas se encuentran en al menos un área natural 

protegida de dicho país (Clausen et. al. 2018). Si bien, ese trabajo de revisión de las 

especies parientes silvestres S. tuberosum en áreas naturales protegidas es el 

primer paso para el desarrollo de actividades de conservación in situ, es importante 

señalar que la distribución de las especies parientes silvestres de S. tuberosum se 

determinó a partir de los registros presentes en herbarios y bancos de germoplasma 

disponibles en internet. Un análisis más complejo a nivel de modelos de distribución 

potencial, como el propuesto en la presente tesis, permite identificar un área mayor 

de distribución potencial de las especies, lo cual brinda un mayor rango de 

posibilidad de ocurrencia de parientes silvestres de S. tuberosum en áreas naturales 

protegidas. 

Cabe mencionar que un punto crucial a tener en cuenta para la conservación in situ son los 

factores de riesgo que amenazan los parientes silvestres de S. tuberosum, entre estos 

factores se destaca la ampliación de la frontera agrícola, apertura de caminos, 

sobrepastoreo y la extracción indiscriminada de los tubérculos (Camadro, 2014). Es que 

consecuencia que teniendo en cuenta el grado de intangibilidad, se espera que los 

parientes silvestres se encuentren salvaguardados en áreas naturales protegidas donde el 
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riesgo frente a estos factores es menor, sin embargo, para muchas especies el esfuerzo de 

muestreo en éstas y otras zonas sigue siendo bastante bajo, debido, principalmente, a la 

inaccesibilidad del área. Por los resultados obtenidos de los modelos de distribución 

potencial, se demuestra una mayor amplitud del nicho ambiental, por lo que se debería 

incrementar los esfuerzos de recolecta tanto para conservación ex situ como para constatar 

las áreas identificadas como zonas prioritarias propuestas dentro de las áreas naturales 

protegidas. Además, esto debe ir acompañado de estudios de caracterización morfológica 

y molecular considerando que, debido a la alta hibridación interespecífica, se suelen 

confundir las especies parientes silvestres de S. tuberosum. 

 

La conservación ex situ e in situ de los recursos genéticos de los parientes silvestres es 

fundamental porque han demostrado ser fuente principal de material genético accesible 

para las papas cultivadas que permiten combatir plagas, enfermedades, estrés por sequía 

y otros problemas que con las amenazas del cambio climático vienen siendo cada vez más 

frecuentes. Es por esto que se debe promover la recolección de material genético para 

completar y renovar lo disponible en los bancos de germoplasma, además de la 

conservación de los ecosistemas en los que habita, así como el mantenimiento y 

recuperación de poblaciones viables en entornos naturales. Este trabajo propone el análisis 

de vacíos de los 108 parientes silvestres de S. tuberosum y clasifica su representación a 

nivel de muestreo geográfico y ecológico a nivel ex situ e in situ por separado y también en 

conjunto, lo cual hace notar, en muchos casos, que una misma especie puede encontrarse 

bien representada en bancos de germoplasma mientras que su representación en áreas 

naturales protegidas aún es escasa. Además, los modelos son una herramienta que nos 

permite estimar la distribución potencial, y en la realidad este espacio se ve reducido por 

factores bióticos propios de la especie (por ejemplo, dispersión), por competencia con otras 
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especies o factores abióticos como las barreras biogeográficas u actividades antrópicas que 

modifican su distribución natural, aspectos que si bien no son considerados en el proceso 

de modelamiento para estudios aplicados en conservación deben ser tomados en cuenta.  

 

8. CONCLUSIONES 

• La base de datos generada permitió integrar el mayor número de registros 

disponibles en la web y los herbarios visitados en Perú, sin embargo, aún 

hay un cierto número de muestras que no se encuentran registradas en los 

repositorios revisados, por lo que mayores esfuerzos para la publicación de 

los registros de papas silvestres en herbarios son necesarios. 

• De las 108 especies parientes silvestres de S. tuberosum, 90 siguieron el 

proceso de aplicación de los modelos de distribución potencial debido a que 

contaron con más de 10 registros válidos. Además, 17 especies siguieron el 

proceso de análisis de a-hull, ya que presentaron menos de 10 registros 

válidos. Una especie, S. salasianum no fue evaluada bajo ninguno de los 

procesos mencionados previamente debido a que solo contó con un registro 

válido. 

• De acuerdo con el análisis realizado por la presente tesis se concluye que 

de las 108 especies parientes silvestres de S. tuberosum 25 presentan una 

prioridad alta para su conservación, 70 categoría media y 13 categoría baja. 

• A nivel de conservación ex situ a partir de los registros de germoplasma 

analizados, 38 especies presentan prioridad alta, 48 prioridad media, 19 baja 

prioridad y tres especies son suficientemente conservadas, es decir este 

último grupo de especies se encuentra bien representado en las colecciones 

de los bancos de germoplasma estudiados. 



88 
 

• En cambio, a nivel in situ siete especies se encuentran en alta prioridad, 57 

de prioridad media y 41 en la categoría baja, asimismo, tres fueron 

clasificadas como suficientemente conservadas. Cabe resaltar que para este 

análisis se tomó en cuenta que a nivel geográfico y ambiental la distribución 

potencial de una especie coincida con algún área natural protegida, sin 

embargo, es importante tener en cuenta que no todas las áreas de 

conservación que tuvieron estas características presentan entre sus 

objetivos y plan de manejo alguna actividad que promueva la conservación 

in situ de los parientes silvestres de S. tuberosum. 

• Una especie S. salasianum no pudo ser analizada por los parámetros 

propuestos debido a que contó con un único registro, esta especie requiere 

un esfuerzo de recolección más urgente para asegurar su conservación y 

posterior viabilidad. 

• Los parientes silvestres se distribuyen desde el sur de Estados Unidos hasta 

el norte de Chile, aunque la mayor diversidad se concentra en México y Perú, 

estando en estos países también las áreas con mayor prioridad de 

conservación por su riqueza y baja representatividad de especies en 

conservación ex situ e in situ en los centros de investigación, bancos de 

germoplasma, herbarios. 

• Del análisis de áreas prioritarias para la conservación se deduce que los 

puntos focales con mayor prioridad se encuentran en Perú (entre Áncash y 

La Libertad) y en México (Michoacán e Hidalgo). 

• Se han identificado la prioridad para la conservación de los 108 parientes 

silvestres de S. tuberosum tanto a nivel ex situ como in situ, es necesario 

tomar medidas que promuevan la conservación del mayor número de 

parientes silvestres para ambos tipos de conservación. 
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9. RECOMENDACIONES 

• Reforzar el trabajo de campo para incrementar los registros de las especies 

parientes silvestres de S. tuberosum basándose en los modelos de 

distribución para seleccionar los puntos de recolección. 

• Consolidar los aspectos taxonómicos, si bien Solanum es un género que, 

conocido por su alta hibridación interespecífica, actualmente varios autores 

usan diferentes clasificaciones taxonómicas que incrementa la variación de 

denominación para las especies y complejiza su estudio, por lo que lo ideal 

es consensuar en base a los aspectos morfológicos y moleculares la 

clasificación de las especies. 

• Considerar dentro de las áreas de conservación medidas específicas para la 

conservación de los parientes silvestres de S. tuberosum, sobre todo en los 

puntos focales caracterizados por la riqueza de especies y deficiencia en 

recolección de estas (centro de México y noroeste del Perú). 

• Ampliar los estudios de cruce entre los parientes silvestres y S. tuberosum 

para evaluar viabilidad y beneficios de su cruza con respecto a la resistencia 

a plagas y enfermedades, así como su adaptación a climas extremos. 
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11. ANEXOS Y GLOSARIO 

Anexo 1. Parientes silvestres de Solanum L. sección Petota, especies aceptadas por 
Spooner (izquierda) y el clúster en el grupo en el que fueron evaluados (clúster 1, 2 y 
3; a hull). 

Nombre científico de la especie (Spooner et. al., 2014) Grupo de evaluación 

Solanum acaule Bitter 3 

Solanum acroglossum Juz. 3 

Solanum acroscopicum Ochoa 2 

Solanum × aemulans Bitter & Wittm. 2 

Solanum agrimonifolium Rydb. 1 

Solanum albicans (Ochoa) Ochoa  3 

Solanum albornozii Correll 1 

Solanum amayanum Ochoa  a-hull 

Solanum anamatophilum Ochoa  1 

Solanum ancophillum (Correll) Ochoa 3 

Solanum andreanum Baker 3 

Solanum augustii Ochoa a-hull 

Solanum ayacuchense Ochoa a-hull 

Solanum berthaultii Hawkes 1 

Solanum × blanco-galdosii Ochoa  a-hull 

Solanum boliviense 2 

Solanum bombycinum Ochoa  a-hull 

Solanum brevicaule 2 

Solanum × brucheri Correll 2 

Solanum buesii Vargas  3 

Solanum bulbocastanum Dunal in Poir 1 

Solanum burkartii Ochoa  1 

Solanum cajamarquense Ochoa  1 

Solanum candolleanum Berthault 3 

Solanum cantense Ochoa  3 

Solanum cardiophyllum Lindl 1 

Solanum chacoense Bitter  2 

Solanum chilliasense Ochoa  a-hull 

Solanum chiquidenum  1 

Solanum chomatophilum Bitter  3 

Solanum clarum Correll  1 

Solanum colombianum Dunal  3 

Solanum commersonii Dunal  1 

Solanum contumazaense Ochoa  1 

Solanum demissum Lindl. 1 
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Nombre científico de la especie (Spooner et. al., 2014) Grupo de evaluación 

Solanum × doddsii Correll  1 

Solanum dolichocremastrum Bitter  3 

Solanum × edinense Berthault  1 

Solanum ehrenbergii (Bitter) Rydb. 1 

Solanum flahaultii Bitter 3 

Solanum gandarillasii Cárdenas  1 

Solanum garcia-barrigae Ochoa  a-hull 

Solanum gracilifrons Bitter  a-hull 

Solanum guerreroense Correll  a-hull 

Solanum hastiforme Correll  1 

Solanum hintonii Correll  1 

Solanum hjertingii Hawkes  1 

Solanum hougasii Correll  1 

Solanum huancabambense Ochoa  1 

Solanum humectophilum Ochoa  1 

Solanum hypacrarthrum Bitter  2 

Solanum immite Dunal  2 

Solanum incasicum Ochoa  a-hull 

Solanum infundibuliforme Phil. 2 

Solanum iopetalum (Bitter) Hawkes  1 

Solanum jamesii Torr 2 

Solanum kurtzianum Bitter & Wittm 2 

Solanum laxissimum Bitter  1 

Solanum lesteri Hawkes & Hjert 1 

Solanum lignicaule Vargas  3 

Solanum limbaniense Ochoa  3 

Solanum lobbianum Bitter 1 

Solanum longiconicum Bitter  3 

Solanum maglia Schltdl. 2 

Solanum malmeanum Bitter  1 

Solanum medians Bitter  2 

Solanum × michoacanum (Bitter) Rydb. 1 

Solanum microdontum Bitter  2 

Solanum minutifoliolum Correll 1 

Solanum mochiquense Ochoa  2 

Solanum morelliforme Bitter & Muench  1 

Solanum multiinterruptum Bitter  3 

Solanum neocardenasii Hawkes & Hjert. 1 

Solanum neorossii Hawkes & Hjert. 2 

Solanum × neoweberbaueri Wittm. 2 
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Nombre científico de la especie (Spooner et. al., 2014) Grupo de evaluación 

Solanum nubicola Ochoa  a-hull 

Solanum okadae Hawkes & Hjert. 2 

Solanum olmosense Ochoa  a-hull 

Solanum oxycarpum Schiede  1 

Solanum paucissectum Ochoa  a-hull 

Solanum pillahuatense Vargas  3 

Solanum pinnatisectum Dunal  1 

Solanum piurae Bitter  1 

Solanum polyadenium Greenm. 1 

Solanum raphanifolium Cárdenas & Hawkes 3 

Solanum raquialatum Ochoa  1 

Solanum × rechei Hawkes & Hjert.  2 

Solanum rhomboideilanceolatum Ochoa  3 

Solanum salasianum Ochoa  - 

Solanum × sambucinum Rydb 1 

Solanum scabrifolium Ochoa  a-hull 

Solanum schenckii Bitter  1 

Solanum simplicissimum Ochoa a-hull 

Solanum sogarandinum Ochoa  3 

Solanum stenophyllidium Bitter  1 

Solanum stipuloideum Rusby 1 

Solanum stoloniferum Schltdl. 1 

Solanum tarnii Hawkes & Hjert. 1 

Solanum trifidum Correll  1 

Solanum trinitense Ochoa  a-hull 

Solanum × vallis-mexici Juz. 1 

Solanum velardei Ochoa 3 

Solanum venturii Hawkes & Hjert 2 

Solanum vernei Bitter & Wittm. 2 

Solanum verrucosum Schltdl. 1 

Solanum violaceimarmoratum Bitter  1 

Solanum wittmackii Bitter  2 

Solanum woodsonii Correll 3 
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Anexo 2. Listado de especies parientes silvestres de S. tuberosum – Perú, para los grados 
de endemismo se consideró: E= Endémica, NE=No Endémica, CE= Casi endémica 
(Särkinen et al. 2015). Las categorías de amenaza usadas siguen a los criterios de la UICN 
(Unión Internacional para la Conservación de la Naturaleza) estas son: Preocupación 
Menor (LC), Casi Amenazado (NT), Vulnerable (VU), En Peligro (EN), en Peligro Crítico 
(CR) y Datos Insuficientes (DD) (IUCN 2014), fueron considerados los datos de (Särkinen 
et al. 2015; Knapp, Spooner y León 2006). 

N° Especie  
Endemismo 
(Särkinen et al. 
2015) 

Estado de amenaza 

(Särkinen et al. 
2015) 

Libro rojo de plantas 
endémicas del Perú 
(Knapp, Spooner y 
León 2006) 

1 Solanum acaule NE LC  

2 Solanum acroglossum E NT  

3 Solanum acroscopicum E LC  

4 Solanum albicans CE LC  

5 Solanum amayanum E   

6 Solanum anamatophilum E VU EN 

7 Solanum ancophilum E   

8 Solanum augustii E EN NE 

9 Solanum ayacuchense E EN EN 

10 Solanum ×blanco-galdosii E VU  

11 Solanum boliviense NE LC  

12 Solanum brevicaule NE LC  

13 Solanum buesii E EN NT 

14 Solanum burkartii E VU DD 

15 Solanum cajamarquense E EN DD 

16 Solanum candolleanum NE LC  

17 Solanum cantense E LC DD 

18 Solanum chacoense NE DD  

19 Solanum chiquidenum E LC  

20 Solanum chomatophilum NE LC  

21 Solanum colombianum NE DD  

22 Solanum contumazaense E EN DD 

23 Solanum curtilobum NE NE (cultivado) 

24 Solanum dolichocremastrum E LC  

25 Solanum gracilifrons E CR DD 

26 Solanum hastiforme E NT  

27 Solanum huancabambense E VU  

28 Solanum humectophilum E EN DD 

29 Solanum hypacrarthrum E LC VU 

30 Solanum immite E LC NE 
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N° Especie  
Endemismo 
(Särkinen et al. 
2015) 

Estado de amenaza 

(Särkinen et al. 
2015) 

Libro rojo de plantas 
endémicas del Perú 
(Knapp, Spooner y 
León 2006) 

31 Solanum incasicum E CR NE 

32 Solanum laxissimum E LC  

33 Solanum lignicaule E EN DD 

34 Solanum limbaniense E EN NE 

35 Solanum medians CE LC VU 

36 Solanum mochiquense E LC DD 

37 Solanum multiinterruptum E LC DD 

38 Solanum neoweberbaueri E EN  

39 Solanum nubicola E EN DD 

40 Solanum olmosense CE CR  

41 Solanum paucissectum E EN DD 

42 Solanum pillahuatense E EN DD 

43 Solanum piurae E EN DD 

44 Solanum raphanifolium E LC  

45 Solanum raquialatum E VU NE 

46 Solanum rhomboideilanceolatum E LC DD 

47 Solanum salasianum E DD  

48 Solanum scabrifolium E EN DD 

49 Solanum simplicissimum E EN DD 

50 Solanum sogarandinum E LC  

51 Solanum trinitense E EN DD 

52 Solanum violaceimarmoratum NE LC  

53 Solanum wittmackii E VU DD 

Nota: Casi endémicas: especies que ocurren en dos países limítrofes 
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Anexo 3. Parientes silvestres de Solanum tuberosum sección Petota, especies 
aceptadas por Spooner (izquierda) y sus respectivos sinónimos en la taxonomía de 
Hawkes y otros autores (derecha). 

Spooner et. al., 2014, 2019 Hawkes, 1990 y otros autores 

Solanum acaule Bitter S. acaule f. incuyo Ochoa 
S. acaule var. punae (Juz.) Hawkes 

Solanum acroglossum Juz. - 

Solanum acroscopicum Ochoa S. lopez-camarenae Ochoa  

Solanum × aemulans Bitter & Wittm. S. acaule subsp. aemulans (Bitter & Wittm.) Hawkes & 
Hjert. 
S. × indunii K.A. Okada & A.M. Clausen 

Solanum agrimonifolium Rydb. - 

Solanum albicans (Ochoa) Ochoa  S. acaule subsp. palmirense Kardolus  

Solanum albornozii Correll - 

Solanum amayanum Ochoa  - 

Solanum anamatophilum Ochoa  S. peloquinianum Ochoa  

Solanum ancophilum (Correll) Ochoa  

Solanum andreanum Baker S. burtonii Ochoa 
S. correllii Ochoa  
S. cyanophyllum Correll 
S. paucijugum Bitter  
S. regularifolium Correll  
S. serratoris Ochoa  
S. solisii Hawkes  
S. suffrutescens Correll  
S. tuquerrense Hawkes  

 

Solanum augustii Ochoa - 

Solanum ayacuchense Ochoa - 

Solanum berthaultii Hawkes S. flavoviridens Ochoa  
S. tarijense Hawkes 
S. × litusinum Ochoa  
S. × trigalense Cárdenas  
S. × zudaniense Cárdenas  

Solanum × blanco-galdosii Ochoa   - 

Solanum boliviense Dunal in DC. S. astleyi Hawkes & Hjert.  
S. megistacrolobum Bitter  
S. megistacrolobum f. purpureum Ochoa 
S. sanctae-rosae Hawkes  
S. toralapanum Cárdenas & Hawkes 

Solanum bombycinum Ochoa - 
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Spooner et. al., 2014, 2019 Hawkes, 1990 y otros autores 

Solanum brevicaule Bitter S. alandiae Cárdenas 
S. avilesii Hawkes & Hjert.  
S. gourlayi Hawkes  
S. gourlayi subsp. pachytrichum (Hawkes) Hawkes & Hjert.  
S. gourlayi subsp. saltense A.M. Clausen & K.A. Okada  
S. gourlayi subsp. vidaurrei (Cárdenas) Hawkes & Hjert.  
S. hondelmannii Hawkes & Hjert. 
S. hoopesii Hawkes & K.A. Okada  
S. incamayoense K.A. Okada & A.M. Clausen   
S. leptophyes Bitter  
S. oplocense Hawkes  
S. setulosistylum Bitter  
S. sparsipilum (Bitter) Juz. & Bukasov  
S. spegazzinii Bitter  
S. sucrense Hawkes  
S. ugentii Hawkes & K.A. Okada  
S. virgultorum (Bitter) Cárdenas & Hawkes  
S.× subandigena Hawkes 

Solanum × brucheri Correll S. × viirsoii K.A. Okada & A.M. Clausen  

Solanum buesii Vargas  - 

Solanum bulbocastanum Dunal in Poir S. bulbocastanum subsp dolichophyllum (Bitter) Hawkes  
S. bulbocastanum subsp. partitum (Correll) Hawkes 

Solanum burkartii Ochoa  S. irosinum Ochoa  
S. irosinum forma tarrosum Ochoa  

Solanum cajamarquense Ochoa  

Solanum candolleanum Berthault  
- 

S. abancayense Ochoa  
S. achacachense Cárdenas  
S. ambosinum Ochoa  
S. ancoripae Ochoa  
S. antacochense Ochoa  
S. aymaraesense Ochoa  
S. bill-hookeri Ochoa  
S. bukasovii Juz.  
S. bukasovii var. multidissectum (Hawkes) Ochoa  
S. bukasovii forma multidissectum (Hawkes) Ochoa 
S. canasense Hawkes  
S. canasense var. xerophilum (Vargas) Hawkes  
S. chillonanum Ochoa  
S. coelestispetalum Vargas  
S. hapalosum Ochoa  
S. huancavelicae Ochoa  
S. longiusculus Ochoa  
S. marinasense Vargas 
S. multidissectum Hawkes  
S. orophilum Correll  
S. ortegae Ochoa 
S. pampasense Hawkes  
S. puchupuchense Ochoa  
S. sarasarae Ochoa  
S. sawyeri Ochoa  
S. saxatile Ochoa  
S. sicuanum Hawkes  
S. sparsipilum subsp. calcense (Hawkes) Hawkes  
S. tapojense Ochoa  
S. tarapatanum Ochoa  
S. × mollepujroense Cárdenas & Hawkes 

Solanum cantense Ochoa  - 

Solanum cardiophyllum Lindl S. cardiophyllum subsp. lanceolatum (Berthault) Bitter  
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Spooner et. al., 2014, 2019 Hawkes, 1990 y otros autores 

Solanum chacoense Bitter  S. arnezii Cardenas 
S. calvescens Bitter  
S. chacoense subsp. chacoense  
S. chacoense subsp. muelleri (Bitter) Hawkes  
S. tuberosum subsp. yanacochense Ochoa  
S. yungasense Hawkes  

Solanum chilliasense Ochoa - 

Solanum chiquidenum Ochoa S. ariduphilum Ochoa  
S. chiquidenum forma amazonense Ochoa  
S. chiquidenum var. gracile Ochoa 
S. chiquidenum var. robustum Ochoa  

Solanum chomatophilum Bitter  S. chomatophilum forma sausianense Ochoa 
S. chomatophilum var. subnivale Ochoa 
S. huarochiriense Ochoa 
S. jalcae Ochoa 
S. pascoense Ochoa 
S. taulisense Ochoa 

Solanum clarum Correll  - 

Solanum colombianum Dunal  S. cacetanum Ochoa 
S. calacalinum Ochoa 
S. jaenense Ochoa 
S. moscopanum Hawkes  
S. nemorosum Ochoa 
S. orocense Ochoa 
S. otites Dunal  
S. pamplonense L.E. López  
S. subpanduratum Ochoa 
S. paramoense Bitter  
S. sucubunense Ochoa 

Solanum commersonii Dunal  - 

Solanum contumazaense Ochoa  - 

Solanum demissum Lindl. S. × semidemissum Juz.  

Solanum × doddsii Correll  - 

Solanum dolichocremastrum Bitter  S. chavinense Correll  
S. huanuchense Ochoa  

Solanum × edinense Berthault  S. × edinense subsp. salamanii (Hawkes) Hawkes   

Solanum ehrenbergii (Bitter) Rydb. S. cardiophyllum subsp. ehrenbergii Bitter  

Solanum flahaultii Bitter  S. neovalenzuelae L.E.López  

Solanum gandarillasii Cárdenas  - 

Solanum garcia-barrigae Ochoa  S. donachui (Ochoa) Ochoa  

Solanum gracilifrons Bitter  - 

Solanum guerreroense Correll  - 

Solanum hastiforme Correll  - 

Solanum hintonii Correll  - 
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Spooner et. al., 2014, 2019 Hawkes, 1990 y otros autores 

Solanum hjertingii Hawkes  S. hjertingii var. physaloides (Correll) Hawkes   
S. leptosepalum Correll 
S. matehualae Hjert. & T.R. Tarn  

Solanum hougasii Correll  - 

Solanum huancabambense Ochoa  - 

Solanum humectophilum Ochoa  - 

Solanum hypacrarthrum Bitter  S. guzmanguense Whalen & Sagást.  

Solanum immite Dunal  S. yamobambense Ochoa  

Solanum incasicum Ochoa  - 

Solanum infundibuliforme Phil. - 

Solanum iopetalum (Bitter) Hawkes  S. brachycarpum (Correll) Correll  

Solanum jamesii Torr - 

Solanum kurtzianum Bitter & Wittm S. ruiz-lealii Brücher  

Solanum laxissimum Bitter  S. neovargasii Ochoa  
S. santolallae Vargas  

Solanum lesteri Hawkes & Hjert - 

Solanum lignicaule Vargas  - 

Solanum limbaniense Ochoa  - 

Solanum lobbianum Bitter - 

Solanum longiconicum Bitter  - 

Solanum maglia Schltdl. - 

Solanum malmeanum Bitter  - 

Solanum medians Bitter  S. arahuayum Ochoa  
S. sandemanii Hawkes  
S. tacnaense Ochoa  
S. weberbaueri Bitter  

Solanum × michoacanum (Bitter) Rydb. - 

Solanum microdontum Bitter  S. microdontum subsp. gigantophyllum (Bitter) Hawkes & 
Hjert.  
S. microdontum var. montepuncoense Ochoa  

Solanum minutifoliolum Correll - 

Solanum mochiquense Ochoa  S. chancayense Ochoa  
S. incahuasinum Ochoa 

Solanum morelliforme Bitter & Muench  - 

Solanum multiinterruptum Bitter  S. chrysoflorum Ochoa  
S. moniliforme Correll  
S. multiinterruptum forma albiflorum Ochoa  
S. multiinterruptum forma longipilosum Correll 
S. multiinterruptum var. machaytambinum Ochoa 

Solanum neocardenasii Hawkes & Hjert. - 

Solanum neorossii Hawkes & Hjert. - 

Solanum × neoweberbaueri Wittm. - 

Solanum nubicola Ochoa  - 
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Spooner et. al., 2014, 2019 Hawkes, 1990 y otros autores 

Solanum okadae Hawkes & Hjert. - 

Solanum olmosense Ochoa  - 

Solanum oxycarpum Schiede  - 

Solanum paucissectum Ochoa  - 

Solanum pillahuatense Vargas  - 

Solanum pinnatisectum Dunal  - 

Solanum piurae Bitter  - 

Solanum polyadenium Greenm. - 

Solanum raphanifolium Cárdenas & 
Hawkes 

S. hawkesii Cárdenas  

Solanum raquialatum Ochoa  S. ingaefolium Ochoa  

Solanum × rechei Hawkes & Hjert.  - 

Solanum rhomboideilanceolatum Ochoa  - 

Solanum salasianum Ochoa  - 

Solanum × sambucinum Rydb - 

Solanum scabrifolium Ochoa  - 

Solanum schenckii Bitter  - 

Solanum simplicissimum Ochoa - 

Solanum sogarandinum Ochoa  - 

Solanum stenophyllidium Bitter  S. brachistotrichium (Bitter) Rydb.  
S. nayaritense (Bitter) Rydb. 

Solanum stipuloideum Rusby S. circaeifolium Bitter  
S. circaeifolium subsp. quimense Hawkes & Hjert.  
S. capsicibaccatum Cárdenas  
S. soestii Hawkes & Hjert. 

Solanum stoloniferum Schltdl. S. fendleri A. Gray  
S. fendleri subsp. arizonicum Hawkes  
S. papita Rydb. 
S. polytrichon Rydb.  
S. stoloniferum subsp. moreliae Hawkes  

Solanum tarnii Hawkes & Hjert. - 

Solanum trifidum Correll  - 

Solanum trinitense Ochoa  - 

Solanum × vallis-mexici Juz. - 

Solanum velardei Ochoa - 

Solanum venturii Hawkes & Hjert - 

Solanum vernei Bitter & Wittm. - 

Solanum verrucosum Schltdl. S. macropilosum Correll  

Solanum violaceimarmoratum Bitter  S. multiflorum Vargas  
S. neovavilovii Ochoa  
S. urubambae Juz.  
S. villuspetalum Vargas  

Solanum wittmackii Bitter  - 

Solanum woodsonii Correll - 
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Anexo 4. Mapas de distribución potencial de los parientes silvestres de S. tuberosum 

 

 

Anexo 4.1. Mapas de distribución potencial por el método de modelamiento de los 
parientes silvestres de S. tuberosum 
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Mapa 1. Distribución potencial de S. acaule 
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Mapa 2. Distribución potencial de S. acroglossum 
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Mapa 3. Distribución potencial de S. acroscopicum 
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Mapa 4. Distribución potencial de S. × aemulans 
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Mapa 5. Distribución potencial de S. agrimonifolium 
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Mapa 6. Distribución potencial de S. albicans 
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Mapa 7. Distribución potencial de S. albornozii 
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Mapa 8. Distribución potencial de S. anamatophilum 
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Mapa 9. Distribución potencial de S. ancophillum 
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Mapa 10. Distribución potencial de S. andreanum 
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Mapa 11. Distribución potencial de S. berthaultii 
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Mapa 12. Distribución potencial de S. boliviense 
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Mapa 13. Distribución potencial de S. brevicaule 
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Mapa 14. Distribución potencial de S. × brucheri 
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Mapa 15. Distribución potencial de S. buesii 
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Mapa 16. Distribución potencial deS. bulbocastanum 
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Mapa 17. Distribución potencial de S. burkartii 
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Mapa 18. Distribución potencial de S. cajamarquense 
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Mapa 19. Distribución potencial de S. candolleanum 
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Mapa 20. Distribución potencial de S. cantense 
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Mapa 21. Distribución potencial de S. cardiophyllum 
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Mapa 22. Distribución potencial de S. chacoense 
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Mapa 23. Distribución potencial de S. chiquidenum 
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Mapa 24. Distribución potencial de S. chomatophilum 
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Mapa 25. Distribución potencial de S. clarum 
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Mapa 26. Distribución potencial de S. colombianum 
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Mapa 27. Distribución potencial de S. commersonii 
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Mapa 28. Distribución potencial de S. contumazaense 
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Mapa 29. Distribución potencial de S. demissum 
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Mapa 30. Distribución potencial de S. × doddsii 
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Mapa 31. Distribución potencial de S. dolichocremastrum 
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Mapa 32. Distribución potencial de S. × edinense 
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Mapa 33. Distribución potencial de S. ehrenbergii 
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Mapa 34. Distribución potencial de S. flahaultii 
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Mapa 35. Distribución potencial de S. gandarillasii 
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Mapa 36. Distribución potencial de S. hastiforme 
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Mapa 37. Distribución potencial de S. hintonii 
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Mapa 38. Distribución potencia del S. hjertingii 
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Mapa 39. Distribución potencial de S. hougasii 
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Mapa 40. Distribución potencial de S. huancabambense 
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Mapa 41. Distribución potencial de S. humectophilum 
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Mapa 42. Distribución potencial de S. hypacrarthrum 
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Mapa 43. Distribución potencial de S. immite 
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Mapa 44. Distribución potencial de S. infundibuliforme 



153 
 

 

Mapa 45. Distribución potencial de S. iopetalum 
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Mapa 46. Distribución potencial de S. jamesii 
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Mapa 47. Distribución potencial de S. kurtzianum 
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Mapa 48. Distribución potencial de S. laxissimum 
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Mapa 49. Distribución potencial de S. lesteri 
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Mapa 50. Distribución potencial de S. lignicaule 
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Mapa 51. Distribución potencial de S. limbaniense 
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Mapa 52. Distribución potencial de S. lobbianum 
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Mapa 53. Distribución potencial de S. longiconicum 
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Mapa 54. Distribución potencial de S. maglia 



163 
 

 

Mapa 55. Distribución potencial de S. malmeanum 
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Mapa 56. Distribución potencial de S. medians 
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Mapa 57. Distribución potencial de S. × michoacanum 
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Mapa 58. Distribución potencial de S. microdontum 
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Mapa 59. Distribución potencial de S. minutifoliolum 
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Mapa 60. Distribución potencial de S. mochiquense 
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Mapa 61. Distribución potencial de S. morelliforme 
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Mapa 62. Distribución potencial de S. multiinterruptum 
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Mapa 63. Distribución potencial de S. neocardenasii 
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Mapa 64. Distribución potencial de S. neorossii 
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Mapa 65. Distribución potencial de S. × neoweberbaueri 
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Mapa 66. Distribución potencial de S. okadae 



175 
 

 

Mapa 67. Distribución potencial de S. oxycarpum 
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Mapa 68. Distribución potencial de S. pillahuatense 
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Mapa 69. Distribución potencial de S. pinnatisectum 
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Mapa 70. Distribución potencial de S. piurae 
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Mapa 71. Distribución potencial de S. polyadenium 
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Mapa 72. Distribución potencial de S. raphanifolium 
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Mapa 73. Distribución potencial de S. raquialatum 
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Mapa 74. Distribución potencial de S. × rechei 
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Mapa 75. Distribución potencial de S. rhomboideilanceolatum 
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Mapa 76. Distribución potencial de S. × sambucinum 
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Mapa 77. Distribución potencial de S. schenckii 
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Mapa 78. Distribución potencial de S. sogarandinum 
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Mapa 79. Distribución potencial de S. stenophyllidium 
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Mapa 80. Distribución potencial de S. stipuloideum 
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Mapa 81. Distribución potencial de S. stoloniferum 
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Mapa 82. Distribución potencial de S. tarnii 
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Mapa 83. Distribución potencial de S. trifidum 
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Mapa 84. Distribución potencial de S. × vallis-mexici 
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Mapa 85. Distribución potencial de S. velardei 
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Mapa 86. Distribución potencial de S. venturii 
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Mapa 87. Distribución potencial de S. vernei 
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Mapa 88. Distribución potencial de S. verrucosum 
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Mapa 89. Distribución potencial de S. violaceimarmoratum 
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Mapa 90. Distribución potencial de S. wittmackii 
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Mapa 91. Distribución potencial de S. woodsonii 
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Anexo 4.2. Mapas de distribución potencial por el método de a-hull de los parientes silvestres de S. tuberosum 
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Mapa 92. Distribución potencial de S. amayanum 
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Mapa 93. Distribución potencial de S. augustii 
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Mapa 94. Distribución potencial de S. ayacuchense 
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Mapa 95. Distribución potencial de S. × blanco-galdosii 
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Mapa 96. Distribución potencial de S. bombycinum 
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Mapa 97. Distribución potencial de S. chilliasense 
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Mapa 98. Distribución potencial de S. garcia-barrigae 
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Mapa 99. Distribución potencial de S. gracilifrons 
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Mapa 100. Distribución potencial de S. guerreroense 
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Mapa 101. Distribución potencial de S. incasicum 
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Mapa 102. Distribución potencial de S. nubicola 
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Mapa 103. Distribución potencial de S. olmosense 
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Mapa 104. Distribución potencial de S. paucissectum 
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Mapa 105. Distribución potencial de S. scabrifolium 
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Mapa 106. Distribución potencial de S. simplicissimum 
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Mapa 107. Distribución potencial de S. trinitense 


