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“Yo me pregunto viendo el diente palido de un tépalo, el regazo perfecto de sus
intimos lunares, el suave fuego de su simetria, ¢como se preparoé bajo la
tierra?,¢,como donde no habia sino polvo, pedruscos o ceniza, surgio incitante,
pura, aderezada, encrespando en la vida su hermosura?

Fragmento de “Alstroemeria” de Pablo Neruda.
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RESUMEN

Esta tesis doctoral se centré en la caracterizacion detallada del complejo
Alstroemeria pulchra, utilizando un enfoque integrativo que combiné analisis
morfo-colorimétricos, citoldgicos, moleculares y ecoldgicos para discernir
unidades taxonOmicas discretas. A través de métodos avanzados en
morfometria geométrica y analisis colorimétricos, se logré una cuantificacién y
comparacion precisa de la morfologia y coloracién florales, destacando la
diferenciacion de Alstroemeria pulchra var. maxima y A. pulchra subsp.
lavandulacea de A. pulchra var. pulchra. Los analisis discriminantes destacaron
la capacidad de estos caracteres para diferenciar taxones, especialmente de A.
pulchra var. maxima y A. pulchra subsp. lavandulacea con sus caracteristicas
morfolégicas y colorimétricas distintivas. Ademas, la inclusion de estudios
citologicos y moleculares proporcioné una comprensién mas profunda de la
estructura genética y la evolucion del complejo. La variabilidad genética
encontrada en A. pulchra var. pulchra, A. pulchra subsp. lavandulacea y A.
magnifica subsp. magenta sugiere la existencia de procesos adaptativos
recientes o activos, resaltando la importancia de estudios futuros que incluyan
mas especies y poblaciones para explorar eventos de hibridacion dentro del
género. Este trabajo contribuye al conocimiento taxonémico de Alstroemeria,
enfatizando la necesidad de enfoques multidisciplinarios para una taxonomia
botanica precisa y fundamentada, proporcionando bases sélidas para la
conservacion y comprension de la biodiversidad en este género endémico de

alto interés ecoldgico y ornamental.
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ABSTRACT

This doctoral thesis focused on the detailed characterization of the Alstroemeria
pulchra complex, using an integrative approach that combined morpho-
colorimetric, cytological, molecular, and ecological analyses to discern discrete
taxonomic units. Through advanced methods in geometric morphometry and
colorimetric analyses, precise quantification and comparison of floral
morphology and coloration were achieved, highlighting the differentiation of
Alstroemeria pulchra var. maxima and A. pulchra subsp. lavandulacea from A.
pulchra var. pulchra. Discriminant analyses emphasized the ability of these
characters to differentiate taxa, particularly A. pulchra var. maxima and A.
pulchra subsp. lavandulacea with their distinctive morphological and colorimetric
characteristics. Furthermore, the inclusion of cytological and molecular studies
provided a deeper understanding of the genetic structure and evolution of the
complex. The genetic variability found in A. pulchra var. pulchra, A. pulchra
subsp. lavandulacea, and A. magnifica subsp. magenta suggests the existence
of recent or active adaptive processes, highlighting the importance of future
studies that include more species and populations to explore hybridization
events within the genus. This work contributes to the taxonomic knowledge of
Alstroemeria, emphasizing the need for multidisciplinary approaches for
accurate and evidence-based botanical taxonomy, providing solid foundations
for the conservation and understanding of biodiversity in this genus of high

ecological and ornamental interest.
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INTRODUCCION

En Chile, el catalogo de flora vascular realizado por Rodriguez y colaboradores
(Rodriguez et al., 2018) representa la sintesis taxonémica y geografica mas
reciente de la flora vascular de Chile continental e insular. Esta obra evidencia la
alta riqueza y endemismo de la flora vascular presente en el pais, contabilizando
5.471 especies distribuidas en 1.121 géneros y 186 familias. De estas, el 85,1%
son nativas y un 39,2% (2.145 especies) son endémicas de Chile (Rodriguez et
al., 2018). La mayor biodiversidad se concentra en la zona central del pais, siendo
esta reconocida como uno de los 25 hotspots globales, debido al gran numero de
especies endémicas presentes y el grado de amenaza que enfrentan (Myers et
al., 2000). En afos recientes se ha demostrado que estos hotspots se han visto
mas afectados durante el Antropoceno (Le Roux et al.,, 2019). Dentro de las
monocotiledéneas, Alstroemeria L. con 57 taxones aceptados sobresale como
uno de los géneros mas diversos entre las Monocotiledoneas presentes en el
hotspot de Chile central, con un 82% de endemismo (Mufoz-Schick y Moreira,
2003; Finot et al., 2018b). De estos taxones, cinco especies son compartidas con
Argentina y una con Peru (Sanso, 1996; Hofreiter y Rodriguez, 2006; Finot et al.,
2018a).

Alstroemeria L. pertenece a la familia Alstroemeriaceae Dumort. nom.
cons. que agrupa alrededor de 200 especies, todas endémicas del hemisferio sur
y predominantemente sudamericanas. Se reconocen dos subfamilias dentro de
Alstroemeriaceae: Luzuriagoideae, que incluye a los géneros Drymophila R. Br.
(1 sp.) y Luzuriaga Ruiz y Pav. (4 spp.), con representantes en Australia, Chile y
Nueva Zelanda; y la subfamilia Alstroemerioideae, que comprende tres géneros:
Alstroemeria (91 spp.), Bomarea Mirb. (120 spp.) y Leontochir Phil. (1 sp.)

(Chacén et al., 2012b; Givnish et al., 2016; Finot et al., 2018b).



Después de Bomarea, Alstroemeria se posiciona como el segundo género
mas diverso de la familia, con una biodiversidad concentrada principalmente en
Chile y Brasil (Fig. 1b) (Chacon et al., 2012b). En el territorio chileno, Alstroemeria
ha sido documentada desde los 20°S (Region de Tarapacd) hasta los 53°S
(Region de Magallanes), con una mayor presencia entre los 28°S (Region de
Coquimbo) y 37°S (Region del Biobio) (Finot et al., 2018a) (Fig. 1c). Esta ultima
zona también es la que ha sido mas impactada por efectos antrépicos,
principalmente por el cambio en el uso de suelos y las consecuencias posteriores
como los incendios forestales y colonizacion de especies invasoras, los bosques
nativos han sido reemplazados por terrenos urbanizados, cultivos o plantaciones
forestales con una rapida expansion especialmente durante el periodo entre 1986
a 2001, con dafios irreparables para estos ecosistemas (Arroyo et al., 2008;

Heilmayr et al., 2016).
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Figura 1. a. Distribucion geogréafica de Alstroemeria (puntos azules) y Bomarea
(puntos rojos) en Sudamérica. EI sombreado, indica precipitacion anual en
milimetros. b. Taxones de Alstroemeria por pais (Sanso, 1996; Assis, 2001;
Mufioz-Schick y Moreira, 2003; Assis y Mello-Silva, 2002; Finot et al., 2018a). c.
Distribucion del género Alstroemeria en Chile, basado en las colecciones de los



herbarios CONC y SGO. s: Modificado de Chacon et al., 2012b; b y ¢: Modificado
de Finot et al., 2018a.

Estudios taxondmicos en Alstroemeria

El género Alstroemeria fue establecido por Linneo en 1762, en honor a su
discipulo, el botanico sueco Klaus von Alstrémer. Linneo originalmente incluyé
tres especies que habian sido descritas previamente por el Padre Louis Feuilee
en 1714 bajo el nombre Hemerocallis L. La familia Alstroemeriaceae fue
reconocida inicialmente por Dumortier en 1829. Sin embargo, varios autores
posicionaron al género dentro de Amaryllidaceae (Herbert, 1837; Baker, 1888;
Pax, 1888), debido a las flores epiginas y la inflorescencia umbelada presente
en la mayoria de las especies. Buxbaum (1954) argumenté que las flores son
pseudoepiginas, ya que para ser consideradas epiginas, estas deben formarse
por la unién de la parte basal de los tépalos y filamentos con el ovario. Dahlgren
et al. (1985) reconocieron a Alstroemeriaceae como una familia separada de las
Amarilidaceas, destacando la presencia de nectarios en el perigonio (sin
nectarios septales) y patrones de maculas en los tépalos como sinapomorfias
del orden Liliales. Hutchinson (1959) agrup6 a Alstroemeriaceae junto a
Petermanniaceae y Philesiaceae dentro del orden Alstroemeriales.

Analisis basados en secuencias de ADN han mostrado a
Alstroemeriaceae en un clado monofilético junto a Luzuriagaceae Ruiz y Pav.,
Uvulariaceae p.p., y Colchicaceae (sensu Dahlgren et al., 1985). Chase et al.
(1995a) basaron su descripcion de este clado en la informacion del gen
cloroplastidial rbcL. Posteriormente, Chase et al. (1995b) y Rudall et al. (2000)
realizaron andlisis utilizando informacion combinada de dos regiones
cloroplastidiales (rbcL, trnL-F) y datos morfolégicos. Chacén et al. (2012b)
llevaron a cabo un estudio filogenético utilizando tres genes cloroplastidiales

(ndhF, matK, rbcL), uno mitocondrial (matR), y el espaciador nuclear ribosomal



transcrito interno completo (ITS) de 153 individuos, representando 125 de las
200 especies de la familia Alstroemeriaceae para ese entonces. Este estudio
sugirié que el ancestro comun entre las familias Colchicaceae y
Alstroemeriaceae vivio en el Cretacico tardio, en el sur de Sudamérica y
Australasia. Las especies chilenas de Alstroemeria, adaptadas a climas mas
secos, se diversificaron entre 11,2 a 26,8 millones de afios atras (Chacon et al.,
2012b).

Diversos autores han realizado importantes estudios taxonémicos en la
familia Alstroemeriaceae, particularmente en Alstroemeria y Bomarea,
aportando significativamente a la descripcion de las especies de estos diversos
géneros. Destacan los trabajos de Sanso (1996; 2002) en Alstroemeria y Sanso
y Xifreda (1995) en Bomarea. Adicionalmente, junto a otros autores llevaron a
cabo estudios citolégicos, morfolégicos y genéticos en ambos géneros (Xifreda,
1992; Xifreda y Sanso, 1992; Sanso y Hunziker, 1998; Sanso y Xifreda, 2001;
Aagesen y Sanso, 2003). Marta Camargo de Assis realiz6é una revision de
Alstroemeria para Brasil y paises aledafios (Assis, 2001). Trabajos posteriores
realizados por Assis y colaboradores describen nuevos taxones, ascendiendo a
40 las especies descritas para esa zona geografica (Assis y Mello-Silva, 2002;
Assis y Mello-Silva, 2004; Assis, 2003, 2004, 2006, 2009).

En Chile, el reconocimiento y estudio de Alstroemeria se amplio
principalmente gracias a los trabajos de Gay (1854) y Philippi (1860-1896),
quienes, en conjunto, reconocieron 33 especies. Posteriormente Bayer (1987)
realizd una revision taxonémica del género Alstroemeria para Chile, incluyendo
31 especies y numerosos taxones infraespecificos, ascendiendo a 42 el nimero
de taxones reconocidos para Chile. En afios posteriores, los trabajos realizados
por Mufioz-Schick y Moreira (2003) y los de Finot y colaboradores (Finot et al.,

2018a; Finot et al., 2018b) son obras que han ayudado a la difusién de los



estudios y conocimiento de la biodiversidad de este género en Chile. En la
actualidad, se reconocen 38 especies y 19 taxones infraespecificos de
Alstroemeria (Finot et al., 2018a). Recientemente, el andlisis de caracteres
complementarios (morfolégicos y citolégicos) permitié reconocer una nueva
especie, Alstroemeria esteparica Gl. Rojas, endémica de la Patagonia sur de
Chile y Argentina (Rojas y Baeza 2021).

Una caracteristica de las especies chilenas del género es que pocas especies
son consideradas como entidades bien delimitadas (Bayer, 1987). La presencia
de formas de transicion entre los extremos de algunas especies estrechamente
relacionadas como Alstroemeria pulchra Sims y Alstroemeria magnifica Herb.;
Alstroemeria hookeri G.Lodd., Alstroemeria angustifolia Herb. y Alstroemeria
pallida Graham; Alstroemeria ligtu L. y Alstroemeria presliana Kunth, ha
dificultado la delimitacion de sus entidades infraespecificas (Bayer, 1987).
Adicionalmente, el nimero de taxones infraespecificos descritos para estas
estas y otras especies ha aumentado considerablemente (Bayer, 1987), para
Chile se reconocen diez (10) subespecies y nueve (9) variedades de
Alstroemeria (Finot et al., 2018a). En la actualidad, once de estas especies son
consideradas como complejos, especies compuestas por dos a cuatro
entidades taxondmicas infraespecificas (subespecies y variedades) (Ruiz et al.,

2010; Dhiman y Kashyap, 2022).

Estudios morfométricos en Alstroemeria

La morfologia floral, en particular la forma y el color de la flor, son las
caracteristicas mas reconocidas en Alstroemeria y otros géneros de flores
ornamentales (Hatamzadeh et al., 2012). Estos atributos no solo determinan su

valor comercial, sino que también tienen una importancia ecolégica al



desempenfiar un papel crucial en la polinizacién (He et al., 2011).

Varias especies de Alstroemeria carecen de descripciones taxondmicas
detalladas (p. ej. Sims, 1823; Herbert, 1837; Philippi, 1860), estudios posteriores
se han basado en complementar los antecedentes taxonomicos y evaluar los
limites entre los taxones utilizando principalmente medidas lineales de las
estructuras vegetativas y de sus flores, describiendo sus colores, patrones de
ornamentacion y mediciones diferenciadas entre tépalos externos, internos
superiores e interno inferior (Bayer, 1987; Sanso, 1992, Kashihara et al., 2011).
Debido a la relacién de los caracteres morfolégicos con factores genéticos,
ecologicos y evolutivos, resulta importante estudiar la forma de las flores y su
variacion (Bookstein, 2022). En este sentido, y a diferencia de la morfometria
lineal, que se basa principalmente en medidas como el largo y ancho, la
morfometria geométrica se centra en la forma de las estructuras, en palabras
simples, este enfoque permite descomponer la variacion de la forma y tener una
comprension mas detallada de los patrones de variacion morfolégica, que con
métodos tradicionales puede ser imperceptible (Slice, 2007).

Estudios en especies de la familia Orchidaceae han demostrado que la
morfometria geométrica presenta gran utilidad para caracterizar la forma de sus
flores, ayudando a resolver problemas taxonémicos en grupos fenotipicamente
afines, analizando sus formas variables y complejas (p. ej. Gomez y Perfeccti,
2010; Van der Niet et al., 2010; Hernandez y Aké, 2014; Innangi y 1zzo, 2014).
En Alstroemeria, la morfometria geométrica ha sido escasamente explorada
(Chitwood et al., 2012), y posee el potencial para capturar sutilezas en la forma
floral que podrian ser cruciales para delimitar las entidades taxonémicas. Un
estudio reciente (Ruiz, 2023) analiz6 la variacion en la forma del contorno de 130
tépalos del complejo A. hookeri mediante morfometria geométrica en dos

dimensiones (2D), si bien obtuvieron diferencias morfométricas estadisticamente



significativas, no les fue posible obtener un patrén reconocible entre las cuatro
subespecies del complejo.

Por otro lado, un estudio en el complejo A. presliana, demostré la utilidad de
combinar caracteres colorimétricos y morfométricos en la delimitacién de sus
taxones infraespecificos (Finot et al., 2016). La integracién de la colorimetria y
morfometria geométrica con otras fuentes de informacién podria ser una
estrategia prometedora para abordar y resolver los desafios taxonomicos

actuales en Alstroemeria.

Estudios colorimétricos en Alstroemeria

El color de las flores es una caracteristica que ha sido tradicionalmente
descrita en base a un criterio subjetivo debido a la percepcién e interpretacion
humana (Finot et al., 2015). En Alstroemeria, la variabilidad en el color de las
flores es notable, abarcando desde tonos blancos hasta amarillos, naranjos,
rosas, rojos y violetas (Mufioz-Schick y Moreira, 2003). Pero esta variacion no es
casual, el color de las flores es una caracteristica que desempefia un papel
crucial en la atracciéon de polinizadores y, por lo tanto, en su reproduccion.
Algunos trabajos han evidenciado que los insectos pueden diferenciar una flor de
otra en base al color y patrones de ornamentacion, estas variaciones podrian, por
ejemplo, influir en la tasa de visita de una flor (Chittka et al., 2004, McEwen y
Vamosi, 2010).

Los caracteres morfolégicos utilizados en descripciones y claves taxonémicas en
Alstroemeria derivan principalmente de sus flores: color predominante, forma,
posicidén y patrones de manchas de los tépalos, morfologia de la inflorescencia,
junto con la forma de las hojas y otros caracteres vegetativos (Bayer, 1986;

Sanso, 1996; Finot et al., 2018a).



Diversos estudios han demostrado que el color de la corola, medido
objetivamente, posee gran valor discriminante incluso entre subespecies o
variedades (Ngrbaek et al., 1996; Abdelaziz et al., 2011; Finot et al., 2015, 2016).
Por ejemplo, diversos autores han utilizado técnicas colorimétricas para resolver
problemas taxonomicos en especies de la familia Orchidaceae (p. ej. Smith et al.,
2010; Kolanowska et al., 2016; Szlachetko et al., 2022; Castellanos-Ramirez et
al., 2023). Estos estudios han demostrado que la cuantificacion precisa del color
puede ser una herramienta util en la delimitacion de especies y variedades dentro
de grupos taxonomicos fenotipicamente afines.

Los primeros estudios que cuantificaron el color de las flores en
Alstroemeria se enfocaron en identificar los pigmentos responsables y su
variacion a partir de material cultivado en invernadero (Saito et al., 1985, 1988).
Afos después, Ngrbaek et al. (1996) a partir del estudio de 28 especies de
Alstroemeria, de procedencia chilena en su mayoria, identifica siete antocianinas
responsables de la coloracién de las flores, caracterizando, cuantificando y
comparando su variacion entre los taxones evaluados. Este autor hace referencia
a la utilidad taxonomica del color de las flores, debido a las diferencias
cuantificadas entre especies y taxones infraespecificos (Ngrbaek et al., 1996).

Estudios posteriores del color de las flores (Finot et al., 2015a, 2016,
2018a) se han centrado en la medicidén del color en tépalos frescos a través de
espectrofotometria, que permite caracterizar el color de un objeto en un espacio
de color determinado, el mas utilizado es el espacio CIELab (CIE, 1978) que
permite representar los colores de manera precisa, facilitando la identificacion de
diferencias crométicas no detectables en otros espacios de color. Aunque esta
aproximacioén puede ser limitada en la estimacion de los diferentes colores
presentes en un tépalo, es una replicable aproximacién para estimar el color

principal de los tépalos y puede ser complementada con otras fuentes de



informacion, su estudio y analisis ha permitido diferenciar taxones de
Alstroemeria a nivel inter e intraespecifico, minimizando el error por interpretacion
y corroborando el valor taxonémico de este caracter, aun no estudiado en

diversos taxones de Alstroemeria (Finot et al., 2015a, 2016, 2018a).

Estudios cariolégicos en Alstroemeria

Se ha demostrado ampliamente que los estudios carioldgicos representan
una valiosa y complementaria herramienta de comparacién a distintos niveles
taxonémicos (Schrader et al., 2000; Matsumoto et al., 2000).

Dentro de estos estudios, se ha detectado una gran variaciéon en el tamafio y
arquitectura del ADN de las monocotiledoneas para organizar sus cromosomas,
caracteristicas destacables en comparacion al resto de las angiospermas (Leitch
et al., 2007; Chacén et al., 2012a). Una revision de las caracteristicas genémicas
de las monocotiledéneas se basé en 534 de los cerca de 2.800 géneros,
revelando que el orden Liliales posee amplios genomas y rangos de poliploidia
(hasta 22x) (Leitch et al., 2010). La informacion citogenética de Liliales aun es
dispersa y escasa, y muchos clados aun no han sido analizados desde un
contexto filogenético (Chacon et al., 2012a). Por ejemplo, la apariencia basica del
set cromosdmico es conocido como cariotipo y muestra una variacion taxonémica
comparable a la morfologia de un organismo (Kim, 1992), su estudio ha permitido
evidenciar una tendencia hacia el aumento de la asimetria de los cariotipos en
angiospermas, como se ha evidenciado en Asteraceas (Kim, 1992).

En Alstroemeria los estudios cariologicos han demostrado ser un efectivo método
para detectar patrones de variabilidad genética incluso entre poblaciones de un
mismo taxon y representa una importante caracteristica que ayuda a comprender
los procesos evolutivos de las especies y su taxonomia (Cajas et al., 2009; Baeza

et al., 2010, 2015a, 2015b, 2018a, 2018b).



Solo el 24% de la familia Alstroemeriaceae ha sido estudiada desde
perspectivas citogenéticas, siendo el género Alstroemeria el mas representativo
(27 taxa), en Chile aun se desconoce el cariotipo de diversos taxones a nivel inter
e intraespecifico (Jara-Seguel et al., 2021), dilucidar los cariotipos de distintos
taxa y poblaciones podrian dar una mejor visién de los procesos cromosOmicos

que estan ocurriendo en Alstroemeria.

Estudios genéticos en Alstroemeria

Para entender la variabilidad genética de las especies y poblaciones de
Alstroemeria, es importante considerar algunos métodos de dispersion de sus
poblaciones, como el modo de multiplicacion vegetativa, modo de polinizacion o
de dispersion de semillas, entre otros (Ruiz et al. 2010). En Alstroemeria, las
semillas son dispersadas por un modo denominado por Vittoz y Engler (2007)
como balocoria, donde la explosion del fruto (capsula) eyecta y dispersa las
semillas (Finot et al., 2018b). En general, las distancias publicadas son escasas
y variadas, dentro de rangos generales las distancias van 1 a 5 metros de la
planta (Vittoz y Engler, 2007). Este modo de dispersiéon de semillas es limitado si
se compara con otros como el asistido por el viento (anemocoria) o por animales
(zoocoria) que pueden llegar hasta los 1.500 metros de distancia (Vittoz y Engler,
2007, Ruiz et al., 2010).

Por otro lado, el principal modo de propagacion de individuos en las poblaciones
de Alstroemeria es vegetativa, a través de la multiplicacion y division de sus
rizomas, este factor podria contribuir a mantener altos niveles de estructura
genética en sus poblaciones (Ruiz et al., 2010).

La polinizacion es un proceso fundamental relacionado al intercambio genético

de una planta, si los individuos tienen una polinizacién entomofila activa, se
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esperaria una alta variabilidad genética a nivel intrapoblacional y una baja
variabilidad interpoblacional (Hamrick y Godt, 1996). En contraste, cuando existe
autocompatibilidad y reproduccién vegetativa, es esperable encontrar una baja
variabilidad intrapoblacional y una alta variabilidad interpoblacional (Hamrick y
Godt, 1996).

Un estudio realizado en A. hookeri (Ruiz et al., 2010) estimaron los niveles de
variabilidad genética y estructura poblacional, detectando que los individuos de
las poblaciones analizadas estan fuertemente influenciados por su sistema de
reproduccién cruzada (con autofecundaciéon ocasional), reproduccion vegetativa
y la limitada capacidad de dispersion de semillas, adicionalmente aquellas
poblaciones que enfrentan un mayor aislamiento geografico, sumado a
condiciones climaticas contrastantes, limitarian aun mas el flujo génico entre
poblaciones (Ruiz et al., 2010).

Los estudios moleculares son cruciales para determinar la variabilidad genética,
estimar relaciones filogenéticas y poner a prueba las hipétesis de especies, nos
pueden ayudar a comprender los procesos evolutivos y adaptativos de los
diferentes taxones y sus poblaciones. Sin embargo, para lograr estimar
filogenias, previamente es necesario superar algunos desafios, como por
ejemplo, obtener ADN de calidad y encontrar regiones genéticas con suficiente
resolucion para mostrar la divergencia de los taxones estudiados (Koopman,
2005).

Diversas aproximaciones han sido utilizadas para caracterizar la
diversidad genética en estudios sistematicos y evolutivos (Allendorf et al., 2010).
En Alstroemeria, diversos métodos moleculares se han utilizado en el ultimo
tiempo incluyendo reconstrucciones filogenéticas a partir de ADN cloroplastidial,
mitocondrial y nuclear (Ruiz et al., 2010; Souto y Premoli, 2003; Chacén, 2012).

Chacén et al. (2012a) realiz6 estudios filogenéticos en el género
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Alstroemeria, basandose en secuencias de ADN y datos citolégicos de muestras
de Chile, Argentina y Brasil. Los altos valores de soporte de Boostrap obtenidos
en ese estudio respaldan las subfamilias Alstroemerioideae y Luzuriagoideae y
los géneros Drymophila, Luzuriaga, Bomarea y Alstroemeria como clados
monofiléticos. Las especies chilenas de Alstroemeria analizadas son separadas
en dos grupos geograficos: zona norte y zona centro sur de donde derivarian
posteriormente las especies brasilefias del género que se agrupan en un clado
monofilético. Se estima que la diversificacion de Alstroemeria comenzd hace
unos ocho millones de afios aproximadamente (Chacon et al., 2012a).

A pesar de lo prometedor de estos resultados, diversas especies del grupo
chileno aun no han sido documentadas genéticamente, mucho menos a escala
de poblaciones, dificultando la obtencién de evidencia relevante para estimar
patrones locales de diversificacion, particularmente en especies con dudosa
integridad taxonomica (Finot et al., 2018a).

Las nuevas y accesibles tecnologias de secuenciacion de proxima
generacion (Next Generation Sequencing o NGS) ofrecen nuevas posibilidades
para analizar la diversidad genética a escala gendmica (Davey et al., 2011). La
deteccién de polimorfismos simples de ADN nuclear (SNPs) en organismos con
genomas grandes y desconocidos ya no es una limitante y la informacion
obtenida puede ser utilizada para andlisis comparativos entre organismos a
diferentes escalas (Andrews et al., 2016). La implementacion de SNPs puede ser
una mejora significativa para la estimacibn de diversidad genética,
proporcionando marcadores codominantes con alta capacidad de andlisis y
significancia estadistica, en comparacién con otras metodologias como los AFLP
gue requieren una mayor cantidad y calidad de ADN (Allendorf et al., 2010, 2012).
Para propositos taxondmicos, los SNPs pueden mejorar la utilidad de secuencias

de ADN para estimar relaciones filogenéticas entre individuos usando regiones
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especificas, especialmente cuando otros enfoques y datos no clarifican los limites
entre los taxones en estudio o existen discrepancias en los resultados obtenidos
(Lahaye et al., 2008).

Una de las desventajas de algunos analisis basados en NGS es que
poseen ciertas limitantes para realizar estudios gendmicos si no se conocen las
enzimas de restriccion especificas del organismo en estudio, esto es una
dificultad especialmente en organismos donde no se cuenta con informacion
previa sobre su genoma (Suyama y Matsuki, 2015). Una solucion es la
generacion de librerias de datos genéticos mediante PCR (Polymerase Chain
Reaction), que permite amplificar un importante numero de SNPs del genoma, a
partir de multiples partidores adaptados a plataformas NGS, como los ISSR (inter-
simple sequence repeats) (Zietkiewicz et al.,, 1994) una técnica molecular
enfocada en amplificar las regiones entre microsatélites (o SSR, simple sequence
repeats). En esta linea, se ha propuesto el “multiplexed ISSR genotyping by
sequencing” (conocido como MIG-seq) (Suyama y Matsuki, 2015), un eficiente
método NGS basado en PCR que permite la identificacion de novo de secuencias
de ADN, esta técnica permite obtener una gran cantidad de datos genéticos
altamente variables, Utiles para estudios de diversidad genética, poblaciones y/o
relaciones filogenéticas, permitiendo obtener perfiles genéticos sin la necesidad
de informacion previa sobre el ADN de los individuos estudiados (Suyama y
Matsuki, 2015). Dado que el proceso MIG-Seq se basa en PCR, una de sus
principales ventajas es que no requiere grandes cantidades de ADN para obtener
buenos resultados. Se pueden obtener muchos datos de secuencia Utiles para
analisis filogenéticos y genética de poblaciones a partir de una muestra con un
pequefio volumen de ADN (Suyama y Matsuki, 2015).

Debido a la alta variabilidad de estos marcadores amplificados

arbitrariamente, esta técnica destaca como una alternativa donde los ITS u otras
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secuencias variables comunmente utilizadas no poseen suficiente resolucion,
ubicandose en la interfaz entre la filogenia y la biologia de poblaciones (Bussell
et al., 2005). Por ejemplo, estos marcadores podrian ser Utiles para analisis
filogenéticos que involucren especies estrechamente relacionadas o presentan
radiaciones recientes (Bussell et al., 2005).

El uso de NGS vy técnicas de amplificaciéon de ISSR en Alstroemeria puede
resultar desafiante debido a la dificultad de estandarizar estas técnicas en
organismos con genomas amplios y/o desconocidos (Pan et al., 2015). Pese a
ello, trabajos realizados en organismos no modelo han demostrado ser evidencia
de la viabilidad del método para obtener datos genotipicos utiles para estudios
en sistematica y taxonomia (Suyamay Matsuki, 2015; Binh et al., 2018; Murakami

et al., 2020).

Taxonomia Integrativa

La taxonomia es fundamental para explorar y entender la biodiversidad,
donde la taxonomia alfa estudia las especies mientras que la beta las
categorias superiores (Schlick-Steiner et al., 2010).

La integracion de diversas fuentes de informacion (morfologica, citolégica,
molecular, ecolégica) puede ayudar a aclarar la delimitacién y reconocimiento
de entidades discretas (especificas o infraespecificas) (Schlick-Steiner et al.,
2010). Diferentes aproximaciones permiten poner a prueba las hipétesis de
especies, dando un soporte multidimensional y mas objetivo a la delimitacion
taxonomica (Dayrat, 2005).

Un desafio particular en la delimitacion de los limites de especies bajo
enfoques integrativos es la diversidad de hip6tesis generadas a partir de los
diferentes datos obtenidos (Edwards y Knowles, 2014). Tradicionalmente, la

morfologia ha sido el criterio utilizado por los taxonomos para identificar y
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delimitar especies, un criterio que se ha mantenido en muchos casos hasta la
actualidad (Padial y De la Riva, 2009). Parte del problema de los caracteres
morfolégicos radica cuando un taxdn presenta una alta variabilidad, hay
convergencia en los caracteres diferenciadores y/o sus caracteres han sido
abordados desde perspectivas cualitativas.

Dentro del marco conceptual de la taxonomia integrativa (Dayrat, 2005),
las especies son hipotesis y, para construir hipotesis robustas, se deben utilizar
diversas fuentes de informacion independientes (Padial y De la Riva, 2007). Las
hipotesis de especie respaldadas por multiples fuentes de evidencia son mas
robustas en comparacion a aquellas respaldadas por un solo tipo de evidencia
(Dayrat, 2005).

Un enfoque integrativo es esencial tanto para la taxonomia como para la
filogenia. Schlick-Steiner et al. (2009) recomendaron incluir al menos tres
disciplinas independientes, como morfologia, genética y un tercer conjunto de
datos, para explorar la biodiversidad. Las hipotesis de filogenia molecular
también deben conciliarse con datos morfolégicos para determinar
sinapomorfias en clados y discrepancias entre el arbol molecular y la
clasificacion actual. Es necesario un esfuerzo conjunto para desarrollar nuevos
caracteres e integrar las bases de datos morfol6gicos y moleculares (Boury-

Esnault et al., 2013).

Complejo Alstroemeria pulchra

Debido a su variabilidad, Alstroemeria pulchra Sims ha sido fuente de discusion
desde su descripcién y en afios posteriores. Fue originalmente descrita por
John Sims en 1823. Posteriormente, en agosto del mismo afio, fue nuevamente
descrita como Alstroemeria flos-martinii por Ker Gawler, Hooker, meses mas

tarde, la describe con el nombre de Alstroemeria tricolor Hook. En 1888, Baker
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la subordina como una variedad de Alstroemeria ligtu [A. ligtu var. pulchra
(Sims) Baker] (Muioz-Schick y Moreira, 2003; Finot et al., 2018b).

En trabajos posteriores, estos nombres fueron sinonimizados bajo Alstroemeria
pulchra Sims (Bayer, 1987; Mufioz-Schick y Moreira, 2003; Finot et al., 2018a,
b).

Philippi (1864) describe la variedad Alstroemeria pulchra var. maxima Phil., este
taxon fue descrito como una variedad de mayor tamafio de A. pulchra var.
pulchra (Mufioz-Schick y Moreira, 2003). A. pulchra var. maxima se caracterizan
por poseer escapos florales de gran altura (hasta 170 cm) y flores de gran
tamano, sus colores y patrones de ornamentacion son similares a los de A.
pulchra var. pulchra. Su inflorescencia umbelada posee hasta 12 rayos (8 en A.
pulchra var. pulchra) (Finot et al. 2018b). Pese a estas diferencias, la
variabilidad de colores, disefios de las flores y subjetividad en la interpretacion
de los caracteres diagnésticos, dificulta su discriminacion, por lo que los limites
entre estos taxones no estan del todo clarificados (Finot et al., 2018b).

Sus similitudes de distribucién, morfologia, tamafio de la planta y flores
provoco que fuese asociada al complejo A. magnifica (Bayer, 1987). Trabajos
posteriores (Mufioz-Schick y Moreira, 2003; Finot et al., 2015) rechazan esta
hipotesis, considerando la propuesta original de Philippi (1864) propuesta que
se ha mantenido hasta la actualidad (Finot et al., 2018a).

Bayer (1987) describe otro taxdn infraespecifico para A. pulchra, A.
pulchra subsp. lavandulacea, basdndose en especimenes cultivados a partir de
semillas, colectadas en Santa Juana en la provincia de Concepcion por A.
Rodriguez en 1983 (Finot et al. 2018b). La describe morfoldgicamente de menor
tamafio en comparacion con A. pulchra var. pulchra, tépalos de color “lavanda”,
bien mucronados, que la diferenciarian de A. pulchra var. pulchra que posee

flores blanquecinas y tépalos levemente mucronados (Bayer, 1987; Finot et al.,
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2018b). Estudios carioldgicos que incluyeron individuos de A. pulchra subsp.
lavandulacea y A. pulchra var. pulchra, detectaron una férmula cariotipica muy
similar para ambos taxones y un caracter citologico particular, un polimorfismo
de tamafo en el primer par de cromosomas homadlogos (Baeza et al., 2018).
Por otro lado, el cariotipo de A. pulchra var. maxima aun no ha sido
documentado.

A. pulchra subsp. lavandulacea es un taxdn escasamente documentado,
con una distribucion restringida. En su monografia, Mufioz-Schick y Moreira
(2003) no les fue posible encontrar este taxén, tomando como referencia la
localidad donde fueron colectadas las semillas. En un trabajo posterior (Finot et
al., 2018b) se mencionan nuevas poblaciones para este taxdn, que se suman a
la de Santa Juana en la provincia de Concepcién, Region del Biobio.
Hutchinson en 1952 realiza una colecta de A. pulchra subsp. lavandulacea, en
la localidad de Los Alpes, a 4 km de Angol, region de la Araucania, ejemplar
depositado en el herbario SGO (abreviatura segun Thiers, 2023). Se cita otro
material con ubicacion poco especifica (solo dice Chili australis) colectado por
Neger entre 1893 y 1897, el espécimen esta depositado en M (Muinchen) con la
etiqueta “Paratipo”. En afios recientes, nuevas poblaciones ha sido
documentadas (Finot et al., 2018b): en la rivera del Rio Claro, cerca del puente
Rio Claro al norte de Talca en la provincia del Maule (35°10’S, 71°230), en el
Cerro Cayumanque en la region de Nuble (36°42’S, 72°31°0), y poblaciones
aisladas en terreno ahora convertidos en plantaciones forestales, cerca de
Angol (37°52’'S) en la regién de la Araucania, crecen en suelos soleados, duros
y arcillosos entre los 90 y 350 m s.m.

Dada la escasez de registros para A. pulchra subsp. lavandulacea, fue
catalogada por Ravenna et al. (1998) como “insuficientemente conocida”.

Posteriormente, la propuesta del comité de clasificacion del Ministerio del Medio
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Ambiente (2012), clasificé este taxén como “EN PELIGRO [EN
Blab(iii)+B2ab(iii)]”’, por poseer una extension de presencia menor a 500 km2,
(en el documento solo citan dos localidades), su habitat ha sido fuertemente
perturbado por plantaciones forestales, agricultura y accién de herbivoros no
nativos (MMA, 2012). Tampoco ha sido documentada en algin SNASPE del
pais, s6lo se menciona que crece cerca del limite del Parque Nacional
Nahuelbuta (MMA, 2012).

Alstroemeria pulchra var. maxima presenta una morfologia general
similar a A. pulchra, principalmente en el color y patrones de ornamentacion de
sus flores. Sin embargo, su mayor tamafo y algunas caracteristicas
morfologicas la vinculan también con A. magnifica. La diferenciacion entre A.
pulchra var. maxima y A. magnifica ha sido reconocido por diversos autores
(Mufioz-Schick y Moreira, 2003; Finot et al., 2015). Por otro lado, A. pulchra var.
pulchra y A. pulchra subsp. lavandulacea presentan diferencias en sus
distribuciones geograficas, se ha documentado poblaciones aisladas de A.
pulchra subsp. lavandulacea en el valle interior entre las regiones del Maule a la
Araucania, mientras que A. pulchra var. pulchra se distribuye principalmente
desde la region de Coquimbo hacia el sur, desde Santiago hasta la region del
Maule s6lo ha sido documentada en la zona costera.

Morfolégicamente, poseen leves diferencias en la forma y color de sus flores, A.
pulchra subsp. lavandulacea se caracteriza por tépalos mas mucronados y de
tonos lilas.

Debido a la alta variabilidad observada en A. pulchra var. pulchra es
posible que estos parametros se solapen entre sus subespecies y variedades.
A. pulchra es una de las especies consideradas como complejos, su falta de
estudio, las entidades infraespecificas que la componen, su amplia distribucion,

variabilidad de colores y patrones florales (especialmente en A. pulchra var.
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pulchra, observacién propia), y la falta de estudios que caractericen y evallten la
variabilidad de los caracteres diagndsticos, impiden una clara diferenciacion de
sus entidades infraespecificas. Desde una perspectiva sistematica, se deben
considerar dos principales objetivos: descubrir y describir especies; y
determinar las relaciones filogenéticas entre estas especies (Wiens, 2007).

En este estudio se adoptara un enfoque basado en hipétesis, donde el
conjunto de especimenes de A. pulchra seran analizados mediante
aproximaciones morfométricas, colorimétricas, citologicas, moleculares y
ecologicas, evaluando la capacidad discriminante de cada aproximacion en la
delimitacion de los taxones infraespecificos A. pulchra subsp. lavandulacea, A.

pulchra var. maxima y A. pulchra var. pulchra.

Hipotesis

Las diferencias morfométricas, colorimétricas, citologicas y genéticas
cuantificadas permiten diferenciar a Alstroemeria pulchra var. maxima del
complejo A. pulchra, pudiendo ser considerada una especie diferente. A.
pulchra subsp. lavandulacea y A. pulchra subsp. pulchra son entidades
diferenciables a través de caracteres morfométricos y moleculares de alto valor

diagnéstico.

Objetivo general

Caracterizar la variabilidad morfoldgica, citolégica y molecular del complejo

Alstroemeria pulchra para inferir unidades taxondmicas discretas.

19



Objetivos especificos

- Identificar y evaluar caracteres morfoldgicos florales de alto valor
diagnostico entre los taxones del complejo A. pulchra mediante analisis
estadisticos cuantitativos.

- Estimar diferencias cariotipicas entre los taxones infraespecificos de
Alstroemeria pulchra.

- Caracterizar la variabilidad genética en Alstroemeria pulchra y estimar
sus relaciones filogenéticas.

- Analizar e integrar la informacion proveniente de las distintas fuentes de
informacion, para determinar el estatus taxonomico de las entidades que

comprenden el complejo Alstroemeria pulchra.
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CAPITULO 1: CARACTERIZACION MORFO-COLORIMETRICA DEL
PERIGONIO DE ALSTROEMERIA PULCHRA (ALSTROEMERIACEAE)

COMO UNA AYUDA PARA DELIMITAR SUS TAXA INFRAESPECIFICOS

Villalobos, N. I., Finot V. L., Toro-Nufez, O., Baeza, C., Ruiz, E., Carrasco, P.,
Campos, J. y Melin, P. (2023) Morpho-colorimetric characterization of the
perigonium of the Alstroemeria pulchra complex (Alstroemeriaceae,
Alstroemerieae) as an aid to delimit its infraspecific taxa. Phytotaxa 622 (3),

173-190.

Figura 1. Tépalos prensados y digitalizados de A. pulchra var. pulchra
(Villalobos 18). Fuente: elaboracion propia.
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Introduccioén

Alstroemeria L. (1762) es considerado uno de los géneros mas diversos
dentro de las Monocotiledéneas presentes en Chile (Finot et al., 2018a). Sin
embargo, la falta de estudios taxonémicos detallados ha llevado a la descripcion
de mas de 116 especies, muchas de ellas consideradas como sinénimos o con
nombres de aplicacién incierta, por ejemplo, por la ausencia del material tipo en
los herbarios (Finot et al., 2018a). La mayoria de las especies de este género
crecen entre los 28°-37°S y cerca de un 82% son endémicos del hotspot de
biodiversidad “Chilean winter rainfall-Valdivian forests” (Myers et al., 2000; Finot
et al., 2018b). En la actualidad, la principal amenaza de este hotspot es la
degradacion de los habitats que aumenta a un 58% en la zona mediterranea sur
del pais (38°S) (Arroyo et al., 2008).

Estudios recientes reconocen 38 especies y 19 taxones infraespecificos
de Alstroemeria para Chile (9 subespecies y 10 variedades) (Finot et al.,
2018a). Once de estas especies forman complejos, entidades que poseen de
dos a cuatro taxones infraespecificos (subespecies o variedades), muchos de
ellos fenotipicamente afines (Ruiz et al., 2010; Dhiman y Kashyap, 2021).

Los colores, patrones de ornamentacion, la forma y tamafo de las flores de
Alstroemeria, son atributos que le dan valor comercial a diversas especies, y
son los principales caracteres utilizados en claves y descripciones taxonémicas
(Bayer, 1987; Sanso, 1996; Mufoz-Schick y Moreira, 2003; Finot et al., 2018a).
Por otro lado, caracteres descritos cualitativamente como el color de la flor,
puede estar sujeto a la percepcion e interpretacion del observador, dificultando
su identificacion, problema que se hace mas frecuente en taxones
infraespecificos (Finot et al., 2015).

El estudio del color ha motivado diversos trabajos que le han otorgado un

respaldo cuantitativo a este caracter y han evidenciado diferencias
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colorimétricas entre especies, subespecies y variedades de Alstroemeria (Saito
et al., 1985, 1988; Ngrbaek et al., 1996, 1998; Finot et al., 2015, 2016).

En la dltima década, gracias al acceso y edicién a imagenes de alta
resolucion, diversos estudios se han focalizado en el andlisis de imagenes, en
esa linea, diversos paquetes de R (R Core Team, 2022) han sido disefiados con
métodos consistentes y aplicaciones versétiles. Algunas de estos paquetes se
han enfocado en cuantificar caracteres a partir de estructuras biolégicas
digitalizadas, sus funciones incorporadas permiten resumir, analizar y visualizar
la informacion obtenida, aplicable a diferentes tipos de estudio (Bonhomme et
al., 2014; Van Belleghem et al., 2017; Weller y Westneat, 2018). El uso de
aproximaciones objetivas en el estudio de los complejos infraespecificos de
Alstroemeria han demostrado gran poder resolutivo (Bayer, 1987; Ruiz et al.,
2010; Finot et al., 2016).

Dentro de las aproximaciones mas desarrolladas en Alstroemeria, la citologia
ha abordado el estudio de los complejos y ha permitido diferenciar taxones
incluso entre subespecies y variedades, ya sea por diferencias en la
arquitectura o en los indices de asimetria de sus cromosomas (Cajas et al.,
2009; Baeza et al., 2010, 2015a, 2015b, 2018a, 2018b). Un estudio reciente
combino6 antecedentes morfologicos, ecoldgicos y citotaxonémicos que les
permitié identificar una nueva especie endémica de la estepa patagodnica,
Alstroemeria esteparica (Rojas y Baeza, 2021).

La morfometria geométrica (MG) es una técnica avanzada en biologia
cuantitativa que permite el analisis detallado de las formas y tamafios de los
organismos mediante métodos matematicos y estadisticos (Cope et al., 2012).
La morfometria geométrica abarca el analisis de landmarks y semilandmarks,
gue son puntos especificos utilizados para capturar la geometria de estructuras

bioldgicas, esenciales para estudios de variacion, adaptacion y evolucion
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(Bookstein, 1991; Zelditch, Swiderski, y Sheets, 2012). Especialmente relevante
en este campo es el andlisis de contornos mediante elipses de Fourier (EFDs),
que transforma los contornos de las formas en series de elipses,
proporcionando una representacion matematica que facilita la comparacion

cuantitativa de contornos (Kuhl y Giardina, 1982).

La informacion obtenida a partir de estos métodos puede ser sometida a
analisis de componentes principales, entregando con la minima pérdida de
informacion, un nuevo conjunto de variables no correlacionadas, estas variables
pueden ser sometidas sin problema a andlisis predictivos y evaluar la capacidad
discriminante de la informacién obtenida con fines taxondémicos, o estudiar su
variacion en un contexto evolutivo (Yoshioka et al., 2004; Yoshioka, 2011).

En la familia Orchidaceae muchas de las especies poseen flores con formas
complejas, a través de la MG se ha demostrado la posibilidad de cuantificar la
forma de estas flores o tépalos, obteniendo gran poder resolutivo en la
delimitacion de taxones y complejos taxondmicos (Shipunov y Bateman, 2005;
Menini et al., 2019). Por otro lado, los trabajos de MG en Alstroemeria son
virtualmente escasos (Chitwood et al., 2012).

Los estudios morfo-colorimétricos en angiospermas se han centrado
principalmente en semillas (p.ej. Smykalova et al., 2011; Santo et al., 2014; Lo
Bianco et al., 2017; Sarigu et al., 2017; Farris et al., 2021; Rabieyan et al.,
2022), hojas (p.ej. Gutierrez-Gamboa et al., 2021,) y escasamente en flores
(p.ej. Peruzzi et al., 2019). La informacién obtenida puede servir de
complemento con otras aproximaciones (p. ej. moleculares, ecolégicas) que
ayuden desde una perspectiva integrativa (Dayrat, 2005), a comprender las
relaciones entre los taxones estudiados. El escaso estudio de estas

perspectivas en los complejos de Alstroemeria proporciona una interesante area
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de investigacion que caracteres que pueden servir de base para estudios
taxonémicos, ecoldgicos o de conservacion.

Entre los complejos presentes en Chile Alstroemeria pulchra Sims
(Figura 2) es una especie que ha sido reconocida por su potencial ornamental,
siendo cultivada en Europa desde el siglo XIX (Gay, 1853; Mufioz-Schick y
Moreira, 2003). Es una especie endémica de Chile central, crece
discontinuamente entre los 30° y 37°S en suelos duros, colinas, quebradas o
terrenos soleados (Finot et al., 2018Db).

A. pulchra fue originalmente descrita por John Sims (1823), en la primera mitad
de ese afo. Durante la segunda mitad del mismo afio, se describen dos
especies con iconotipos similares, Alstroemeria flos—martini Ker-Gawl. (1823) y
Alstroemeria tricolor Herbert (1823). EI nombre A. pulchra tiene prioridad sobre
A. flos—martini y A. tricolor. Afios después, se describe Alstroemeria bicolor
Hooker, en su descripcion se incluye una imagen de una planta con flores
blanquecinas, una mancha amarilla y leves patrones de ornamentacion.
Posteriormente fueron descritas dos variedades para Alstroemeria pulchra
Sims: var. bicolor Lodd. ex Herb. (Herbert,1837) y var. maxima Philippi (Philippi
1864). En 1896, Andreas Voss describe diversas especies de Alstroemeria
incluyendo claves taxonémicas y diversos cambios homenclaturales:
Alstroemeria pulchra fue subordinada bajo Alstroemeria ligtu L.: A. ligtu f.
pulchra (Sims) Voss (Voss 1896), propuesta que no tuvo aceptacion posterior.
En 1971, se describe la forma A. pulchra Sims f. liliacina Garaventa (1971), pero
sin su descripcién en latin.

Bayer (1987) realiza una revision de las especies chilenas del género
Alstroemeria y realiza diversos cambios homenclaturales, la descripcion de
nuevas especies y numerosos taxones infraespecificos. En este trabajo, varios

problemas taxonémicos en las especies de Alstroemeria fueron inicialmente

25



resueltos, pero es necesaria la aplicacion de nuevos estudios que ayuden a
aclarar la relacion entre los taxones de Alstroemeria (Bayer, 1987). En el caso
de A. pulchra Sims, Bayer (op. cit.) reduce a la sinonimia la mayoria de los
taxones anteriormente mencionados bajo A. pulchra, con excepcién de A.
pulchra var. maxima, que subordina bajo Alstroemeria magnifica Herb. con el
rango de subespecie (A. magnifica subsp. maxima), en base a sus similitudes
morfologicas, florales y de distribucion.

En el mismo trabajo, se describe A. pulchra subsp. lavandulacea Bayer, que se
diferencia de la subespecie tipica por sus “flores lilas” y notorios mucrones en
los tépalos externos. Por otro lado, no se describen diferencias significativas en
las medidas de los tépalos de las subespecies de A. pulchra descritas.
Ravenna (1988) describe Alstroemeria spectabilis, el ejemplar tipo se encuentra
en su herbario personal al cual no se tiene acceso, no hay registro en los
herbarios CONC o SGO, tampoco hay algun registro virtual de isotipos
depositados en los herbarios mencionados por el autor (BM, G, NY, U)
(Ravenna, 1988) (abreviaturas segun Thiers, continuamente actualizado).

En la actualidad, estudios taxonémicos relacionados al complejo A. pulchra son
virtualmente escasos. En el trabajo de Ngrbaek et al., (1996) sélo se detectaron
leves diferencias de concentracion en dos de las cinco antocianinas
cuantificadas para A. pulchra y A. pulchra var. maxima. Cyanidin 3-
manolyglucoside antocianina que presenta mayor presencia en A. pulchra, y
Delphinidin 3-manolyglucoside que presenta mayor presencia en A. pulchra var.
maxima. El autor también destaca que observé una gran variacion en las
cantidades relativas de antocianinas cuantificadas en A. pulchra como en otras
especies de Alstroemeria estudiadas (Ngrbaek et al., 1996).

Afos después, Mufioz-Schick y Moreira (2003) en su monografia de las

especies chilenas del género Alstroemeria, presentan con dudas, tres taxones
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infraespecificos para A. pulchra: A. pulchra var. pulchra, A. pulchra subsp.
lavandulacea y A. pulchra var. maxima, lectotipificando este ultimo taxén, en
base a material colectado y herborizado por Philippi en 1860 en Cajon del
Boldo, Catemu, Provincia de Aconcagua (SGO 38096), rechazando la
propuesta taxondmica A. magnifica subsp. maxima (Bayer, 1987).

En un estudio colorimétrico posterior (Finot et al., 2015), cuantificaron el color
las flores de individuos de A. pulchra y A. magnifica. Los resultados obtenidos
les permitieron diferenciar colorimétricamente estas dos especies y
determinaron que A. pulchra var. maxima posee mayor similitud colorimétrica
con A. pulchra, corroborando la propuesta A. pulchra var. maxima (Philippi,
1864).

Por otro lado, Alstroemeria pulchra subsp. lavandulacea es un taxon
escasamente documentado y no ha sido incluido en trabajos colorimétricos o
morfométricos hasta ahora. Mufioz-Schick y Moreira (2003) mencionan la
necesidad de determinar con mayor exactitud la distribucion actual de este
taxon, del cual no les fue posible encontrar plantas ni semillas en terreno.

En un trabajo reciente (Finot et al., 2018b) mencionan la presencia de escasas
poblaciones de este taxon en las regiones del Maule, Nuble y Araucania, una
causa de su baja presencia sea efecto de la escases de habitats inalterados en
su area de distribucién, donde estas tres regiones incluyendo a la del Bio-bio
concentran cerca del 75% del total de plantaciones forestales del pais (Heilmayr
et al., 2016).

Baeza et al. (2018) cuantifican y comparan los cariotipos de A. pulchra var.
pulchra y de A. pulchra subsp. lavandulacea colectada en la periferia de la
ciudad de Angol, Regién de la Araucania. Se detect6 una caracteristica
particular compartida en ambos taxones estudiados, un polimorfismo de tamafo

en un par de sus cromosomas homologos, una anomalia poco documentada en
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Alstroemeria y en Angiospermas en general (Baeza et al., 2018). Por otro lado,

el cariotipo de A. pulchra var. maxima adn no ha sido documentado.

En el presente estudio se presentan formalmente los resultados de la aplicacion
de diferentes perspectivas que permitieron cuantificar caracteres morfométricos
y colorimétricos derivados del perigonio en diferentes poblaciones del complejo

A. pulchra.

Figura 2. Diversidad floral del complejo A. pulchra.
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Materiales y métodos

Muestreo. Ciento setenta flores fueron colectadas en su habitat natural de
poblaciones de A. pulchra subsp. lavandulacea (5 poblaciones), A. pulchra var.
pulchra (9 poblaciones) y A. pulchra var. maxima (6 poblaciones) (de 1 a5
flores por poblacion) (Tabla 1) (Figura 3). Cada individuo fue identificado en
terreno (ID a priori) utilizando un concepto morfolégico de especie (Martin-
Villuendas, 2019), para su identificacion se consideraron caracteristicas
generales de la flor (colores y forma general), caracteres vegetativos y su
distribucion geografica, informacion obtenida de literatura relacionada (Mufioz-
Schick y Moreira, 2003; Finot et al., 2018b). Muestras representativas de las
poblaciones estudiadas fueron depositadas en el herbario de la Universidad de
Concepcidn, Chile (CONC) (abreviatura segun Thiers, continuamente

actualizado).

Tabla 1. Colectores, numero de poblacién, ID, localidad, fecha de recoleccién y
datos de GPS de las poblaciones de A. pulchra incluidas en este estudio.
Poblacion incluida en cada aproximacion: CL: colorimetria ClELab, CD:
Colordistance, PTT: Patternize, GM: Morfometria geométrica, TM: Morfometria
tradicional.

Colectores N° pop ID a priori Localidad y fechade co- GPSYy elevacién CL, CD,

lecta PTT, GM,
LM
P. Carrasco 109 A. pulchra subsp. Quebrada estero Margarita.33°04°59” S CL
pulchra Quilpué. 71°25'32" W
10-2017 141 m.
P. Carrasco 116 A. pulchra subsp. Humedal de Mantagua, 32°52'40” S CL, CD,
pulchra Sector Ritoque, Regién de 71°29'3" W PTT, GM,
Valparaiso. 10- 2017 26 m. ™
M. Baeza 4382 A. pulchra subsp. Petorca, los molles, sitio  32°14’ S PTT, GM,
maxima eriazo, calle Gabriela mis- 71°31° W ™
tral 1438. 11-2013 35 m.
M. Baeza 4384 A. pulchra subsp. Petorca, comuna, La Ligua,32°14’ S GM
pulchra Los Hornos, Huerquén al  71°20° W
interior. 11-2013 206 m.
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Orilla carretera, canal agua 32°12'14.2” S
lluvia, Ruta 5, km 190, Los 71°30°’57.3" W
molles-Pichidangui, suelo 57 m.
pedregoso. 10-2018

Orilla carretera, canal agua 32°12’14.2” S
lluvia, Ruta 5, km 190, Los 71°30'57.3” W
molles-Pichidangui, suelo 57 m.
pedregoso. 10-2018

Orilla camino hacia puente 32°09°22.7” S
Cabildo. 71°09'46.63" W
10-2018 1006 m.

Orilla camino linea férrea 32°17°40.8” S
antigua camino pedregoso 71°27°41.1” W

KM 178. 10-2018 46 m.

Ruta los Vilos — Papudo  32°26’58” S
orilla camino. 71°19°31.9” W
10-2018 22 m.
Quebrada puente Cata-  32°36'57.3” S
pilco, Santa Bertina, Alta- 71°24°09.1” W

vista Olivo Santo. 10-2018 7 m.

Recinto privado orilla oeste 32° 53'34.3” S
camino ruta Concon — Ma- 71°30°20.8” W
intencillo, Bosque Eucalip- 9 m.

tus, suelo arenoso. 10-18

La calera orilla camino la- 32°53'34.3” S
dera sur orilla lineatren.  71°30'20.8” W
11-2018 228 m.

Orilla camino cerca rotonda 32°56'27.5” S
Quillota San Pedro. 11- 71°17'11.8” W
2018 80 m.

Colina colindante a Villa  37°49'14.4” S
México, Angol, Region de 72°41'22.5" W
la Araucania. 12-2019. 118 m.

Camino rural cerca orillario35°10'49.75” S
claro, ladera norte.12-2020 71°23'8.81” W
221 m.
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Oma.s.l 6,000 m a.s.l.

100 km

Figura 3. Mapa poblaciones de A. pulchra evaluadas en estudio morfo-
colorimétrico. a. A. pulchra var. pulchra; b. A. pulchra var. maxima; c. A. pulchra
subsp. lavandulacea. Fuente: Elaboracion propia.

Para la caracterizacion colorimétrica y morfométrica del complejo A. pulchra, los
tépalos de ciento diez flores fueron cuidadosamente separados, extendidos,
prensados, secados y montados de manera ordenada en carpetas de herbario,

para su posterior digitalizacion (p.ej. Fig. 4).
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UL A3

Figura 4. Tépalos prensados y digitalizados de A. pulchra var. pulchra
(Villalobos poblacion n°18). Fuente: Elaboracién propia.

Morfometria tradicional. El largo (desde el 4pice a la base del tépalo) y ancho
(en la parte més ancha del tépalo) de tépalos herborizados de A. pulchra fueron
medidos (en cm) y registrados en un libro Excel con su correspondiente
identificacién, posteriormente se calculd la relacién largo/ancho para cada
tépalo. Un total de 540 medidas fueron tabuladas en una matriz de datos que
fue posteriormente analizada.

Color principal y reflectancia de los tépalos. A sesenta y dos flores frescas se
les midio el color y la reflectancia de la superficie de sus tépalos, diferenciados

por tépalos externos (A), tépalos internos superiores (1), y tépalo interno inferior
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(UL). Las mediciones colorimétricas se realizaron en la zona media de la cara
adaxial de cada tépalo previamente separado, siguiendo métodos de trabajos
anteriores (Finot et al., 2015; Finot et al., 2016). Cada medicién colorimétrica
fue realizada por triplicado en un colorimetro-espectrofotometro Hunterlab
Colorquest. El color principal de los tépalos fue representado a través de las
coordenadas de color CIELab L* (luminosidad; 0-100), a* (verde—rojo; -100—
100), y b* (azul-amarillo; -100-100) (CIE 1978). Con los valores de las
coordenadas a* y b* se calculd la saturacion (C*) [(a*2+b*2) 2], y el tono (h)
[arctg(b*/a*)] de cada muestra (Finot et al., 2016). Los valores de reflectancia
fueron medidos como el porcentaje de luz incidente reflejada por la muestra
dentro del espectro visible (400 a 700 nm) cada 10 nm.

Las 93 variables de reflectancia fueron tabuladas en una matriz de datos en un
libro Excel, ubicando en filas los individuos y en columnas las variables. De
igual manera los valores colorimétricos obtenidos a través de las coordenadas
CIELab L*, a*, b*, C*y h fueron tabulados. A cada matriz de datos generada, se
le agregaron cuatro columnas adicionales para ser posteriormente usadas como
variables categéricas, codificadas como ID a priori, n° poblacién, n°® individuo y
set de tépalo.

Digitalizacién. Debido a que los tépalos (I) presentan ornamentaciones y mas
de un color, fueron analizados a través de aproximaciones digitales, para ello se
utilizaron las utilidades disponibles en los paquetes de R Patternize (ver. 0.0.3;
Van Belleghem et al., 2017) y Colordistance (ver. 1.0; Weller y Westneat, 2018).
Las carpetas con las flores herborizadas fueron digitalizadas con un escaner
plano Cannon 5600F a una resolucién de 600dpi, incluyendo su respectiva
escala y paleta de colores para la posterior calibracién del color (Pascale, 2006;
Van Belleghem et al., 2017). Posteriormente las imagenes obtenidas fueron

editadas, cada tépalo fue recortado y guardado como un archivo de imagen
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(jpg) independiente, identificado con su numero de poblacion, individuo y set de
tépalo correspondiente. Basado en descripciones anteriores (Bayer, 1987; Finot
et al., 2018b), para los analisis morfométricos sélo se consideraron los tépalos
del lado derecho debido a la simetria de las partes del perigonio (tépalos
externos e internos superiores), aquellos tépalos decolorados o dafiados
durante la herborizaciéon, no fueron incluidos en los andlisis. La metodologia de
cada aproximacion se describe a continuacion:

Caracterizacion de los patrones de maculas. Sesenta imagenes de tépalos |
fueron integradas y analizadas utilizando las herramientas disponibles en el
paquete de R Patternize (ver. 0.0.3; Van Belleghem et al., 2017). Patternize es
un paquete de R que cuantifica la variacion en los patrones de color obtenidos a
partir de los datos de imagenes. Para obtener homologia entre los patrones de
las muestras analizadas a través del registro de imagenes, la identificacion de
patrones se realizé categorizando los colores presentes en una imagen
utilizando umbrales RGB prestablecidos. Permitiendo seleccionar el color a
partir de cualquiera de las muestras analizadas u otro valor preestablecido por
el usuario. La informacién extraida de cada imagen fue transformada a un
archivo raster que contiene la informacion del color extraido. La cuantificacion
de los patrones de color fue visualizada a través de mapas de calor y se
comparo su distribucion entre los taxones infraespecificos de A. pulchra.
Utilizando la funcion patPCA, los archivos raster fueron transformados a valores
0y 1 para ser sometidos a analisis de componentes principales (Van Belleghem
et al., 2017). Se seleccionaron imagenes representativas al azar en cada taxén
infraespecifico de A. pulchra, los valores de color RGB a extraer para cada
taxon fueron: A. pulchra subsp. lavandulacea R:102, G:36, B:55. A. pulchra var.
pulchra, R:112, G:9, B:56. A. pulchra var. maxima R:88 G:27 B:42, color offset:

0.3, el resto de los pardmetros se utilizaron por defecto.

34



Los patrones extraidos fueron registrados y resumidos en archivos raster. La
informacion de los archivos raster fue representada graficamente como mapas
de calor, destacando las zonas de los tépalos con mayor presencia de maculas
entre las muestras analizadas. La informacién de patrones obtenida fue
posteriormente sometida a analisis multivariados.

Caracterizacion de la proporcion de colores. Utilizando las herramientas
disponibles en el paquete de R Colordistance (Weller y Westneat, 2018), se
estimaron los colores presentes en 52 imagenes de tépalos I. A travées del
método de agrupamiento por histogramas cada imagen fue integrada y leida
como un objeto 2D, cuantificando los colores presentes en el espacio de color
CIELab. Luego de estudios exploratorios, los colores cuantificados fueron
agrupados en cuatro categorias. El andlisis se realizé con la configuracion
predeterminada, excepto para las coordenadas de color CIELab (L*:1, a*: 2 b*:
2), tamafio del muestreo (10000), blanco de referencia (D50), y valores de corte
para eliminar el color blanco de fondo: inferior (0.8, 0.8, 0.8), superior (1, 1, 1).
Luego de estudios exploratorios y dentro de las métricas disponibles en
Colordistance para estimar las distancias de color entre imagenes, se utilizé la
métrica EMD (Earth mover’s distance), recomendada por el autor (Rubner et al.,
2000; Weller y Westneat, 2018). Los valores de distancia de color entre
muestras fueron resumidos en una matriz de datos. Para poder someter la
matriz obtenida a andlisis multivariado, fue transformada a una matriz de
distancia euclidiana cuadrada a través de la funcion dist incluida en el R
package stats de R (ver. 4.1.2; R core Team, 2022). La matriz euclidiana
obtenida fue posteriormente sometida a analisis de coordenadas principales,
recomendado para este tipo de datos (Goslee, 2010), las dos primeras
coordenadas principales fueron graficadas y se seleccionaron tres histogramas,

colocados junto al grafico de PCO, para representar la variacion en la
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proporcién de colores de los tépalos cuantificados. Las coordenadas principales
obtenidas fueron exportadas a un libro Excel para posteriormente ser sometida
a analisis discriminante.

Contorno de los tépalos. 81 tépalos Ay 61 tépalos | fueron seleccionados y
posteriormente transformadas a imagenes binarizadas (blanco y negro),
modificando el contraste y brillo para obtener una forma definida del contorno
del tépalo. Para estimar la forma de los contornos de los tépalos A e I, las
imagenes fueron analizadas utilizando morfometria geométrica en 2D utilizando
las herramientas disponibles en el paquete de R Momocs (Bonhomme et al.,
2014), analizando cada set de tépalos por separado. Para tener un registro
objetivo de contornos, las imagenes fueron previamente ajustadas y alineadas a
través del andlisis de Procrustes (GPA, Slice, 2007), utilizando tres puntos
homologos o landmarks (uno en el apice y dos en la base de cada tépalo). Se
determiné el numero 6ptimo de coeficientes harmdnicos que capturen el 99.9%
de la forma a evaluar. La informacion obtenida (coeficientes harmonicos) de
cada set de tépalos fue subsecuentemente sometida a analisis multivariado.
Analisis multivariado. Para someter la informacién de cada aproximacion a
analisis estadisticos paramétricos, las variables de las matrices obtenidas a
partir de la colorimetria CIELab, reflectancia y morfometria tradicional fueron
sometidas a prueba de normalidad (test Shapiro-Wilks modificado). Las
variables que no cumplieron con la prueba de normalidad fueron analizadas
mediante estadistica no paramétrica, utilizando la prueba de Kruskal-Wallis
(Kruskal y Wallis, 1952) como método comparativo (valor de significancia p:
0.05).

Las variables seleccionadas de cada matriz fueron sometidas a estadistica
descriptiva mediante analisis de varianza (ANOVA). Como método comparativo

se utilizé la prueba de Tukey (Tukey, 1949) (valor de significancia p: 0.05).
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Para representar graficamente la variabilidad estimada de cada aproximacion,
la informacién obtenida fue sometida a analisis de componentes principales
(PCA) o andlisis de coordenadas principales (PCoA) segun corresponda, las
componentes principales (PC) o coordenadas principales (PCO) obtenidas
fueron utilizadas como variables discriminantes en analisis posteriores.

Seis de matrices de datos (Color CIELab, reflectancia, patternize, morfometria
tradicional, morfometria geométrica tépalos A, morfometria geométrica tépalos
[) fueron sometidas a PCA y una (proporcion de colores) a través de PCoA,
cada matriz incluyd cuatro columnas adicionales como variables categoricas o
de identificacion: 1. ID a priori, 2. numero de individuo, 3. nimero poblaciéon y 4.
grupo de tépalo (A, I, UL) como identificacion. Adicionalmente se generé una
matriz de datos que combina las tres primeras componentes principales de la
forma de los tépalos Ay las tres primeras de los patrones de ornamentacion de
55 tépalos I, que fueron sometidas a analisis discriminante.

Las componentes principales (CP) y coordenadas principales (CoP), segun
corresponda, obtenidas de cada aproximacion fueron posteriormente sometidas
a analisis discriminante lineal (ADL), utilizadas como variables discriminantes.
Inicialmente se evalud la capacidad discriminante de cada aproximacion entre
los grupos definidos como A. pulchra subsp. lavandulacea y A. pulchra subsp.
pulchra (que incluye a A. pulchra var. pulchray A. pulchra var. maxima).
Posteriormente se evalud la capacidad discriminante entre las variedades A.
pulchra var. pulchra y A. pulchra var. maxima. Por otro lado, la matriz de datos
combinada sometida a ADL incluyd tres grupos a priori, A. pulchra subsp.
lavandulacea, A. pulchra var. maxima y A. pulchra var. pulchra. A través de los
ADL se obtuvieron las funciones discriminantes, ejes canonicos y los centroides
de cada grupo. A través de la distancia de Mahalanobis (DM) se calcularon las

distancias entre los centroides de los grupos determinados, util para estimar la
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distancia (proximidad, diferenciacion) entre los grupos analizados (Mahalanobis,
1936; Escobedo y Salas, 2008). Adicionalmente, se obtuvo una tabla de
clasificaciéon cruzada (tasa de error aparente) con el nUmero de casos
correctamente identificados y el porcentaje de error de la clasificacion a priori
para cada set de datos analizado.

La dispersion de los datos obtenidos de cada aproximacion en el espacio de las
componentes principales, coordenadas principales o ejes candnicos segun
corresponda, se representaron a traves de gréaficos de puntos en 2D,
destacando cada taxon infraespecifico de A. pulchra definido a priori con
diferentes formas y colores. Adicionalmente la variabilidad de cada taxén
infraespecifico a través de las PC o PCoA fue representado a través de graficos
de Boxplot, las cajas representan el rango 20-75% Yy los bigotes los rangos
maximos y minimos, los outliers fueron representados como puntos negros. La
edicion y procesamiento de imagenes se realizaron utilizando Adobe Photoshop
(ver. 22.0.0; Adobe Inc. 2019). La informacion obtenida con los R packages
Patternize y Momocs fue sometida a PCA a través de la funcion prcomp
disponible en el R package stats (ver. 4.1.2; R Core Team 2022) utilizando
parametros por defecto. Los analisis y herramientas de los paquetes de R (ver.
4.1.2; R Core Team 2022) utilizados en este estudio fueron ejecutados con
ayuda de los programas RStudio (Posit Team, 2022) e Infostat (ver. 2020e; Di
Rienzo et al., 2016). Para un mejor entendimiento, los caracteres y variables
morfo-colorimétricas utilizadas en los analisis del perigonio de Alstroemeria

pulchra se resumen en la tabla 2.
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Tabla 2. Variables colorimétricas y morfolégicas derivadas del perigonio de

Alstroemeria pulchra con sus rangos/unidades, incluidas en los analisis

multivariados.

Variable cuantificada

Colorimetria CIELab (set tépalos A, I, UL)

Coordenada L*
Coordenada a*
Coordenada b*
Coordenada C*
Coordenada h

Reflectancia

Morfometria lineal (set tépalos A, I, UL)

Longitud tépalo
Ancho tépalos

Relacion largo/ancho

Proporcién de colores tépalos |
Patrones de maculas tépalos |
Forma contorno tépalos A

Forma contorno tépalos |

Resultados

Color principal de los tépalos y reflectancia.

Rango, unidad

-100-100 (Brillo)
-100-100 (Verde—Rojo)
-100-100 (Azul-Amarillo)
0-100 (Saturacion)
0-360 (Tono/hue)
0-100%

Encm

Encm

Coordenadas principales
Componentes principales
Coeficientes harmonicos,
componentes principales
Coeficientes harmonicos,

componentes principales

El promedio y desviacion estandar de las coordenadas CIELab obtenidos

fueron separados por taxa infraespecifico de A. pulchra y por set de tépalos, se

resumen en la tabla 2. A través de los ANOVA se calcularon diferencias

estadisticamente significativas entre las medias de las variables colorimétricas

de los taxones infraespecificos de A. pulchra, representadas con diferentes

letras (Tabla 3).
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Tabla 3. Promedio y desviacion estandar de cada una de las coordenadas

colorimétricas CIELAB y medias morfométricas entre los taxones
infraespecificos de A. pulchra sometidos a ANOVA. Letras diferentes indican

diferencias significativas (p > 0,05) entre los grupos basado en test a posteriori
de Tukey. !: variables analizadas bajo ANOVA no paramétrico (Kruskal-Wallis).

Coordenadas

colorimétricas CIELab

L* set tépalos A
a* set tépalos A
b* set tépalos A
C* set tépalos A
h set tépalos A
L* set tépalos UL
a* set tépalos UL
b* set tépalos UL
C* set tépalos UL
h set tépalos UL
L* set tépalos |
a* set tépalos |
b* set tépalos | !
C* set tépalos | !
h set tépalos | !

Morfometria lineal

Largo set tépalos A
Ancho set tépalos A !
Largo set tépalos UL !
Ancho set tépalos UL !
Largo set tépalos |

Ancho set tépalos | !

subsp.

lavandulacea

60.4+1.8
3.3+0.6
1.3+0.8
3.6+0.7
0.4+0.3
48.2+1.9
3.9+0.6
0.3+0.9
40+0.8
0.1+0.3
36.5+1.6
45+0.7
59+25
7.7+1.2
0.9+0.3

3.5+0.1
1.1+03
29+0.1
1.0+0.2
3.8+0.2
0.8+0.2

var. pulchra

58.0+0.9
-0.1+0.3
3.1+04
3.5+04
04+0.2
50.0+0.9
-1.1+0.3
26+05
3.1+04
-0.7+0.1
43.6 +0.7
3.8+04
13.6+7.0
144+6.5
1.2+0.3

3.2+0.1
1.2+0.2
25+0.1
1.0+0.2
3.8+04
1.0+0.2

o T o 9 lon

o T 9

Grupos asignados a priori

var. maxima

57.1+0.9
23+0.3
-20+0.4
35+04
-0.5+0.2
55.0+1.0
1.7+0.3
-1.7+04
3.1+04
-0.7+0.1
41.5+0.8
6.9+04
30.8+7.2
31.7+7.1
1.3+0.1

39+0.1
21+03
36+0.1
1.7+0.3
5.2+0.6
15+0.2

o 9

o O©T T T T T 9 (@]

o O

o T O
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Figura 5. Reflectancia de tépalos externos (a), internos inferiores; (b) e internos

superiores(c) por taxa infraespecifico de A. pulchra dentro del espectro visible
(400-700 nm). Fuente: Elaboracién propia.

Los espectros de reflectancia de los tépalos A y UL tienden a ser
similares donde, en general, los tépalos UL son aproximadamente un 5% mas
oscuros que los tépalos A. Los tépalos | poseen, en promedio, los menores
valores de reflectancia en comparacion a los otros sets de tépalos, valores
influenciados principalmente por la presencia de las maculas (patrones de

ornamentacion) que le otorgan menores valores de reflectancia (Fig. 5). Los
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datos de reflectancia de los tépalos A sometidos a PCA muestran similares
tendencias de dispersion de las observaciones en comparacion a los datos
CIELab, separando principalmente a A. pulchra subsp. lavandulacea de A.
pulchra var. pulchray A. pulchra var. maxima, mientras que la segunda PC
separa a A. pulchra var. pulchra de A. pulchra subsp. lavandulacea y A. pulchra
var. maxima, en este Ultimo se visualizé una gran variabilidad en los valores de
reflectancia (Fig. 6A).

En general, los tépalos externos poseen los tonos mas claros, seguido de
los tépalos internos inferiores y los tépalos internos superiores que poseen los
menores valores de L* registrados. Solo la coordenada CIELab a* de los
tépalos UL presento diferencias estadisticamente significativas entre los
taxones infraespecificos de A. pulchra.

Luego de las pruebas de normalidad y a través de PCA preliminares (no
mostrado en este estudio), las coordenadas CIELab L*, a* y b* de los tépalos
UL, fueron las variables seleccionadas para representar el color principal de los
tépalos. Las dos primeras componentes principales obtenidas representan el
94% de la variabilidad colorimétrica estimada, donde es posible apreciar un leve
solapamiento de las observaciones colorimétricas identificadas a priori cerca del
origen de las PC (Fig. 6B).

La influencia de la variable b* hacia la izquierda de la primera componente
reune a las observaciones identificadas como A. pulchra var. pulchra,
influenciadas por los valores positivos de la coordenada b* (2.0 £ 0.5) y
levemente negativos de a* (-0.4 + 0.4), traducido en tépalos con tonos
blanquecinos a levemente verde-amarillentos. Las observaciones identificadas
como A. pulchra subsp. lavandulacea y A. pulchra var. maxima se ubican a la
derecha de la primera PC influenciadas principalmente por la coordenada a*.

Estos grupos se diferencian principalmente por mayores valores de las
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coordenadas a* (3.9 £ 1.0) y valores cercanos a 0 de b* en A. pulchra subsp.
lavandulacea (0.3 + 1.2), traducido en flores con tonos levemente rojizos o
liliaceos. Mientras que menores valores de a* (1.9 £ 0.5) y valores levemente
negativos de b* (-0.8 + 0.7) en A. pulchra var. maxima la diferencian al poseer
tépalos con tonos levemente rojo-azulado.

Proporcién de colores. A través del andlisis de imagenes fue posible
determinar cuatro colores predominantes presentes en los tépalos | de A.
pulchra caracterizados como: 1. Color principal de fondo; 2. Color de las
maculas, 3. Tonos amarillos, y 4. Otros colores presentes diferente de los
anteriores. Siete histogramas fueron agregados al grafico de PCO obtenido
compuesto por las dos primeras coordenadas principales obtenidas, que
representan en conjunto un 78% de la variabilidad de color estimada (Fig. 6C).
En general, los analisis mediante esta herramienta no permitieron diferenciar
grupos separados entre las observaciones analizadas (Fig. 6C).

Patrones de méaculas. Las dos primeras PC obtenidas explican un 27% de la
variabilidad de patrones estimada. La dispersion de los datos en las PC permite
diferenciar tres grupos no solapados que se aproximan cerca del origen (Fig.
6D). A través de mapas de calor fue posible visualizar graficamente la presencia
de una macula central presente en el tercio superior de los tépalos, variando en
forma e intensidad entre los taxones infraespecificos de A. pulchra (Fig. 6D).
Los patrones menos marcados se evidenciaron en A. pulchra var. pulchra que
ocupa una posicion intermedia, cerca del origen de las PC. La distribucion de
los patrones de maculas de A. pulchra subsp. lavandulacea la ubican en el eje
negativo de la primera componente (16% de la variabilidad de patrones
estimada), con la presencia de una gran macula central en el tercio superior,
similar en largo y ancho. Por otro lado, la macula central de A. pulchra var.

maxima, también restringida al tercio superior del tépalo, posee una distribuciéon
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mas horizontal, distribuida a lo ancho del tépalo, que la diferencia de los otros

dos taxones, ubicandola en el eje positivo de la primera PC.
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Figura 6. PCA obtenidos de los datos de: a. Reflectancia; b. Colorimetria; c.
Proporcion de colores; d. Patron de maculas.

Medidas morfométricas tradicionales. Las mediciones lineales demostraron
que A. pulchra var. maxima posee diferencias significativas en el tamafio de los
tépalos de sus flores, tanto en el largo como en el ancho (Tabla 2).

Las medias del largo de los tépalos A, largo de los tépalos UL y ancho de los
tépalos | poseen diferencias estadisticamente significativas entre los grupos
evaluados. El ancho de los tépalos Ay UL y el largo de los tépalos I, diferencian

a A. pulchra var. maxima del resto de las observaciones con tépalos | de 5.2 cm
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de largo, mientras que los otros taxones poseen en promedio tépalos de 3.8 cm
de largo (Table 2). Posterior a las pruebas de normalidad, y evitar
sobrerrepresentacion de los datos, solo tres caracteres fueron considerados
para el analisis de componentes principales (largo tépalos UL, ancho tépalos A
y relacion largo/ancho de los tépalos 1). Las primeras dos componentes
principales obtenidas en conjunto explican un 94% de la variabilidad estimada y
se observa un solapamiento de los tres taxones infraespecificos de A. pulchra
(Fig. 7A). Las observaciones identificadas como A. pulchra var. maxima que
poseen en promedio, tépalos mas largos y anchos se dispersan hacia el eje
positivo de la primera PC, influenciadas por el largo de los tépalos UL y ancho
de los tépalos A (Fig. 7A). Mientras que las observaciones identificadas como A.
pulchra var. pulchra, y A. pulchra subsp. lavandulacea se dispersan en el eje
negativo de la primera PC y son separadas por la segunda PC (27% de la
variabilidad estimada), donde la relacién largo—ancho de los tépalos, separa a
A. pulchra var. pulchra de A. pulchra subsp. lavandulacea que posee, en
general, tépalos mas largos y angostos (Tabla 2, Fig. 7A).

Contorno de los tépalos. Los coeficientes de Fourier analizados permitieron
reconstruir la forma general de los tépalos Al e 11 de A. pulchra, que
representan la forma general de los tépalos externos e internos superiores, su
representacion a través de las componentes principales permitié estimar su
variacion en el morfoespacio (Fig. 7B-C). La variacion de la forma general de
los tépalos externos va desde espatulados a obovados, con el apice
acuminado, redondeado o menos prominente (Fig. 7B). La forma de los tépalos
internos superiores varia de espatulados a obovados siendo mas estrechos en
la base de los tépalos (Fig. 7C). Las PC graficadas evidenciaron similares
tendencias de agrupamiento, donde A. pulchra var. maximay A. pulchra subsp.

lavandulacea que ocupan posiciones opuestas entre si en relacién con el origen
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de la primera PC y no se solapan (87% de la variabilidad para los tépalos A, y

45% para los tépalos 1). Por otro lado, A. pulchra var. pulchra en ambos analisis

se detect6 una alta variabilidad y ocupa una posicion intermedia, solapandose

con A. pulchra subsp. lavandulacea y A. pulchra var. maxima (Fig. 7B-C).
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Figura 7. ACP obtenidos de los datos de: a. morfometria lineal; b. morfometria
geomeétrica de los tépalos externos; c. morfometria geométrica de los tépalos
internos superiores; d. PCs combinados PC 1: datos de morfometria geométrica
(87% variabilidad estimada); PC 2: datos de patrones de maculas (17%
variabilidad estimada). Fuente: Elaboracion propia.

Analisis discriminante lineal (ADL). Los casos correctamente clasificados, el

error promedio de la clasificacion a priori y la distancia entre los centroides de

los taxones infraespecificos de A. pulchra estimados a través de la distancia de
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Mahalanobis (DM), se resumen en la tabla 4 para las subespecies y tabla 5

para las variedades de A. pulchra.

Tabla 4. Tabla con resultados de la validacion cruzada obtenida del Andlisis
discriminante lineal entre los grupos A. pulchra subsp. pulchra (A. pulchra var.
pulchra y A. pulchra var. maxima) y A. pulchra subsp. lavandulacea. DM
Distancia de Mahalanobis calculada entre los centroides de cada grupo. Error
promedio entre las aproximaciones evaluadas: 12.12%.

Aproximacion,

caracter
(N° flores
analizadas)

Color (CIELab)

tépalos A
(56)

Color reflejado
(% reflectancia)

(62)

Patrones de

maculas tépalos |
(patternize) (66)

Proporcion colores
(Colordistance)

tépalos | (52)

Morfometria
Lineal (45)

Forma contorno

tépalos | (61)

Forma contorno

tépalos A (88)

Grupo

subsp.

subsp.

subsp.
subsp.

subsp.
subsp.

subsp.
subsp.

subsp.
subsp.

subsp.
subsp.

subsp.
subsp.

a priori

pulchra

lavandulacea

pulchra
lavandulacea

pulchra
lavandulacea

pulchra
lavandulacea

pulchra
lavandulacea

pulchra
lavandulacea

pulchra
lavandulacea

Datos combinados: A. pulchra subsp.

Patrones de

maculas tépalos |
+ forma contorno

tépalos A (55)

pulchra

A. pulchra subsp.
lavandulacea

Asignacién a posteriori
analisis discriminante

subsp.
pulchra

100% (48)

78.6% (44)

100% (45)
14.3% (3)

76.5% (26)
38.9% (7)

78.6% (22)
17.7% (3)

100% (48)

90.0% (63)
83.3% (15)

100% (39)

6.2% (1)

subsp.
lavandulacea

100% (6)

21.4% (12)
100% (6)

85.7% (18)

23.5% (8)
61.1% (11)

21.4% (6)
82.4% (14)

100% (13)

10.0% (7)
16.7% (3)

93.8% (15)

Error DM
prome-

dio

0.0% 253

10.7% 2.35

7.1% 184

31.2% 2.1

19.5% 3.5

0.0% 20.8

13.3% 8.8

3.1% 305
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Tabla 5. Resultado validaciéon cruzada de ADL entre los grupos A. pulchra var.
pulchra and A. pulchra var. maxima. DM. Distancia de Mahalanobis entre los
centroides de los grupos obtenidos. Error promedio de las aproximaciones
evaluadas: 10.75%.

Aproximacion, Grupos a priori Asignhacion a posteriori  Error DM
caracter promedio
(N° flores analizadas) .
var. pulchra var. maxima
Color principal tépalos var. pulchra 84.6% (22) 15.4% (4) 10.0% 6.8

externos (CIELab) (48)  var. maxima 4.5% (1) 95.5% (21)

Color reflejado var. pulchra 90.9% (30) 9.1% (3) 11.1%  10.7
(reflectancia) (56) var. maxima 13.0% (3) 87.0% (20)

Patrones de méculas var. pulchra 100% (29) 0.0% 10.0
tépalos | (patternize) (45) var. maxima 100% (16)

Proporcion colores var. pulchra 65.0% (13) 35.0% (7) 21.1% 35
tépalos | (Colordistance) var. maxima 7.1% (1) 92.9% (13)

(34)

Morfometria lineal var. pulchra 86.7% (13) 133% (2) 182% 54
(28) var. maxima 23.1% (3) 76.9% (10)

Forma contorno var. pulchra 86.5% (32) 13.5% (5) 159% 6.1
tépalos | (48) var. maxima 18.1% (2) 81.1% (9)

Forma contorno var. pulchra 82.2% (37) 17.8% (8) 149% 3.6
tépalos A (70) var. maxima 88.0% (22) 12.0% (3)

Datos combinados: var. pulchra 100% (23) 0.0% 26.9
CP patrones de maculas var. maxima 100% (16)

tépalos I, forma contorno
tépalos A (39)

En general, las mayores distancias de Mahalanobis obtenidas entre los
grupos definidos a priori se registraron entre las subespecies de A. pulchra, es
decir, a mayor valor de Mahalanobis mayor distancia entre centroides. Las
mayores distancias estimadas fueron obtenidas a partir del analisis

discriminante de los datos combinados de patrones de maculas y forma de los
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tépalos, obteniendo entre un 93 a un 100% de diferenciacion entre los grupos
definidos a priori.

Los CP de los datos de colorimetria CIELab y forma de los tépalos |
sometidos a ADL permitieron discriminar sin margen de error a A. pulchra
subsp. lavandulacea y A. pulchra subsp. pulchra. Los valores de reflectancia,
patrones de ornamentacion, forma y tamafio de los tépalos poseen errores
promedio que no superan el 22% en la clasificacion a priori. La aproximacion
con el mayor margen de error obtenido mediante los analisis discriminantes
entre las subespecies de A. pulchra fue la proporcion de colores de los tépalos
con un 31.2% de error promedio.

Los datos sometidos a ADL también permiten diferenciar las variedades de A.
pulchra, A. pulchra var. pulchra y A. pulchra var. maxima con margenes de error
levemente menores en comparacion al analisis entre las subespecies de A.
pulchra (10.75%). El andlisis de los contornos de los tépalos internos superiores
permitieron diferenciar las subespecies de A. pulchra sin margen de error.

Los resultados del ADL de la matriz que incluyé las componentes principales de
los patrones de maculas y forma de los tépalos nos permitio diferenciar los
taxones infraespecificos de A. pulchra con aproximadamente un 97% de casos
correctamente identificados y la mayor distancia entre grupos calculada (Tabla
4. DM). Con los mismos datos no se obtuvo error en la clasificacion de las

variedades de A. pulchra.
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Figura 8. Andlisis discriminante datos combinados de datos de morfometria
geomeétrica de los tépalos externos y patrones de maculas de los tépalos
internos superiores de A. pulchra, diferenciando con colores cada uno de sus

taxones infraespecificos.

Discusion

Las especies de Alstroemeria han sido tradicionalmente descritas e

identificadas utilizando un concepto morfologico de especie basado

principalmente en las caracteristicas cualitativas de sus flores (Bayer, 1987).

Ademas, muchos de los taxa descritos no han sido evaluados contando solo

con la informacion de su descripcion, tampoco se ha estimado la variabilidad de

sus caracteres morfolégicos. Estudios cuantitativos posteriores han respaldado

la utilidad taxonémica del color y forma de las flores sometidas a analisis

multivariados, con suficiente resolucion para la diferenciacion de especies,
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subespecies y variedades de Alstroemeria (Norbaek et al. 1998; Finot et al.,
2015, 2016).

La representacion de la variabilidad morfo-colorimétrica a través de ACP, no
permitié determinar discontinuidades a partir de la forma del contorno de los
tépalos entre los taxa estudiados. Pese a ello, los datos sometidos a analisis
discriminante permitieron diferenciar los grupos asignados a priori con un
margen de error promedio que no supero el 13%.

La caracterizacion morfo-colorimétrica del perigonio de Alstroemeria
pulchra ha demostrado ser una herramienta valiosa en la delimitacion de sus
taxa infraespecificos. Los resultados obtenidos apoyan la hipoétesis inicial,
evidenciando diferencias morfoldgicas y colorimétricas significativas de
Alstroemeria pulchra var. maxima y A. pulchra subsp. lavandulacea. Estas
diferencias subrayan la importancia de integrar analisis morfolégicos y
colorimétricos en la taxonomia de Alstroemeria. Ademas, este enfoque destaca
la relevancia de los caracteres morfo-colorimétricos, tradicionalmente utilizados
en taxonomia, proporcionando un marco cuantitativo para su interpretacion y
aplicacion.

El estudio colorimétrico de las flores de Alstroemeria ha demostrado ser
una buena herramienta en la diferenciacion de taxones a diferentes escalas
(especies, subespecies, variedades o cultivares), los resultados obtenidos
corroboran que el color de las flores medido objetivamente posee utilidad
taxondmica para diferenciar taxones infraespecificos en Alstroemeria (Ngrbaek
et al., 1996; Finot et al., 2015, 2016). Diferencias colorimétricas entre los
tépalos externos e internos superiores también habian sido documentadas en
trabajos previos (Finot et al., 2015, 2016). En A. pulchra, los tépalos internos
superiores poseen una mancha amarilla bajo la macula central en el tercio

superior, resaltando las maculas presentes (guias de néctar), mientras que los
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tépalos externos y el interno inferior generalmente poseen un solo color,
caracter denominado como el “color principal de la flor” (Bayer, 1987). Estos
contrastes de color entre estos tépalos son necesarios para que los
polinizadores puedan diferenciar las guias de néctar del color principal de la flor,
se ha demostrado que insectos de la orden Hymenoptera, principales
polinizadores de Alstroemeria (Botto-Mahan et al., 2011, Gonzalez et al., 2015),
son capaces de distinguir estas diferencias de color y su ausencia puede ser
interpretado por el insecto como un dafio de la flor o que la recompensa de
néctar no esta presente (Chitka y Raine 2006; Suarez et al., 2009; Botto-Mahan
et al., 2011).

Las diferencias de color entre las subespecies y variedades de A. pulchra se
evidencian a través de los valores de las coordenadas CIELab a* y b*, A.
pulchra subsp. lavandulacea posee flores con tonos mas intensos y rojizos
(valores positivos de a* y b*), mientras que A. pulchra var. pulchra posee flores
con tonos muy tenues (valores cercanos a 0 de a* y levemente positivos de b*),
resultados similares se obtuvieron en un estudio previo que incluyé a A. pulchra
subsp. pulchray A. pulchra var. maxima (Finot et al., 2015).

Cualitativamente Bayer (1987) describe la diferencia en el color principal de A.
pulchra subsp. lavandulacea como “flores lilas” y la utiliza como caracter
taxonodmico para distinguirla de A. pulchra var. pulchra. Este trabajo entrega
antecedentes colorimétricos y morfométricos que validan la propuesta de A.
pulchra subsp. lavandulacea como un taxén diferenciable de A. pulchra var.
pulchra como lo propone Bayer (1987), informacion que se complementan con
estudios previos que han incluido y diferenciado estas subespecies (Baeza et
al., 2018). En un trabajo anterior, Ngrbaek et al. (1996) determinaron una mayor
presencia de Antocianinas del tipo Cianidinas en A. pulchra var. pulchra,

dominante en flores de tonos purpura, por otro lado, en A. pulchra var. maxima
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se determin6 una mayor presencia de delfinidina, antocianina identificada en
flores con tonalidades que van del violeta al azul (Saito y Harborne 1992,
Ngrbaek et al., 1996), estos resultados se correlacionan con las diferencias
colorimétricas encontradas en este estudio entre A. pulchra var. pulchra y A.
pulchra var. maxima.

Morfométricamente, A. pulchra var. maxima posee en promedio los
tépalos mas largos y anchos en comparacion a los otros taxones de A. pulchra,
esto se correlaciona con el tamafo general de la planta, se ha documentado
individuos de hasta 170 cm de alto e inflorescencias de hasta 20 cm de
diametro, que hacen alusién a su nombre varietal (Finot et al., 2015). La mayor
diferencia fue detectada para el largo de los tépalos internos superiores que en
A. pulchra var. maxima sobresalen notoriamente, llegando a ser un cuarto mas
largo que los tépalos externos.

Respecto a la informacion obtenida a desde morfometria geométrica, en uno de
los pasos preliminares (analisis de Procrustes), para obtener homologia, los
tamafios son modificados, por ende no es posible apreciar esta variable a
través de la morfometria geométrica y podria ser una explicacion de la mayor
afinidad obtenida entre A. pulchra y A. pulchra var. maxima desde estas
perspectivas. Pese a ello, fue posible determinar diferencias notorias entre los
tépalos de A. pulchra subsp. lavandulacea y A. pulchra var. maxima, mientras
gue A. pulchra var. pulchra ocupa una posicion intermedia.

En base a los datos obtenidos hasta ahora, la mayor similitud
morfométrica y colorimétrica encontrada entre las variedades de A. pulchra
puede estar fuertemente influenciada por su distribucion geografica solapante,
A. pulchra var. maxima crece desde el norte de la regién de Coquimbo hasta
Santiago (29°26’-33°29’S). A. pulchra var. pulchra que crece desde el sur de la

region de Coquimbo hasta la region del Maule (31°58'-35°49’'S), ambos
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taxones poseen una distribucion simpatrica principalmente en la zona central
del pais (32°-33°S). En algunas poblaciones estudiadas, ambas variedades de
A. pulchra se encontraron creciendo juntas y estan dentro de los puntos que se
solapan en los analisis.

Por otro lado, A. pulchra subsp. lavandulacea posee una distribucion
alopétrica con A. pulchra var. pulchra. Hasta ahora se han documentado unas
pocas poblaciones de A. pulchra subsp. lavandulacea geograficamente aisladas
entre si, a un costado del rio Claro, frente a terrenos con vifiedos en la region
del Maule (35°10’S), en el cerro Cayumanque en la regién de Nuble (36°07°S),
recientemente afectado por incendios forestales en verano de 2023, y en unas
gquebradas o a orillas de caminos en plantaciones de Eucalyptus globulus Labill.
en las cercanias de la ciudad de Angol en la region de la Araucania (37°52’S)
(Finot et al., 2018b). No se han documentado ejemplares de A. pulchra subsp.
lavandulacea y A. pulchra var. pulchra creciendo juntas, la escasa
documentacion existente, el gran deterioro de sus habitats y reemplazo por
plantaciones forestales (Heilmayr et al., 2016), impide tener mas informacién al
respecto.

Los antecedentes generados en este trabajo respaldan a A. pulchra
subsp. lavandulacea como un taxén reconocible y diferenciable de A. pulchra
var. pulchra y en mayor grado de A. pulchra var. maxima, entregando
antecedentes que reconocen su identidad y evidencian la escasa
documentacion existente para este taxén, es importante tomar medidas
respecto a su conservacion si su distribucion es escasa y se encuentra
amenazada.

La variabilidad intra e inter poblacional es uno de los desafios al
momento de aplicar este tipo de aproximaciones debido a la variabilidad natural

existente en los organismos, la cuantificacion morfolégica es una de las

54



primeras lineas de evidencia que permiten estimar el grado de variabilidad
presente en organismos o poblaciones, su combinacion con otras perspectivas
de estudio (p. €j. Citolégicas, moleculares, ecolédgicas) pueden ayudar a
entender las causas de la variabilidad, y evaluar integralmente las hipétesis de

especies existentes.
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CAPITULO 2: REVELANDO LAS RELACIONES INFRAESPECIFICAS DE

ALSTROEMERIA PULCHRA DESDE UNA PERSPECTIVA INTEGRATIVA

Villalobos N.I., Baeza C.M., Toro-Nufiez O., Ruiz E., Noda H., Takayama K.,
Finot V.L., Collado G.A., y Mora-Poblete F. Alstroemeria maxima
(Alstroemeriaceae, Alstroemerieae) a “giant” revealed through integrative
taxonomy. Brazilian Journal of Botany: accepted.

Figura 1. Flor de Alstroemeria maxima. Fuente: Elaboracion propia.
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Introduccion

Los estudios taxondémicos y tratamientos enfocados en las especies
chilenas de Alstroemeria L. (Alstroemeriaceae: Alstroemerieae), asi como en la
mayoria de las especies, se han basado tradicionalmente en conceptos
fenéticos o morfoldgicos de especie (Martin-Villuendas, 2019). La interpretacion
de los atributos florales y vegetativos ha sido relevante en los intentos por
consolidar una propuesta taxonomica estable a partir de caracteres que
presentan una variabilidad natural, esto ha llevado a la generacion de
numerosos taxones nominales por diversos autores, muchos de los cuales
actualmente se consideran sindnimos o de aplicacion incierta (Finot et al.,
2018a).

Si bien la morfologia permite obtener antecedentes relacionados a la
variabilidad de sus caracteres, las causas que la provocan es dificil de
determinar mediante estas perspectivas, el uso de varias disciplinas puede
ayudar a la taxonomia a ir mas alla de nombrar las especies, apuntando hacia
el entendimiento de los procesos que estan relacionados (Schick-Steiner et al.,
2010).

En la actualidad el uso de multiples disciplinas permiten poner a prueba
las hipotesis de especies (Dayrat, 2005), como cuando una delimitacion de
especies a partir de la morfologia se prueba utilizando genética de poblaciones
(Schick-Steiner et al., 2010).

Dentro de las areas mas estudiadas en la cuantificacion y estimacion de
diferencias a nivel inter e intraespecifico en Alstroemeria, la citologia ha
contribuido a aclarar diversos problemas taxonémicos (p. €j. Cajas et al., 2009;
Baeza et al., 2010, 2011, 2015a, 2015b, 2016a, 2016b, 2018). En afios

recientes, la inclusién de rasgos morfoldgicos en estudios citolégicos también

57



ha facilitado el descubrimiento de nuevos taxones en Alstroemeria (Negritto et
al., 2015; Baeza y Ruiz, 2011; Finot et al., 2018a; Rojas y Baeza, 2021). Los
estudios cariolégicos han permitido examinar y comparar diferencias citologicas
estructurales, como el nimero arquitectura y simetria/asimetria de los
cromosomas, encontrando diferencias a diferentes escalas taxonémicas, estas
diferencias pueden ser indicativos de divergencias estructurales significativas,
por ejemplo, debido a posibles barreras 0 mecanismos adaptativos por
variacion del flujo genético (Levin, 2002).

En general, la incorporacion de datos morfométricos, moleculares y/o
citoldgicos, ha ayudado significativamente a aclarar las relaciones taxonémicas
entre taxones afines o grupos taxondmicos complejos, al obtener multiples
fuentes de evidencia desde diferentes disciplinas (Schick-Steiner et al., 2010;
Batista et al. 2023; Suetsugu et al., 2023; Hodac et al., 2023). En este sentido,
la taxonomia integrativa emerge como un enfoque prometedor, particularmente
en la evaluacién y reconciliacion de discrepancias entre las hipotesis de
especies existentes con mayor evidencia y objetividad (Padial et al., 2010).
Considerando la situacion actual de los taxones chilenos de Alstroemeria, es
probable que la aplicacion de un enfoque integrativo sea de gran utilidad para
aclarar las incertidumbres taxondémicas actuales.

De las 39 especies de Alstroemeria actualmente aceptadas para Chile,
once se consideran complejos, entidades que contienen entre dos a cuatro
taxones infraespecificos y sus relaciones taxondmicas permanecen poco claras
(Ruiz et al., 2010; Dhiman y Kashyap, 2021). Ademas, los caracteres utilizados
desde perspectivas cualitativas a menudo no son objetivos o carecen de
suficiente resolucion para diferenciar especies o variedades de Alstroemeria

fenotipicamente afines (Finot et al., 2015). Considerando estos desafios
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taxonémicos, se hace evidente que existe una necesidad en el uso de nuevos
enfoques mas robustos y objetivos.

Debido a sus llamativas flores y amplia distribucién en el centro de Chile,
Alstroemeria pulchra Sims ha sido histéricamente una fuente de discrepancias
taxondmicas (ver Villalobos et al., 2023). Actualmente, los taxones
infraespecificos aceptados para A. pulchra son A. pulchra subsp. lavandulacea,
A. pulchra var. maxima y A. pulchra var. pulchra (Finot et al., 2018a; Villalobos
et al., 2023). Hasta ahora so6lo se han explorado disciplinas citolégicas y
morfologicas en el complejo A. pulchra (Baeza et al., 2018; Villalobos et al.,
2023). Baeza et al. (2018) a partir de placas metafasicas descubrieron un
polimorfismo de tamafio en poblaciones de A. pulchra var. pulchra'y A. pulchra
subsp. lavandulacea, los autores mencionan que ambos taxones poseen una
formula cariotipica similar (2n =16). Entre los resultados mas significativos, esta
la presencia de un polimorfismo de tamafio en uno de sus pares cromosomicos,
caracteristica presente en ambos taxones geograficamente distantes, es
ademas, una caracteristica escasamente documentada en otras especies de
Alstroemeria y angiospermas en general (Baeza et al., 2018).
Desafortunadamente, este patrén no ha sido confirmado para todo el complejo,
ya que la descripcién y comparaciéon de los cariotipos de A. pulchra var.
maxima, A. pulchra subsp. lavandulacea y A. pulchra var. pulchra ain no se han
evaluado, y el cariotipo de A. pulchra var. maxima aun es desconocido.

Un reciente analisis morfo-colorimétrico utilizando diferentes técnicas de
registro permitié diferenciar las entidades infraespecificas de A. pulchra con un
bajo margen de error, cuantificando a través de un marco integrador, el color, la
forma y los patrones de ornamentacion de sus pétalos (Villalobos et al., 2023).
En la mayoria de los conjuntos de datos registrados, A. pulchra var. maxima 'y

A. pulchra subsp. lavandulacea ocupan posiciones opuestas, diferenciandose
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de A. pulchra var. pulchra, dejando preguntas sobre las casusas de la
variabilidad y las relaciones entre los taxones infraespecificos del complejo A.
pulchra (Villalobos et al., 2023).

En estudios taxondmicos integrativos, la inclusion de datos de ADN y
ecoldgicos resulta fundamental para el establecimiento de propuestas
taxonémicas robustas. Por ejemplo, el uso de ADN como codigos de barras
(Hebert et al., 2003; Crawford y Mort, 2004; CBOL Plant Working Group, 2009;
Hollingsworth, 2011; Shaw et al., 2014) ha permitido su aplicacion como
herramienta de clasificacion para asignar especimenes a especies conocidas
donde las caracteristicas fenotipicas pueden ser engafiosas 0 como
complemento a otras fuentes de informacion taxonémica en la delimitacion de
especies (Schindel y Miller, 2005), también puede ser usada como fuente de
informacion complementaria para programas de biodiversidad y conservacion
(Jiménez y Collada, 2000).

El avance en secuenciacion de ultima generacion (o NGS por sus siglas
en inglés) ha permitido la amplificacién y acceso a multiples loci de genomas de
especies no modelo o desconocidos. Estos métodos pueden ofrecer una vision
mas detallada de la variabilidad genética a escalas infragenéricas o intra-
poblacionales (Leaché et al., 2014; Suyama y Matsuki, 2015).

El uso de NGS y técnicas de amplificacion de regiones ISSR (Inter-
Simple Sequence Repeat) en Alstroemeria puede resultar desafiante debido a
la dificultad de estandarizar estas técnicas en organismos con genomas amplios
y/o desconocidos (Pan et al., 2015). Pese a ello, trabajos realizados en
organismos no modelo han demostrado ser evidencia de la viabilidad del
método para obtener datos genotipicos Utiles para estudios en sistematica y
taxonomia (Suyama y Matsuki, 2015; Binh et al., 2018; Murakami et al., 2020) y

presenta gran potencial para su aplicacion y uso en Alstroemeria.
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Otro aspecto interesante por abordar son las diferencias en nichos
ecoldgicos y su uso para inferir limites entre taxones y rangos de idoneidad de
distribucion. La cuantificacion de las diferencias de nicho entre especies ha sido
un tema de interés en ecologia durante décadas (por ejemplo, Colwell y
Futuyma, 1971). Como extension, la cuantificacion de las diferencias de nicho a
lo largo de gradientes ambientales, es decir, relacionadas con los nichos
Grinnellianos (1924) y Hutchinsonianos (1978) utilizando datos de presencia de
especies se volvié comun a fines de la década de 1990 con el desarrollo de
modelos de nichos y distribuciones de especies (Guisan y Zimmermann, 2000).
Posteriormente, Warren et al. (2008) desarrollaron un método basado en
modelos de nicho (y pruebas de aleatorizacion asociadas) para cuantificar las
diferencias de nicho utilizando comparaciones de predicciones pixel por pixel en
el espacio geografico. Broennimann et al. (2012) desarrollaron un método de
cuantificacion similar y pruebas de aleatorizacién asociadas al espacio
ambiental, la ventaja de este método es la cuantificacion y superposicion de
nichos en un espacio ambiental definido utilizando densidades de ocurrencia
suavizadas, considerando ademas la métrica de solapamiento D de Schoener
(1968). Este enfoque y otras herramientas han sido implementadas en el
paquete Wallace (Kass et al., 2023). Wallace, esta disefiado para facilitar la
investigacion de la biodiversidad espacial y permite caracterizar el espacio
ambiental, modelar distribuciones y evaluar superposicion de nichos de
especies, utilizando conjuntos de datos de ocurrencia y variables predictivas
ambientales. Estos modelos también conocidos como modelos de distribucion
de especies (0 SDMs por sus siglas en inglés) proporcionan una estimacion de
la respuesta de la especie a las condiciones ambientales (Kass et al., 2023).

Aunque los SDMs no pueden reemplazar metodologias taxonémicas

tradicionales, es una alternativa complementaria y su integracion puede ofrecer
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una vision mas holistica de los taxones estudiados (Mayo, 2022; Kass et al.,
2023).

En el contexto de la conservacién de la biodiversidad, un mayor nimero
de fuentes de evidencia pueden ser especialmente Utiles cuando la integridad o
taxonomia de los taxones es puesta en duda, por otro lado, pueden ser grandes
fuentes de biodiversidad no explorada, diferencias morfol6gicas distintivas, la
singularidad de sus habitats y altos grados de estructura genética de las
poblaciones no solo pueden proporcionar una comprension mas profunda de la
identidad y relaciones filogenéticas de los taxones estudiados, sino que también
subrayan valor unico dentro de la biodiversidad (Jiménez y Collada, 2000).

El objetivo de este estudio fue utilizar nuevas perspectivas no evaluadas
previamente que ayuden a clarificar la taxonomia del complejo A. pulchra,
basandonos en caracteristicas vegetativas de material herborizado, citologicas,
moleculares (cpDNA y MIG-seq), y de modelamiento de nicho ecologico,
considerando también datos morfométricos y colorimétricos previamente
publicados (Villalobos et al., 2023). Basandose en estos resultados, se
proporciona una nueva propuesta taxondémica, que considera a A. pulchra var.
maxima como una entidad genéticamente estructurada y morfolégicamente
diferenciable de A. pulchra. Ademas, se proporcionan claves morfométricas,
descripciones de distribucion, caracteristicas vegetativas y florales actualizadas

para las subespecies de A. pulchra.

Materiales y métodos

Analisis carioldgico. A partir de dieciocho individuos colectados en terreno y
cultivados en invernadero de A. pulchra var. maxima, A. pulchra var. pulchra y
A. pulchra subsp. lavandulacea (Tabla 1), se extrajeron puntas de raices las

cuales fueron diseccionadas en fragmentos de 1-2 cm de longitud y fijadas con
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una solucion de 8-hidroxiquinolina (2mM) por 24 h a 4°C. Luego, las muestras
fueron fijadas en una mezcla de etanol-4cido acético (3:1) durante 24 h.
Posteriormente se realizaron aplastados de las muestras pretratadas con una
solucion de HCI 0,5 N durante 17 min a 42°C. El material fue lavado con
abundante agua destilada y tefiidas con solucién orceina aceto-clorhidrica al
1%. Las placas metafasicas obtenidas fueron fotografiadas en un microscopio
Zeiss Axioskop con camara de video incorporada. Los cromosomas obtenidos
fueron medidos con la ayuda del programa MicroMeasure (ver. 3.3; Reeves,
2001). Se midieron y tabularon un total de 18 placas metafasicas, se calcul¢ el
coeficiente de variacion del largo de los cromosomas (CVcL), media de la
asimetria centromérica (Mca) (Peruzzi y Eroglu, 2013) y la longitud total de los
cromosomas (LTC) en um. En analisis preliminares, todas las variables
presentaron distribucion normal y homocedasticidad, por lo que fueron
sometidas a analisis de varianza paramétrico (ANOVA). Como método
comparativo se utilizé la prueba a posteriori de Tukey-Kramer, los analisis

estadisticos fueron realizados en Infostat (ver. 2020e; Di Rienzo et al., 2016).

Extraccion de ADN. Para la extraccion de ADN se pesaron y maceraron 6 mg
de hojas previamente deshidratadas en silica gel de cuarenta y tres individuos
provenientes de once poblaciones de A. pulchra subsp. lavandulacea, A.
pulchra var. pulchra y A. pulchra var. maxima. Adicionalmente, como especies
relacionadas, se incluyeron doce individuos provenientes de seis poblaciones
de Alstroemeria magnifica, Alstroemeria ligtu, Alstroemeria hookeri,
Alstroemeria diluta, Alstroemeria pelegrina L. y Alstroemeria marticorenae
(Anexo 1). La extraccion se realizé utilizando el kit DNeasy® Plant (QUIAGEN

Inc., EE.UU.) siguiendo las instrucciones del fabricante. La presencia y calidad
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del ADN se detecté utilizando GelRed™ (Biotum Inc, EE.UU.) en un
transiluminador UV.

Amplificacién, secuenciacion y andlisis cpADN. Se realiz6 la reaccion en
cadena de la polimerasa (PCR) para amplificar las secuencias de tres regiones
cloroplastidiales (petA-psbJ, rpl32-trnL y el intrén rpL16) con los siguientes
parametros: Para petA-psbJ los primers utilizados fueron petA (AAC ART TYG
ARA AGG TTC AAT T) y psbJ (ATA GGT ACT GTA RCY GGT ATT). Para
rpL32-trnL los primers utilizados fueron trnLwac) (CTG CTT CCT AAG AGC
AGC GT) y rpL32-F: (CAG TTC CAA AA A AAC GTA CTT C), las condiciones
de PCR para ambas regiones fueron: Desnaturalizacion a 80°C durante 5 min
seguido de 30 ciclos de desnaturalizacion a 95°C durante 1 min, alineamiento a
50°C durante 1 min, seguido de una rampa de 0,3°C/s a 65°C, extension del
primer a 65°C por 4 min; seguido de un paso de extension final de 5 min a 65°C
(Shaw et al., 2007). Para la ampliacion del Intrén rpL16 se utilizaron los primers
rpL16F71 (GCT ATG CTT AGT GTG TGA CTC GTT G) y rpL16R1516 (CCC
TTCATT CTT CCT CTATGT TG) (Small et al., 1998). Los parametros de
amplificacion fueron: Desnaturalizacién por 5 min a 80°C; alineamiento: 35
ciclos (95°C, 1 min; 50°C, 1 min con una rampa de 0,3°C/s; 65°C, 5 min);
extension final a 65°C por 4 min (Shaw et al., 2005). Para la amplificacion de las
secuencias se emplearon 6,25 uL de SapphireAmp fast PCR-hot-start master
mix (Takara Bio USA, Inc.), 0,5 uL de cada primer (10 yM) y 1 uL de ADN).

Los productos obtenidos por PCR fueron secuenciados por la empresa
Macrogen (Corea del Sur), tras lo cual se realizé un analisis BLAST para
verificar la correcta amplificacion de las regiones utilizando la informacién
disponible del plastoma de Alstroemeria aurea (KC968976.1). Las secuencias
identificadas fueron depositadas en la base de datos de GeneBank. Las

secuencias fueron editadas con los programas UGENE (Okonechnikov et al.,
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2012), Bioedit (ver. 7.2.5; Hall, 1999), y alineadas utilizando ClustalX2 v2.1

(Larkin et al., 2007).

Secuenciacion y analisis MIG-seq. Utilizamos el método de secuenciacion
“Multiplexed inter-simple sequence repeats genotyping by sequencing” o MIG-
seq para la deteccién de polimorfismos de nucleétidos simples (SNPs) del
genoma nuclear de cuarenta y tres muestras, siguiendo el procedimiento
previamente descrito (Suyama y Matsuki, 2015; Suyama et al., 2022). La
biblioteca de datos genéticos se obtuvo mediante la plataforma lllumina MiSeq

utilizando un kit de reactivos MiSeq v3 de 150 ciclos (lllumina, San Diego, CA,

EE. UU.). Una vez obtenidas las lecturas en bruto, se eliminaron las regiones de

los primers y posteriormente se sometieron a un filtrado de calidad utilizando

FASTX Toolkit (v0.013; http://hannonlab.cshl.edu./fastx_toolkit/) con los ajustes

por defecto, excepto q=30 y p=40. Las lecturas extremadamente cortas se
eliminaron utilizando TagDust (v2.2; Lassmann et al. 2009). Los SNPs se
obtuvieron de las lecturas nucleares filtradas utilizando ipyrad (v0.9; Eaton y
Overcast, 2020) con ajustes predeterminados, excepto para el método de
ensamblaje (de novo), umbral de agrupamiento para el ensamblaje de novo
(0.92) y longitud minima de lecturas después del recorte del adaptador (79).
Finalmente, los SNPs recuperados se evaluaron utilizando SNPfltr (v1.0.1;
DeRaad, 2022) siguiendo el flujo de trabajo propuesto por el mismo autor
(disponible en: https://cran.r-
project.org/web/packages/SNPfiltR/vignettes/reproducible-vignette.html).
Adicionalmente, se implement6 un filtro de equilibrio alélico convirtiendo
genotipos heterocigotos recuperados fuera del rango de 0.25-0.75 a NA. Se
establecio un limite para datos faltantes por muestra, eliminando muestras por

encima de este valor (valor predeterminado: 0.9). Finalmente, considerando el
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ndmero total de SNPs para los analisis posteriores y en base a estudios
preliminares, el limite minimo de datos presentes permitidos por SNP se

establecié en 0.3.

Relaciones filogenéticas y estructura genética

Las relaciones filogenéticas entre las muestras (34 muestras para cpDNA
y 43 para MIG-seq) se analizaron utilizando el método de Maxima Verosimilitud
(ML) con el programa 1Q-Tree (ver. 2.0; Nguyen et al. 2015; Trifinopoulos et al.,
2016). El soporte de las ramas se obtuvo con 1,000 réplicas a través de una
aproximacion ultra rapida de Bootstrap (UFBoot2) (Hoang et al., 2018). Para
reducir el riesgo de sobreestimacién en el soporte de las ramas con UFBoot, se
aplicé el método sugerido de intercambio de vecinos mas cercanos (NNI)
(Hoang, et al. 2016), y la prueba SH-aLRT (Guidon et al., 2010) (-alrt 1000). El
mejor modelo de sustitucién de nucledétidos se determind mediante ModelFinder
(Kalyaanamoorthy et al., 2017) basado en el Criterio de Informacién Bayesiana
(BIC). Para las regiones no codificantes seleccionadas del cloroplasto trnL-
rpL32, rpL16 y petA-psbJ, el mejor modelo fue F81+F, mientras que para la
matriz de datos concatenados de MIG-seq, fue TPM2u+F+R2. Para construir la
matriz concatenada de MIG-seq, se consideré un SNP por locus. Las relaciones
filogenéticas entre las entidades se representaron a traves de un arbol
filogenético utilizando Figtree v4 (Huson y Brayant, 2006). El nivel de soporte de
rama aceptado es la prueba SH-aLRT >=75% y UFbootstrap >=80%. Las
categorias de soporte de ramas consideradas fueron: sin soporte (<50%), débil
(50%—74%), moderado (75%—84%), y bueno (85%-100%).

Para inferir la estructura poblacional de las muestras y los clisteres
genéticos, los SNPs filtrados se analizaron utilizando dos métodos: Inferencia
Bayesiana con STRUCTURE (v.2.3.4; Pritchard et al., 2000); y analisis

multivariado a través del Andlisis Discriminante de Componentes Principales
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(DAPC) (Jombart et al., 2010), incluido en el paquete R Adegenet (ver. 2.1.10;
Jombart y Ahmed 2011). Para STRUCTURE, se consideraron clisteres
genéticos (K) desde 2 hasta 10. Para cada valor de K, se realizaron 10 réplicas
de 100,000 generaciones, descartando las primeras 10,000, aplicando un
modelo de frecuencias alélicas correlacionadas y admixture. El nimero 6ptimo
de clusteres genéticos (K) se determiné utilizando el método de Evanno et al.
(2005) implementado en Structure Harvester (ver. 0.6.94, Earl y VonHoldt,
2012).

Para el analisis discriminante de componentes principales (DAPC) (Jombart et
al., 2010), el numero 6ptimo de componentes principales se determiné
preliminarmente para evitar la sobreestimacion, utilizando la prueba de
validaciéon cruzada incluida en el paquete de R adegenet (ver. 2.1.1; Jombart y
Ahmed, 2011). Estas funciones implementan el procedimiento de agrupamiento
utilizado en el andlisis discriminante de componentes principales (DAPC,
Jombart et al. 2010). Para determinar el niumero 6ptimo de clUsteres genéticos,
se utilizé la funcion findclusters que consiste en ejecutar analisis sucesivos de
K-means con un namero creciente de clusteres (k), después de transformar los
datos mediante un andlisis de componentes principales (PCA). Para cada
modelo, se calcula una medida estadistica de bondad de ajuste (por defecto,
BIC), que permite elegir el K éptimo. Los resultados se representaron
graficamente con ayuda de los paquetes ade4 (ver. 1.7; Dray y Dufour 2007) y
ggplot2 (ver. 3.4.3; Wickham, 2016).

SplitsTree (Huson y Bryant, 2006) es una aplicacion ampliamente
utilizada para calcular redes filogenéticas a partir de datos de secuencias
moleculares. A partir de la matriz de SNP, se descartaran aguellos taxones
genéticamente distantes del complejo A. pulchra, para ello, preliminarmente se

evaluaran las distancias genéticas entre los taxones mas afines a A. pulchra a
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partir de los analisis filogenéticos y de estructura genética, la red filogenética no
enraizada sera representada con ayuda del programa SplitsTree (v.4.19; Huson
y Bryant, 2006).
Modelos de distribucidén de especies (SDMs). Adicionalmente, se realizaron
SDMs para construir, evaluar y visualizar los modelos de distribucion en cada
uno de los taxa de A. pulchra estudiados, mediante el paquete R Wallace (ver.
2.0.6; Kass et al., 2022). Se consideraron un total de 114 datos de ocurrencia
para los SDMs, 62 para A. pulchra var. pulchra, 37 para A. pulchra var. maxima
y 15 para A. pulchra subsp. lavandulacea. Los datos de presencia se obtuvieron
de colecciones de campo (Tabla 1) y datos de ocurrencia de especimenes
examinados de los herbarios CONC y SGO (especimenes estudiados en las
descripciones). Debido a los pocos registros de herbario de A. pulchra subsp.
lavandulacea, los datos se complementaron con observaciones de ocurrencia
obtenidas de la plataforma iNaturalist Chile con fotografia, fecha y ubicacion
GPS (https://inaturalist. mma.gob.cl/), su identificacién fue previamente
corroborada a través de las imagenes de flores disponibles en la misma
plataforma dentro del area de distribucion conocida. Como filtro espacial, se
descartaron ocurrencias a menos de 1 km de distancia. El area de extension de
fondo para cada taxén se estimé utilizando el poligono minimo convexo con una
distancia de amortiguamiento de 0.1 grados (aproximadamente 11.1 km) y
1,000 puntos de fondo. Para el componente ambiental, se obtuvieron
diecinueve variables bioclimaticas con una resolucién de 30 segundos de arco
(1 km?) desde Worldclim (Fick y Hijmans, 2017).

Se utilizo la formalizacién de nicho que caracteriza un hipervolumen n-
dimensional donde una especie puede persistir y reproducirse en un espacio
matematico definido por gradientes ambientales no agotables (Hutchinson,

1978; Peterson, 2011). Para caracterizar el espacio ambiental, realizar analisis y
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visualizaciones del nicho para dos especies seleccionadas, Wallace (Kass et
al., 2022), permite al usuario: 1) realizar un Analisis de Componentes
Principales (PCA) para reducir la dimensionalidad del espacio ambiental
original; 2) calcular la densidad de ocurrencias de las especies a lo largo de las
dos primeras componentes del PCA; y 3) realizar analisis de superposicion de
nichos utilizando la métrica D de Schoener (Schoener, 1968). La similitud de
nichos se evaluo utilizando el paquete ecospat (Di Cola et al., 2017),
cuantificada por la métrica D (Schoener, 1968) que provee un indice general de
solapamiento de nicho que va de 0 (nichos diferentes) a 1 (nichos idénticos). Se
calculo la superposicidén de nichos entre: A. pulchra var. pulchra-A. pulchra var.
maxima, A. pulchra var. pulchra-A. pulchra subsp. lavandulacea y A. pulchra
var. maxima-A. pulchra subsp. lavandulacea. Como datos de salida, el
programa genera dos graficos en el analisis de similitud de nicho: Un gréfico
gue representa el espacio ambiental compuesto por las dos primeras
componentes principales (a partir del PCA de los datos bioclimaticos, ejecutado
para representar las variables ambientales en pocas dimensiones) y la
presencia de las especies 1y 2 en este espacio: las condiciones ambientales
cubiertas solo por el nicho de la especie 1 (azul), las condiciones ambientales
cubiertas solo por el nicho de la especie 2 (rojo), las condiciones ambientales
cubiertas por ambos, o la superposicion del nicho (purpura). Adicionalmente, un
histograma es generado y representa los resultados de una prueba de similitud
de nicho. Esta prueba es anéloga a la prueba presentada por Warren et al.
(2008), excepto que corresponde al espacio ambiental mas que geogréafico. En
la prueba, los nichos de ambas especies analizadas se desplazan
aleatoriamente alrededor de la extensién del fondo (1.000 puntos de fondo), y
estas superposiciones de nichos "nulos" simulados se calculan (barras grises).

Si la superposicién observada (linea roja) es superior al 95% de las
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superposiciones simuladas (valor de significancia: p <0,05), la prueba indica
que las dos especies son mas similares que las aleatorias (Kass et al., 2022).
Para construir los SDMs, se utiliz6 el algoritmo MaxEnt (Phillips et al.,
2006), los multiplicadores de regularizacion se seleccionaron entre 0.5y 2 con
un valor de paso de 0.5, seleccionando aquellos con valores mas altos de AUC
(Area bajo la curva, o AUC por sus siglas en inglés), las predicciones de
idoneidad se representaron en mapas de distribucion de los taxones descritos a
continuacion. Los graficos se representaron con ayuda de los paquetes ade4
(ver. 1.7; Dray y Dufour, 2007) y ggplot2 (v3.4.3; Wickham, 2016) integrados en
el paquete R Wallace (ver. 2.0.6; Kass et al., 2022). Ademas, los datos de
ocurrencia se cargaron en el programa QGIS (ver. 3.3; http://www.qgis.org/)
junto con capas vectoriales de planificacion del uso del suelo disponibles en IDE
Chile (IDE Chile, 2020): Ecorregiones, pisos vegetacionales (Luebert y Pliscoff,
2017), sitios prioritarios y areas SNASPE (Sistema Nacional de Areas Silvestres
Protegidas del Estado) presentes en Chile, para determinar la presencia de los
taxones infraespecificos de A. pulchra dentro de estas capas para
complementar su informacion de habitat. Los mapas se generaron con el

programa QGIS.

Tabla 3. Especies e informacion de colecta de las poblaciones incluidas para
los estudios citoldgicos y moleculares del presente estudio. * Poblaciones

consideradas para andlisis citologico.

Especie N° pop Localidad, datos de colecta, fecha de co- Latitud, Longi-
lecta tud, elevacion (m
s.m)
A. hookeri 4271 Regién de Valparaiso, Prov. de Valparaiso, 32°56’0” S,
Dunas de Concon. Diciembre 2007. 71°32°0” O, 103.

A. marticorenae 4262 Region de Valparaiso, Prov. de Valparaiso, °33°04’0” S,
camino Santa Hill a Las Palmas. Diciembre 71°44°0” O, 293.
2007.

A. marticorenae 4269 Region de Valparaiso, Prov. de Valparaiso, 33°03'0” S,
Playa Ancha, La Fabrica. Diciembre 2007. 71°38'0” O, 270.
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A. pulchra
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A. pulchra
subsp.
lavandulacea
A. pulchra
subsp.
lavandulacea
A. pulchra
subsp. pulchra

A. pulchra var.

pulchra

A. pulchra var.
pulchra

A. pulchra var.
pulchra

A. pulchra var.
pulchra

A. pulchra var.
pulchra

A. pulchra var.
maxima
A. pulchra var.

maxima

A. pulchra var.
maxima

A. pulchra var.
maxima

1306

4383
4178

Lhualp

4393

01

50

51

4393a*

10

12

18

113*

4382

11*

14

18

19

Region de Valparaiso; Prov. Valparaiso,  33°06'14.9” S,
Acantilados costeros de la peninsula de Cu-71°41°17.54” O,

rauma, Laguna Verde. Octubre 2021. 50.

Region de Valparaiso, Prov. de Petorca, 2 32°14°0” S,

km al sur de Los Molles. Noviembre 2013. 71°29'0” O, 37.
Region del Bio-bio, Prov. de Concepcién, 36°47°0” S,
camino a Ramuntcho. Diciembre 2002. 73°10°0” O, 60.

36°48'24.94" S,
73°10'19.10" O,
24.

35°10'0" S,
71°23'0" O, 220.

Region del Biobio, Prov. de Concepcion,
Desembocadura Rio Biobio, Peninsula de
Hualpén. Diciembre 2018.

Region del Maule, Prov. de Talca, Rio
Claro, 300 N Puente Rio Claro, Km 216.
Noviembre 2013

Region de la Araucania, Prov. Angol, sitio  37°49'10" S,
eriazo aledafo a Villa México. Diciembre  72°41'19" O,
2017 100.

Region del Maule, Prov. de Talca, camino
rural cerca orilla Rio Claro, ladera Norte. 71°23'8.808" O,
DiOciembre 2020 221.

Regién del Maule, Prov. de Talca, Canal de 35°10'54.90" S,
agua lluvia cercano a carretera. Diciembre 71°23'21.57" O,
2020 227.

Region del Maule, Prov. de Talca, 300m 35°10'0" S,
Puente Rio Claro, Km 216. Noviembre 201371°23'0" O, 220.

35°10'49,746" S,

Region de Valparaiso, Prov. Marga Marga, 32°57'53,6" S,

Ladera sur ruta Villa Alemana-Quillota, Km 71°17'28.4" O,
26. octubre 2018 283.

Regioén de Valparaiso, Prov. de Petorca, 32°12'14.2" S,
orilla carretera, canal agua lluvia, Ruta 5 71°30'57.3" W,
Km 190, Los Molles-Pichidangui, suelo Pe- 57.

dregoso. octubre 2018

Region de Coquimbo, Prov. del Choapa, 32°09'22.1" S,
cerro al Este de Pichidangui entrada Norte, 71°28'50.8" O,
camino hacia las antenas, camino pedre-  481.

g0so0. octubre 2018

Regién de Valparaiso, Prov. de Petorca, 32°26'658" S,
Ruta La Ligua — Papudo Orilla Camino. oc- 71°19'31.9" O,
tubre 2018 22.

Region de Valparaiso, Prov. de Valparaiso, 33°04'0" S,
Quebrada estero Margarita, Quilpué. Octu- 71°25'0" O, 122.
bre 2017

Regién de Valparaiso, Prov. de Petorca: 32°14'0" S,

Los Molles, Sitio Eriazo Calle Gabriela Mis- 71°31'0" O, 35.
tral 1348. Noviembre 2013

Region de Valparaiso, Prov. de Petorca,  32°12'14,2" S,
orilla carretera, canal agua lluvia, Ruta 5 71°30'57.3" O,
Km 190, Los Molles-Pichidangui, suelo Pe- 57.

dregoso. Octubre 2018

Region de Coquimbo, Prov. del Choapa, 32°07'50.33" S,
quebrada lado derecho, orilla camino, entre 71°09'59.4" O,
Quilon y Tilama. Octubre 2018 798.

Region de Valparaiso, Prov. de Petorca, 32°26'58" S,
Ruta La Ligua — Papudo Orilla Camino. Oc- 71°19'31.9" O,
tubre 2018 22.

Region de Valparaiso, Prov. de Petorca,  32°36'57.3" S,
Quebrada Puente Catapilco, Santa Bertina, 71°24'9.1" O, 7.
Altavista, Olivo Santo. Octubre 2018
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A. pulchravar. 4385 Region de Valparaiso, Prov. de Petorca, La 32°35'0" S,
maxima Ligua, cuesta El Melon. Noviembre 2013 71°14'0" O, 340.

Resultados
Analisis cariolégicos. Todas las muestras analizadas presentaron una
dotacién cromosémica 2n=16. Los ideogramas de los taxones infraespecificos
de A. pulchra se resumen en la figura 2. Los indices cariotipicos (media +
desviacion estandar) y la formula cariotipica se resumen en la Tabla 2. La
longitud total de los cromosomas (LTC) evidencia diferencias significativas para
A. pulchra var. maxima que presenta un cariotipo de menor tamafio en
comparacion a los de A. pulchra var. pulchray A. pulchra subsp. lavandulacea
(Tabla 2, Fig. 3). Solo A. pulchra var. pulchra y A. pulchra subsp. lavandulacea
presentaron un polimorfismo de tamafo en el par de cromosomas
metaceéntricos. No se detectaron polimorfismos de tamafio en las placas
metafasicas evaluadas de A. pulchra var. maxima. En cuanto a las diferencias
estructurales del cariotipo entre los taxones evaluados entre A. pulchra var.
pulchra y A. pulchra subsp. lavandulacea exhibieron variaciones menores en el
namero de cromosomas submetacéntricos y telocéntricos, diferenciandose tan
solo en uno. Por otro lado, A. pulchra var. maxima presento un perfil cariotipico
distintivo, con solo dos cromosomas submetacéntricos y cinco telocéntricos. A.
pulchra var. maxima presento cuatro cromosomas telocéntricos con satélites,
mientras que A. pulchra var. pulchra y A. pulchra subsp. lavandulacea solo se
detectaron tres, pero en distintos pares cromosomicos (Fig. 2).

Los datos sometidos a ANOVA y la prueba a posteriori de Tukey sélo
encontrod diferencias significativas (p> 0.05) en el LTC de A. pulchra var.
maxima que no superé los 106,5 um, mientras que A. pulchra var. pulchray A.

pulchra subsp. lavandulacea poseen cromosomas de mayor tamafio, reflejado
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en los valores de LTC que variaron entre 140,0-198,0 um en A. pulchra var.

pulchray 126,0-158,6 um en A. pulchra subsp. lavandulacea (Tabla 2).

Tabla 4. Valores de indices cariotipicos entre los taxones infraespecificos de A.
pulchra: (minimo-maximo) promedio + desviacion estandar. *Diferencia
estadisticamente significativa (p>0,05) basado en la prueba de Tukey-Kramer
implementado en el ANOVA.

A. pulchravar. pul- A. pulchra subsp. la- A. pulchra var.

chra vandulacea maxima
CVcL (42,7-47,9) (37,3-54,3) (48,4-52,0)

46,1+1,9 46,8+6,7 49,9+1,5
Mca (47,9-54,4) (48,0-53,9) (47,5-53,4)

50,545,5 51,0£2,2 50,3+2,2
LTC (um) (140,0-198,0) (126,0-158,6) (92,0-106,5)

165,4+20,7 147,0+17,2 104,0+9,1*
Férmula Im*+3sm+4t Im*+4sm+3t 1m+2sm+5t
cromosoémica*polimorfismo de ta- *polimorfismo de ta-
haploide mafio cromosomas mafio cromosomas ho-

homologos mologos

CVcL: Coeficiente de variacion de la longitud de los cromosomas (indice de
asimetria intercromosomal); Mca: Indice de asimetria de la media centromérica
(indice de asimetria intracromosomal); LTC: longitud total diploide de los
cromosomas.
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Figura 2. Cariotipos e ideogramas de A. pulchra var. pulchra (a); A. pulchra

subsp. lavandulacea (b) y A. pulchra var. maxima (c). Fuente: Elaboracion
propia.
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Figura 3. Graficos de puntos con valores de indices cariotipicos entre los
taxones de A. pulchra. a. CVcL v/s LTC; b. Mca v/s LTC; c. Mca v/s CVcL. CVcL:
coeficiente de variacion del largo de los cromosomas; Mca: indice de asimetria
de la media centromérica; LTC: longitud total de los cromosomas (um). Cada
circulo representa un individuo diferente, circulos verdes: A. pulchra var.
maxima; circulos rojos: A. pulchra var. pulchra; circulos cian: A. pulchra subsp.
lavandulacea. Fuente: Elaboracién propia.

Relaciones filogenéticas y estructura genética. Para las treinta y cuatro
muestras, la region trnL-rpL32 contenia veintinueve patrones distintos, tres
caracteres informativos para parsimonia, cinco sitios singulares y 840 sitios
constantes. Para el intrén rpL16 se estimaron nueve patrones distintos, un sitio
informativo para parsimonia 'y 778 sitios constantes; la region petA-pshJ tiene
15 patrones distintos, 1 sitio singular y 612 sitios constantes. Ambas regiones
no codificantes rpL16 y petA-psbJ no tienen caracteres informativos para
parsimonia. Las longitudes de secuencia variaron desde 613 para petA-psbJ,
779 pb para rpL16 hasta 848 pb para trnL-rpL32.

La alineacion de la matriz concatenada, que incluia los tres marcadores
cloroplastidiales, considerd 43 secuencias con 2.240 pb, 44 patrones distintivos,
4 sitios informativos para parsimonia, 6 singletones y 2.230 sitios constantes. El
arbol de Maxima Verosimilitud (ML) generado (Fig. 4) no permitio diferenciar los
taxones infraespecificos de A. pulchra. Un clado bien soportado en una posicion
basal (prueba SH-aLRT: 91.6%; UFbootstrap: 96%) agrup6 a A. marticorenae y
A. hookeri junto con una muestra de A. magnifica. En una posicion mas

derivada, entre las muestras de A. pulchra var. pulchra y A. pulchra var.
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maxima, se identifica un clado bien soportado (prueba SH-aLRT: 91.1%;
UFbootstrap: 96%), incluyendo muestras de A. pulchra var. maxima de
poblaciones diferentes. Las muestras de A. pulchra subsp. lavandulacea de la
poblacién del sur (01) y la poblacion del norte (51) aparecen en clados
separados.

Para el analisis de datos de MIG-seq, después de eliminar las
secuencias de los primers y las lecturas de baja calidad, se obtuvo un total de
6.509.781 lecturas (151.390 + 68.560 lecturas por muestra) de 7.073.254
lecturas en bruto (164.494 + 70.547 lecturas por muestra). Posteriormente, el
filtrado de SNP retuvo un total de 872 loci, que fueron seleccionados para
analisis filogenéticos y de estructura genética.

El arbol filogenético de maxima verosimilitud basado en SNPs revel6 que las
muestras de A. pulchra var. pulchray A. pulchra subsp. lavandulacea (con
excepcion de dos) forman un clado bien soportado (99.1/86) (Fig. 5). Por otro
lado, A. pulchra subsp. lavandulacea no conforma un clado monofilético. Todas
las muestras de A. pulchra var. maxima ocupan una posicion intermedia
diferenciada de A. marticorenae, A. hookeri y las muestras de A. pulchra var.

pulchra analizadas (Fig. 5).
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A. pelegrina

A. diluta (4392)
A. diluta (4392)
A. magnifica (4383)
A. magnifica (4383)

A. magnifica (4383)

A. pulchra var. pulchra (10)
A. pulchra var. puichra (12)
A. pulchra var. maxima (14)
A. pulchra var. maxima (18)
A. pulchra var. puichra (12)
A. pulchra var. maxima (11)
A. pulchra var. maxima (11)
A. pulchra var. maxima (14)
A. puichra var. maxima (11)
A. pulchra var. puichra (10)

A. pulchra var. pulchra (10)
A. magnifica (4383)

A. ligtu (2722)
A. ligtu (4178)
A. pulchra subsp. lavandulacea (01)
A. pulchra var. pulchra (12)
91.1/96 A. magnifica (4383)

i A. marticorenae (4269)
A. hookeri (4271)

A. marticorenae (4269)

A. pulchra var. maxima (19)
A. pulchra var. maxima (4385)

21.6/96 A. pulchra var. maxima (4385)
A. pulchra var. maxima (19)

A. pulchra subsp. lavandulacea (51)
A. pulchra subsp. lavandulacea (51)
A. pulchra subsp. lavandulacea (51)

3,0x10*

Figura 4. Arbol ML de cpDNA de las regiones concatenadas trnL-trnF, rpL16 y
petA-psbJ. Solo se muestran los valores de soporte de aquellas ramas bien
soportadas. Fuente: Elaboracién propia.
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Figura 5. Arbol ML obtenido con 872 SNPs. Solo se muestran los valores de
soporte de aquellas ramas bien soportadas. Fuente: Elaboracion propia.

Estructura genética. En ambos andlisis se obtuvieron tendencias de
agrupamiento genético similares. Para el analisis de STRUCTURE se determiné
que el numero mas adecuado de clusteres genéticos fue K= 3, basado en el
mayor valor promedio de probabilidad posterior (AK) (Fig. 6).

El primer cluster genético (Fig. 7, azul) incluy6 a las muestras de A.
pelegrina (P), A. marticorenae (MA) y A. ligtu (LG) donde sus individuos
presentaron una alta integridad genética, ademas, una muestra de A. hookeri
(HO), A. magnifica (MG) y dos muestras de A. pulchra subsp. lavandulacea
(LAV) fueron agrupadas en este cluster. El segundo cluster genético (Fig. 7,
verde) incluyo a todas las muestras de A. pulchra var. maxima (MAX) con alta
integridad genética, también en este cllster se agrup6 una muestra de LAV. El
claster 1l (Fig. 7, rojo) incluyo a las muestras de A. pulchra var. pulchra (PUL),
A. magnifica (MG), una muestra de HO, cuatro muestras de LAV, dos de ellas
con estructura genética débil. Se determinaron diferencias significativas entre
los clusteres genéticos definidos, los indices de fijacion (Fst) para cada cluster

genético fueron de 0.52, 0.39 y 0.55.

Adicionalmente, las estructuras genéticas de cada poblacion obtenida
con los datos de STRUCTURE se represento espacialmente a través de mapas
con ayuda del programa QGIS, diferenciados con los mismos colores del

analisis de STRUCTURE (Fig. 8).

Para el DAPC, los clusteres genéticos optimos sugeridos por el DAPC
fueron dos (valor BIC: 120.0991) (Fig. 6). Se realizé una identificacion a priori
de cada muestra para evaluar la capacidad discriminante de los datos

genéticos, evaluando ocho grupos morfoldgicos, correspondientes a cada
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especie y taxon infraespecifico considerados para este estudio. Siete fue el
numero Optimo de componentes principales basado en la validacion cruzada a
considerar para el analisis discriminante. La proporcion de varianza conservada

fue del 42%.

La estructura genética de las muestras analizadas mediante DAPC mostraron
resultados similares en comparacion con el andlisis de agrupamiento bayesiano
para K=8 (Fig. 7, parte inferior). Similar a los resultados obtenidos usando
STRUCTURE, A. pulchra var. maxima aparece en un clister genético distinto
de A. pulchra var. pulchra y otras especies de Alstroemeria evaluadas en este

estudio.

DeltaK = mean(L"(K)/sd(L(K)) Value of BIC versus number of genetic clusters

. Optimal K=3 Optimal K=2 i

Delta K=10.333 425 BIC=120.099

130-

—
/‘
BIC

5 \/*\/4

iz0- =g
2 3 4 5 6 7 5 10 1‘5
Number of genetic clusters Number of genetic clusters

Figura 6. Izquierda: Valores de Delta K en base al nUmero de cluster genéticos
obtenidos del analisis de STRUCTURE determinados mediante el método de
Evanno et al. (2005) implementado en Structure Harvester. Derecha: grafico
valores BIC versus numero de clUsteres genéticos obtenidos mediante la
funcion findclusters en el paquete adegenet (Jombart y Ahmed, 2011). Linea
roja indica el nUmero optimo de cllster genéticos determinados. Fuente:
Elaboracion propia.

78



PHO MA LG MG

HIIIIIIIIHHHIIIIIIIIIIIIIIIIHH

Figura 7. Clusteres obtenidos mediante inferencia bayesiana utilizando
STRUCTURE. Se incluyeron individuos de P (Alstroemeria pelegrina), HO (A.
hookeri), LG (A. ligtu), MG (A. magnifica), MAX (A. pulchra var. maxima), PUL
(A. pulchra var. pulchra), LAV (A. pulchra subsp. lavandulacea) basado en 872
SNPs. Cada barra representa la estructura genética de cada individuo
particionada en segmentos que indican su presencia dentro de los cllsteres
genéticos determinados (k). Cada color representa un cluster genético diferente.
Fuente: Elaboracion propia.
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Figura 8. Mapa con gréficos que representan la estructura genética de los
SNPs nucleares de las distintas poblaciones de Alstroemeria analizadas
mediante STRUCTURE. Colores: Clusteres genéticos; Numeros: N° de colecta
de las poblaciones estudiadas (tabla 1); Fondo: elevacién: blanco 0 m s.m.,
negro 6.000 m. s.m. Fuente: Elaboracién propia.
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Un segundo analisis genético fue realizado, descartando aquellas
muestras genéticamente mas distantes en base a los resultados obtenidos (A.
marticorenae y A. hookeri). Eliminando las columnas invariantes, la nueva
matriz de datos considerd 571 SNPs. A fin de evaluar la capacidad
discriminante de los datos genéticos obtenidos, fueron nuevamente sometidos a
DAPC, considerando como grupos a priori su identificacién morfoldgica. El
gréafico del analisis discriminante obtenido (Fig. 9) muestra dos grupos genéticos
mas diferenciados del set de datos, que corresponden a las muestras de A.
pulchra var. maxima (verde) y A. ligtu (beige), mientras que, en el eje negativo
de la segunda funcion discriminante se agrupa A. pulchra var. pulchra (rojo) y
cerca del origen del grafico mas proximas entre si las muestras identificadas
como A. magnifica (lila) y A. pulchra subsp. lavandulacea (celeste). EI nimero
Optimo de componentes principales en base a la validacion cruzada fue de 12.

La proporcion de varianza conservada fue del 67,7%.

PC eigenvalues

I

DA eigenvalues O A. ligtu

@ A. pelegrina

© A. magnifica

) A. pulchra subsp. lavandulacea
@ A. pulchra var. pulchra

@ A. pulchra var. maxima
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Figura 9. Grupos genéticos identificados mediante DAPC basado en 571 SNPs.
Las elipses representan el 95% de la variabilidad genética estimada del grupo.
Fuente: Elaboracion propia.

El analisis de redes filogenéticas no enraizado incluyendo sélo las
muestras del complejo A. pulchra (Fig. 10), revel6 que los individuos
identificados como A. pulchra var. maxima se agrupan en un extremo de la red,
mientras que las muestras de A. pulchra var. pulchray A. pulchra subsp.
lavandulacea se agrupan en distintas ramas, tampoco se aprecio agrupacion
asociada a las poblaciones de procedencia, evidenciando una variada distancia
genética a nivel intrapoblacional e interpoblacional. Las muestras analizadas de
A. pulchra subsp. lavandulacea y A. magnifica subsp. magenta (4383) no son

diferenciables de A. pulchra var. pulchra, pero si de A. pulchra var. maxima.
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Figura 10. Red filogenética no enraizada incluyendo los tres taxa
infraespecificos de A. pulchra a partir de los datos de SNPs, basado en
distancia sin corregir de P.
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Modelos de distribucién de especies (SDMs). Basado en los andlisis
realizados, los resultados indican algunas diferencias significativas (p>0,05) en
los nichos ecolégicos entre algunos taxones infraespecificos de A. pulchra.

El indice D de 0.4 indica solapamiento de nicho dentro del espacio ambiental
general, pero el valor de significancia de p del test entre A. pulchra var. pulchra
y A. pulchra var. maxima (p=0.0198) indica que las diferencias de nicho no
serian estadisticamente significativas pese a su superposicion parcial, donde A.
pulchra var. pulchra (rojo) debido a su mayor distribucion ocupa una mayor area
dentro del espacio ambiental representado (Fig. 11). Por otro lado, el indice D
evaluado entre A. pulchra var. pulchra- A. pulchra subsp. lavandulacea y A.
pulchra var. maxima - A. pulchra subsp. lavandulacea fue de 0, mientras que el
valor de p obtenido indica que la similitud de nicho (p=0) no es estadisticamente
significativa, indicando que no hay superposicion y que los espacios
ambientales entre estos taxones evaluados son completamente diferentes (Fig.

11).
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Distribucion en el espacio ambiental Significancia
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Figura 6. El gréfico de la izquierda muestra estos indices en el espacio
ambiental: condiciones ambientales cubiertas por el nicho de la especie 1
(azul), condiciones ambientales cubiertas por el nicho de la especie 2 (rojo). El
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histograma de la derecha muestra los resultados de una prueba de similitud de
nicho. Superposiciones de nichos "nulos” (gris). Superposicion observada (rojo).

Discusion

Implicaciones en la delimitacion taxondmica. En ciertos casos, la morfologia
por si sola puede ser engafosa para fines taxonomicos, debido, por ejemplo, al
efecto de la convergencia evolutiva o la plasticidad fenotipica generando
variacion de morfotipos, esto resalta la importancia de combinar diferencias
morfologicas con otras fuentes informacién (Dayrat, 2005; Padial et al., 2010).
Con los avances tecnolégicos, la taxonomia ha evolucionado para incorporar
diversos tipos de datos. Como se evidencio en este estudio, un enfoque
integrador que combine morfologia, citologia, genética y ecologia puede
proporcionar una perspectiva mas completa, que ayude a comprender la
diversidad de especies y su evolucion, asi como sus relaciones (Padial et al.,
2010; Schlick-Steiner et al., 2010; Popiela y Molnér, 2020). Diversas disciplinas
dependen de la taxonomia para definir estrategias de conservacion efectivas
gue informen sobre la singularidad y vulnerabilidad de las especies, en términos
de conservacion son pasos criticos hacia una proteccion efectiva de la
biodiversidad (Miller et al., 2011; Molinari, 2023).

En este estudio, las regiones no codificantes de cpDNA evaluadas
mostraron pocos caracteres parsimoniosamente informativos, a pesar de que
las regiones seleccionadas poseen una alta contribucion de caracteres
potencialmente informativos (PICs) (Shaw et al., 2014). Una explicacion a la
topologia obtenida con los datos cloroplastidiales, podria deberse precisamente
a que las regiones seleccionadas no poseen suficiente resolucion, por ejemplo,
en taxa que presentan diversificaciones evolutivas recientes (Duminil y Michele,

2009).
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Por otro lado, la transferencia de genes, especialmente en organismos
fotosintéticos, puede complicar las topologias de ADN cloroplastidial. Por
ejemplo, cuando los genes del cloroplasto se transfieren entre especies no
relacionadas, esto puede resultar en sefiales filogenéticas conflictivas que no
reflejan las relaciones evolutivas verdaderas, impidiendo la formacion de clados
monofiléticos claros (Martin, 2017). Ademas, el genoma cloroplastidial tiende a
ser altamente conservado debido a su funcion esencial en la fotosintesis. La
baja tasa de mutacion puede limitar la variabilidad genética necesaria para
resolver las relaciones filogenéticas a nivel de especies o entre taxones
cercanamente relacionados, lo que dificulta la diferenciacion clara de clados
monofiléticos. Lo que explicaria a su vez la incongruencia entre los analisis de
datos genéticos cloroplastidiales y nucleares, estas discordancias filogenéticas
entre el genoma cloroplastidial y el genoma nuclear pueden deberse a eventos
como la hibridacién, introgresién genética o la herencia uniparental del
cloroplasto, que pueden llevar a discrepancias entre la filogenia cloroplastidial y
la verdadera historia evolutiva de las especies, complicando la identificacién de
clados monofiléticos (Martin, 2017; Palmer, 2019).

Los datos obtenidos proporcionan una referencia para entender cémo la
topologia del ADN cloroplastidial puede presentar limitaciones al tratar de
resolver relaciones filogenéticas y los procesos evolutivos que puedan estar
ocurriendo en Alstroemeria.

Si estos resultados se comparan con las otras disciplinas evaluadas,
discrepancias entre datos morfolégicos, citolégicos y de ADN cloroplastidial o
nuclear pueden ser indicadores de divergencias y procesos evolutivos
recientes, donde solo algunas aproximaciones poseen poder resolutivo (Cronk
et al., 2004; Arnold, 2006; Soltis et al., 2009; Soltis et al., 2018). Por otro lado,

estas discrepancias recalcan la importancia en el uso de diferentes fuentes de
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informacion taxonémica, combinando multiples fuentes de datos para obtener
una imagen mas holistica de la historia evolutiva de los taxones estudiados
(Padial et al., 2010).

Datos cariotipicos. El tamafio del cariotipo ha sido objeto de estudio en
relacion con la evolucion de las plantas en Liliales, la diversidad cromosémica y
la evolucién se han vinculado principalmente al tamafio del genomay a su
arquitectura cariotipica (Peruzzi et al., 2009). Los cariotipos ancestrales tienden
a tener genomas mas pequefios con altos valores de CVc. (Leitch et al., 2012;
Peruzzi et al., 2009). A. pulchra var. maxima, que tiene un cariotipo mas
pequeiio (menor LTC) y valores mas altos de CVcL en comparacion con A.
pulchra var. pulchray A. pulchra subsp. lavandulacea, son fuentes de evidencia
de su historia evolutiva y diferenciacion.

Por otro lado, tanto A. pulchra var. pulchra como A. pulchra subsp.
lavandulacea presentan la evidencia de un polimorfismo de tamafio en sus
cromosomas homoélogos, que podria estar indicando un tipo de evolucion
cromosémica, esta modificacion les permitiria adaptarse a nichos ecolégicos
especificos, especialmente en especies que poseen una capacidad limitada de
dispersién de polen o semillas (Ruiz et al., 2010; Wendel et al., 2016). Estos
cambios cromosOmicos podrian estar impulsados por mecanismos como la
reestructuracion genomica, que a menudo precede a la diversificacién funcional
(Soltis et al., 2009). Por lo tanto, el tamafio y la estructura del cariotipo pueden
considerarse como marcadores evolutivos y adaptativos valiosos (Vimala et al.,
2021), en este caso proporcionan informacién complementaria para la
diferenciacion de A. pulchra var. maxima.

Integridad genética de A. pulchra. Los resultados obtenidos en este estudio
plantean preguntas sobre la variacion en la estructura genética obtenida por

SNPs nucleares de algunos taxones. Los analisis filogenéticos y de estructura
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genética revelan que A. pulchra var. pulchra y A. pulchra var. maxima
representan cllsteres genéticos separados. Por otro lado, se determiné una
posicion polifilética de A. pulchra subsp. lavandulacea, los resultados obtenidos
podrian atribuirse a los datos faltantes en las muestras analizadas de este
taxdn, alcanzando hasta un 87% en algunas de las muestras analizadas. Se ha
evidenciado que estos caracteres incompletos e informativos para parsimonia
pueden ser considerados por los analisis en un marco probabilistico (Roure et
al., 2013). En un analisis preliminar, se evaluo la influencia de los datos
faltantes en la diferenciacion de A. pulchra var. maxima, con un 50%, 40% y
30% de datos faltantes, si bien las distancia entre los clUsteres genéticos
obtenidos disminuy6 a medida que se eliminaron los datos faltantes (debido
probablemente a la menor cantidad de datos disponibles), A. pulchra var.
maxima se mantiene como un cluster genético diferenciable de A. pulchra. Por
ejemplo, para la matriz de datos de SNPs, el filtro de datos faltantes se ajusté a
un 30% minimo de datos de presencia, reteniendo 872 locus, 731 patrones
distintivos y 145 sitios parsimoniosamente informativos. En un analisis
preliminar, para la misma matriz, aplicando un filtro de un 40%, los patrones
distintivos disminuyeron a 107 y solo 12 sitios parsimoniosamente informativos,
el arbol generado y analisis de STRUCTURE (no mostrado), mantiene la
diferenciacion genética entre A. pulchra var. maxima y A. pulchra var. pulchra.
Tanto la variabilidad genética como las modificaciones estructurales cariotipicas
en A. pulchra var. maxima, A. pulchra var. pulchra y A. pulchra subsp.
lavandulacea pueden ser signos de mecanismos adaptativos y procesos
microevolutivos subyacentes que pueden estar ocurriendo en estos taxones
(Ruiz et al., 2010; Popiela y Molnar, 2020).

Implicaciones ecolégicas y de conservacion. La identificacion y clasificacion

precisas de las especies son pasos fundamentales en la biologia de la
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conservacion y para comprender la biodiversidad, también permiten medidas de
conservacion mas efectivas, pueden marcar la diferencia entre la preservacion
o la pérdida de especies Unicas y valiosas (Cowling et al., 2003). Como
entidades que causa alteraciones en los ecosistemas, la humanidad es
responsable de preservar la biodiversidad (Collado et al., 2023). En relacién con
A. pulchra var. maxima, su reconocimiento como una entidad separada conlleva
responsabilidades significativas y nuevos parametros para la conservacion,
siendo su estructura genética un parametro importante desde perspectivas de
conservacion que tienen una importancia selectiva frente a cambios
ambientales, y otros factores como la destruccion del habitat debido a efectos
antropogénicos (Ruiz et al., 2010; Arroyo et al., 2008). El reconocimiento de A.
pulchra var. maxima como una especie separada tiene implicaciones que van
mas alla de la taxonomia, con cambios en extension y ocupacion, influyendo en
areas como la ecologia, evolucién y conservacion (Smith et al., 2004; Balding y
Williams, 2016). Las diferencias ecoldgicas que distinguen a taxones
estrechamente relacionados reflejan adaptaciones, por ejemplo, morfologicas,
ecologicas o moleculares, como es el caso de A. pulchra subsp. lavandulacea.
Las diferencias de nicho encontradas en A. pulchra subsp. lavandulacea
pueden ser interpretadas como indicadores de nichos ecoldgicos Unicos, un
parametro que debe considerarse al definir amenazas a la biodiversidad y
estrategias de conservacion (Phillips et al., 2006; Quiroga y Souto, 2022).

Por otro lado, si bien era esperable encontrar un grado de solapamiento en
base a lo evidenciado en terreno entre A. pulchra var. pulchra 'y A. pulchra var.
maxima, los caracteres colorimétricos, morfométricos y citolégicos evaluados en
trabajos anteriores (Baeza et al., 2018; Villalobos et al., 2023), respaldan los
resultados obtenidos mediante SNPs nucleares en este estudio, permitiendo

diferenciar estas entidades con un bajo margen de error.
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La taxonomia debe ser un campo en constante evolucién, con la llegada
de nuevas tecnologias y metodologias, los taxbnomos estan mejor equipados
gue nunca para explorar y comprender la vasta biodiversidad del planeta y
clarificar la identidad de complejos taxondémicos (p. ej. Pessoa et al., 2012;
Barrett et al., 2022; Batista et al., 2023; Zhang et al., 2023). Sin embargo, con
un mayor numero de disciplinas, aumentan también la cantidad de datos a
analizar y las hipotesis resultantes que no siempre son congruentes, asi como
se evidencio en este estudio. Es esencial continuar adoptando enfoques
integrados en otras especies de Alstroemeria, de manera que permita tener una
vision mas compartida y obtener resultados que permitan resolver y evidenciar
que la clasificacion de los organismos vivos reflejan sus relaciones
morfologicas, evolutivas y ecoldgicas, delimitacion fundamental para estudios
en diferentes areas de la biologia y la conservacion (Pyron, 2023; Padin y

Calvifio, 2023).

Conclusion

Este estudio, apoyado por un analisis morfo-colorimétrico previo de las flores de
Alstroemeria pulchra, justifica elevar a A. pulchra var. maxima al nivel de
especie. Esto se basa en diferencias genéticas identificadas a través del
analisis de SNPs nucleares, caracteristicas morfoldgicas, citolégicas y
taxonodmicas, que la diferencian de A. pulchra (Fig. 12).

Por otro lado, el andlisis morfo-colorimétrico junto con su nicho ecolégico
diferenciado a través de los SDMs son evidencia de que A. pulchra subsp.
lavandulacea es un taxén diferenciado de A. pulchra var. pulchra, pero su
similitud cariotipica y su variada estructura genética detectada en los analisis no

permiten respaldarla como una entidad distinguible de A. pulchra.
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No se observaron variaciones genéticas o cariolégicas significativas en
muestras de poblaciones donde coexisten A. pulchra var. pulchra y A. pulchra
var. maxima, en comparacion con poblaciones donde solo se documenté A.
pulchra var. maxima. Por otro lado, A. magnifica y A. pulchra subsp.
lavandulacea muestran division en multiples clados en los analisis de cpDNA y
nrDNA, indicando la necesidad de realizar estudios integradores y evidencia
adicional a escala de poblaciones, para aclarar su integridad genética y
relaciones con especies simpatricas, considerando un potencial flujo de genes
entre las especies nominales existentes.

Encontrar evidencia sobre el proceso subyacente que potencialmente puede
estar ocurriendo entre especies simpatricas de Alstroemeria es crucial para
aclarar su taxonomia y evolucion, impactando en estrategias de conservacion y
manejo, especialmente para especies endémicas afectadas por la degradacion

del habitat.

A. pulchra subsp.

lavandulacea

A. pulchra var.

pulchra

A. pulchra var.
KA ML

ST DAPC ML ENM COL* PAT* MG*
index cpDNA MIG-seq

maxima

Figura 7. Resumen de las aproximaciones utilizadas en la diferenciacién de los
taxones infraespecificos del complejo A. pulchra (columnas). KA: Cariotipos;
MLcpDNA: analisis de maxima verosimilitud de tres regiones cloroplastidiales
concatenadas; ST: Structure, DAPC: Andlisis discriminante de componentes
principales, ML: andlisis de maxima verosimilitud, (ST, DAPC y ML) fueron
realizados con los datos obtenidos mediante MIG-seq (ntDNA); ENM:
Modelamiento de Nicho ecolégico (basado en métrica de D); MG: Morfometria
geométrica; COL: Colorimetria; PAT: Patrones de maculas. *Caracteres
evaluados en un trabajo anterior (Villalobos et al., 2023).
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Tratamiento taxondmico

Alstroemeria maxima (Phil.) N. Villalobos y C.M. Baeza comb. y stat. nov.
Alstroemeria pulchra var. maxima Phil., Linnaea. 33(17): 266. 1864.
Alstroemeria magnifica subsp. maxima (Phil.) Ehr. Bayer, Gatt. Alstr. Chile 244.
1986 (1987). Alstroemeria spectabilis Ravenna, Phytologia 64: 284. 1988. TIPO:
CHILE, Regidn de Valparaiso, Prov. San Felipe de los Andes, Prope Catemu,
Prov. Aconcagua observavi. Philippi s.n. (Lectotipo SGO 038096 imagen!). (Fig.

13).

Hierbas perennes, rizomatosas con brotes estériles con hojas agrupadas en
una roseta o brotes que no superan los 50 cm de longitud. Los brotes florales
son altos y vigorosos, de color marron verdoso, alcanzando hasta 170 cm de
altura. Las hojas son resupinadas en la base, lineales a lanceoladas, con 13
venas paralelas, resupinadas, midiendo 7,2+ 2,3x 1,3+ 1,0cm. La
inflorescencia comprende de 3 a 20 rayos, de hasta 20 cm de didmetro, con
flores grandes, de color blanco a lila azulado. Los tépalos externos son
anchamente espatulados, 3,9 £ 0,1 x 2,1 £ 0,3 cm, con margenes lisos en la
base a irregularmente dentados cerca del apice, apice obtuso a emarginado,
con un ligero mucrén, verdoso o similar en color a las maculas. Los tépalos
internos superiores son espatulados con apice redondeado, ligeramente
mucronado, un cuarto mas largo que los tépalos externos, midiendo 5,0 + 0,6 x
1,4 £ 0,2 cm, con una mancha amarilla en la mitad superior; encima de esta
mancha, hay una gran mancha oscura distribuida a lo ancho del tépalo,
interrumpida cerca del apice; las guias de néctar son delgadas y lineales,
disminuyendo en tamafio e intensidad hacia la base del tépalo, que carece de

ornamentaciones. El tépalo interno inferior mide 3,6 £ 0,1 x 1,7 £ 0,3 cm, similar
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en forma y color a los tépalos externos, generalmente sin ornamentaciones, con
apice obtuso, emarginado o ligeramente mucronado. La capsula es elipsoidal,
tipicamente con mas de seis costillas (6-12), midiendo 11-15 mm de diametro.
Las semillas son asperas, redondas y de color marrén oscuro, midiendo 3-4.5
mm.

Distribucion y habitat. Endémica de Chile, documentada entre las regiones de
Coquimbo, Valparaiso y Metropolitana de Santiago (29°26'-33°29") (Fig. 14), a
elevaciones que van desde los 5 hasta los 1.091 metros sobre el nivel del mar,
crece en suelos duros, rocosos, colinas, quebradas o llanuras soleadas. De los
especimenes estudiados, solo uno fue documentado en el Parque Nacional
Fray Jorge. A. maxima crece predominantemente en la ecorregion del matorral
chileno, y algunos especimenes se asociaron al bosque templado valdiviano.
Se encuentra en formaciones vegetales del bosque esclerdfilo, bosque
espinoso, matorral escleroéfilo y matorral desértico.

Fenologia. La floracion ocurre entre septiembre y diciembre, y su fructificacion
desde octubre.

Especimenes examinados. CHILE. Region de Coquimbo: Provincia del Limari,
cerro pan de azucar, ruta longitudinal a Ovalle, 29°59'0"S, 71°15'0"0O, 100-200
m, 8 septiembre 1942, Mufioz y Pisano 3304 (SGO); Entre ruta 5 norte hacia
Fray Jorge, 30°40'0"S, 71°40'0"0O, 450 m, 19 octubre 1963, Garaventa 4562,
(CONC). Provincia de Elqui, Sector El Manzano, Andacollo, 30°12'0"S,
71°8'0"0O, 8 octubre 2000, Brinck s/n (SGO). Prov. de Choapa, 11 Km al norte
de Quilimari, 32°1'0"S, 71°30'0"W, 10 m, 15 octubre 1971, Marticorena et al.,
1336 (CONC); Cruce Pichidangui Km 194.5, 32°9'46"S, 71°30'50"0O, 88 m, 26
octubre 2002, Mufioz M. 4193 (SGO); lllapel, Cuzcuz, 31°39'0"S, 71°14'0"0, 26
Noviembre 1985, Trivelli y Mufioz s/n (SGO); Los Vilos - lllapel, cerro Cavilolén,

31°46'0"S, 71°20'0"0O, 27 octubre 1991, Brinck s/n (SGO); En quebrada, a orilla
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de camino hacia Cabildo, 32°9'22.7"S, 71°9'46.63"0O, 1006 m, 30 Octubre 2018,
Villalobos N. y Carrasco P. 13 (CONC); Ruta 5 norte, Pichidangui, 32°9'0"S,
71°31'0"0, 15 m, 18 octubre 1963, Garaventa 4563 (CONC); Pichidangui,
32°8'0"S, 71°31'0"0O, 27 octubre 1991, Brinck s/n (SGO); Pichidangui, 32°9'0"S,
71°31'0"W, 6 m, 8 septiembre 1982, Montero 12235 (CONC); Plan de Hornos
entre lllapel y Combarbala, 31°24'0"S, 71°4'0"0O, 10 noviembre 1989, Brinck 34
(SGO); Camino entre Quilon y Tilama, lado derecho, 32°7'50.33"S, 71°9'59,4"0,
789 m, 30 octubre 2018, Villalobos N. y Carrasco P. 14 (CONC). Region de
Valparaiso, Provincia de Marga Marga, Granizo, Olmue, Cerro Campana,
32°59'0"S, 71°8'0"W, 250 m, 28 noviembre 1937 Garaventa 4199 (CONC);
Limache, detras de cerro al final de camino Las Américas; 32°58'S30"S,
71°16'0"0, 9 noviembre 2002, Moreira A. 749 (SGO); Limache, cerro lado norte,
33°1'0"S 71°16'0"0, 90 m, 15 octubre 1916, Behk s/n (CONC). Provincia de
Petorca, Camino entre Putaendo y Cabildo en una quebrada, 32°S33'0"S,
70°55'0"0, 19 septiembre 1991, Moreira I. s/n, (SGO); Cerro iman entre cajones
Guaquén y La Chicharra, 32°14'0"S, 71°19'0"O, 520 m, 23 noviembre 1981
Villagran y Meza 1046 (SGO); Cuesta El Melon, 32°S34'0"S, 71°15'0"0O, 500 m,
von Bohlen 649, (SGO); Cuesta El Melon, 32°S37'16"S, 71°14'44"0, 26 octubre
2002, Mufioz M. 4174 (SGO); Cuesta EIl Melon, 32°40'S, 71°13'0"0, 7 octubre
2000, Brinck s/n (SGO); Entrada a Los Molles, 32°13'45"S, 71°30'54"0O, 54 m,
26 octubre 2002, Mufioz M. 4190 (SGO); Los Molles, al N de Los Molles,
32°13'0"S, 71°30'0"0, 17 octubre 1992, Mufioz M. 3183 (SGO); Norte de Los
Molles, 32°13'0"S, 71°30'0"0O, 19 octubre 1984, Muiioz M. 1880a (SGO); Norte
Pichicuy Km 183, 32°15'6"S, 71°28'36"0, 26 octubre 2002, Mufioz M. 4187
(SGO); Orilla Carretera, Canal Agua Lluvia, Ruta 5 Km 190, Los Molles-
Pichidangui, suelo pedregoso, 32°12'14,2"S 71°30'57,3"0, 57 m, 30 octubre

2018, Villalobos N. y Carrasco P. 11 (CONC); Cuesta El Mel6n, 32°S35'0"S,
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71°14'0"0, 290 m, 29 octubre 2001, Fuenzalida y Rougier 13 (CONC); La Ligua,
Cuesta El Melon, 32°S35'0"S,71°14'0"0O, 340 m, 1 noviembre 2013, Baeza et
al., 4385 (CONC); Ruta 5 norte, km 193, sur de plaza peaje, 32°11'0"S,
71°31'0"0, 65 m, 6 diciembre 2006, Rosas y Acosta 4315 (CONC); ruta La
Ligua-Papudo a un costado del camino, 32°26'58"S, 71°19'31,9"0, 22 m, 31
octubre 2018, Villalobos N. y Carrasco P. 18, (CONC); Quebrada entrada Santa
Bertina, Altavista Olivo Santo, 32°36'57,3"S, 71°24'9,1"O, 7 m, 31 octubre 2018,
Villalobos N. y Carrasco P. 19 (CONC); Quillota, Cuesta El Melén, 32°40'S,
71°15'0"0, 500 m, 13 septiembre 1957, Ricardi y Marticorena 4212 (CONC);
Provincia de San Felipe de Aconcagua, Catemu, 32°48'0"S, 70°58'0"O, 1860,
Philippi s/n (SGO); Cuesta Las Chilcas, 32°51'0"S, 70°51'0"O, 7 octubre 2001,
Brinck s/n (SGO); Cuesta Las Chilcas, 32°51'0"S, 70°51'9"0O, 12 octubre 2002,
Mufioz M. 4165 (SGO); Quebrada Llaillay, ruta Panamericana, 32°48'0"S,
70°57'0"0, 10 noviembre 1958, Bailey s/n (SGO). Region Metropolitana de
Santiago, Provincia de Chacabuco, Tiltil, camino el atajo al fondo, 33°5'0"S,
70°54'0"0, 670 m, 26 octubre 2001, Moreira A. 586 (SGO); Cuesta Lo Prado,
oeste, 33°S29'0"S, 70°57'0"0, 450 m, 23 noviembre 1998, Mufioz M. 3859
(SGO); Rinconada de Lo Cerda, quebrada La Plata, Maipu, 33°S29'0"S,
70°52'0"0, octubre 1936, Mufioz C. s/n, (SGO).

Observaciones: A. maxima es morfolégicamente distinta de A. magnifica, esta
altima presenta flores con tépalos internos superiores mas pequefios en tamafo
en comparacion con sus tépalos externos, contrario a A. maxima que posee
tépalos internos superiores de hasta un cuarto mas largos que los externos.
Ademas, A. magnifica posee guias de néctar que tienden a concentrarse hacia
la base de los tépalos, mientras que en A. maxima, las guias de néctar
disminuyen en tamafio y presencia hacia la base de los tépalos internos

superiores gue no tienen ornamentaciones, al igual que lo documentado para A.
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pulchra y otras especies. A. maxima generalmente tiene hojas de forma
lanceolada, mientras que las hojas de A. magnifica tienen una forma mas
ovada, enangostadas en la base. Por otro lado, la similitud en el patron de
ornamentacion y la forma de los tépalos a menudo se confunde con A. pulchra
subsp. pulchra. Como su epiteto lo indica, A. maxima comprende plantas
grandes (inflorescencias de hasta 170 cm de altura), lo cual también se refleja
en sus estructuras florales, este caracter la distingue de A. pulchra subsp.
pulchra que posee un menor tamafo en general. En estado vegetativo, A.
maxima posee hojas de crecimiento arrosetado (Fig. 13d), sus hojas son
resupinadas, anchamente lanceoladas, enangostandose hacia el apice, en A.
pulchra subsp. pulchra las hojas son lanceoladas, estrechas, dispuestas en
varas gque no superan los 100 cm (Fig. 15D), ademas las flores de A. pulchra
poseen tépalos externos espatulados y mucronados, mientras que A. maxima
tiene tépalos anchamente espatulados menos mucronados y con apice
generalmente emarginado.

Mufioz-Schick y Moreira (2003), designan el lectotipo SGO 038096, parte del
material originalmente colectado por Philippi para A. pulchra var. maxima. Un
estudio previo (Garaventa, 1971) designa el mismo espécimen como "typus".
Para fines de prioridad bajo el Codigo de Shenzen (Turland et al. 2018), el
término typus se acepta para publicaciones anteriores al 1 de enero de 2001, y

tiene prioridad en la designacion del lectotipo para A. maxima.
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Figura 8. Alstroemeria maxima. a. Inflorescencia; b. Flor; c. varas florales; d.
hojas vegetativas. Escala 1 cm. Fotografias N. Villalobos et al., (11) Ay B: 10-
2017, Cy D: 8-2022. Fuente: Elaboracion propia.
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Figura 9. Puntos de ocurrencia y distribucion potencial en base a colectas y

datos de herbario de A. maxima consideradas en este estudio.
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Alstroemeria pulchra Sims
J. Sims Bot. Mag. 50: 2421. 1823(1822). TIPO: CHILE, Native of Chile. Com. J.

Walker Esq., of Arnos grove Southgate. (iconotipo image!).

Clave para reconocer las subespecies de Alstroemeria pulchra Sims.

1. Tépalos con apices redondeados, levemente mucronados, mucron no mayor
a 4 mm, tépalos externos con o sin ornamentaciones, de 3,2+ 0,1 x 1,2+ 0,2
cm; tépalos internos superiores de 3,8 £ 0,3 x 1,0 + 0,2 cm; subespecie
distribuida entre los 31°58'S, hacia el sur ha sido documentadas por la zona
costera hasta los 35°49’S..........coiiiiiiiiiii, A. pulchra subsp. pulchra
1. Tépalos con apices acuminados, muy mucronados, mucrén de 3 a 7 mm,
tépalos externos sin ornamentaciones, de 3,5+ 0,1 x 1,1 + 0,3 cm; tépalos
internos superiores de 2,9 £ 0,1 x 1,0 + 0,2 cm; subespecie distribuida en el
valle central y secano interior desde los 35°10'S hasta

B7°50'S. . s A. pulchra subsp. lavandulacea

Alstroemeria pulchra subsp. pulchra

Alstroemeria flos-martini (Ker-Gawl.), Bot. Reg. 9: 731. 1823. Alstroemeria
tricolor Hook., Exot. FI. 1(5): 65. 1823. Alstroemeria bicolor Hook., Exot. Fl. 2(9):
95. 1824. Alstroemeria pulchra var. bicolor Lodd. ex Herb., Amaryllidaceae 93
(1837). Alstroemeria ligtu f. pulchra (Sims) Voss, Vilm. Blumengartn., ed. 3. 1:

1040 (1896). (Fig. 15).

Hierba perenne, rizomatosa. Tallos estériles de hasta 40 cm de altura, tallos

fértiles de hasta 100 cm de altura, erectos. Hojas lineales resupinadas en la

base, miden 5,4+ 1,7 x 0,4 £ 0,1 cm con 5 a 6 venas paralelas. Inflorescencia
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con 2-8 rayos. Flores de color blanco a lila rojizo. Tépalos externos espatulados,
generalmente sin ornamentaciones, midiendo 3,2 + 0,3 x 1,2 + 0,2 cm, con
apice obtuso a redondeado, mucronado, con un mucrén que es verdoso o
similar al color de las méaculas. Tépalos internos superiores espatulados,
mucronados, mas largos que los tépalos externos, midiendo 3,8 + 0,3 x 1,0 +
0,2 cm, sobre el tercio superior del tépalo resalta una mancha amarilla de fondo,
sobre ella, variables en presencia y distribucion en el tépalo presentan una gran
macula central o varias maculas de menor tamafo hasta cerca del apice, de
color violaceo oscuras, escasamente ausentes. Guias de néctar presentes
principalmente en el tercio medio del tépalo, disminuyendo en tamafio y
densidad hacia la base, la cual que no posee ornamentaciones. Tépalos
internos inferiores miden 2,5 + 0,4 x 1,0 = 0,2 cm, generalmente sin
ornamentaciones, similares en forma y tamafo a los tépalos externos. Capsula
elipsoidal con 6 costillas, midiendo 12 x 8 mm de diametro. Semillas marrones
oscuras, rugosas, redondas, midiendo 1,8-2,2 mm.

Distribucion y Habitat. Especie endémica del centro de Chile, presente en las
regiones de Coquimbo, Valparaiso y Metropolitana de Santiago (29°26’S-
33°29’S), entre altitudes de 5-1500 m s.m. Crece en suelos arcillo-arenosos o
arcillo-arenosos-arenosos bajo el dosel de especies arbustivas o en llanuras
soleadas. Alstroemeria pulchra subsp. pulchra crece principalmente en la
ecorregion del matorral chileno, la estepa andina del sur y el bosque templado
valdiviano. Esta presente en bosque esclerofilo, matorral esclerofilo,
formaciones de bosque espinoso y algunos ejemplares han sido documentados
en bosques caducifolios costeros. Documentada en las areas del SNASPE en
R.N. Lago Pefiuelas, P.N. La Campana y R.N. Rio Blanco (Mufioz-Schick y
Moreira, 2003).

Fenologia. Florece entre septiembre a noviembre, fructifica desde noviembre.
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Especimenes examinados. CHILE. Region de Coquimbo: Provincia de
Choapa, 20 Km al norte de los Molles S32°4™, 71°30'0"O, 25 m, 25 noviembre
1980, Rodriguez y Marticorena 1538 (CONC); Cerro al Este de Pichidangui
entrada Norte, camino hacia las antenas, orilla camino pedregoso. S32°9'22,1",
71°28'50,8"0, 431 m, 30 octubre 2018, Villalobos N. y Carrasco P. 12 (CONC).
Region de Valparaiso: Provincia de Petorca, Cabildo al S, Mina Peumo,
32°S30'21"S, 71°4'9"0, 850 m, 29 diciembre 2001, Moreira A. 655 (SGO); Cerro
iman entre cajones Guaquen y La Chicharra, valle de Petorca, 32°14'0"S,
71°19'0"0, 520 m, 1 diciembre 1980, Villagran y Meza 744 (SGO); Laguna
Maitencillo, 32°S37'0"S, 71°25'0"0, 28 octubre 1991, Brinck s/n (SGO); Orilla
camino linea férrea en desuso, camino pedregoso Km 178, 32°17'40,8"Sm
71°27'41,1"0, 31 octubre 2018, Villalobos N. y Carrasco P. 17 (CONC); Orilla
Carretera, canal agua lluvia, Ruta 5 Km 190, Los Molles-Pichidangui,
32°12'14,2"S, 71°30'57,3"0, 30 octubre 2018, Villalobos N. y Carrasco P. 11
(CONC); La Ligua, Los Hornos, Huaquén, 32°14'0"S, 71°20'0"O, 206 m, 1
noviembre 2013, Baeza et al. 4384 (CONC); Los Molles, Sitio eriazo calle
Gabriela Mistral 1348, 32°14'0"S, 71°31'0"O, 35 m, 1 noviembre 2013, Baeza et
al. 4382 (CONC); Zapallar. Cerro De La Cruz 32°S33'0"S, 71°28'0"0 25 m, 11
noviembre 1941, Behk s/n CONC; Recinto privado orilla oeste camino ruta
Concon — Maintencillo, S32°53'34,3", 71°30'20,8"0,31 octubre 2018, Villalobos
N. y Carrasco P. 20 (CONC); Ruta 5 entre Longotoma y Pichicuy, Km 167,
32°21'6564"S, 71°23'28"0, 17 noviembre 2002, Moreira A., 774 (SGO); Ruta Los
Vilos — Papudo orilla camino, 32°26'58"S, 71°19'31,9"0, 31 octubre 2018,
Villalobos N. y Carrasco P., 18 (CONC); San Felipe: entre Putaendo y Cabildo,
32°S33'0"S, 70°50'0"0, 1000 m, 22 octubre 1999, Teillier 4692, (CONC); Tierras
Blancas, Km 6 camino Catapilco a la Laguna, 32°S33'0"S, 71°17'0"0O, 28

octubre 2001, Valdés s/n (SGO); Tierras Blancas, Km 6 Camino Catapilco a la
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Laguna, 32°S33'0"S, 71°17'0"0O, 28 octubre 2001, Valdés C. s/n (SGO);
Zapallar, 32°S33'0", 71°27'0"0O, 1 octubre 1948, HartOing s/n (SGO); Zapallar,
quebrada EIl Tigre, 32°S33'0"S, 71°25'41"0, 16 noviembre 2022, Moreira A. 765
(SGO). Provincia de Los Andes, Rio Blanco, a orillas de camino, 32°54'0"S,
70°18'0"0, 26 m, noviembre 1978, Mufioz M. 1269 (SGO). Provincia de Quillota,
Cerro Mauco, Camino entre Colmo y Valle Alegre, comuna de Quillota,
32°52'0"S, 71°26'0"0, 420 m, 1 octubre 2017, Carrasco 112 (CONC); Humedal
de Mantagua, Sector Ritoque, 32°52'40"S, 71°29'36"0, 26 m, 1 octubre 2017,
Carrasco P. 116 (CONC); La Calera, Orilla Camino Ladera Sur, Orilla Linea
Tren, 32°53'S34,3"S, 71°30'20,8"0, 1 noviembre 2018, Villalobos N. y Carrasco
P. 22 (CONC). Provincia de Valparaiso: a 10 Km de Concoén, 32°51'0"S,
71°29'0"O 8 noviembre 1971, Beckett et al. 4223 (SGO); Cuesta Zapata,
camino Valparaiso a Santiago, cerca de La Cumbre, 33°22'0"S, 71°15'0"0O,
noviembre 2023, Mufioz M., 3191 (SGO); Camino Casablanca - Quilpué, desvio
a Las Palmas, 33°6'0"S, 71°22'0"0O, 23 noviembre 1999, Mufioz M. 3862 (SGO);
Casablanca, Fundo El Cuadro, 33°15'0"S, 71°17'0"O, 400 m, 2 noviembre 1937,
Garaventa 4216 (CONC); Cuesta Balmaceda, entre camino La Pdlvora 'y
Quebrada honda, 33°6'29"S, 71°38'17,1"0O, 300 m, Baeza 4263 (CONC); Jardin
Botanico lote C, Bosque Esclerdfilo al costado estero Marga Marga,
33°3'5,41"S,71°29'33,76"0, 1 noviembre 2009, Fernandez 570 (CONC); Punta
Curaimilla. Camping Las Gaviotas 33°5'0"S, 71°43'0"O, 58 m, 11 diciembre
2007, Baeza 4266 (CONC); Punta Curaimilla. Camping Las Gaviotas, 33°5'0"S,
71°43'0"0, 58 m, 11 diciembre 2007 Baeza 4268 (CONC); Punta Curaumilla, al
sur del faro, sobre bajada a la playa, 33°5'51"S, 71°43'53"0, 50 m, 3 diciembre
2002, Moreira A. 810 (SGO); Punta Curaumilla, explanada desde el faro,
33°6'0"S, 71°44'20"0, 65 m, Moreira y Pliscoff 1376A (CONC); Quebrada del

cura, cerro El Melén, 32°44'42"S, 71°6'28"0, 1250 m, 22 noviembre 2001,
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Moreira A. 608 (SGO); Quebrada del cura, cerro El Meldn, aguada del palqui,
32°45'34"S, 71°6'10"0, 860 m, 22 noviembre 2001 Moreira A. 593 (SGO);
Quebrada del cura, cerro El Meldn, aguada del palqui, 32°45'S34"S, 71°6'10"0,
860 m, 22 noviembre 2002, Moreira A. 593 (SGO); Quebrada estero Margarita,
comuna de Quilpué, 33°4'0"S, 71°25'0"0, 122 m, 1 octubre 2017, Carrasco 113
(CONC); Quebrada estero Margarita, comuna de Quilpué, 33°4'0"S, 71°25'0"0O,
141 octubre 2017, Carrasco 109 (CONC); Reserva Nacional Lago Pefuelas
33°11'27"S, 71°27'13,7"0, 410 m, 1 noviembre 2000, Arroyo et al. 205435
(CONC); Reserva Nacional Lago Pefuelas, 33°11'50,7"S, 71°29'6,1"0O, 380 m,
5 noviembre 2000, Arroyo et al. 205544 (CONC); Reserva Nacional Lago
Pefuelas, 33°8'21,7"S, 71°30'7,2"0, 8 noviembre 2000, Arroyo et al. 205627
(CONC); Reserva Nacional Lago Pefiuelas, lado S, 33°11'42,3"S, 71°28'34,9"0,
460 m, 15 noviembre 2000, Arroyo et al. 203623 (CONC); Tunquen, Estero
Casablanca, 33°16'0"S, 71°39'0"O, 50 m, 1 noviembre 2001, Teillier 5860
(CONC); Valparaiso, Quebrada Verde, 33°6'0"S, 71°38'0"O, 5 noviembre 1985,
GoseOijn 1380 (SGO); Viia Del Mar, Quebrada Del Tranque, 33°2'0"S,
71°34'0"0, 50 m, 1 noviembre 1922, Behk s/n (CONC). Provincia de Marga
Marga, Aconcagua: Cerro El Roble, lado Palmas de Alvarado, 33°1'0"S,
71°4'0"0O, 1000 m, 9 diciembre 1937, Garaventa 3265 (CONC); Cerro
Penitentes,32°58'0"S, 71°8'0"0, 350 m, 19 septiembre 1936, Schlegel 18
(CONC); Embalse Los Aromos, 32°56'0"S, 71°20'0"O, 100 m, 10 noviembre
2001, Aedo 6800 (CONC); La Campana, camino a La Gotera, 32°56'0"S,
71°7'0"0O, 15 noviembre 1971, Beckett et al. 4234 (SGO); Ladera sur ruta Villa
Alemana Quillota, Km 26, 32°57'53,6"S, 71°17'28,4"0, 29 octubre 29 2018,
Villalobos N. y Carrasco P. 10 (CONC); Limache, cerro detras de las casas, al
final calle Las Américas, 32°58'30"S, 71°16'0"O, 9 noviembre 2002, Moreira A.

748 (SGO); Limache, Lliu-Lliu, 33°6'0"S, 71°13'0"0O, 255 m, 14 noviembre 1931,
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Garaventa 2592 (CONC); Oasis de La Campana, sendero San Francisco,
parcela La Crispina, 32°54'7"S, 70°2'8"0, 547 m, 12 octubre 2002, Muiioz M.
4166 (SGO); Olmue, camino al cerro La Campana, 32°59'0"S, 71°9'0"O, 180 m,
28 noviembre 1937, Garaventa 4200 (CONC); Olmué, El Granizo, 32°59'0"S,
71°8'0"0, 250 m, 19 septiembre 1936, Schlegel 13 (CONC); Orilla camino cerca
rotonda Quillota San Pedro, 32°56'27,5"S, 71°17'11,8"0, 1 noviembre 2018,
Villalobos N. y Carrasco P. 23 (CONC); P. Nacional La Campana
32°55'62,01"S, 71°5'6,74"0, 1 noviembre 2018, Villalobos N. y Carrasco P. 21
(CONC); Pargue Nacional La Campana, Sector Granizo, 32°58'51,168"S,
71°7'55,488"0, 730 m, 26 octubre 2000, Moreira A. 463 (SGO); Parque
Nacional La Campana, sector Granizo, borde camino principal, 32°59'0"S,
71°8'0"0O, 10 noviembre 2001, Moreira A. 590 (SGO); Parque Nacional La
Campana, Sector Granizo, desde Portezuelo a Ocoa, 32°58'S31"S, 71°5'54"0,
1130 m, 11 diciembre 2000, Moreira A. 491 (SGO); Regién Metropolitana de
Santiago: Provincia de Chacabuco, Caleu, Borde Embalse Rungue Cerca Cruce
Caleu, 33°1'0"S, 70°54'0"0, 18 noviembre 2001, Moreira A. 591 (SGO);
Provincia de Maipo, al norte Angostura de Paine, aguila Sur, Parcela 8, Colegio
Ecolégico Paine, 33°54'54,3"S, 70°45'43"0, 455 m, 19 noviembre 2005, Mufioz
M. 4729, (SGO); Norte tunel angostura, primera entrada, 33°54'41,9"S,
70°43'16,7"0, 430 m, 22 octubre 2006, Mufioz M. 4835 (SGO); Provincia de
Melipilla, Cuesta Lo Prado, 33°28'0"S, 70°56'0"O, 490 m 13 noviembre 2001,
Rougier 19 (CONC); Cuesta Lo Prado, Bajada Poniente, 33°29'0"S, 70°57'0"0O,
450 m, 23 noviembre 1997, Muioz M. 3858 (SGO); quebrada La Plata,
rinconada de lo cerda, Maipu, 33°S29'0"S, 70°52'0"O, Mufioz C. s/n (SGO);
Quebrada Lo Prado, 33°S29'0"S; 70°57'0"O, 200 m, 3 noviembre 1951, Levi
875 (CONC); Quebrada Lo Prado, 33°S29'0"S, 70°57'0"O, 200 m, 1 diciembre

2001, Levi 875 (CONC); Quebrada La Plata, 33°29'0"S, 70°54'0"0O, 740 m, 25
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octubre 1961, Schlegel 4057 (CONC); Provincia de Talagante, Talagante,
33°40'0"S, 70°56'0"0, 23 noviembre 1929, Looser s/n (CONC); Region del
Libertador General Bernardo O'Higgins: Provincia de Cardenal Caro, Pichilemu,
Cahuil, 34°29'42,2"S, 71°1'22"0, 31 m, 29 octubre 2005, Saldivia y Larrain 322
(CONC); Pichilemu, 34°23'0"S, 72°0'0" O, 15 m, 7 diciembre 1973 Montero
9275 (CONC); Regidn del Maule: Provincia de Curicé, 12.5 Km al oeste de
Rauco, camino la huerta, 34°59'0"S, 71°26'0"O, 165 m, 15 noviembre 1990,

Lammers et al. 7940 (CONC).

Figura 10. Alstroemeria pulchra subsp. pulchra. a, b, c: Variacion floral; d: varas
vegetativas. Fotografias: a: N. Villalobos y P. Carrasco (23); b: N. Villalobos y P.
Carrasco (20); c, d: N. Villalobos et al. (11).
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Figura 11. Puntos de presencia (amarillos) y distribucion potencial (rojo)
(idoneidad ambiental) estimado con MaxEnt de Alstroemeria pulchra subsp.
pulchra, extension, poligono minimo convexo basado en los puntos de
presencia de las muestras revisadas en este estudio. Elevacién en m s.m.

Alstroemeria pulchra subsp. lavandulacea Ehr. Bayer

Ehr. Bayer. Mitt. Bot. Staatssamml. Muenchen 24: 187. 1987. TIPO: CHILE,
Regidn del Biobio, Provincia de Concepcion, Curali bei Santa Juana, leg. A.
Rodriguez, kult. Inst. f. Syst. Bot. Univ. Muenchen, 8.7.1984 (Holotipo: M). Chili

australis, 1893-1897, Neger s/n (Paratipo: M imagen!) (Fig. 17).

Hierba perenne y rizomatosa con tallos estériles de hasta 30 cm de altura y

tallos fértiles de hasta 50 cm de altura. Hojas lineales de 4,4 + 0,8 x 0,3+ 0,1

cm, sésiles, resupinadas en la base. Inflorescencia de 2-4 rayos, cada uno con
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2 a 4 flores. Flores de color blanco a lila. Los tépalos externos son espatulados,
de 3,6 + 0,2 x 1,1 + 0,3 cm, con &pice mucronado o acuminado, de color
verdoso o similar al de las maculas (violaceo oscuro). Los tépalos internos
superiores son mas largos que los externos, con apice acuminado, levemente
mas largos que los externos, de 3,8 + 0,3 x 0,8 £ 0,2 cm. Presentan una
mancha amarilla central en la mitad superior, sobre la cual hay una méacula
oscura discontinua hasta el apice, generalmente mas larga que ancha. Las
guias de néctar son pequefias manchas alargadas, abundantes en la parte
central del tépalo, disminuyendo en tamafio e intensidad hacia la base, la cual
no tiene ornamentaciones. Los tépalos internos inferiores miden 2,9 £ 0,2 x 1,0
+ 0,2 cm, generalmente sin ornamentaciones. La capsula es elipsoidal con seis
costillas, mide 12-14 mm de longitud y 10-12 mm de diametro. Las semillas son
rugosas, redondas y de color marrén oscuro, miden 2-2,5 mm de diametro.
Distribucion y Habitat. Crece en lugares soleados, con suelos duros y
arcillosos, barrancos o bajo el dosel de especies esclerdfilas, entre 90y 700 m
s.n.m. Crece asociada a las ecorregiones matorral chileno y bosque templado
valdiviano. Crece en bosques mediterraneos del centro sur de Chile: bosque
espinoso, bosque caducifolio y bosque esclerdfilo. Con los nuevos registros
documentados en este trabajo, A. pulchra subsp. lavandulacea ha sido
documentada para las regiones del Libertador Bernardo O’Higgins, del Maule,
Nuble y de la Araucania. No se evidencio la presencia de A. pulchra subsp.
lavandulacea en algunas de las areas del SNASPE. Basado en registros de
iNaturalist Chile, ha sido registrada en sitios prioritarios de conservacion como
el Cerro Cayumanque y Altos de Ninhue en la region de Nuble, en Altos de Lolol
y Chépica en la regién del Libertador Bernardo O’Higgins.

Fenologia. Florece de noviembre a diciembre, fructifica en diciembre-enero.
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Ejemplares Examinados. CHILE. Regioén del Libertador General Bernardo
O'Higgins, Prov. de Colchagua, Chépica, 34°45'56"S, 71°23'23,6"0, 190 m,
Faundez et al. 496 (CONC); Entre Candelaria y Lima, orilla de camino,
34°45'6"S, 71°23'22,2"0, 190 m, 15 noviembre 2005, Faundez et al. 496
(CONC). Regién del Maule, Prov. de Talca, 300 m N Puente Rio Claro, camino
rural cerca orilla Rio Claro, ladera norte, 35°10'49,746"S, 71°23'8,808"0O, 221 m,
4 Diciembre 2020, Villalobos N. y Carrasco P. 50 (CONC); 300 m al N Puente
Rio Claro, canal de agua lluvia cercano a carretera, 35°10'54,898"S,
71°23'21,574"0, 227 m, 4 Diciembre 2020, Villalobos N. and Carrasco P. 51
(CONC); 300 N Puente Rio Claro, Km 216, 35°10'0"S, 71°23'0"0O, 220 m 9
noviembre 2013, Baeza et al. 4393a (CONC); Region de la Araucania, Prov. de
Malleco, Quebrada cerca Villa Las Naciones, 37°49'9"S, 72°41'19"0O, 100 m, 19
diciembre 2017, Villalobos N. et al. 1 (CONC); En bosque de Eucaliptus, en
guebrada cerca de Villa Las Naciones, 37°49'10"S, 72°41'19"0, 100 m, 19
diciembre 2017, Villalobos N. et al., 2 (CONC); Sector Villa Las Naciones,
37°49'1"S, 72°41'0"0, 90 m, Baeza et al. 4432 (CONC); Deuco, 37°52'0"S,
72°45'0"0, 350 m, 6 noviembre 1976, Montero 10264 (CONC).
Observaciones. Bayer (1987) describe a A. pulchra subsp. lavandulacea que
se caracteriza por tener generalmente tépalos de color lila 'y, con apices
mucronados y acuminados, en terreno se ha podido apreciar tépalos
blanquecinos. Desde su descripcion, este taxén ha sido poco documentado. En
su monografia, Mufioz-Schick y Moreira (2003) mencionan que no les fue
posible encontrar ejemplares para una descripcion adicional. Finot et al. (2018b)
mencionan solo seis localizaciones ampliamente dispersas. En este estudio,
gracias a datos disponibles de los herbarios CONC y SGO, asi como de la
plataforma iNaturalist, se documentaron quince poblaciones. Las poblaciones

documentadas estan bastante distantes entre si, y la distribucion de este taxén
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es significativamente afectada por factores antropogénicos, donde los hébitats
naturales (matorral chileno, bosque escleréfilo) han sido reemplazados
principalmente por plantaciones forestales (Heilmayr et al. 2016). En 2012, su
estado de conservacion fue evaluado por el MMA (MMA, 2012) y categorizado
como EN PELIGRO Blab(iii)+2ab(iii), ya que se conocian solo dos poblaciones
en ese momento. Se recomienda realizar una nueva evaluacion de su area de
ocupacion y estado de conservacion, especialmente a la luz de los nuevos
antecedentes, debido a sus diferencias morfolégicas, citolégicas y ecoldgicas,
junto con nuevos antecedentes genéticos, podria potencialmente reclasificarse
como un taxén separado de A. pulchra. Por otro lado, su presencia en sitios
prioritarios de conservacion (Ley 19.300, sobre bases generales del medio
ambiente, Chile) destaca la importancia de establecer, conservar y recuperar
estos sitios donde especies endémicas y fuertemente afectadas puedan ser

protegidas.
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Figura 12. Alstroemeria pulchra subsp. lavandulacea. a, b: flores; c: frutos
(capsulas); d. hojas en estado vegetativo. Fotografias: a. N. Villalobos et al.

(01), b, c: N. Villalobos (50), d: N. Villalobos y M. Gatica 10.
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Figura 13. Puntos de presencia y distribucion potencial (idoneidad Ambiental)
estimado con MaxEnt para A. pulchra subsp. lavandulacea, extension, poligono

minimo convexo. Elevacion en m s.n.m.
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CONCLUSIONES

En el primer capitulo, se resalta la relevancia y las innovaciones en los
estudios morfo-colorimétricos aplicados a Alstroemeria, en particular al
complejo Alstroemeria pulchra. Los analisis morfométricos y colorimétricos
aportaron una vision detallada y cuantificada de la variabilidad y la especificidad
de los caracteres florales, facilitando la diferenciacion de Alstroemeria pulchra
var. maxima y A. pulchra subsp. lavandulacea. Estas técnicas avanzadas, que
incluyen morfometria geométrica y analisis colorimétricos, han permitido una
evaluacion precisa de los contornos, colores y patrones de las flores, crucial
para la delimitacién taxonémica y de relevancia ecoldgica y ornamental en el
género. Ademas representan un avance significativo, ofreciendo una resolucion
detallada y replicable en la identificacion de variaciones morfolégicas y
colorimétricas cruciales para la delimitacion taxondmica.

Los datos morfo-colorimétricos analizados mediante técnicas
discriminantes, confirman la utilidad taxondmica de caracteres derivados de las
flores permitiendo diferenciar a Alstroemeria pulchra var. maximay A. pulchra
subsp. lavandulacea, a pesar de la posiciéon intermedia de A. pulchra var.
pulchra. La combinacion de morfometria geométrica y lineal abordo
efectivamente la forma y tamafio de los tépalos, también revelando

caracteristicas distintivas entre los taxones.

Diferencias morfolégicas y de la coloracion de las flores son importantes
no solo del punto de vista taxondmico, también lo son para la polinizacién vy,
consecuentemente, para la reproduccion y supervivencia de las especies, para
comprender de mejor manera los factores que influyen en su variabilidad, es

necesario su estudio desde disciplinas moleculares y/o ecoldgicas.
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El segundo capitulo se amplia la perspectiva en el estudio del complejo
A. pulchra incorporando datos citol6gicos, moleculares y ecolégicos. La
evidencia de mdltiples disciplinas respalda que A. pulchra var. maxima posee
atributos Unicos, justificando su reconocimiento como una especie distinta de A.
pulchra. Este enfoque multidisciplinario clarifica la posicion taxonémica de A.
pulchra var. maxima y destaca la necesidad de estudios adicionales que
integren otras especies, enriqueciendo nuestra comprension de la biodiversidad
y las relaciones evolutivas en Alstroemeria.

La variabilidad morfologica y genética observada en A. pulchra var. pulchra y A.
pulchra subsp. lavandulacea sugiere la existencia de potenciales procesos
adaptativos de estos taxones. Se plantea la importancia de realizar
investigaciones futuras que incluyan otras especies como A. magnifica y A.
diluta y de poblaciones, particularmente aquellas en distribucion simpatrica con
A. pulchra, y evaluar posibles interacciones e influencias en procesos de
hibridacion y adaptacion.

La distincion de A. pulchra var. maxima como A. maxima subraya la
importancia de preservar la diversidad morfologica y genética en la flora chilena,
destacando la necesidad de enfoques integrativos y cuantitativos en la
taxonomia. Estos estudios proporcionan evidencia crucial para desarrollar
estrategias de conservacion efectivas, y proteger nuestro patrimonio natural
afectado fuertemente por la degradacion de habitats.

En conclusion, este trabajo no solo clarifica la taxonomia de un grupo
desafiante en Alstroemeria sino que también sienta las bases para futuras
investigaciones, subrayando la importancia de enfoques integrativos que
combinan diversas disciplinas para obtener una comprensién mas profunda y
precisa de la diversidad bioldgica y sus procesos evolutivos. La integracion de

tecnologias avanzadas y el analisis de datos a gran escala son cruciales para
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abordar la complejidad taxonémica y contribuir al conocimiento y conservacion

del género Alstroemeria y su biodiversidad.
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