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NOTA DE PRENSA 2026-22 

EL ENIGMA DE BRACHYOTUM: CIENTÍFICOS REVELAN EL COMPLEJO 

LABERINTO EVOLUTIVO DE LA FLORA EN LOS ANDES TROPICALES 
 

Lima, 06 de julio de 2026 – Reconstruir el árbol genealógico de las especies que habitan 

los Andes tropicales —una de las regiones más biodiversas del planeta— ha sido 

históricamente uno de los mayores dolores de cabeza para la ciencia. Ahora, un nuevo 

estudio genómico ha revelado por qué: las fronteras evolutivas de estas plantas son mucho 

más difusas y dinámicas de lo que se creía. 

La investigación, publicada en la prestigiosa revista American Journal of Botany, analizó 

a fondo el ADN de las plantas del género Brachyotum, un grupo de gran valor ecológico 

que habita los ecosistemas altos de los Andes (alrededor de los 3,000 metros de altitud) y 

que destaca por haber cambiado a las abejas por los colibríes para su polinización, 

desarrollando flores péndulas y corolas pseudotubulares de forma exclusiva para ellos. 

El equipo científico fue liderado por Diego Paredes-Burneo, investigador asociado del 

Departamento de Dicotiledóneas del Museo de Historia Natural de la Universidad 

Nacional Mayor de San Marcos (UNMSM), y contó con la colaboración de expertos de 

la Universidad Estatal de Luisiana (LSU), el Jardín Botánico de Nueva York y el Jardín 

Botánico de Missouri, entre otras instituciones internacionales. 

Utilizando avanzadas técnicas de secuenciación de ADN ("captura por sondas" para el 

genoma nuclear y "barrido genómico" para el cloroplasto), el equipo logró mapear cerca 

de dos tercios de todas las especies conocidas de Brachyotum. Para ello, se emplearon 

muestras recolectadas en expediciones recientes en Perú y Ecuador, así como 

especímenes de herbarios históricos. 

Al procesar este masivo volumen de datos con diferentes modelos bioinformáticos, los 

científicos se toparon con un escenario de "conflicto filogenómico masivo": ninguno de 

los métodos tradicionales de análisis arrojaba la misma estructura de árbol genealógico. 

"Encontramos una señal matemática y biológica sumamente robusta de introgresión; es 

decir, el intercambio de información genética debido a procesos de hibridación (cruces) 

entre distintas especies en el pasado remoto", explican los autores en el estudio. El equipo 
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identificó al menos cuatro grandes eventos de intercambio de genes a nivel molecular que 

alteraron el curso evolutivo del grupo. 

De acuerdo con la investigación, este fenómeno se debe a la accidentada y joven historia 

geológica de la cordillera andina. Las oscilaciones climáticas del período Pleistoceno 

funcionaron como un "fuelle" biológico: 

− Durante las épocas cálidas: Las poblaciones de plantas quedaban aisladas en las 

cumbres montañosas, propiciando una rápida diferenciación entre ellas. 

− Durante las épocas frías: Los glaciares descendían y conectaban los valles, 

permitiendo que estas especies incipientes volvieran a entrar en contacto 

secundario e intercambiaran polen y genes, borrando las fronteras biológicas 

tradicionales. 

Este constante vaivén poblacional generó una radiación rápida, un estallido de nuevas 

especies en un tiempo evolutivo muy corto que arrastra consigo una compleja mezcla de 

rasgos genéticos. 

El hallazgo principal del estudio deja una importante advertencia para la comunidad 

científica global: los enfoques filogenómicos que asumen la evolución como una línea 

perfecta de divisiones biológicas (árboles dicotómicos tradicionales) se quedan cortos 

ante la complejidad real de la flora andina. La evolución en los Andes no es un árbol 

rígido, sino una red interconectada. 

A pesar de las dificultades para encasillar genéticamente al grupo, los investigadores 

enfatizan que Brachyotum mantiene características morfológicas únicas —como sus 

néctares estaminales— que justifican plenamente seguir protegiéndolo como una unidad 

natural irremplazable de nuestra flora nativa. 

Este trabajo no solo redefine el conocimiento sobre la evolución en las cumbres de 

Sudamérica, sino que establece una nueva línea de base metodológica para estudiar otras 

plantas de alta montaña sometidas a la misma "fricción evolutiva" en los Andes tropicales. 
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