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SUMMARY 

Background: Allium sativum L. belonging to the Amaryllidaceae family is of great nutritional, economic and 

gastronomic importance. Within the Andean community, Peru is the main producer and exporter of garlic. Among the 

cultivars of Allium sativum L. in Arequipa, the 'Chino Blanco' and 'Napuri' varieties stand out. Objective: To 

characterize cytogenetically two garlic varieties (Chino Blanco and Napurí) planted in the Arequipa region. 

Methodology: Meristematic apices of Allium sativum L. of the varieties 'Chino Blanco' and 'Napuri' were used to 

obtain the chromosome preparations, the samples were treated with 8-Hydroxyquinolinoline solution and fixed in 

Carnoy's solution, and later acid hydrolysis in 1N HCL and stained with Feulgen dye. Results: Both varieties present 

a number 2n = 16 with metacentric chromosomes, the total size of the chromosomes of the variety 'Napurí' ranged 

between 43.36 μm and 28.52 μm while the total size of the chromosomes of the variety 'Chino Blanco' ranged between 

59.77 μm and 31.43 μm. When comparing the morphometries of the chromosome pairs of both varieties, highly 

significant differences (p<0.01) were found in the length of the short arm and long arm and the total length of the first 

seven chromosome pairs, with the 'Chino Blanco' variety being the one with the largest size. Implications: More garlic 

varieties were unavailable because the most cultivated varieties in the region are 'Chino Blanco' and 'Napurí'. 

Conclusions: The garlic varieties 'Napuri' and “Chino Blanco” of Allium sativum L. were cytogenetically 

characterized, in which they present a chromosomal morphology of metacentric type (m), with the chromosomal 

formula of '16 m'. There are highly significant differences in the total length of chromosomes from pair 1 to pair 7, 

with the variety 'Chino Blanco' being the one that presents the greatest chromosome size with respect to the variety 

'Napuri'. 

Key words: Metaphase; Napuri; Chino Blanco; Cytogenetics; Chromosome. 

 

RESUMEN 

Antecedentes: Allium sativum L. perteneciente a la familia de las Amaryllidaceae presenta gran importancia, a nivel 

nutricional, económico y gastronómico. Dentro de la comunidad Andina, el Perú es el principal productor y exportador 

de ajo. Dentro de los cultivos de Allium sativum L. en Arequipa destacan la variedad ‘Chino Blanco’ y ‘Napuri’. 

Objetivo: Caracterizar citogenéticamente dos variedades de ajo (Chino Blanco y Napurí) sembrados en la región 

Arequipa. Metodología: Se utilizaron ápices meristemáticos de Allium sativum L. de la variedad “Chino blanco” y 

“Napuri” para obtener las preparaciones cromosómicas, las muestras fueron tratadas con solución 8-Hidroxiquinolinay 

fijadas en solución de Carnoy, y posterior hidrolisis ácida en HCL 1N y teñidas con colorante Feulgen. Resultados: 

Ambas variedades presentan un número 2n = 16 con cromosomas de tipo metacéntrico, el tamaño total de los 

cromosomas de la variedad ‘Napurí’ oscilaron entre 43.36 μm y 28.52 μm mientras que el tamaño total de los 

cromosomas de la variedad ‘Chino Blanco’ oscilaron entre 59.77 μm y 31.43 μm. Al comparar las morfometrías de 

los pares cromosómicos de amabas variedades se encontraron diferencias altamente significativas (p<0.01) en la 

longitud del brazo corto y brazo largo y la longitud total de los siete primeros pares cromosómicos, siendo la variedad 

Chino Blanco la que presentó mayor tamaño. Implicaciones: No se pudo acceder a más variedades de ajo debido a 

que en la región, las más cultivadas son la variedad ‘Chino blanco’ y ‘Napurí’. Conclusiones: Se caracterizó 

citogenéticamente las variedades de ajos ‘Napuri’ y “Chino Blanco” de Allium sativum L., en el cual, presentan una 

morfología cromosómica del tipo metacéntrico (m), con fórmula cromosómica de ‘16 m’. Existiendo diferencias 
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altamente significativas en la longitud total de los cromosomas del par 1 al par 7 siendo la variedad ‘Chino Blanco’ 

aquel que presenta un mayor tamaño cromosómico respecto a la variedad ‘Napuri’. 

Palabras clave: Metafase; Napuri; Chino Blanco; Citogenética; Cromosoma. 

 

INTRODUCCIÓN 

 

Allium sativum L. “ajo” es una especie perteneciente a 

la familia de las Amaryllidaceae constituido por un 

bulbo subterráneo y a su vez por un número variable 

de bulbillos (dientes), que están insertados sobre un eje 

aplastado. Esta especie presenta gran importancia, a 

nivel nutricional, económico y gastronómico en el 

departamento de Arequipa. Es utilizado desde la 

antigüedad como condimento para las comidas, 

utilizado en la medicina naturista, como 

antihipertensivo (disminución de presión arterial), 

estimula la secreción de insulina, controla los daños 

causados por arterioesclerosis y reumatismo 

(Saensouk and Saensouk, 2021) Dentro de la 

comunidad Andina, el Perú es el principal productor y 

exportador de ajo, en los últimos años la producción y 

rendimientos ha alcanzado 10 ton/ha (Ministerio de 

Agricultura. DGIA., 2008). Arequipa es la región con 

mayor producción de ajo puesto que participa con un 

75% del volumen producido (Ministerio de 

agricultura. DGIA., 2020). A pesar de presentar una 

gran importancia económica, no se cuentan con planes 

de diseño de mejora de producción de Allium sativum 

L. por lo que es necesario generar conocimiento de 

línea base, la tecnología del cultivo para mantenernos 

en los primeros lugares en el continente.  

 

Dentro de los cultivos de Allium sativum L. en 

Arequipa se encuentran las variedades: “Chino 

Morado”, “Chino Blanco”, “Napuri”, “Arequipeño” y 

“Massone”; de las cuales las variedades “Chino 

Blanco” y “Napuri” destacan la variedad “Chino 

Blanco”  presenta cabezas de color blanco, una forma 

grande, achatada y regular, formado por 10-12 dientes 

de gran tamaño, con un olor característico al cortarlos 

y un sabor suave y poco picante; la variedad “Napuri” 

presenta una coloración violeta marrón, forma ovoide 

redondeada, compuesta por dientes carnosos entre 12-

18 dientes, un olor característico y un fuerte sabor acre.  

El ajo presenta una reproducción vegetativa, puesto 

que, por sus anormalidades en la floración, es una 

planta apomíctica obligada, a pesar de ello, el Allium 

sativum L. presenta una gran variabilidad fenotípica 

(Tadayuki, Escaff G. and Muñoz S., 1993); es una 

especie diploide (2n = 16) que presenta cromosomas 

metacéntricos y submetacéntricos de gran tamaño 

(Mousavizadeh, Khoshhal Sarmast and Mashayekhi, 

2021) y en algunos casos, también se han observado 

cromosomas telocéntricos (Valdez, Pérez and Espino, 

2010; Saensouk and Saensouk, 2021). Otros estudios 

del cariotipo de Allium sativum L., revelan una 

marcada variabilidad cromosómica, estos análisis 

también pusieron de manifiesto la presencia de 

diferentes fórmulas centroméricas, lo que subraya una 

variación cariotípica significativa (Manzum et al., 

2014).  

 

Por tal motivo, el presente trabajo se centra en 

comparar el cariotipo de dos variedades de ajo 

sembrados en el departamento de Arequipa. Los 

hallazgos de esta investigación enriquecerán la 

información sobre las características citogenéticas, al 

conocimiento taxonómico y evolutivo que 

contribuirá al desarrollo de estrategias asociadas al 

mejoramiento genético de la especie en la región 

Arequipa.  

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

 

Área de estudio y obtención de raíces 

 

El estudio se realizó en el Laboratorio de Genética de 

la Escuela Profesional de Biología de la Universidad 

Nacional de San Agustín de Arequipa. Se utilizaron 

ápices meristemáticos, de Allium sativum L. de la 

variedad “Chino blanco” y “Napuri” obtenidas de la 

empresa “White Lion Foods”, se germinaron los 

dientes en un frasco con agua y se colocaron a 

temperatura ambiente (Scotto et al., 2020).   

 

Preparaciones cromosómicas 

 

Para la obtención de las preparaciones cromosómicas 

se siguió el protocolo propuesto por Delgado et al. 

(2010), Michelangeli de Clavijo et al. (2006), Acurero 

(2014) y Küçük & Liman (2018): las raíces se trataron 

con solución 8-Hidroxiquinolina 2M durante 4 horas 

en oscuridad a temperatura ambiente, se fijaron con 

solución de Carnoy en proporción 3:1 (etanol 96% y 

ácido acético glacial) durante 12 horas, la hidrólisis se 

realizó con HCl 1N a 60°C por 15 minutos, se utilizó 

colorante Feulgen durante 5 a 10 minutos, finalmente 

se realizó el “Squash”. Las láminas se observaron en 

un microscopio óptico Motic, para la obtención de 

fotografías se utilizó la cámara del microscopio 

calibrado con escala en micrómetros con el objetivo 

100X. Para el IC se utilizó la clasificación de Levan et 

al. (1964)  

 

Procesamiento de datos 

 

Se tomaron 10 placas metafásicas de cada variedad a 

una escala de 100 µm con el software “Motic Images 

Plus 3.0” incluido en la cámara. Las imágenes fueron 

procesadas en el software Karyo measure 

(https://karyomeasure.uok.ac.ir/) para la clasificación 

y caracterización biométrica de cromosomas, como (1) 

https://karyomeasure.uok.ac.ir/
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longitud total, (2) longitud de brazo largo y brazo corto 

e (3) índice centromérico. Las mediciones 

cromosómicas fueron analizadas con el test T-student 

con un nivel de confianza del 99% (p<0.01) y para la 

comparación de IC se utilizó ANOVA con un nivel de 

confianza del 99% (p<0.01), utilizando el software 

Past 4.03 (https://past.en.lo4d.com/windows) y 

STATGRAPHICS Centurion versión XVI.I 

(https://www.statgraphics.com/download19).  

 

RESULTADOS 

 

En la figura 1 se observa el cariograma e idograma de 

la variedad Chino Blanco y Napuri de Allium sativum 

L., ambas variedades presentan un número diploide, 

con dieciséis cromosomas (2n = 16), con cromosomas 

de tipo metacéntrico (m), cuya fórmula cromosómica 

es “16 m”. 

 

En la tabla 1 se observa la caracterización 

morfométrica de los cromosomas de las dos variedades 

de A. sativum L., el valor observado representa el 

promedio de 10 placas metafásicas, el tamaño total de 

los cromosomas de la variedad Napurí oscilaron entre 

43.36 μm y 28.52 μm con una disminución gradual del 

tamaño de los cromosomas, el tamaño total de los 

cromosomas de la variedad Chino Blanco oscilaron 

entre 59.77 μm y 31.43 μm con una disminución 

gradual del tamaño de los cromosomas. Según la 

caracterización del software Karyomeasure 

(https://karyomeasure.uok.ac.ir/) los cromosomas 

presentan una morfología metacéntrica (m) para ambas 

variedades. 

 

Variedad Chino Blanco 

 
Variedad Napuri 

 
Figura 1. Cariograma e ideograma de Allium sativum L., de la variedad ‘Chino Blanco’ y ‘Napuri. (A-D) Metafase, 

los cromosomas se observan de color grosella. (B-E) Ordenamiento cromosómico o cariograma de Allium sativum L. 

(C-F) Idiograma  

https://past.en.lo4d.com/windows
https://www.statgraphics.com/download19
https://karyomeasure.uok.ac.ir/
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Tabla 1. Análisis morfométrico de los pares cromosómicos de la variedad ‘Napurí’ y ‘Chino Blanco’ de Allium 

sativum L. q: Longitud de brazo largo, p: Longitud de brazo corto, LT: Longitud total (p+q), IC: Indice 

centromérico, m: metacéntrico. 

Variedad Par de 

cromosomas 

q p LT q/p IC Tipo de 

cromosoma 

Napurí 1 25.89±1.35 20.48±2.09 46.36±3.33 1.26±0.08 44.08±1.55 m 

2 22.34±1.66 18.57±1.49 40.91±3.07 1.20±0.04 45.39±0.88 m 

3 22.01±1.44 17.67±1.92 39.68±3.01 1.25±0.10 44.45±2.11 m 

4 21.61±1.71 15.92±1.81 37.53±2.03 1.36±0.22 42.39±3.87 m 

5 20.68±1.11 14.92±1.01 35.60±1.36 1.39±0.14 41.91±2.34 m 

6 19.90±1.21 13.45±1.66 33.35±2.37 1.48±0.21 40.22±3.01 m 

7 18.52±1.67 12.43±1.27 30.95±2.72 1.49±0.12 40.15±1.96 m 

8 17.17±1.90 11.35±1.29 28.52±2.92 1.51±0.14 39.82±2.14 m 

Chino 

Blanco 

1 33.01±1.08 26.76±3.27 59.77±3.03 1.23±0.16 44.65±3.29 m 

2 29.92±1.14 23.40±3.11 53.32±2.99 1.28±0.21 43.73±3.76 m 

3 26.75±1.63 20.02±1.73 46.78±2.13 1.34±0.16 42.79±2.86 m 

4 24.24±1.85 19.44±2.21 43.68±3.18 1.25±0.17 44.44±3.16 m 

5 23.52±1.64 17.92±2.70 41.45±3.59 1.31±0.20 43.08±3.57 m 

6 20.85±2.25 16.24±2.36 37.10±3.18 1.28±0.29 43.72±3.31 m 

7 19.60±2.00 15.79±2.85 35.40±3.51 1.24±0.27 44.45±3.26 m 

8 18.15±2.17 13.28±2.74 31.43±3.87 1.37±0.36 42.03±3.53 m 

Valor ± = Error estándar de la media. 

 

 

En la figura 1A se observa la comparación del tamaño 

total de los cromosomas entre la variedad ‘Napuri’ y 

‘Chino Blanco’ el cual los primeros siete pares de la 

variedad Chino Blanco son significativamente 

(p<0.01) más grandes que la variedad ‘Napuri’. En la 

Figura 1B se observa la comparación del brazo corto 

(p) el cual los siete primeros cromosomas de la 

variedad ‘Chino Blanco’ son significativamente más 

grande que ‘Napuri’ y En la figura 1C se observa la 

comparación del brazo largo (q) entre las dos 

variedades observándose que los primeros cinco 

cromosomas de la variedad ‘Chino Blanco’ son 

significativamente más grande que ‘Napuri’. 

 

 

 
Figura 2. Comparación de longitudes de los cromosomas por pares cromosómicos de la variedad Napuri y Chino 

Blanco. A. Longitud total de los cromosomas. B. Longitud del brazo largo q. C. Longitud del brazo corto p. Los 

asteriscos representan las diferencias significancia con p>0.01 entre los pares cromosómicos de la variedad Napuri y 

Chino Blanco. La línea vertical ubicada sobre las barras representa la desviación estándar. 
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DISCUSIÓN 

 

El número diploide de cromosomas para ambas 

variedades de Allium sativum L., fue de 2n = 16 

concordando con estudios de Akhavan et al. (2015) y 

Arisuryanti et al. (2018). Los cromosomas observados 

de la variedad Napuri y Chino Blanco fueron 

metacéntricos, estos resultados se corroboran con los 

estudios de Daniel et al. (2022) el cual determina que 

la mayoría de los cariotipos de Allium sativum L. 

contienen una preponderancia de cromosomas con 

centrómero en las regiones mediana y submediana, lo 

que indica que los cariotipos son moderadamente 

simétricos. sin embargo, Daniel et al. (2022) y 

Mousavizadeh et al. (2021) observaron una 

disposición de cromosomas de metacéntricos a 

submetacéntricos; Valdez et al. (2010) y Saensouk & 

Saensouk (2021) observaron cromosomas 

metacéntricos a subtelocéntricos con una fórmula de 

cariotipo de  2 m + 12sm + 2 st. y 10m + 4sm + 2st 

respectivamente (m = metacéntrico, sm = 

submetacéntrico, st = subtelocéntrico), de manera que 

hasta el momento no existe un cariotipo estándar para 

el Allium sativum L., y puede ser, debido a la 

acumulación de reordenamientos cromosómicos 

estructurales debido a la frecuente de propagación 

clonal vegetativa como resultado de su naturaleza 

apomíctica como lo propone Anwar and Ata, 2017. 

 

El test de T-Student determinó que existen diferencias 

altamente significativas entre la longitud total de 

cromosomas de las variedades Napurí y Chino Blanco 

de Allium sativum L, la longitud total de los 

cromosomas de los siete primeros pares, la longitud del 

brazo q de los cinco primero pares y la longitud del 

brazo p,  de los siete primeros pares, son 

significativamente más grandes en la variedad Chino 

Blanco, según los estudios de Brandham (1971), 

Brandham y Johnson (1977), Adams et al. (2000) y 

Kang et al. (2008) afirman que las variaciones en la 

longitud de los brazos cromosómicos, pueden ser el 

resultado de translocaciones recíprocas y/o no 

recíprocas, además de posibles deleciones terminales 

con pérdida de fragmentos cromosómicos. Los 

probables reordenamientos cromosómicos que 

pudieron darse en las dos variedades estudiadas de 

Allium sativum L., pude estar atribuido al tipo de 

reproducción (reproducción vegetativa) y son las 

mutaciones cromosómicas unas de las fuentes de 

variación intraespecífica, esta afirmación esta apoyada 

en los estudios de Verma & Mittal (1978), por otro lado 

Ramesh (2015) y Anwar & Ata (2017), demuestran 

variación en la posición de los organizadores 

nucleolares (NOR) al comparar variedades de ajos. Es 

probable que las diferencias fenotípicas y sus 

propiedades organolépticas pudieran estar 

correlacionados con la variación en el tamaño de los 

cromosomas. 

CONCLUSIONES 

 

Se caracterizó citogeneticamente las variedades de ajos 

“Napuri” y “Chino Blanco” de Allium sativum L., el 

cual, presentan una morfología cromosómica del tipo 

metacéntrico (m), con fórmula cromosómica de “16 

m”. Existiendo diferencias altamente significativas en 

la longitud total de los siete primeros pares 

cromosómicos, determinando que los cromosomas de 

la variedad Chino Blanco presentan un mayor tamaño 

sobre los cromosomas de la variedad de Napuri. 
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