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Resumen

La Reserva de la Biósfera Selva El Ocote, es considerada una de las áreas de mayor 

extensión de selva tropical y alberga una elevada diversidad biológica. Sin embargo, se 

enfrenta a problemas socio-ambientales que conllevan al deterioro de los ecosistemas,

lo que pone en peligro a las poblaciones de árboles tropicales. Dentro de los sitios de 

estudio, se distribuyen en mayor abundancia Brosimum alicastrum Sw., Sapium 

macrocarpum Müll-Arg., Heliocarpus appendiculatus L. y Cecropia peltata Turcz,

especies de árboles que difieren en su afinidad sucesional y síndrome de dispersión. A

estas especies se les comparó la diversidad y estructura genética mediante la 

amplificación de dos regiones de ADN nuclear ribosomal (ITS 1-2 e ITS 3-4) como 

marcadores genéticos, y a partir de secuencias concatenada se obtuvieron estimadores 

de diversidad genética convencionales. Brosimum alicastrum y S. macrocarpum, de 

sucesión intermedia y síndrome de dispersión zoocoria, mostraron los más altos niveles 

de diversidad nucleotídica ( = 0.158, = 0.127, respectivamente) y diferenciación 

con síndrome de dispersión anemocora y zoocora, presentaron menor diversidad 

nucleotídica y baja diferenciación genética: H. appendiculatus ( C.

peltata, (

sucesionalmente intermedias son más diversas y con poblaciones con mayor 

diferenciación que las pioneras en la REBISO. El síndrome de dispersión influye en el 

mantenimiento de la diversidad genética pero no necesariamente en la estructura 

poblacional de las especies.
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Capítulo 1. Introducción

La diversidad genética o variabilidad genética es un nivel fundamental de la 

biodiversidad, y se define como la variedad de unidades heredables de un conjunto de

individuos de una población (Piñero et al., 2008). Con base en la estimación de la 

diversidad genética es posible medir el grado de diferenciación genética de las 

poblaciones, con lo que se puede describir su estructura genética y así entender los 

procesos involucrados en la historia evolutiva de las especies y poblaciones (Hufbauer, 

2004). La diferenciación genética entre las poblaciones es un indicador del grado de 

conectividad, y es producida en gran parte por la heterogeneidad de ecosistemas

(Piñero et al., 2008). Paralelamente, el flujo genético (incorporación constante de alelos 

de otra población) disminuye la diferenciación genética que es regularmente promovida 

por la selección natural y la deriva genética (Piñero et al., 2008).

El estudio de la variación genética y el tamaño poblacional de las especies es 

importante porque constituye el potencial de respuesta de las poblaciones a los 

cambios ambientales de origen natural o antrópico (Frankham et al., 2002), por lo que 

es particularmente fundamental conocer la diversidad genética para el planteamiento de 

estrategias de conservación (Frankham, 1995). La genética de la conservación, es la 

disciplina que hace uso de las herramientas moleculares para estudiar la diversidad y 

estructura genética de las especies en alguna categoría de riesgo (Piñero et al., 2008).

Las herramientas moleculares posibilitan: (a) conocer la riqueza genética y su 

distribución dentro y entre poblaciones en función de factores ecológicos y geográficos;

(b) diseñar estrategias de aprovechamiento y conservación con un enfoque genético 

evolutivo; (c) entender la forma, la velocidad y las causas de la pérdida de la diversidad 

genética (Piñero et al., 2008). En la actualidad existen diversas técnicas moleculares 
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que permiten conocer cómo se encuentran las proporciones de genes en las 

poblaciones naturales de manera directa con estudios de ADN de plantas o animales

(Rentaría-Alcántara, 2007). Sin embargo, estos estudios no son frecuentes con 

especies de árboles de los bosques tropicales de México.

Importancia de los árboles tropicales

El bosque tropical perennifolio (Rzedowski, 1978) es uno de los ecosistemas altamente 

diversos y eficientes en la transformación de la energía solar en biomasa a través de

una alta complejidad de formas de vida vegetal, en las que sobresalen las especies 

arbóreas (Maldonado-Sánchez et al. 2010). Los bosques tropicales contienen más 

carbono que la atmósfera, por lo que se les adjudica una importancia nueva y en 

consecuencia se le reconocen doble función como productores y sumideros de carbono 

(FAO, 2014). Pese a esta importancia, este tipo de vegetación se ha ido reduciendo 

paulatinamente en su extensión debido a factores humanos y por la creciente demanda 

por el uso intensivo y extensivo de las tierras tropicales, como son los sistemas

agropecuarios, que eliminan casi la totalidad de la diversidad biológica de este tipo de 

vegetación (Rzedowski, 1978). La deforestación tiene consecuencias ecológicas, 

económicas y sociales (Laurance, 1999), lo que provoca que las poblaciones de árboles 

tropicales estén en mayor peligro de extinguirse debido a que se aprovechan los 

árboles adultos y su densidad es baja (Fuchs y Hamrick, 2011).

Diversidad genética de árboles tropicales

La diversidad genética en los árboles está influenciada por sus características 

ecológicas y por las particularidades de los ciclos de vida (Hamrick y Godt, 1996). Por 

ejemplo, un análisis genético que consideró cinco características de historia de vida

(sistema de cruzamiento, mecanismo de dispersión de semillas, forma de vida, 
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distribución geográfica y clasificación taxonómica) mostró mayor diversidad genética en 

las plantas perennes cuyas semillas son dispersadas por animales (zoocoria; He =

0.128 – 0.225), en comparación con las especies que se dispersan por el viento (He =

0.100 – 0.159). No obstante, las especies en las que la dispersión de semillas es por el 

viento tuvieron menor diferenciación genética (Gst = 0. 086) que las especies 

dispersadas por animales (Gst = 0.099 – 0.321) (Hamrick y Godt, 1996).

La mayoría de las especies de árboles que se dispersan por medio de animales

(zoocoria) favorecen la persistencia genética local por la reducida migración, por lo que 

se esperaría mayor diferenciación. Contrariamente, las especies con características que 

favorecen la dispersión de sus propágulos a largas distancias –anemocoria - presentan

menor diferenciación genética entre sus poblaciones (Nason, 2002).

Los “síndromes” de dispersión se encuentran generalmente asociados con la afinidad 

sucesional de las especies (Howe, 2016), lo cual influye en los patrones de diversidad y 

estructura genética. A partir de esto, podemos observar que el estudio genético de la 

dispersión de semillas es fundamental, ya que juega un papel esencial para el 

establecimiento y la supervivencia de las especies (Hamrick y Godt, 1996). Por otro 

lado, la composición y abundancia de las especies es variable a lo largo del desarrollo 

de un bosque, mientras que unas especies pueden ser abundantes al inicio de la 

formación de un bosque, son escasas hacia la madurez; esta diferencia de condiciones 

de establecimiento y permanencia en una comunidad clasifica a las especies como

pioneras, intermedias o tardías (Gómez-Pompa, 1971; Martínez-Orea et al., 2009; 

Nathan y Muller-Landau, 2000; van Breugel et al., 2007).

Las especies suelen presentar características morfológicas y fisiológicas distintas, por 

ejemplo, tasas de crecimiento, repoblación e inicio reproductivo (Gómez-Pompa, 1971).
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Las especies pioneras son las primeras que colonizan áreas abiertas, sus frutos son 

generalmente secos, las semillas son dispersadas por el viento (anemocoria), y tienen 

tasas de crecimiento rápido. Las especies intermedias se desarrollan bajo sombra y se 

distinguen por su crecimiento lento, presentan frutos carnosos y son dependientes de la 

dispersión zoocoria.

Las especies pioneras en los bosques maduros suelen tener menor número de 

individuos y están espacialmente distribuidas de forma más espaciada que las 

poblaciones de especies tardías, lo cual, podría intensificar la endogamia (Nason, 

2002). Bajo este supuesto, se espera que las especies pioneras tengan menor 

diversidad genética que especies de sucesión intermedia y tardía (Nason, 2002; 

Hamrick et al., 1992; Loveless y Hamrick, 1984). Asimismo, se considera que la afinidad 

sucesional de las especies puede tener relación con los patrones de diversidad 

genética de los árboles.

Reserva de la Biosfera Selva El Ocote

La Reserva de la Biosfera Selva El Ocote (REBISO) en Chiapas, se encuentra dentro 

de los municipios de Cintalapa, Ocozocoautla, Tecpatán y Jiquipilas, entre los paralelos 

16° 45´42´´ y 17° 09´00´´ latitud norte y entre los meridianos 93° 21´20´´ y 93° 47´00´´ 

longitud oeste, cuenta con 101.3 km2 de superficie que alberga una alta diversidad de 

flora y fauna (SEMARNAT, 2001). La REBISO es una de las áreas con mayor superficie 

de selva tropical de Mesoamérica (CONANP-SEMARNAT, 2000). En esta zona se 

encuentran numerosas especies forestales de importancia económica ya sea 

maderable, medicinal, comestible, forrajera y ornamental (Orantes et al. 2013).  En la 

REBISO existe selva alta perennifolia donde predominan las especies de chicozapote 

(Manilkara zapota (L.) Van Royen), caoba (Swietenia macrophylla G. King), cedro 
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(Cedrela odorata M. Roem. King) y mojú (Brosimum alicastrum Sw.). Además hay selva 

alta o mediana subperennifolia, se encuentran especies como el molinillo (Quararibea 

asterolepis Pittier), el copalillo (Bursera bipinnata (Sessé y Mociño) Engl.), el palo 

mulato (Bursera simaruba (L.) Sarg.), y el frijolillo (Pithecellobium arboreum (L.) Urban).

Contiene selva mediana o baja perennifolia, las especies representativas son el palo de 

coleto (Oreopanax peltatus Linden ex Regel) y memelita (Clusia flava Jacq.), y en la 

vegetación secundaria se encuentran especies como el corcho colorado 

(Trichospermum mexicanum (DC) Bail), la yerbabuena del monte (Pilea pubescens 

Liebm.), guarumbo (Cecropia peltata L.) y el macús (Calathea allouia Aubl.)

(Rzedowski, 1994).

A pesar de que la REBISO cuenta con importantes especies arbóreas, la 

colonización humana en las áreas de influencia ha promovido la deforestación para

usos agrícolas y ganaderos; además, los incendios forestales son una fuerte amenaza 

para las comunidades de árboles (Vásquez y March, 1996; Vásquez et al., 2009). El 

cambio de uso de suelo asociado a diversas actividades productivas (agricultura anual y 

permanente, pastoreo, extracción forestal, eventos climatológicos naturales), ha

impactado notablemente la superficie forestal y la diversidad biológica de la REBISO.

Sin embargo, hasta el momento se desconoce el estado de la diversidad genética de 

las especies arbóreas que persisten en la REBISO y su relación con disturbios 

antropogénicos.

Las especies de estudio

El estudio de la diversidad genética representa un avance del conocimiento de la 

diversidad a otro nivel de organización biológica, de tal manera que la información 



 13 

resultante podría ser útil para el manejo de áreas naturales protegidas. Particularmente, 

en la REBISO no existen estudios que exploren la diversidad genética de las 

comunidades arbóreas presentes, por esta razón, el objetivo de esta tesis fue

determinar la diversidad genética e historia demográfica de los árboles que tuvieran 

mayor distribucion en la REBISO, con particular énfasis en el estado sucesional y 

síndrome de dispersión. Para estudiar la diversidad genética asociada a la dispersión y 

estado sucesional en árboles de la REBISO, se eligieron cuatro especies abundantes 

(Brosimum alicastrum Sw., Sapium macrocarpum Müll-Arg., Cecropia peltata y

Heliocarpus appendiculatus L.) (Ramírez-Marcial et al. En prensa), tres de ellas con 

dispersión zoocorica (Brosimum alicastrum, Sapium macrocarpum y Cecropia peltata) y 

una con dispersión anemocorica (Heliocarpus appendiculatus). Estas especies también 

difirieron en la afinidad sucesional. B. alicastrum y S. macrocarpum son consideradas 

especies de sucesión intermedia por desarrollarse bajo sombra y tienen crecimiento 

lento, mientras que C. peltata y H. appendiculatus son especies pioneras, ya que son 

las primeras que colonizan sitios abiertos y son de rápido crecimiento.

Brosimum alicastrum (ramón) es un árbol que crece de manera silvestre en 

distintos tipos de vegetación y constituye parte del dosel superior de las selvas de 

México y Centroamérica (Pennington y Sarukhán, 1998). Además facilita la 

regeneración y coexistencia de especies de árboles de dosel (Flora Neotropica, 1972).

La especie tiene síndrome de dispersión por zoocoria es dispersada por una gran 

variedad de especies de aves y mamíferos (murciélagos, monos, ardillas, ratones, entre 

otros; Flora Neotropica, 1972).

Sapium macrocarpum (chileamate) se encuentra dentro de la Norma Oficial 

Mexicana NOM-059 (SEMARNAT, 2010) en calidad de amenazada y por la Unión 
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Internacional para la Conservación de la Naturaleza (UICN) como vulnerable 

(CONABIO, 2016), tiene síndrome de dispersión zoocoria y se sabe que el género 

Sapium es dispersado por varias familias de aves (Tzab 2014).

Cecropia peltata (guarumbo) es una especie que produce ininterrumpidamente 

abundantes frutos que son buscados por varias especies de aves, primates y 

principalmente murciélagos (síndrome de dispersión zoocoria) que consumen las 

semillas, lo que hace que las semillas sean ampliamente dispersadas (Fleming & 

Williams 1990; Cornelis et al., 2005). Además, es reconocida en su importancia para 

acelerar la restauración de los bosques (Lobova et al., 2003).

Heliocarpus appendiculatus (corcho) se distribuye del centro de México a 

Centroamérica y es característico de la vegetación secundaria (Pérez-Calix, 2009; 

Vibrans, 2009). Tiene uso artesanal, medicinal, y se utiliza para hacer papel amate 

(Vibrans, 2009). Aunque esta especie no está amenazada, en Costa Rica ha sido 

propuesta para domesticación debido a su demanda internacional por su uso tradicional 

como fuente de mucílago en la clarificación del dulce (CATIE, CYTED, OPS/OMS, OEA, 

1994).

Para este estudio se consideró como población al conjunto de individuos de la 

misma especie que habitan en un área geográfica determinada (Guarriguata y Kattan, 

2002). Se eligieron las localidades de Emilio Rabasa, Nuevo San Juan Chamula y 

Veinte Casas como sitios de estudio y la totalidad de los individuos muestreados 

representa una muestra de la población de la REBISO. La muestra de cada localidad 

constituyeron las subpoblaciones.
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Objetivo

Estimar la diversidad genética, estructura genética e historia demográfica de cuatro 

especies de árboles tropicales con relación a su estado sucesional y síndrome de 

dispersión en la Reserva de la Biósfera Selva El Ocote.

Hipótesis

Los niveles de diversidad y diferenciación genética de especies de árboles tropicales 

dependen de su estado sucesional y síndrome de dispersión. Por lo que se espera que:

(1) Si la diversidad genética esta relacionada con la afinidad sucesional de las 

especies, entonces Cecropia peltata y Heliocarpus appendiculatus (pioneras) 

tendrán menor diversidad y mayor estructura genética que Brosimum alicastrum 

y Sapium macrocarpum (intermedias).

(2) Heliocarpus appendiculatus, especie que tiene síndrome de dispersión por 

anemocoria (viento) tendrá menor estructura genética con respecto a las 

especies que tienen síndrome de dispersión por zoocoria (animales). Debido a 

que el viento permite a los propágulos migrar a poblaciones más lejanas y 

aumentar el flujo genético entre las poblaciones.
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Capítulo 2. Diversidad y estructura genética de árboles tropicales en la Reserva 

de la Biósfera Selva El Ocote, Chiapas, México

Consta de un artículo enviado a la Revista Mexicana de Biodiversidad.
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Resumen13 

Se comparó la diversidad y estructura genética de Brosimum alicastrum Sw., Sapium14 

macrocarpum Müll-Arg., Heliocarpus appendiculatus L. y Cecropia peltata Turcz, especies de 15 

árboles que difieren en su afinidad sucesional y síndrome de dispersión. Se amplificaron dos 16 

regiones de ADN nuclear ribosomal (ITS 1-2 e ITS 3-4) como marcadores genéticos, y a partir de 17 

secuencias concatenada se obtuvieron estimadores de diversidad genética convencionales. 18 

Brosimum alicastrum y S. macrocarpum, de sucesión intermedia y síndrome de dispersión 19 

zoocora, mostraron los más altos niveles de diversidad nucleotídica ( = 0.158, = 0.127,20 

respectivamente ; respectivamente). Mientras 21 

que especies las pioneras y con síndrome de dispersión anemocora y zoocora, presentaron menor22 

diversidad nucleotídica y baja diferenciación genética: H, appendiculatus ( , = 0.12), 23 

C, peltata, ( sucesionalmente 24 
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intermedias son más diversas y con poblaciones con mayor diferenciación que las pioneras en la 25 

REBISO. El síndrome de dispersión influye en el mantenimiento de la diversidad genética pero 26 

no necesariamente en la estructura poblacional de las especies.27 

Palabras claves. Areas naturales protegidas, Bosque tropical, Diferenciación genética, Genética 28 

de la conservación, Sucesión ecológica.29 

Introducción30 

Los bosques tropicales tienen doble función: productores/sumideros de carbono, y 31 

son amortiguadores fundamentales del cambio climático (FAO, 2014). Pese a esta importancia, la 32 

extensión de este tipo de vegetación se ha ido reduciendo paulatinamente debido a factores 33 

humanos como la creciente demanda por el uso intensivo y extensivo de la superficie disponible, 34 

y a la creación de sistemas agropecuarios que eliminan casi la totalidad de la diversidad biológica 35 

original de este tipo de vegetación (Ricker et al. 2007). La deforestación tiene consecuencias 36 

ecológicas, económicas y sociales de consideración (Laurance, 1999). Entre los efectos 37 

ecológicos, están aquellos que reducen las poblaciones de especies árboles tropicales por la 38 

extracción selectiva, lo que las sitúa como vulnerables o en riesgo de extinción, en particular si el 39 

aprovechamiento deja una baja densidad de árboles adultos o reproductivos (Fuchs y Hamrick, 40 

2011). Una de las consecuencias negativas asociadas a la reducción de las poblaciones de árboles 41 

es la pérdida de la diversidad genética, con lo cual queda disminuido el potencial de respuesta a 42 

los cambios ambientales (Frankham et al., 2002).43 

La diversidad genética de especies de árboles está determinada por las características 44 

ecológicas e historia de vida de la especie en estudio. Por ejemplo, los mecanismos de dispersión 45 

de polen, frutos y semillas juegan un papel importante en la estructura y diversidad genética de 46 

diversas especies de árboles (Hamrick, 2004; Hamrick y Godt, 1996), porque constituyen medios 47 



 19 

para el intercambio de alelos entre poblaciones, y la transmisión de alelos a las siguientes 48 

generaciones. Por otro lado, la composición y abundancia de las especies es variable a lo largo 49 

del desarrollo de un bosque, mientras que unas especies pueden ser abundantes al inicio de la 50 

formación de un bosque, es escasa hacia la madurez del bosque (Gómez-Pompa, 1971; Martínez-51 

Orea et al., 2009; Nathan y Muller-Landau, 2000). Las especies pioneras son las primeras que52 

colonizan en las áreas abiertas, sus frutos son generalmente secos y las semillas son dispersadas 53 

por el viento (anemocoria), tienen tasas de crecimiento rápido. Las especies intermedias se 54 

desarrollan bajo sombra y se distinguen por su crecimiento lento, presentan frutos carnosos y 55 

dependientes de la dispersión zoocoria. Por lo que la afinidad sucesional de las especies puede 56 

tener relación con los patrones de diversidad genética de los árboles.57 

Un análisis genético de 12 familias de plantas herbáceas y leñosas (Asteraceae, 58 

Chenopodiaceae, Cucurbitaceae, Onagraceae, Orchidaceae, Schrophulariaceae, Solanaceae, 59 

Poaceae, Fabaceae, Myrtaceae, Fagaceae y Pinaceae), considerando cinco características de 60 

historia de vida: sistema de cruzamiento, mecanismo de dispersión de semillas, forma de vida, 61 

distribución geográfica y clasificación taxonómica, mostró una mayor diversidad genética en las 62 

plantas perennes cuyas semillas son dispersadas por animales (zoocoria; He = 0.128 – 0.225), que 63 

las especies que se dispersan por el viento (He = 0.100 – 0.159), pero las especies en las que la 64 

dispersión de semillas es por el viento tuvieron una menor diferenciación genética (Gst = 0. 086) 65 

que las especies dispersadas por animales (Gst = 0.099 – 0.321) (Hamrick y Godt, 1996). En 66 

general se asume que las especies con características que favorecen la dispersión de sus 67 

propágalos a largas distancias presenten una menor diferenciación genética entre sus poblaciones 68 

que las especies arbóreas con dispersión por gravedad (Nason, 2002).69 

La afinidad sucecional de una especies se puede establecer con base en la abundancia 70 

de la especie a lo largo de la sucesión ecológica de un bosques y se reconocen como pioneras, 71 
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intermedias y tardías (van Breugel et al., 2007). Las especies suelen presentar características 72 

morfológicas y fisiológicas distintas, por ejemplo, en su tipo de crecimiento, repoblación e inicio 73 

reproductivo. Las especies pioneras en los bosques maduros suelen escasas y están espacialmente 74 

distribuidas de forma más espaciada que las poblaciones de especies tardías, lo cual, podría 75 

intensificar la endogamia y por ende, se espera que las especies pioneras tengan una menor 76 

diversidad genética que las especies intermedias o tardías (Nason, 2002; Hamrick et al., 1992; 77 

Loveless y Hamrick, 1984).78 

La importancia de los estudios de variación genética en especies arbóreas radica en 79 

que representa el potencial evolutivo de las mismas (Savolainen et al., 2007; Frankham et al., 80 

2002). El análisis de cómo factores genéticos se asocian con los ecológicos es información útil 81 

para el planteamiento de estrategias de conservación con una perspectiva evolutiva (Piñero et al., 82 

2008; Nason, 2002; Frankham, 1995). Sin embargo, la caracterización de la diversidad genética 83 

de las diferentes especies de árboles tropicales es aún incipiente y este estudio contribuye a 84 

mejorar nuestro conocimiento genético de este grupo de organismos. Proponemos la hipótesis de 85 

que la diversidad y estructura genética de las especies de árboles está relacionada con su afinidad86 

sucesional y síndrome de dispersión, se espera que (1) las poblaciones de especies pioneras en 87 

bosques maduros presenten menor diversidad y estructura genética que las especies intermedias,88 

y (2) las especies que tienen síndrome de dispersión por anemocoria (viento) tienen menor 89 

diversidad genética y menos estructura que las especies que tienen síndrome de dispersión por 90 

zoocoria (animales). El objetivo de este estudio fue estimar la diversidad y estructura genética e 91 

inferir la historia demográfica de cuatro especies de árboles tropicales que difieren en su afinidad92 

sucesional y síndrome de dispersión en la Reserva de la Biósfera Selva El Ocote.93 

Materiales y métodos94 
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Área de estudio. La Reserva de la Biosfera Selva El Ocote (REBISO) se localiza dentro de los95 

municipios Cintalapa de Figueroa, Ocozocoautla de Espinosa, Tecpatán y Jiquipilas, en el estado 96 

de Chiapas, México, 16° 45´42´´ y 17° 09´00´´ N y 93° 21´20´´ y 93° 47´00´´ W (SEMARNAT, 97 

2000). La REBISO fue designada área protegida desde 1997, y tiene una extensión de 101.3 km2.98 

Se considera de especial importancia biológica y cultural debido a su proximidad a los bosques 99 

lluviosos de los Chimalapas en Oaxaca y Uxpanapa en Veracruz, que forman un corredor 100 

biológico llamado Bosque Zoque. Los suelos son poco profundos, de origen calcáreo, y el terreno 101 

es accidentado. El clima es cálido subhúmedo, cuya vegetación dominante es la selva mediana 102 

subperennifolia (CONANP-SEMARNAT, 2000). Se encuentran numerosos pueblos dentro de la 103 

zona de amortiguamiento, y para satisfacer sus necesidades básicas de alimentación y vivienda 104 

han deforestado extensas áreas y afectado la composición y estructura de la vegetación natural. 105 

Los muestreos de las cuatro especies elegidas se llevaron en tres localidades: Emilio Rabasa, 106 

Veinte Casas y Nuevo San Juan Chamula (Municipio de Ocozocoautla de Espinoza) donde la 107 

vegetación circundante corresponde a la selva mediana subperennifolia (Figura 1).108 

Especies de estudio. Las cuatro especies arbóreas elegidas en el estudio fueron: Brosimum 109 

alicastrum Sw., Sapium macrocarpum Müll-Arg., Cecropia peltata L. y Heliocarpus 110 

appendiculatus Turcz. Se consideró a B. alicastrum y S. macrocarpum como especies 111 

intermedias y a H. appendiculatus y C. peltata como especies pioneras (Tabla 1). Brosimum 112 

alicastrum (comúnmente nombrado ramón) es un árbol que crece de manera silvestre en distintos 113 

tipos de vegetación y constituye parte del dosel superior de las selvas de México y Centroamérica 114 

y presenta síndrome de dispersión zoocoria (Pennington y Sarukhán, 2005). Esta especie facilita 115 

la regeneración y coexistencia de especies de árboles de dosel (Pennington y Sarukhán, 2005). 116 

Sapium macrocarpum (comúnmente nombrado chileamate) se encuentra dentro de la Norma 117 

Oficial Mexicana NOM-059 (SEMARNAT, 2010) en calidad de amenazada y como vulnerable 118 
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por la Unión Internacional para la Conservación de la Naturaleza (UICN; CONABIO, 2016), su 119 

síndrome es por zoocoria. Heliocarpus appendiculatus (comúnmente nombrado corcho) se 120 

distribuye del centro de México a Centroamérica y es característico de la vegetación secundaria 121 

(Vibrans, 2009). Tiene uso artesanal, medicinal, y para hacer papel amate (Vibrans, 2009). 122 

Aunque esta especie no está amenazada, en Costa Rica ha sido propuesta para domesticación 123 

debido a su demanda internacional por su uso tradicional como fuente de mucílago en la 124 

clarificación del dulce (CATIE, CYTED, OPS/OMS, OEA, 1994), el síndrome es anemocoria. 125 

Cecropia peltata (comúnmente nombrado guarumbo) tiene síndrome de dispersión por zoocoria,126 

la especie es de zonas boscosas de áreas con perturbaciones naturales o humanas y es visible 127 

debido a su copa extendida y grandes hojas; produce ininterrumpidamente abundantes frutos que 128 

son consumidos por numerosas especies de aves y mamíferos (Cornelis et al., 2005). Además, es 129 

reconocida en su importancia para acelerar la restauración de los bosques (Lobova et al., 2003). 130 

Se usa para la fabricación de tableros aglomerados y pulpa de papel, pero presenta problemas 131 

para su industrialización por la cantidad y resinas que contiene (Pennington y Sarukhán, 2005).132 

Muestreo. En cada una de las tres localidades (Figura 1) se obtuvo muestra de 20 individuos de 133 

cada especie. Los individuos se eligieron al azar, cuidando que hubiera una distancia entre 134 

individuos igual o mayor a 10 m (Nassar et al., 2011; Ruiz-Montoya et al., 2011). A cada 135 

individuo se le recolectó una hoja joven y sin daño aparente o una muestra de cambium vascular 136 

del tallo (cuanado no se podía alcanzar hojas),  para la obtención de ADN nuclear. Las muestras 137 

se colocaron inmediatamente en tubos Eppendorf con buffer CTAB (Bromuro de 138 

hexadeciltrimetilamonio) 2X.139 

Análisis genético. La descripción de la diversidad y estructura genética de las especies de árboles 140 

se hizo con base en la variación nucleotídica de la región de ADN nuclear ribosomal (ITS, por 141 

sus siglas en inglés, internal transcribed spacer): ITS 1 (TCCGTAGGTGAACCTGCGG) -2142 
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(GCTGCGTTCTTCATCGATGC), e ITS 3 (GCATCGATGAAGAACGCAGC) -4143 

(TCCTCCGCTTATTGATATGC; White et al., 1990). Se eligió este marcador por la 144 

universalidad de sus cebadores, lo que permite estudiar la diversidad genética de especies para las 145 

cuales se carece del diseño de marcadores específicos o de conocimiento previo de secuencias146 

(Álvarez y Wendel, 2003). La extracción de ADN se realizó mediante el método CTAB 2X147 

modificado para plantas (Doyle y Doyle, 1987). La amplificación de ADN fue mediante la 148 

Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR), el protocolo que se usó fue una amplificación de 35 149 

ciclos que constó de una desnaturalización inicial de 2 a 3 min a 95°C, un alineamiento de 30 s a 150 

57°C, una extensión de 0.5 a 2 min a 72°C, una segunda desnaturalización de 30 s a 95°C y una 151 

extensión final de 10 min a 72° C (White et al., 1990). El producto de PCR se secuenció en152 

Macrogen Inc. (Seúl, Corea del Sur), bajo el método de Sanger.153 

Análisis de secuencias. Las secuencias se revisaron visualmente para detectar errores como el 154 

tamaño de la secuencia y la presencia de dímeros que sobreamplifican la secuencia, por este 155 

motivo, varias secuencias de las cuatro especies no se incluyeron en los análisis posteriores. Las 156 

secuencias se editaron en CHROMAS 1.45 (McCarthy, 1998), posteriormente se alinearon en el 157 

programa CRUSTALX (Thompson et al., 1997).158 

Diversidad y estructura genética. Para determinar la diversidad genética de la población (total de 159 

muestras por especie) y subpoblaciones (muestras por localidad) de cada especie, se concatenaron 160 

las secuencias obtenidas para ambos marcadores ITS 1-2 e ITS 3-4. Posteriormente se utilizó el 161 

programa DnaSP v.5 (Rozas et al., 2003) para estimar el número de sitios segregados o 162 

polimórficos (s), número de haplotipos (h), el número promedio de las diferencias nucleotídicas 163 

entre cada par de secuencias (k), la diversidad de haplotipos (Hd) y la diversidad de nucleótidos 164 

) como promedio de sitios diferentes entre secuencias (Nei, 1987). Se aplicó la prueba D-165 

Tajima (Tajima, 1989), para inferir los cambios demográficos de las poblaciones, en particular 166 
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este parámetro evalúa la desviación de la diversidad nucleotídica observada con respecto a la 167 

esperada bajo un modelo de evolución neutral (variación genética neutra para la selección 168 

natural). Esta estimación se obtiene como sobre el númer169 

los sitios variables por sitio ( ). Valores negativos de D-Tajima son esperados en poblaciones 170 

que han experimentado una expansión demográfica relativamente reciente o como resultado de171 

selección purificadora; los valores positivos indican procesos de selección balanceadora (o 172 

equilibrada) o reducción del tamaño poblacional (Kaplan et al., 1989; Tajima, 1989).173 

Para determinar cómo se encuentra repartida la variación genética entre especies y dentro de las 174 

poblaciones de cada especie, se realizaron dos análisis de varianza molecular (AMOVA) 175 

independientes en el programa Arlequín v. 3.1 (Excoffier et al., 2005). El AMOVA análisis 176 

,177 

que son análogos al estadístico F’s de Wright (1965). Este análisis se hizo primero entre especies, 178 

en el que st, permitió estimar la diferenciación entre especies. Posteriormente se hizo un 179 

AMOVA para cada especie para obtener st y con ello estimar la diferenciación entre 180 

subpoblaciones por especie. Asimismo, se realizó un análisis de asignación Bayesiano en el 181 

programa Structure v. 2.3.1 (Falush et al., 2003) uno entre especies y otro para cada especie.182 

Cada corrida tuvo un “burn-in” de 200 000 pasos, seguido de 200000 cadenas de Montecarlo 183 

Markov. Se identificaron entre 1 a 5 grupos genéticos o clusters (K) con 20 iteraciones. El valor 184 

de K real fue determinado usando la prueba de estadística de Evanno et al. (2005), implementado 185 

en Structure Harvester (Earl y vonHoldt, 2012) que selecciona el valor de Delta K más alta.186 

Finalmente para los datos de número de sitios segregativos, diversidad haplotípica, diversidad 187 

nucleotídica y diferencias promedio nucleotídicas se hizo un análisis de varianza (ANOVA, 188 

Sokal y Rholf, 1995), para determinar si los valores son significativamente diferentes entre las 189 

especies.190 
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Resultados191 

Diversidad genética. Para las cuatro especies se analizaron 166 secuencias de 578 pares de bases, 192 

producto de la concatenación de las regiones de ITS 1-2 e ITS 3-4. Se obtuvieron 42 secuencias 193 

para B. alicastrum, 35 en S. macrocarpum, 46 en H. appendiculatus y se examinaron 43 en C. 194 

peltata (Tabla 2). El número de haplotipos promedio por especie fue de 5 para las especies 195 

pioneras, H. appendiculatus y C. peltata, y de 10 para las especies sucesionales intermedias, B.196 

alicastrum, S. macrocarpum (Tabla 2).197 

El número de sitios segregativos (s), y los valo198 

diferencia promedio nucleotídica (k) y variabilidad nucleotídica por sitio ( ) fueron 199 

estadísticamente diferente mayores en B. alicastrum; sin embargo, estadísticamente no difiere de 200 

S. macrocarpum y H. appendiculatus (Figura 2a, c, d). La diversidad haplotípica no fue 201 

significativamente diferente entre las especies (Figura 2b).202 

Se observó variación genética de consideración a lo largo de las subpoblaciones de todas las 203 

especies (Tabla 2). El número de sitios segregativos (s), las diferencias nucleotídicas (k), la 204 

diversidad haplotípica (Hd205 

especies intermedias: B. alicastrum y S. macrocarpum, sobre todo en las subpoblaciones de 206 

Veinte Casas y Nuevo San Juan. Para H. appendiculatus, se observó la mayor variabilidad 207 

genética en Emilio Rabasa (s = 247, Hd k = 63.374; Tabla 2). En el caso de208 

C. peltata, se destaca la población de Veinte Casas por presentar nula variación genética (Hd = 0, 209 

, se registró sólo un haplotipo. Además de manera general fue la especie que presentó 210 

menor diversidad y diferencias nucleotídicas ( = 0.020, k = 10.371). La prueba de Tajima (D)211 

fue negativa en todas las subpoblaciones de cada especie, y significativa para B. alicastrum y C. 212 

peltata en la población de Nuevo San Juan y Emilio Rabasa. Para todas las especies se 213 

obtuvieron valores de D-Tajima negativos, lo que sugiere una expansión demográfica reciente.214 



 26 

El análisis de varianza molecular mostró que la mayor varianza genética se encuentra 215 

entre especies (78.5 %), mientras que en las poblaciones fue sólo 9%, y dentro de las 216 

subpoblaciones corresponde al 12.3% (Tabla 3). El valor de st (equivalente al estadísticos Fst217 

de Wright, 1965) entre las cuatro especies de árboles fue 0.87 indicando una alta diferenciación 218 

genética (Tabla 3). El valor de ct = 0.784 (equivalente al Fit de Wright) indica un alto nivel de 219 

endogamia de los individuos con respecto al conjunto genético que se forma con los individuos 220 

de las cuatro especies. El índice de fijación sc (correspondiente al Fis de Wright) tuvo un valor 221 

de 0.426, indicando también altos niveles de endogamia en los individuos con respecto la 222 

diversidad genética detectada en cada especie. Mediante el análisis de multilocus implementado 223 

en Structure v. 2. 3. 4 se observaron cuatro grupos genéticos y corresponden a cada una de las 224 

especies (Figura 3a).225 

El AMOVA para Brosimum alicastrum mostró que 60.3% de la varianza genética 226 

227 

0.60 indicó una diferenciación genética entre las poblaciones de B. alicastrum. En las especies S.228 

macrocarpum, H. appendiculatus y C. peltata, el mayor porcentaje de variación fue dentro de las 229 

C. peltata, H. appendiculatus y S. macrocarpum230 

fue de:231 

moderada entre las poblaciones de cada una de las especies.232 

En el análisis de la estructura genética mediante estadística Bayesiana por especie se 233 

observó que en B. alicastrum, C. peltata, H. appendiculatus y S. macrocarpum se distinguen dos 234 

grupos genéticos (K = 2) (Figura 3 b, c, d, e). En B. alicastrum y S. macrocarpum fue más claro235 

la formación de los dos grupos (Figura 3 b, c), uno de los grupos, lo constituyeron las 236 

poblaciones de Veinte Casas y Nuevo San Juan, y el otro grupo fue Emilio Rabasa.237 
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Discusión238 

Se encontró una mayor diversidad genética en las especies intermedias (Brosimun alicastrum y239 

Sapium macrocarpum) que en las especies pioneras (Heliocarpus appendiculatus y Cecropia 240 

peltata), asimismo en las especies intermedias se detectaron los valores más altos de 241 

diferenciación genética. No se detectó la relación esperada entre la diversidad genética y el 242 

síndrome de dispersión de las especies.243 

Diversidad genética y afinidad sucesional. Las cuatro especies presentaron de moderados a altos 244 

niveles de diversidad haplotípica y se diferenciaron claramente, entre especies, con base en las 245 

secuencias concatenadas del ITS 1-2 e ITS 3-4. Se reveló moderada variación nucleotídica entre 246 

las poblaciones de cada especies y una estructura genética alta para B. alicastrum y moderada 247 

para S. macrocarpum, H. appendiculatus y C. peltata. Cabe destacar que la nula variación 248 

genética obtenida en la subpoblación de Veinte Casas en C. peltata, puede deberse por efectos de 249 

muestro, ya que se debió considerar distancias más amplias entre los individuos para asegurarse 250 

de tener distintos genotipos de C. peltata, ya que tiene amplia distribución debido a que es251 

dispersada por murciélagos (Fleming & Williams 1990; Hedrick y Kalinowski, 2000; Cornelis et 252 

al., 2005).253 

Las regiones del ITS tiene una tasa de evolución relativamente baja, por lo que ha sido254 

especialmente útil para establecer filogenias de algunos grupos de plantas (Baldwin, 1992; Hillis 255 

y Dixon, 1991), y nuestro estudio muestra que este marcador puede funcionar para separar 256 

especies de árboles de la REBISO de forma confiable.257 

La diversidad nucleotídica y estructuración de las especies intermedias, B. alicastrum 258 

y S. macrocarpum, fue superior a las especies pioneras, en particular en comparación con C. 259 

peltata. Los resultados concuerdan con la hipótesis de que las especies sucesionalmente260 

intermedias y tardías tiene mayores niveles de diversidad genética, y difiere con aquella que 261 
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señala que las poblaciones de las especies intermedias son menos estructuradas (Hamrick et al.,262 

1992). Brosimum alicastrum y S. macrocarpum son árboles de larga vida, tienen un crecimiento 263 

relativamente rápido y regular, y alcanzan grandes dimensiones en diámetro y altura (Guariguatta 264 

y Ostertag, 2002). La persistencia de varios individuos a lo largo de la sucesión puede que 265 

contribuya a que poblaciones tengan valores altos de diversidad genética (Hamrick, 2004), si se 266 

cumple que son diferentes genotipos los que llegan a las etapas más avanzadas de los bosques.267 

También puede deberse a que las especies intermedias experimentan selección espacialmente 268 

heterogénea (Petit y Excoffier, 2009; Otero-Arnaiz et al., 2005), diferenciando las poblaciones 269 

pero en promedio se mantiene una diversidad alta. Esto es, la variación espacial de las 270 

condiciones ambientales locales de la REBISO puede ser responsable del alto grado de 271 

estructuración genética observado en especies intermedias. El análisis Bayesiano indicó que la 272 

diferenciación mayor ocurre entre la población de Emilio Rabasa y la de del resto de las 273 

localidades, tanto para B. alicastrum y S. macrocarpum.274 

Estudios realizados en árboles Neotropicales que se encuentran bajo algún estado de protección, 275 

utilizaron microsatélites, cuya tasa de mutación es más alta que en ITS, muestran que la 276 

diversidad genética de especies intermedias como Hymenaea courbaril (He = 0.813) y Aniba 277 

rosaeodora (He = 0.807) (Angrizani et al., 2013; Lozano et al., 2011; Massimino et al., 2009) es 278 

comparativamente mayor que la que se observó en este estudio en S. macrocarpum. Es posible 279 

que si se desarrollan marcadores específicos se logren mayores niveles de diversidad en S.280 

macrocarpum y en las otras especies.281 

Las especies pioneras como Cecropia peltata y Heliocarpus appendiculatus, presentan 282 

ciclos de vida más cortos y tienen una mayor posibilidad de recambio genético dentro de la 283 

población, además que la endogamia y la deriva genética pueden disminuir la diversidad 284 

genética. Las especies pioneras requieren de parches abiertos para su desarrollo y suelen ser de 285 
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vida corta, por lo que la colonización y extinción local de las poblaciones es relativamente 286 

frecuente, estas características promueven una menor diversidad y mayor estructuración genética 287 

(Garay-Arroyo y Álvarez-Buylla, 1997). Aunque, también se ha propuesto que en sitios 288 

perturbados o “acahuales”, se espera que los árboles pioneros estén en densidades más altas que 289 

en los bosques maduros, y esto permite que la variación genética tenga una distribución más 290 

homogénea en el espacio (Eguiarte et al., 1992; Álvarez-Buylla y Garay-Arroyo, 1994), además 291 

de que pueden llegar a mantener una alta tasa de dispersión en paisajes intervenidos por las 292 

actividades humanas, como por ejemplo Miconia affinis D.C. (Melastomataceae) en Panamá 293 

(Castilla et al., 2016). El estadístico D-Tajima obtenido para las especies pioneras es congruente 294 

con el crecimiento demográfico reciente lo que junto con el supuesto de la formación un claro en 295 

la selva es un ambiente selectivo, permiten sugerir que la disminución de la estructuración en C. 296 

peltata y H. appendiculatus puede ser debido a un proceso de selección convergente en claros,297 

con la consecuencia de una diversidad genética en general reducida. Probablemente, poblaciones 298 

de C. peltata y H. appendiculatus se desarrollan bajo las mismas condiciones ambientales299 

similares, lo que las hace coincidir en su diversidad y estructura genética.300 

Diversidad genética y síndrome de dispersión. La hipótesis inicial fue que las especies de árboles 301 

que se dispersan por el viento (anemocoria) albergan menor diversidad genética y presentan bajos 302 

niveles de diferenciación genética que las especies con dispersión por zoocoria. No se observó303 

relación entre el síndrome de dispersión y la diversidad o estructura genética, lo que contrasta con 304 

estudios previos, en los que se ha observado que especies dispersadas por el viento tienen 305 

poblaciones poco estructuradas y más diversidad genética que aquellas con otras formas de 306 

dispersión (Nathan y Muller-Landau, 2000). No obstante, un estudio con 14 especies de árboles 307 

de la familia Dipterocarpaceae que se caracterizan por tener síndrome de dispersión barocoria (las 308 

semillas se reclutan cerca de la planta madre), sugiere que aún dentro de un mismo síndrome se 309 
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presentan variación en los niveles de diversidad genética; la diversidad genética de estas 14 310 

especies (He) varió de 0.440 a 0.843 (de Morais et al., 2015).311 

El síndrome de dispersión se infiere a partir de la morfología de los frutos; sin embargo, 312 

no es suficiente para determinar de forma fiable a los dispersores efectivos, ya que, la interacción 313 

planta-dispersor puede variar según la estacionalidade disponibilidad de recursos y de las 314 

necesidades dietéticas de los dispersores (Muller-Landau y Hardesty, 2005). La intervención de 315 

múltiples características morfológicas y ecológicas en la determinación de los síndromes de 316 

dispersión posiblemente contribuye a que la relación entre la diversidad genética y el síndrome de 317 

dispersión sea difusa en las especies intermedias y pioneras consideradas en el presente estudio. 318 

Posiblemente, para establecer si hay una relación entre el síndrome de dispersión y la diversidad 319 

genética de especies arbóreas de la REBISO, se requiere incrementar el número de especies y320 

marcadores que recuperen una mayor variación genética, por lo que sería útil realizar estudios de 321 

genética del paisaje que considere las barreras que posiblemente tengan los dispersores y si estos 322 

tienen efecto sobre la diversidad genética de cada una de las especies arbóreas.323 

Los distintos valores de diversidad y estructura genética obtenidos para cada una de 324 

las especies de este estudio, aportan elementos de decisión para planificar estrategias de 325 

conservación que permitan mantener la variación genética. Un aspecto que es meritorio de 326 

abordar es si la degradación del hábitat en la REBISO (Vásquez et al., 2009) reduce los agentes 327 

de dispersión, lo que a su vez pondría en riesgo a las especies arbóreas que tienen síndrome de 328 

dispersión zoocoría, como lo es para B. alicastrum, S. macrocarpum y C. peltata; Cramer et al., 329 

2007). La falta de dispersión puede reducir el flujo de genes de las poblaciones arbóreas (Howe, 330 

2016), debido a que se interrumpe la dispersión de semillas. Las especies que se dispersan por el 331 

viento como H. appendiculatus son menos susceptibles a los cambios en el paisaje (Howe, 2016). 332 

La recuperación asistida de bosques degradados por actividades humanas o por incendios 333 
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forestales con las especies estudiadas, debe contemplar la inclusión de la mayor parte de la 334 

variación genética que naturalmente ocurre en la reserva a través de colectar los propágulos en las 335 

diferentes localidades, de esta manera se procura la conservación de la diversidad genética y se 336 

incrementa la probabilidad del establecimiento y viabilidad a largo plazo de poblaciones 337 

deliberadamente formadas.338 
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Tabla 2. Parámetros de diversidad genética por localidad y promedio de Brosimum alicastrum, 

Sapium macrocarpum Heliocarpus appendiculatus y Cecropia peltata, en tres localidades de la 

Reserva de la Biósfera Selva El Ocote (REBISO) con base en la concatenación de la región del 

ADN ribosomal nuclear ITS 1-2 e ITS 3-4. DG = parámetros de diversidad genética; N = tamaño 

de muestra, s = sitios segregativos, h = número de haplotipos, Hd 

diversidad de nucleótidos, k= diferencias nucleotídicas, D = prueba de Tajima, = variabilidad 

nucleotídica por sitio. NS = No significativo, ***= 0, 0.001 **= 0.001, *= 0.01

Localidad DG Especies

B. alicastrum S. macrocarpum H. appendiculatus C. peltata
Emilio Rabasa N 20 18 14 20

s 193 170 247 113
h 12 13 8 8

Hd 0.916 0.928 0.857 0.821
0.104 0.083 0.114 0.027

k 54 46.118 63.374 15.353
D -1.506NS -1.142NS -1.607NS -2.44***

0.104 0.088 0.139 0.056
Veinte casas N 11 12 16 8

s 278 164 162 0
h 7 12 13 1

Hd 0.818 1 0.967 0
0.186 0.118 0.091 0

k 94.582 63.697 50.383 0
D -1.227NS -1.099NS -0.888NS -

0.187 0.101 0.087 0
Nuevo San Juan N 11 5 16 15

s 319 138 23 78
h 11 5 15 7

Hd 1 1 0.992 0.781
0.158 0.127 0.008 0.033

k 82.164 71.100 4.667 15.762
D -1.915* -1.133NS -1.658NS -2.089*

0.209 0.118 0.012 0.050
REBISO N 42 35 46 43

h 10 10 5.3 5.3
D -1.549 -1.125 -1.509 -1.509

0.167 0.103 0.079 0.035
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Tabla 3. Análisis de varianza molecular (AMOVA) de ITS 1-2 y 3-4 entre especie de árboles de 

la Reserva de la Biósfera Selva El Ocote, Chiapas, México.

Fuente de variación Grados de 
libertad

Suma de 
cuadrados

Componente de 
la varianza

Porcentaje de la 
variación

Entre especies 3 21607.564 166.350 78.490

Entre subpoblaciones 
dentro de cada 

especie

8 2251.108 19.404 9.155

Dentro de las 
subpoblaciones

154 4031.894 26.181 12.353

Total 165 27890.566 211.936
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Tabla 4. Análisis de varianza molecular para los ITS 1-2 y 3-4 por especie de árbol de la Reserva 

de la Biósfera Selva El Ocote, Chiapas, México.

Especie Fuente de variación Grados 
de 

libertad

Suma de 
cuadrados

Componente 
de varianza

Porcentaje 
variación

Brosimum 
alicastrum

Entre subpoblaciones 2 1752.038 62.503 60.3

Dentro de las 
subpoblaciones

39 1604.795 41.148 39.7

Total 41 3356.833 103.652

Sapium 
macrocarpum

Entre subpoblaciones 2 290.618 10.839 25.3

Dentro de las 
subpoblaciones

32 1022.839 31.963 74.7

Total 34 1313.457 42.802

Heliocarpus 
appendiculatus

Entre subpoblaciones 2 133.488 2.949 12.0

Dentro de las 
subpoblaciones

43 928.643 21.596 88.0

Total 45 1062.130 24.546

Cecropia 
peltata

Entre subpoblaciones 2 74.965 1.897 13.8

Dentro de las 
subpoblaciones

40 475.617 11.890 86.2

Total 42 550.581 13.787
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Figuras

Figura 1. Ubicación geográfica de las tres localidades donde se realizó el muestreo de cuatro 

especies de árboles (Brosimum alicastrum, Sapium macrocarpum, Heliocarpus appendiculatus y

Cecropia peltata) en la Reserva de la Biosfera Selva El Ocote, Chiapas, México.
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Figura 2. Diversidad genética de cuatro especies de árboles en la Reserva de la Biosfera Selva El 

Ocote. (a) Número de sitios segregativos en cuatro especies de árboles tropicales, (b) Diversidad 

de haplotipos, (c) Valores de diversidad de nucleótidos, (d) Número medio de diferencias 

nucleotídicas. Los valores son media ± desviación estándar. Letras diferentes arriba de las barras 



 44 

Figura 3. Estructura genética con base en un análisis Bayesiano de la diversidad genética 
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implementado en el software STRUCTURE, comparando las cuatro especies y por especie. (a) 

Estructura genética de cuatro especies de árboles: (b) B. alicastrum, (c) S. macrocarpum, (d) H. 

appendiculatus y (c) C. peltata. ER= Emilio Rabasa, VC= Veinte Casas, NSJ= Nuevo San Juan.
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Capítulo 3. Conclusión general

El entendimiento de la relación entre la variación genética y los aspectos 

ecológicos de las especies arbóreas tropicales es importante para diseñar e 

implementar estrategias de conservación. Para ello, en este estudio se consideraron

dos rasgos ecológicos de los árboles, el estado sucesional y el síndrome de dispersión.

De manera general, se encontró que las poblaciones de Brosimum alicastrum, Sapium 

macrocarpum, Heliocarpus appendiculatus y Cecropia peltata son genéticamente 

diversas y presentan estructuración genética. No se encontró relación entre la variación 

genética y el síndrome de dispersión, pero si entre el estado sucesional. Las especies 

sucesionalmente intermedias (B. alicastrum y S. macrocarpum) presentan mayor 

diversidad genética que las especies que se presentan en las primeras etapas de la 

sucesión (pioneras) como H. appendiculatus y C. peltata. Este efecto puede ser

explicado porque las especies de sucesión intermedia son especies longevas, lo que 

les permite persistir en poblaciones remanentes durante mucho tiempo y resistir 

condiciones ambientales adversas en contraste a H. appendiculatus y C. peltata

consideradas especies pioneras de corta duración (Hamrick 2004). Con base en los 

resultados, sería importante conservar y mantener las subpoblaciones que tienen mayor 

diversidad genética. Así mismo, considerar las subpoblaciones con baja diversidad 

genética, ya que pueden ser menos hábiles para resistir las nuevas condiciones del 

ambiente, ante esto, es necesario considerar el interambio genético entre las 

subpoblaciones. Por ejemplo, en programas de restauración de bosques, sería 

importante considerar las subpoblaciones más diversas de Cecropia peltata para las

áreas que son afectadas por incendios en la REBISO.
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Por otra parte, los estudios con los ITS pueden proporcionar una buena aproximación 

de la diversidad genética de las poblaciones de cada una de las especies. Sin embargo, 

debido a su bajo polimorfismo (Álvarez y Wendel, 2003), para estudios de flujo genético 

es necesario el uso de marcadores con altas tasas de mutación como los 

microsatélites.

Recomendaciones

Es importante considerar las métricas de la heterogeneidad del paisaje para dar nuevas 

explicaciones de dónde provienen los niveles de diversidad y estructura genética de los 

árboles; principalmente porque la Reserva de la Biósfera Selva El Ocote ha sido 

afectada por incendios, el cual ha tenido efectos negativos (deforestación, erosión, 

mortalidad de flora y fauna, entre otros) en gran parte de su superficie, y por lo tanto a

las poblaciones de las especies arbóreas y de otros organismos. En este sentido, será

útil considerar los procesos históricos y contemporáneos (barreras geográficas, 

disturbios, colonización-extinción) que han ocurrido en la REBISO y que pueden 

impactar en los procesos de flujo génico (conectividad), deriva génica (demografía) y 

selección (adaptación local).

Si bien, las especies arbóreas que se analizaron en este estudio no presentaron bajos 

niveles de diversidad genética, sería importante considerar a los dispersores animales 

de estas especies, ya que la ausencia de dispersores podría afectar la estructura y 

diversidad genética de las especies arbóreas. Por otro lado, analizar la diversidad 

genética desde la perspectiva de la regeneración (población de plántulas, juveniles y

adultos) puede ayudar a entender cómo se modifica la diversidad genética en función 

del proceso de sucesión ecológica de las comunidades de árboles en la REBISO.
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