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Resumen

Astrocaryum mexicanum es un arbol longevo que se distribuye entre los 0-
700 ms.n.m y es el arbol dominante del sotobosque de la region de Los Tuxtlas. La
demografia de A. mexicanum ha sido estudiada en varias investigaciones, asimismo
se ha estudiado su estructura genética en zonas no perturbadas y en zonas
fragmentadas, sin embargo, esta ultima no ha sido estudiada a través del gradiente
altitudinal, en este sentido, el objetivo de esta investigacién fue determinar la
influencia del gradiente altitudinal sobre la estructura genética de A. mexicanum. Se
utilizaron seis loci de microsatélites para examinar la estructura genética de A.
mexicanum a través de tres sitios ubicados en altitudes contrastantes en la regién
de Los Tuxtlas, México. Se encontré una variabilidad genética moderada-alta en los
tres poblaciones y no se observd una disminucién de esta al aumentar altitudes,
ademas, se encontrd que el 96% de la varianza molecular de la especie se
encuentra dentro de las poblaciones, no se encontré estructura genética espacial,
pues solo se observo un cluster genético. La estructura genética de A. mexicanum
es resultado de diversos mecanismos biologicos y ecolégicos que no son
influenciados por la distribucion de las poblaciones a través del gradiente altitudinal.

Palabras clave: Variabilidad genética, diferenciacién genética, microsatélites,

estructura genética espacial
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1. Introduccién

México es un pais con una riqueza natural sobresaliente en términos de
biodiversidad y ecosistemas terrestres, costeros y marinos (Martinez-Meyer et al.,
2014). De acuerdo con la Ley General del Equilibrio Ecoldgico y la Proteccion al
Ambiente, esta biodiversidad debe ser preservada y protegida a través del
establecimiento de Areas Naturales Protegidas (ANP) (DOF, 1988); la Reserva de
la Biosfera Los Tuxtlas es una de las ANP con mayor diversidad del pais, pues
cuenta con 15 tipos de vegetacion, incluyendo un area importante de selvas
hiamedas (CONANP-SEMARNAT, 2006) y es hogar de 2548 especies de flora
(Villasenor et al., 2018) y mas de 2200 especies de fauna (CONANP-SEMARNAT,
2006). A pesar de ser un ANP, la region de Los Tuxtlas ha sido deforestada desde
el final de los setenta y el 95% del bosque original ha desaparecido debido a la
expansion de areas agricolas y ganaderas (Guevara et al., 2004). Debajo de los 700
msnm el principal tipo de vegetacion era el bosque tropical, sin embargo, se
encuentra altamente deteriorado y rodeado por campos de ganaderia y agricultura
(Martinez-Ramos et al., 2016). La pérdida de vegetacién y el cambio de uso de suelo
pueden afectar los procesos de polinizaciéon y dispersién de frutos y semillas,
mismos que son los principales mecanismos de flujo genético entre plantas (Arroyo-
Rodriguez et al., 2007; Eguiarte et al., 1993). Otros efectos de la fragmentacion son
la reduccion de la variacion genética intrapoblacional y el aumento de la variacion
interpoblacional (Wright, 1984).

Las plantas del sotobosque son de suma importancia para el ecosistema,
pues de ellas dependen un gran niumero de polinizadores y dispersores de semillas
(Arroyo-Rodriguez et al., 2007; Cunningham, 1997), ademas, pueden funcionar
como reguladores de las condiciones ambientales de otras especies a traves de la
modificacién de la humedad y el paso de la luz (Denslow et al., 1991). La palma
Astrocaryum mexicanum es un arbol longevo que se distribuye entre los 0-700
msnm y es el arbol dominante del sotobosque de la region de Los Tuxtlas (Martinez-
Ramos, 1997). La fragmentacién ha causado una explosion demografica de la
misma (Martinez-Ramos et al.,, 2016), no obstante, aunque es una especie

abundante, es tan susceptible como las especies raras a las consecuencias



genéticas de la fragmentacién de habitat (Honnay & Jacquemyn, 2007). A.
mexicanum presenta diferenciacién genética baja entre poblaciones y variacién
genética alta debido a la alta conectividad genética (Eguiarte et al., 1992) y se
predice que los efectos de la fragmentacion podran ser detectados en los préximos
200-500 anos (Juarez-Ramirez & Nunez-Farfan, 2021). Ademas de los probables
efectos antropogénicos sobre la estructura genética, las plantas que se distribuyen
a distintas elevaciones tienden a diferir genéticamente a través del gradiente
altitudinal, siendo generalmente mas homogéneas a mayor altitud (Byars et al.,
2009; Hensen et al., 2012; Mathiasen & Premoli, 2013; Torroba-Balmori et al., 2017).

La demografia de A. mexicanum ha sido estudiada en varias investigaciones
(Arroyo-Rodriguez et al., 2007; Eguiarte et al., 1993; Martinez-Ramos et al., 1988;
Pifiero et al., 1977, 1984, 1986), asimismo se ha estudiado su estructura genética
en zonas no perturbadas y en zonas fragmentadas (Eguiarte et al., 1992; Juarez-
Ramirez & Nufez-Farfan, 2021), sin embargo, esta ultima no ha sido estudiada a
través del gradiente altitudinal, en este sentido, el objetivo de esta investigacion fue
determinar la influencia del gradiente altitudinal sobre la estructura genética de A.

mexicanum.

2. Revision de literatura
2.1. Estructura, diversidad y diferenciacion genética

La poblaciones de plantas no son ensamblajes de genotipos acomodados
aleatoriamente, sino que tienen una estructura espacial y temporal (Ren et al.,
2020). La estructura genética describe como la variacibn genética de las
poblaciones esta organizada en el espacio y tiempo, esta estructura es resultado de
la interaccion entre distintos procesos ecoldgicos, espaciales y genéticos (Garrido-
Garduno & Vazquez-Dominguez, 2013; Cheng et al., 2020); los procesos ecoldgicos
determinantes de la estructura genética incluyen el sistema de apareamiento,
morfologia floral, sistema reproductivo, mecanismos de polinizacion, ciclo de vida,
tamano de poblacién, densidad de poblacién y distribucion espacial de la poblacion
(Loveless & Hamrick, 1984). Al tener movilidad reducida, los aspectos espaciales

como las barreras antropogénicas (fragmentacién, construcciones, carreteras, etc.)



y naturales (clima, altitud, barreras geograficas, etc.) también estan implicados con
la estructura genética de las plantas (Garrido-Gardufio & Vazquez-Dominguez,
2013). Estos aspectos ecoldgicos y espaciales sumados a los procesos de
mutacion, migracidn, seleccion natural, deriva génica y flujo genético, resultan en la
estructura genética de las poblaciones (Cheng et al., 2020).

Para determinar esta variacion en las poblaciones, se deben estimar la
diversidad y la diferenciacién genética entre y dentro de las poblaciones (Garrido-
Garduio & Vaquez-Dominguez, 2013). Los individuos de una poblacién no son
genéticamente idénticos entre si, pues sus secuencias de DNA presentan
polimorfismos, esto es la diversidad genética; esta variacion se debe a los nuevos
alelos que aparecen en cada generacién debido a mutaciones espontaneas que son
necesarias para la evolucion y adaptacion de las especies (Ellegren & Galtier, 2016;
Jiménez & Collada, 2000). Los principales factores que determinan la diversidad
genética son el tamano efectivo de poblacién y la tasa de mutacién (Ellegren &
Galtier, 2016) y se cuantifica a través de las frecuencias alélicas o genotipicas de
los individuos de una poblacién (Freeland et al., 2011), para esto se utilizan los
parametros de heterocigocidad observada (Ho), la cual indica la frecuencia de
individuos heterocigotos para cualquier locus y heterocigocidad esperada (He), que
es la probabilidad de que al tomar dos alelos al azar de una poblacion, estos sean
diferentes; ademas, se utiliza el coeficiente de consanguinidad (F) para medir la
reduccion de la heterocigosis por apareamientos no aleatorios (Freeland et al.,
2011). Por otro lado, la diferenciacién genética se refiere a la magnitud de la
diferencia entre las frecuencias alélicas de poblaciones separadas una de otra
(Freeland et al., 2011; Dhyani & Sharma, 2021) y se puede cuantificar a través del
estadistico de fijacidén de Fisher (Fs7) o su analogo para loci de microsatélites, la Rst
de Slatkin (Balloux & Lugon-Moulin, 2002), asimismo se pueden obtener los
porcentajes de particion de la varianza molecular de una poblacién mediante el
andlisis de varianza molecular (AMOVA, por sus siglas en inglés) (Excoffier et al.,
1992) y analizar el agrupamiento de las poblaciones a partir del analisis
STRUCTURE (Evanno et al., 2005).



2.2. Sistema de estudio

A. mexicanum es una palma de la familia Arecaceae y es la Unica
representante del género Astrocaryum en México (Martinez-Ramos, 1997) (Figura
1). Es una planta longeva que vive 130-150 afos y que puede alcanzar los siete
metros de altura (Martinez-Ramos, 1997). Se distribuye de 0-700 ms.n.m. desde
Los Tuxtlas, donde es la planta dominante (~1000 individuos maduros por
hectarea), hasta algunas selvas de Guatemala y Honduras (Martinez-Ramos, 1997;
Martinez-Ramos et al., 2016). Es una planta monoica de cruzamiento obligado
polinizada por escarabajos de la familia Staphylinidae que produce de una a cinco
inflorescencias (10,000 flores masculinas y 60 femeninas) en abril y algunos
individuos hasta mayo; produce ~20 frutos por infrutescencia cuyo endocarpio es
consumido por distintos mamiferos (Martinez-Ramos, 1997; Pinero & Sarukhan,
1982). La hojas se utilizan como techo y las inflorescencias se consumen, ademas,
son cortadas frecuentemente debido a sus espinas para permitir el paso de ganado
(Martinez-Ramos, 1997; Juarez-Ramirez y Nunez-Farfan, obs. pers.).

2.3. Antecedentes

Desde 1977 se han publicado distintos estudios sobre la demografia y
genética de A. mexicanum, el primero describié la estructura poblacional y la
composicién floristica en sitios permanentes situados en la Estacion de Biologia
Tropical Los Tuxtlas (Pifiero et al., 1977). En 1984 se complementa este estudio
tras siete afos de observacién que permitieron describir de una manera mas
cercana a la realidad la demografia de la poblacién, asimismo, se evaluaron la
dinamica de la poblacion y la tasa de crecimiento entre parcelas (Pifiero et al., 1984).

En 1992, Eguiarte et al. publican el primer trabajo sobre la estructura genética
de A. mexicanum, en el cual se evaluaron su variacion genética, las tasas de
cruzamiento y la heterosis. Se encontr6 baja diferenciacion genética entre parcelas
y variacion genética alta, tasas de cruzamiento altas debido a su sistema
reproductivo y un incremento en frecuencias de heterocigotos en adultos. En
general, la estructura genética de A. mexicanum resulta de la alta conectividad
genética producida por el cruzamiento obligado de las plantas y el movimiento del
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polen a través de largas distancias por escarabajos polinizadores. La estimacién
sobre el tamano efectivo de poblacion realizada por Eguiarte et al. (1993) aunado al
estudio previo sobre estructura genética sugieren que el fenébmeno que conduce la
variacion genética de A. mexicanum es la seleccidn natural, pues la deriva génica
no juega un papel determinante en su estructura genética.

Debido a la fragmentacion de habitat presente en Los Tuxtlas, se han
realizado investigaciones para determinar su efecto sobre la estructura poblacional
(Arroyo-Rodriguez et al., 2007; Martinez-Ramos et al., 2016) y polinizadores
(Aguirre et al., 2011; Aguirre & Dirzo, 2008). A partir de la fragmentacion, surge una
investigacion en la cual se analizd la estructura genética de plantas adultas y
plantulas en fragmentos de Los Tuxtlas, los resultados coinciden con lo publicado
por Eguiarte et al. (1992), sin embargo, es probable que la existencia de las
poblaciones de los fragmentos se vea comprometida si se reduce su tamano
poblacional (Juarez-Ramirez & Nunez-Farfan, 2021).

Ademas de los estudios poblacionales y genéticos, la biologia reproductiva
de A. mexicanum esta bien estudiada (Burquez et al., 1987; Pifnero et al., 1982;
Pifero & Sarukhan, 1982; Sanchez-Cordero & Martinez-Gallardo, 1998).

En cuanto a la estructura genética en gradientes altitudinales, existen
distintos trabajos realizados en areas calidas humedas tropicales (Aradhya et al.,
1993; Hensen et al., 2012; Torroba-Balmori et al., 2017) y en zonas alpinas y
subalpinas (Byars et al., 2009; Mathiasen & Premoli, 2013). Los estudios realizados
por Byars et al. (2009), Hensen et al. (2012), Mathiasen y Premoli (2013) y Torroba-
Balmori et al. (2017) coinciden en que las poblaciones tienden a ser genéticamente
mas homogéneas y menos diversas a mayor altitud, por otro lado, Aradhya et al.
(1993) encontraron muy poca diferenciacion a través del gradiente altitudinal.

3. Objetivos
3.1. General

Determinar la influencia del gradiente altitudinal sobre la estructura genética
de A. mexicanum en la reserva de la biosfera Los Tuxtlas.

3.2. Particulares



Estimar los parametros de diversidad genética de las poblaciones de A.
mexicanum.
Estimar los parametros de diferenciacion genética entre las poblaciones de

A. mexicanum.

4. Metodologia
4.1. Area de estudio

El estudio se llevo a cabo en la Reserva de la Bidsfera Los Tuxtlas, ubicada
en el sureste de México, en la costa del Estado de Veracruz (18°35.240'N,
95°04.62'0) (Figura 2). La reserva cubre un area de 155 122 ha desde la costa
hasta los 1720 m.s.n.m. (CONANP-SEMARNAT, 2006). Tiene dos tipos de clima de
acuerdo con la clasificacién de Kdppen: humedo tropical (tipo A) y humedo con
invierno moderado (tipo C) (Gutiérrez-Garcia & Ricker, 2011); la temperatura
promedio es de 24°C, la época mas fria es entre noviembre y marzo (19-20°C) y la
mas caliente entre abril y mayo (28°C), la precipitacion anual es de
aproximadamente 4000 mm (Pifero et al., 1977). El bosque mesofilo de montana
es la vegetacién dominante sobre los 700 ms.n.m, debajo de esta altitud el bosque
tropical es el principal tipo de vegetacién, sin embargo, la zona se encuentra
altamente fragmentada (Castillo-Campos & Laborde, 2004).
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Figura 2. Mapa del area de estudio y sitios de muestreo.

4.2. Censo, muestreo y extraccion de DNA

El censo de los individuos de A. mexicanum se realizé en parcelas de 600 m?
(20 x 30 m) localizadas en tres sitios (Sitio 1. EBTLT, Sitio 2. Pedregal y Sitio 3.
Miguel Hidalgo) con altitud distinta (160, 630 y 950 ms.n.m) distribuidos a través del
area de estudio (Figura 2), cada individuo con altura = 2 m fue identificado con un
namero y se le midieron altura, diametro a la altura del pecho y numero de
infrutescencias. De cada poblacion se tomaron muestras de tejido foliar de 32
individuos, estas se congelaron en nitrégeno liquido para transportarlas al
Laboratorio de Genética Ecoldgica y Evolucién (Instituto de Ecologia, Universidad
Nacional Autbnoma de México) y posteriormente se almacenaron en
ultracongelador a -80°C. La extraccion del DNA gendmico se realizé usando una
modificacién de los kits comerciales DNeasy® Plant Mini Kit, Qiagen USA, Valencia,
CA.



4.3. Amplificacion y genotipado de microsatélites

Se amplificaron seis cebadores polimorficos de microsatélites desarrollados
y utilizados previamente para A. mexicanum (Juarez-Ramirez et al., datos sin
publicar) (ver Al). Las reacciones en cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas
en inglés) se realizaron en un termociclador Veriti (Applied Biosystems) en las
siguientes condiciones: desnaturalizacion inicial a 94°C por cinco minutos,
desnaturalizacién: 35 ciclos a 94°C por un minuto, alineamiento: 35 ciclos a 50°C
por 45 segundos y 72°C por cinco minutos, extension: 35 ciclos a 72°C por cinco
minutos y extension final a 72°C durante cinco minutos. Los productos de PCR
fueron visualizados por medio de electroforesis en gel de agarosa a 2.5%. Los
amplicones se enviaron a secuenciar al Laboratorio de Secuenciacion Genomica de
la Biodiversidad y de la Salud (Instituto de Biologia, Universidad Nacional Autonoma
de México). Los alelos fueron asignados visualmente con el software Geneious
Prime 2022.2.2 (Kearse et al., 2012).

4.4. Analisis de datos

La informacién de altura, diametro y numero de infrutescencias que se obtuvo
a partir del censo de los tres sitios de muestreo se utilizé para generar graficos de
distribucién de frecuencias con el programa STATISTICA, asimismo, los datos
fueron sometidos la prueba de normalidad de Shapiro-Wilk (Royston, 1995) en el
software SigmaPlot 11.0, asi como a pruebas de Kruskal-Wallis (Kruskal & Wallis,
1952) (la prueba fue rechazada, por lo que se aplicé la prueba de Dunn (1961)),
finalmente se realizé un modelo lineal generalizado (regresién de Poisson) (Consul
& Famoye, 1992) en JMP 10.0.0.

Se calcularon los parametros de diversidad genética para cada poblacién: %
de loci polimérficos (%P), niumero de alelos (Na), numero de alelos efectivos (Ne)
heterocigocidad observada (Ho) y esperada (He) y coeficiente de consanguinidad
(F) utilizando el programa GenAlex 6.51 (Peakall & Smouse, 2012).

La diferenciacién genética se evalué utilizando el indice de fijacién

modificado por Slatkin (1995) (Rs7), asimismo se determinaron las proporciones de



variabilidad genética dentro y entre poblaciones por medio de un AMOVA (Excoffier
et al., 1992).

Se utilizé el programa STRUCTURE 2.3.4 para inferir la estructura genética
de las poblaciones tomando los tres sitios de muestreo como consideraciones a
priori. Se realizaron 10 andlisis con K=1 a K=10 usando 1 000 000 de iteraciones de
cadenas de Markov Monte Carlo (MCMC, por sus siglas en inglés); el numero
maximo de clusters genéticos se fij6 en 10 (Evanno et al., 2005). Se utilizé
STRUCTURE HARVESTER para visualizar la salida de STRUCTURE e
implementar el método de Evanno (Earl & von Holdt, 2012; Evanno et al., 2005).

5 Resultados
5.1. Caracteristicas de las poblaciones

Se localizaron un total de 221 individuos distribuidos entre los tres sitios de
muestreo, cada sitio tiene un tamano de poblacién y caracteristicas distintas (Tabla
1). En los tres sitios las alturas y didmetros mas frecuentes se encontraron entre 2.5
y 3.5 metros y 4.5 y 5.5 cm, respectivamente (Figuras 3, 4 y 5). Aunque en todas
las poblaciones el no. mas frecuente es 0, en el sitio de elevacion baja la distribucidn
de frecuencias presenta plantas con mas infrutescencias, mientras que en los sitios
de elevacion media y alta se presentd una distribucién unimodal de palmas con
ninguna o pocas infrutescencias.

Tabla 1. Caracteristicas de las poblaciones de A. mexicanum en cada sitio de muestreo.

Sitio 1 Sitio 2 Sitio 3 Area de estudio

No. de individuos 99 65 57 221
Altura media (m) 3.851 3.731 3.816 3.806
Altura maxima (m) 7.2 6.3 6.5 7.2
Altura minima (m) 2.1 2 2.1 2
Diametro medio (cm) 5.323 5.317 5.398 5.341
Diametro maximo (cm) 7 6.3 6.5 7
Diametro minimo (cm) 2 4 4.2 2
No. de infrutescencias medio 2.455 0.908 0.526 1.502
No. de infrutescencias maximo 6 3 3 6
No. de infrutescencias minimo 0 0 0 0

10
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5.2. Variabilidad, diferenciacion y estructura genética

Las tres poblaciones de A. mexicanum tuvieron un 100% de loci polimorficos
y el numero de alelos vari6 entre dos y seis, con medias de 3.833 a 4, asimismo el
namero de alelos efectivos se encontr6 entre 1.210 y 4.039. Los valores de
diversidad genética fueron bajos a altos (Hode 0.125a0.844 y Hede 0.174 a 0.752)
(Tabla 2), aunque la diversidad media por sitio es moderada. Entre las tres
poblaciones los loci con mayor grado de diversidad fueron oAMdi1154 (Ho=0.500-
0.844 y He=0.722-0.752), oAMdi1802 (Ho= 0.563-781 y He=0.553-0.644) y
0AMLri966 (Ho=0.645-0.750 y He=0.616-671). En contraste, el locus oAMtriDJWN3
tuvo el menor grado de diversidad en los tres sitios (Ho=0.125-0.387). Los valores
medios de F de las poblaciones de los sitios 2 y 3 fueron positivos (0.110 y 0.029,
respectivamente), la poblacion del sitio 1 presenté un valor negativo (-0.006). El
promedio de los valores significativos de F (p<0.05) de cada una las tres
poblaciones fue positivo (0.172 £279, 0.192 £ 280, 0.114+ 0.273, respectivamente).

El grado de diferenciacion genética entre las poblaciones fue bajo
(RsTt=0.034; p<0.05); el valor de Rsr por pares fue bajo entre los sitios 1y 2 (0.011)
y 2y 3(0.019) y moderado entre los sitios 1y 3 (0.061). De acuerdo con el AMOVA,
la proporcion mas grande de variacion molecular se encuentra entre individuos
(p<0.05) (Figura 8).

1%

3%

= Entre poblaciones
= Entre individuos
Dentro de los individuos

96%

Figura 8. Porcentajes de variacion molecular entre las poblaciones de A. mexicanum.
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Tabla 2. Variabilidad genética en seis loci de microsatélite de tres poblaciones de A.

mexicanum.
Poblacion  Locus n %P Na Ne Ho He F
S1 0AMdi1154 29 100 5 3.849 0.759 0.740 -0.025%
0AMdi1462 31 100 4 2.856 0.581 0.650 0.106
0AMdi1802 32 100 5 2.809 0.781 0.644 -0.213
0AMtriDJWN3 31 100 2 1.212 0.194 0.175 -0.107
0AMdi1966 31 100 4 1.693 0.258 0.409 0.370™*
0AMLtri966 32 100 4 2.798 0.750 0.643 -0.167
Media 31 100 4 2.536 0.554 0.543 -0.006
(1.095) (0.942) (0.265) (0.212)  (0.216)
S2 0AMdi1154 32 100 5 4.039 0.844 0.752 -0.121*
0AMdi1462 30 100 4 2.699 0.367 0.629 0.417*
0AMdi1802 32 100 4 2.616 0.563 0.618 0.089
0AMtriDJWN3 32 100 3 1.210 0.125 0.174 0.281***
0AMdi1966 30 100 3 1.620 0.367 0.383 0.042
0AMtri966 31 100 4 2.604 0.645 0.616 -0.047
Media 31.17 100 3.83 2.465 0.485 0.529 0.110
(0.753) (0.986) (0.252) (0.211)  (0.203)
S3 0AMdi1154 32 100 6 3.599 0.500 0.722 0.308***
0AMdi1462 25 100 4 2.900 0.440 0.655 0.328
0AMdi1802 32 100 5 2.238 0.656 0.553 -0.186
0AMtriDJWN3 31 100 2 1.454 0.387 0.312 -0.240
0AMdi1966 28 100 3 1.809 0.429 0.447 0.041
0AM1ri966 29 100 4 3.042 0.724 0.671 -0.079*

Media 205 100 4 2,507  0.523  0.560 0.029
(1.414) (0.913) (0.136) (0.156)  (0.244)

n=tamafno de la muestra; %P=porcentaje de loci polimoérficos; Na=numero de alelos; Ne=numero

de alelos efectivos; Ho=heterocigosis observada; He= heterocigosis esperada; F=coeficiente de
endogamia. Valores medios de cada sitio representados como: media (desviacion estandar).
*P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001.

El modelo bayesiano de STRUCTURE para determinar el numero de
agrupaciones genéticas presentes en la poblacion de A. mexicanum encontré dos
clusters (AK=2.86; K=2), sin embargo, el modelo no pudo diferenciar entre una K de
2 y una K de 1, ademas de mostrar una distribucion similar de clusters a todos los
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niveles de K (2-10) (Figura 9; ver All y Alll), esto indica que solamente hay un cluster

genético y que no hay diferenciacion entre sitios ni estructura genética espacial.

S1 S2 S3

Figura 9. Clusters genéticos para las tres poblaciones de A. mexicanum (S1, S2 y S3). Cada
barra representa a un individuo y cada color un cluster.

6. Discusion

Los arboles tropicales en general poseen una alta variabilidad genética,
especialmente si son comparados con plantas menos longevas debido a que son
mas estables a través del tiempo y su flujo genético ocurre a través de distancias
mas largas (Loveless & Hamrick, 1984); la variabilidad de A. mexicanum observada
a partir de los distintos parametros de diversidad genética no es la excepcidn, pues
es comparable o superior a aquella observada en otras plantas tropicales de la
familia Arecaceae (Oliveira et al.,, 2012; Pereira et al., 2022; Shapcott, 1998;
Sreekumar & Renuka, 2006) y otras especies del género Astrocaryum (Lima et al.,
2020; Oliveira et al., 2012; Ramos et al., 2016; Santos Oliveira et al., 2014) . Los
resultados obtenidos coinciden con lo encontrado por Eguiarte et al. (1992) y
Juarez-Ramirez & Nunez-Farfan (2021).

La alta diversidad genética presente en A. mexicanum se debe
principalmente a su sistema reproductivo, pues al ser una planta aldgama (Martinez-
Ramos, 1997), tiende a mantener un alto nivel de polimorfismos genéticos debido
al entrecruzamiento obligado y alta tasa de outcrossing que implica una frecuente
recombinacién de alelos (Eguiarte et al., 1992). Aradhya et al. (1993) encontraron
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resultados comparables en poblaciones de Metrosideros polymorpha (Myrtaceae),
donde la diversidad también es producto del sistema reproductivo, asi como de la
introduccién de individuos genéticamente diversos en multiples ocasiones.

De acuerdo con estudios realizados en zonas tropicales (Hensen et al., 2012;
Torroba-Balmori et al., 2017) y alpinas (Byars et al., 2009; Mathiasen & Premoli,
2013), las poblaciones tienden a ser mas homogéneas genéticamente al aumentar
la altitud a la que se distribuyen, sin embargo, la diversidad genética de las
poblaciones de A. mexicanum distribuidas a través del gradiente altitudinal no
demostro una tendencia a disminuir al aumentar la altitud de las parcelas.

Siempre y cuando no estén sujetos a seleccion fuerte, los arboles tropicales
generalmente no presentan altos niveles de diferenciacion genética (Loveless,
1992). Aunque en algunos casos las Arecaceae si presentan niveles moderados a
altos de diferenciacién genética entre poblaciones (das Chagas et al., 2019;
Federman et al., 2014; Gongalves Abreu et al., 2012; Nazareno & dos Reis, 2014;
Roncal et al., 2007; Sugai et al., 2016; Trénel et al., 2008), la varianza molecular en
A. mexicanum se encuentra en mayor proporcion dentro de las poblaciones en lugar
de entre las poblaciones, lo mismo se ha encontrado en A. murumuru, A. paramaca
(Ramos et al., 2016) A. acaule (Lima et al., 2020) y A. jauari (Santos-Oliveira et al.,
2014). Esta baja divergencia interpoblacional se debe a distintos factores biol6gicos
y ecolégicos de la especie tales como el alto flujo de polen causado por el sistema
reproductivo de la especie, la morfologia monica de las flores, la movilidad de los
polinizadores, la longevidad, el tamaro y densidad poblacional y la etapa sucesional
(Burquez et al., 1987; Loveless & Hamrick, 1984; Martinez-Ramos, 1997; Pifiero &
Sarukhan, 1982).

En caso de los estudios en los que se encontrd que la altitud si influye en la
estructura genética de las poblaciones de plantas (Byars et al., 2009; Hensen et al.,
2012; Mathiasen & Premoli, 2013; Torroba-Balmori et al., 2017), la disminucién de
la variabilidad genética, la alta diferenciacion y las distintas estructuras genéticas a
escalas pequenas se deben a la restriccion del flujo génico por altitud, causado
principalmente por el aislamiento poblacional fuerte, barreras geograficas
montafosas, cuellos de botella, reduccién de tamano poblacional, capacidad de
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movilidad de polinizadores, sistemas reproductivos y patrones de dispersion de
polen y semillas alterados. En general, a estructura genética de A. mexicanum
resulta de el alto flujo génico entre poblaciones causado por el caracter alégamo y
morfologia floral monoica de la especie, asi como de la capacidad de sus
polinizadoras de moverse a través largas distancias y de su gran tamafo de
poblacion (Burquez et al., 1987; Eguiarte et al., 1992; Martinez-Ramos, 1997; Pifiero
& Sarukhan, 1982); la separacion de las poblaciones provocada por la altitud no
tiene efecto sobre los distintos mecanismos bioldgicos y ecologicos que determinan
la estructura genética de A. mexicanum.

Es de suma importancia mantener las acciones de conservacion
implementadas en la Reserva de la Biosfera Los Tuxtlas, asi como detener la
fragmentacion del habitat y reconectar los fragmentos de bosque tropical para frenar
la sobrepoblacién y conservar el flujo génico que resulta en la variabilidad y

estructura genética de A. mexicanum.

7. Conclusiones

La estructura genética de A. mexicanum no presenta diferencias entre
poblaciones distribuidas a través de gradiente altitudinales, pues el aislamiento por
altitud no es suficiente para influir en los mecanismos ecolégicos y biolégicos que
permiten el flujo génico que resulta en la alta variabilidad genética dentro de las
poblaciones y la baja diferenciacion genética interpoblacional.
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ANEXOS

Al. Informacién de los loci de microsatélites utilizados para A. mexicanum.

Nombre del Unidad de Secuencia del cebador (5’-3’) Tam
locus repeticion al
0AMdi1154 (AG)16 Fw: GATTGTGCGAGATTGAACTC 2
Rev: CGTCTCCAATAACATCCAC
0AMdi1462 (CT)11 Fw: CCCATCCGTATTATGAAGTC 1
Rev: TTTGACGTCTTGTGCTCAG
0AMdi1802 (GA)12 Fw: CCTCATCATTTAAACCTTGAC 1
Rev: CAAATATTCCACCCATCATG
0AMdi1966 (AG)16 Fw: GTCCAGATCCAGCCTTAAC 2
Rev: CATGATCAAACTGACTGGTTAC
0AM1ri966 (CTT)s Fw: TTATGCTTTGAGGCCTTATC 1
Rev: CTTAACATTGGACCAAGGAG
oAMtriDJWN3 (CTT)1s Fw: GGTGTTGTGTTGCTGACTTC 1

Rev: GCAGCAATGAATGAGGTAG
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All. Clusters genéticos para las tres poblaciones de A. mexicanum (S1, S2 y S3)
cuando K=3 (A), K=4 (B), K=5 (C) y K=6 (D). Cada barra representa a un individuo y
cada color un cluster.
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Alll. Clusters genéticos para las tres poblaciones de A. mexicanum (S1, S2 y S3)
cuando K=7 (A), K=8 (B), K=9 (C) y K=10 (D). Cada barra representa a un individuo
y cada color un cluster.
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