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RESUMEN

En el Altiplano Potosino, un ecosistema arido y semiarido, Agave salmiana
Otto Salm Dick ssp. crassispina (Trel Gentry) es una especie utilizada para
la recoleccion de insectos comestibles y para produccion de mezcal, bebida
alcohdlica tradicional con denominacion de origen. El aprovechamiento
para produccion de mezcal de las poblaciones silvestres de Agave salmiana
ssp. crassispina carece de un sistema de explotacion basado en el
conocimiento bioldgico de la especie. Esto tiene efectos demograficos, y a
su vez podria causar el deterioro de sus recursos fitogenéticos y colocar a
la especie en situacion de riesgo. Este trabajo analiz6 diversidad genética y
estructura poblacional de tres poblaciones silvestres de Agave salmiana ssp.
crassispina en San Luis Potosi, México, mediante polimorfismos de longitud
de los fragmentos amplificados, AFLP. La evidencia mostré un alto nivel de
diversidad genética dentro de las poblaciones analizadas y un bajo nivel
de diferenciacion entre ellas, probablemente debido a una fragmentacién
del habitat producida por actividades antropogénicas. Postulamos que la
diversidad genética en las poblaciones analizadas, a pesar de la constante
explotacion, se origina por el sinergismo entre la polinizacién cruzada y la
actividad de elementos genéticos transponibles. El alto grado de diversidad
genética encontrado en las poblaciones silvestres analizadas en San Luis
Potosi demuestra la importancia agroecoldgica de Agave salmiana ssp.
crassispina en el Altiplano Mexicano, una region geografica que abarca casi
la mitad del territorio mexicano. Sin embargo, uso descontrolado y manejo
inapropiado de las magueyeras silvestres podria arriesgar los recursos
fitogenéticos de Agave salmiana ssp. crassispina.

Palabras clave: Agave salmiana ssp. crassispina, diversidad genética,
ecosistemas aridos, marcadores moleculares.

SUMMARY

The Potosino Upland Plateau is an arid and semiarid ecosystem. Agave
salmiana Otto Salm Dick ssp. crassispina (Trel Gentry), which grows in this
environment, is a species used for gathering of edible insects and for production
of mezcal. Mezcal is a Mexican alcoholic beverage with denomination of
origin. Production of mezcal with wild populations of Agave salmiana ssp.
crassispina lacks an exploitation system based on biological knowledge of
the species. The lack of organized use has demographic effects, which leads
to degradation of genetic resources and risks to this species. This study
analyzed genetic diversity and population structure of three wild populations
of Agave salmiana ssp. crassispina from San Luis Potosi, Mexico by AFLP's
(amplified fragment length polymorphism). The evidence showed a high level
of genetic diversity within populations and low level of genetic differentiation
among populations, probably as a result of habitat fragmentation produced
by anthropogenic activities. We postulate that the genetic diversity in the wild
populations analyzed, despite their constant exploitation, is originated by the
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synergism between cross-pollination and the activity of transposable genetic
elements. The high level of genetic diversity found in the wild populations
in San Luis Potosi shows agro-ecological relevance of Agave salmiana ssp.
crassispina in the Mexican upland plateau. However, uncontrolled use
and inappropriate management of wild populations could risk the genetic
resources of Agave salmiana ssp. crassispina.

Index words: Agave salmiana ssp. crassispina, genetic diversity, arid
environment, molecular markers.

INTRODUCCION

El género Agave es un habitante tipico de los ecosiste-
mas aridos y semiaridos de México, y posee un alto grado
de endemismo. Aproximadamente 75 % de las especies
de Agave son endémicas, y algunas de ellas tienen rele-
vancia antropogénica desde la época prehispanica (Agui-
rre-Rivera et al, 2001; Gentry, 1982; Parker et al., 2010;
Zizumbo-Villarreal et al., 2013). La riqueza actual de espe-
cies en Agave se puede explicar en funcién del desarrollo
de adaptaciones fisioldgicas, morfolégicas y ecoldgicas
ocurridas hace 8 a 10 millones de afios y que favorecieron
que las nuevas especies de Agave colonizaran las recién
formadas zonas aridas que corresponden al actual Altipla-
no Central Mexicano (Good-Avila et al.,, 2006; Gross et al.,
2013; Shakeel et al,, 2013).

Por otro lado, la relacion Agave-Ser Humano permitio la
aparicion de otras especies y variantes con significancia
socio-cultural (Aguirre-Rivera et al, 2001; Colunga-Gar-
ciaMarin et al., 1996, Parker et al., 2010). Agave salmiana
Otto Salm Dick ssp crassispina (Trel Gentry) es una de las
especies adaptadas a habitats aridos y semiaridos del Alti-
plano Mexicano. Las poblaciones silvestres de A. salmiana
ssp. crassispina han sido utilizadas tradicionalmente para
la elaboracion de mezcal en Durango, San Luis Potosi y
Zacatecas (Aguirre-Rivera et al, 2007; CONABIO, 2006;
Martinez-Salvador et al.,, 2005; Martinez-Salvador et al.,
2007), y para la recoleccion de insectos comestibles como
el gusano blanco (Acentrocneme hesperiaris), gusano rojo
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(Comadia redtenbacheri) y escamoles (larvas de Liometo-
pum apiculatum) (Esparza-Frausto et al., 2008).

En este contexto, la produccion de mezcal requiere cose-
char individuos en propagacion vegetativa (Aguirre-Rivera
et al., 2001; Zizumbo-Villarreal et al., 2013), lo cual limita la
probabilidad de que se lleve a cabo la reproduccion sexual,
reduce la tasa de reproduccion vegetativa (produccion de
hijuelos), y reduce el tamafio de poblaciones, lo cual se tra-
duce en impactos negativos a nivel demografico, ambien-
tal y probablemente genético (Aguirre-Dugua y Eguiarte,
2013; Martinez-Salvador et al., 2005; Martinez-Salvador et
al., 2007; Sanchez-Teyer et al., 2009). Actualmente algunas
especies de Agave estan consideradas en riesgo (Equiarte
etal, 2013).

La pérdida de la biodiversidad ocurre a través de la pér-
dida de especies y alelos. La disminucion de la diversidad
genética en las especies reduce los procesos de adapta-
cién a cambios ambientales y afecta su supervivencia a
largo plazo, lo cual incrementa el riesgo de extincion (Bour-
guiba et al,, 2012; Huang et al., 2009). Por ello los estudios
de diversidad genética son fundamentales para el desa-
rrollo de estrategias de aprovechamiento sustentable de
las especies con interés econdmico (Huang et al.,, 2009;
Zizumbo-Villarreal et al., 2013).

El objetivo del presente trabajo fue evaluar la diversidad
genética de A. salmiana ssp. crassispina, en tres poblacio-
nes silvestres bajo explotacion para la produccion de mez-
cal en el Altiplano Potosino, mediante el analisis de la hue-
lla genética generada por marcadores moleculares AFLP.

MATERIALES Y METODOS
Material vegetal

Se colectaron muestras de hoja de 19, 23y 24 individuos
de A. salmiana ssp. crassispina en tres poblaciones silves-
tres: Aquiles Serdan (AgS) (23° 16' 52.74" N, 100° 55' 12.08"
0), El Cuervo (EC) (23° 14'59.81" N, 100° 55' 39.94" 0), am-
bas localizadas en el municipio de Charcas, San Luis Po-
tosf; e Ipifia (Ipi) (22° 26' N, 101° 19' 30" O) en el municipio
de Ahualulco, San Luis Potosi. Las tres poblaciones mues-
treadas son explotadas para la produccion de mezcal. La
distancia entre los sitios Aquiles Serdan y El Cuervo es 1.5
km, y ambos sitios estan ubicados a 101 km aproximada-
mente de Ipifa.

Extraccion de ADN
El ADN gendmico se extrajo con el siguiente protocolo.

Se utilizaron 0.5 g de muestra de hoja y se congelaron por
inmersion en nitrogeno liquido. La muestra se trituré en
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mortero hasta obtener un polvo fino, al cual se agregaron
500 yL de buffer de extraccién (D-sorbitol 0.14 M; Tris HCI
0.22 M; EDTA 0.022 M; NaCl 0.8 M; CTAB 0.8 %; n-lauril
sarcosina 1 %; pH 8) en un tubo de 1.5 mL con agitacion en
vortex. El tubo se incubd a 65 °C por 30 min con agitacion
constante. Posteriormente, el tubo se centrifugd durante
10 min a 8510 Xg (MiniSpin®, Eppendorf, USA). El sobre-
nadante se separd y transfirié a un tubo nuevo.

A este tubo se adiciond un volumen igual de fenol/clo-
roformo/isoamilico (25/24/1), se mezcld en vortex, y se
centrifugd durante 10 min a 8510 Xg (MiniSpin, Eppendorf,
USA). La fase acuosa se separd con pipeta y transfirid a
un tubo nuevo de 1.5 mL. La extraccion con fenol/cloro-
formo/isoamilico (25/24/1) se repitid con el sobrenadante.
La fase acuosa se transfirio a un tubo nuevo con 1 L de
RNAasa (1 ug mL™") e incubada a 37 °C por 45 min. EI ADN
se precipitd con un volumen igual de isopropanol frio, y el
tubo se incubo en hielo por 5 min. Posteriormente, el tubo
se centrifugd durante 5 min a 8510 Xg, y el sobrenadante
se elimind por decantacion. La pastilla de ADN se lavo gen-
tilmente con etanol 70 %, sequido de un paso de centrifu-
gacion por 5 min a 8510 Xg. El etanol se elimind con pipeta.
La pastilla de ADN se dejo secar a temperatura ambiente y
se resuspendio en 50 pL de agua Milli Q estéril.

Marcadores moleculares AFLP

El protocolo de marcadores moleculares AFLP se baso
en Vos et al. (1995). Aproximadamente 250 ng de ADN se
digirieron simultdneamente con las enzimas de restriccion
EcoRl'y Msel, seguido de una ligacion de adaptadores es-
pecificos con T4 ADN ligasa (Invitrogen). Los fragmentos
ligados fueron utilizados como templetes para una pre-
amplificacion con los oligonucledtidos preselectivos EcoRl
+ A (5'-AGA CTG CGT ACC AAT TCA-3") y Msel + C (5'-GAC
GAT TCC TGA GTA AC-3'). Para la amplificacion selectiva
se utilizo la combinacion de oligonucledtidos Msel + CTG
(5'-GAC GAT GAG TCC TGA GTA ACT G-3") y EcoRl + ACA
(5'-AGA CTG CGT ACC AAT TCA CA-3"). El oligonucledtido
EcoRI + ACA se etiquetd con fluorescencia (IRDye 800). Los
marcadores moleculares AFLP se separaron en un gel de
poliacrilamida en condiciones desnaturalizantes (PAGE 6
%) en un secuenciador automatico LiCor 4200L (LI-COR®
Biosciences; Lincoln, NE, USA).

Andlisis de datos

Los marcadores moleculares AFLP se analizaron asu-
miendo que: i) las bandas de ADN correspondieron a un
locus genético y que los alelos marcadores de diferentes
loci no co-emigran a la misma posicion en el gel de elec-
troforesis; ii) que cada locus puede ser tratado como un
sistema de dos alelos, y se trata de un alelo amplificable
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por PCR; v iii) que las poblaciones estan en el equilibrio
de Hardy-Weinberg (Lynch y Milligan, 1994). La diversidad
genética se midio mediante el calculo de medidas basadas
en distancia y en frecuencias alélicas, dentro de cada po-
blacion y entre ellas, a partir de la matriz binaria de presen-
cia / ausencia de bandas-alelos (1 / 0) (Bonin et al., 2007).
La matriz binaria se obtuvo a partir del patron de bandeo
del gel de AFLP mediante el "software" Cross Checker V2.9
(Buntjer y Otsen, 1999).

Los marcadores moleculares dominantes pueden tener
una sobreestimacion de aproximadamente 5 % en los pa-
rametros de diversidad, principalmente en aquellos donde
el numero de muestras es relativamente pequefio (Lynch y
Milligan, 1994), por lo cual se eliminaron aquellos loci con
frecuencia de banda mayor que 1 - (3 / N), donde N = nu-
mero de individuos muestreados. La frecuencia de cada
banda-alelo se calculd con el "software” GenALEX version
6.5 (Peakell y Smouse, 2012) para cada poblacion. El cal-
culo de los parametros de diversidad se realizo con el con-
junto de los datos completos y los corregidos. Los datos
obtenidos con la correccion de Lynch y Milligan (1994) se
reportan en el presente trabajo.

La diversidad genética a nivel de poblaciones individua-
les se midio mediante el calculo del nimero de alelos (n,),
el nimero efectivo de alelos (n.) (Kimura y Crow, 1964),
la diversidad genética no sesgada de Nei (Nei, 1978; Nei,
1987) (uHe) y el indice de Shannon (/) (Lewontin, 1972)
mediante el "software" Popgene 1.32 (Yeh et al, 1999) y
GenALEX version 6.5 (Peakell y Smouse, 2012). A nivel de
grupo de poblaciones, el parametro diversidad genética
total en todas las poblaciones (Ht), media de diversidad
genética dentro de las poblaciones (Hs), diferenciacion de
poblaciones (Gst) y el estimado de flujo génico (Nm), se
calcularon con el "software” Popgene 1.32 al considerar
un grupo con tres poblaciones (Aquiles Serdan, El Cuervo,
Ipifia) y un grupo con dos poblaciones (Aquiles Serdan, El
Cuervo).

Un dendrograma basado en el coeficiente de Jaccard con
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el método UPGMA con 1000 permutaciones de "bootstrap”
(técnica de remuestreo no paramétrico), se calculd con el
“software" FreeTree (Bonin et al., 2007; Hampl et al., 2001).
La particion de la variacion en dos niveles, entre poblacio-
nes y dentro de poblaciones, mediante el analisis molecu-
lar de varianza (AMOVA), se calculd con base en una matriz
de distancia euclidiana con el “software" Arlequin v3.5 (Ex-
coffier et al., 2010). La significancia de los componentes de
varianza se probo con 1000 permutaciones.

RESULTADOS Y DISCUSION

La combinacion de oligonucledtidos EcoRI+ACA vy
Msel+CTG, generd un patron de 91 loci en 66 individuos
muestreados de A. salmiana ssp. crassispina. Al aplicar la
correccion de Lynch y Milligan (1994), el porcentaje de loci
polimérficos dentro de cada poblacion fue 96.7 %,98.9 % y
78.02 % (Cuadro 1).

Diversidad, diferenciacion y estructura genética
en poblaciones silvestres de A. salmiana ssp.
crassispina en el Altiplano Potosino

Los resultados de diversidad genética no sesgada (uHe)
mostraron valores similares entre las poblaciones AgS y
EC (0.448 + 0.012; 0.42 + 0.011), mientras que la pobla-
cion Ipi mostrod niveles mas bajos (0.34 + 0.02). Al formar
un grupo con las poblaciones AgS + EC, en funcion de su
cercania geografica y considerarla como una Unica pobla-
cion, y otro grupo considerando las tres poblaciones AgS +
EC + Ipi, los valores de uHe mostraron diferencias (0.434 +
0.008; 0.403 + 0.0092) entre los grupos formados.

Sin embargo, el indice de informacién de Shannon (/)
mostro valores similares a nivel de poblaciones individua-
les y a nivel de grupos. La diferencia entre estos parame-
tros radica en que uHe es una métrica basada en el calculo
de frecuencias alélicas aplicable a una muestra de tamafio
reducido, mientras que | es una métrica basada en la com-
paracion apareada del perfil de bandeo entre individuos
(Bonin et al., 2007). La informacion que brinda [ es por lo

Cuadro 1. Parametros de diversidad genética al interior de las poblaciones de A. salmiana ssp. crassispina.

Poblacion Tamano n, n, uHe / % LP
AgS 19 2 1.8469 +0.1973 0.448+0.012 0.6401 £ 0.0885 96.7
EC 23 2 1.7451 £0.2289 0.420+0.011 0.6023+0.1017 98.9
Ipi 24 2 1.7725+0.2049 0.340 +0.020 0.6168 +0.0848 78.0
AQS+EC 41 2 1.8708 +0.1367 0.434+£0.008 0.6543 +0.0451 100
AqS+EC+Ipi 60 2 1.8740 + 0.1368 0.403 + 0.009 0.6552 + 0.0454 100

n,=numero observado de alelos; n, = nimero efectivo de alelos (Kimura y Crow, 1964); uHe = diversidad genética no sesgada de Nei (Nei, 1978; Nei,
1983); I = indice de informacion de Shannon (Lewontin, 1972); % LP = porcentaje de loci polimérficos.
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tanto de cardcter fenotipico al considerar que los patrones
de bandeo obtenidos por AFLP corresponden a un fenoti-
po molecular, mientras que uHe brinda informacién acerca
del genotipo de la especie. Entonces, los resultados sugie-
ren que las tres poblaciones de A. salmiana ssp. crassis-
pina ubicadas en el Altiplano Potosino poseen diferencias
en los niveles de diversidad genética, incluso entre las dos
poblaciones cercanas geograficamente (Cuadro 1).

A nivel de grupo de poblaciones, los valores de Ht mos-
traron diferencias significativas al formar los grupos AgS
+EC + IPy AgS + EC (0.2598 + 0.1129; 0.3827 + 0.1455).
Los valores de Hs fueron diferentes entre los dos grupos
(0.3934 + 0.0043; 0.4235 + 0.0044). Por otro lado, los va-
lores de diferenciacion de poblaciones (Gst) fueron negati-
vos al conjuntar las tres poblaciones (-0.5142) y al conjun-
tar dos poblaciones (-0.1067), y éstas deben considerarse
como cero (Cuadro 2). Al respecto, el valor del estimado de
flujo génico (Nm), calculado a partir de Gst, tiende al infi-
nito, lo cual sugiere una tasa de migracion entre las pobla-
ciones analizadas. Los resultados sugieren que entre las
tres poblaciones de A. salmiana ssp. crassispina ubicadas
en el Altiplano Potosino no hay diferenciacion génica, aun
cuando estan separadas geograficamente.

Estructura genética de las poblaciones silvestres
analizadas de A. salmiana ssp. crassispina
en el Altiplano Potosino

Para visualizar las relaciones genéticas entre las pobla-
ciones se calculé un dendrograma con el coeficiente de
Jaccard mediante el método UPGMA y con 1000 permuta-
ciones de "bootstrap” para estimar su robustez estadistica
(Bonin et al., 2007). El dendrograma mostro la tendencia
de agrupar a los individuos de acuerdo con su origen geo-
grafico: la poblacion de Ipifia tuvo dos subgrupos, mientras
que las poblaciones Aquiles Serdan y El Cuervo tuvieron
cuatro subgrupos con diferente nimero de individuos en
cada uno. Los subgrupos se distribuyeron en todo el den-
drograma.

Algunos nodos del dendrograma muestran valores signi-
ficativamente altos de "bootstrap”, mientras que otros no-
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dos mostraron valores bajos. Esto puede explicarse por el
alto grado de polimorfismo de los marcadores que apoyan
la aparicion de esos nodos con bajo valor de "bootstrap”
en las tres poblaciones de A. salmiana ssp. crassispina; sin
embargo, la topologia general del arbol es mas informati-
va gue una rama en particular (Figura 1) (Mohammadi y
Prassana, 2003).

Para cuantificar la diversidad genética revelada a nivel
entre poblaciones y entre individuos al interior de las po-
blaciones de A. salmiana ssp. crassispina, se calculo el
andlisis molecular de varianza (AMOVA). Este andlisis re-
veld que 88.73 % de la variacion genética total se ubica en-
tre individuos al interior de las poblaciones, mientras que
11.27 % se ubica entre poblaciones. El parametro de dife-
renciacion de poblaciones (F,) estimado de AMOVA tuvo
un valor 0.11266 (Cuadro 3). Los resultados confirman que
existe un bajo nivel de diferenciacion genética poblacional
entre las tres poblaciones de A. salmiana ssp. crassispina.

En resumen, el andlisis de marcadores moleculares
AFLP en tres poblaciones silvestres de A. salmiana ssp.
crassispina, sugiere la existencia de un alto grado de varia-
bilidad genética entre individuos dentro de las poblaciones,
y un bajo nivel de diferenciacion genética entre las tres po-
blaciones analizadas. Al respecto, las poblaciones Aquiles
Serdan y El Cuervo mostraron niveles similares de diversi-
dad genética (uHe), probablemente debido a su cercania
geogréfica.

Consideraciones agroecoldgicas de la diversidad
genética en las tres poblaciones silvestres de
A. salmiana ssp. crassispina

Las tres poblaciones analizadas de A. salmiana ssp. cras-
sispina son explotadas para la elaboracion de mezcal en el
Altiplano Potosino. Dicha practica requiere la extraccion de
individuos en estado de propagacion vegetativa (Aguirre-Ri-
vera et al., 2001; Martinez-Salvador et al., 2005). La existen-
cia de altos niveles de diversidad genética en varias especies
de Agave con propagacion vegetativa ha sido reportada pre-
viamente (Aguirre-Dugua y Equiarte, 2013; Diaz-Martinez et
al, 2012, Equiarte et al., 2013; Infante et al., 2006).

Cuadro 2. Parametros de diversidad y diferenciacion genética entre poblaciones de las poblaciones silvestres de A. sal-
miana subsp. crassispina.

Tamano Ht Hs Gst Nm
AQS+EC+Ipi 60 0.2598 +0.1129 0.3934 +0.0043 -0.5142 00
AQS+EC 42 0.3827 £ 0.1455 0.4235+0.0044 -0.1067 00

Ht = diversidad genética total de todas las poblaciones; Hs = media de la diversidad genética al interior de las poblaciones; Gst = diferenciacion
genética de poblaciones, a partir de Gst = (Ht - Hs) / Ht; Nm = estimado del flujo génico, a partir de Gst; Nm = 0.5(1 - Gst) / Gst (Balloux y Lugon-
Moulin, 2002; McDermott y McDonald, 1993).
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Figura 1. Andlisis de agrupamiento jerarquico de A. salmiana ssp. crassispina basado en el coeficiente de Jaccard con el método
UPGMA. Los valores de "bootstrap” se ubican en cada nodo del dendrograma. Los individuos con clave “ags” pertenecen a la
poblacion Aquiles Serdan, “ec” pertenecen a la poblacion El Cuervo; “ip” pertenecen a la poblacién Ipiia.

327



ANALISIS GENETICO DE AGAVES MEZCALEROS Rev. Fitotec. Mex. Vol. 39 (3) 2016

Cuadro 3. Analisis molecular de varianza (AMOVA) en poblaciones silvestres de A. salmiana subsp. crassispina.

Fuente de variacion Grados de libertad  Suma de cuadrados  Componentes de varianza Porcentaje de variacion
Entre poblaciones 2 104.26 1.75108 11.27
Dentro de poblaciones 63 868.891 13.79193 88.73
Total 65 973.152 15.54301 100
F..0.11266
En este contexto, se ha documentado que la propaga- sispina, los datos sugieren que las tres poblaciones se
cion vegetativa en A. tequilana y A. duranguensis esta comportan como una sola poblacién. En este escenario,
asociada a variabilidad epigenética heredable, que incluye los resultados de flujo génico deberian ser interpretados
la actividad de retrotransposones pertenecientes a las fa- como evidencia de migraciones histéricas entre las tres
milias Ty1-copia; Gypsy y CACTA, asi como a diferencias poblaciones actuales, las cuales derivarian de una sola po-
en los patrones de metilacion entre plantas madre y sus blacion, que pudo haber sido fragmentada por actividades
respectivos hijuelos (Diaz-Martinez et al., 2012; Gross et antropogénicas relativamente recientes (Habel et al., 2015;
al., 2013; Khalig et al., 2012). Asimismo, se ha descrito la Lietal, 2015; Luan et al., 2006; Zhao et al., 2012).
relevancia de la variabilidad epigenética en los procesos
evolutivos de las especies vegetales, al presentar un com- A pesar de la pérdida de habitats y del efecto demografi-
portamiento diferencial en tejidos o en presencia de esti- co negativo como consecuencia de la extraccion de indivi-
mulos abidticos y bidticos (Diaz-Martinez et al., 2012; Ri- duos en propagacion vegetativa (Martinez-Salvador et al.,
chards, 2006; Schnable et al., 2009). Por ello, la variabilidad 2005; 2007), el alto nivel de variabilidad genética en las tres
epigenética contribuye significativamente en la generacion poblaciones analizadas de A. salmiana ssp. crassispina,
de variabilidad natural de las especies vegetales (Fujimoto una especie ampliamente distribuida en el Altiplano Mexi-
et al,, 2012; Khaliqg et al., 2012; Torres-Moran et al., 2012; cano, asegura la compatibilidad entre la conservacion de
Zhangy Hsieh, 2013). la especie y su aprovechamiento sustentable. Asimismo,
el hecho resalta la necesidad de desarrollar enfoques para
Este trabajo muestra que el alto grado de diversidad la proteccion de los recursos fitogenéticos endémicos con
genética encontrada en las tres poblaciones silvestres alto valor social y agroecoldgico (Equiarte et al., 2013; Mar-
analizadas de A. salmiana ssp. crassispina, podria ser tinez-Salvador et al., 2007; Mora-Lopez et al., 2011).
el resultado del sinergismo entre un componente de
variabilidad genética heredable (polinizacion cruzada) y CONCLUSIONES
un componente epigenético heredable, el cual incluiria la
actividad de elementos genéticos transponibles y diferen- A. salmiana ssp. crassispina es una especie amplia-
cias en patrones de metilacion entre plantas madre y sus mente distribuida en el Altiplano Mexicano, que ha sufrido
hijuelos. pérdida de habitat y el efecto demografico negativo como
consecuencia de la extraccion de individuos en propaga-
Con base en la informacion de diversidad genética dis- cion vegetativa. Este estudio demuestra el alto nivel de va-
ponible, se han identificado especies como A. angustifolia riabilidad genética en las tres poblaciones analizadas de
y A. victoriae-reginae que necesitan esfuerzos prioritarios A. salmiana ssp. crassispina. La variabilidad identificada
para su conservacion. Estas especies poseen altos grados asegura la compatibilidad entre la conservacion de la es-
de diversidad genética al interior de cada especie y de di- pecie y su aprovechamiento sustentable. Estos resultados
ferenciacion entre poblaciones, por lo cual, para salvaguar- sustentan la necesidad de desarrollar enfoques para la
dar el mayor nimero de alelos de cada especie se requie- proteccion de los recursos fitogenéticos endémicos con
ren altos nimeros de individuos y poblaciones (Equiarte et alto valor social y agroecoldgico.
al., 2013). Segun los resultados de diversidad genética de
las tres poblaciones analizadas en este estudio, los esfuer- AGRADECIMIENTOS
zos de conservacion de A. salmiana ssp. crassispina de-
berian estar dirigidos a resguardar tantos individuos como El presente estudio se realizé en el Laboratorio de Bio-
sea posible sin considerar muchas poblaciones (Equiarte logia Molecular de Plantas perteneciente al Instituto Po-
etal, 2013). tosino de Investigacion Cientifica y Tecnoldgica A. C. en
colaboracién con la Facultad de Agronomia y Veterinaria
Tomando en cuenta los valores de flujo génico entre de la Universidad Auténoma de San Luis Potosi. Los auto-
las tres poblaciones analizadas de A. salmiana ssp. cras- res agradecen al Consejo Nacional de Ciencia'y Tecnologia
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(CONACYT apoyo No. 202399), a Verdnica Zarate-Chavez
y Rosalba Castillo-Collazo por su apoyo técnico y a los
revisores por las valiosas criticas para la mejora de este
manuscrito.
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