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RESUMEN

Fagus grandifolia Ehrh. subsp. mexicana (Martínez) E. Murray 
crece en poblaciones aisladas en la Sierra Madre Oriental en México. 
Siete poblaciones de esta especie fueron muestreadas para determinar 
la variación aloenzimática en yemas vegetativas. Se analizaron 10 
loci en ocho sistemas enzimáticos, donde se observaron 26 alelos. El 
porcentaje de loci polimórficos fue 62.9 % en promedio de poblaciones. 
El número promedio de alelos por locus fue 1.9. La heterocigosidad 
esperada y observada promedio fue de 0.202 y 0.253, respectivamente. 
El F

ST
 de Wright (0.057) indicó una diferenciación genética moderada. 

El flujo génico (N
em

) fue de 5.26 individuos por generación. Las 
distancias génicas de Nei variaron de 0.001 a 0.027, con un promedio de 
0.012. La densidad en las poblaciones varió de 251 a 416 árboles ha-1 en 
Agua Fría y en la cima del volcán Acatlán, respectivamente. En las siete 
poblaciones de F. grandifolia subsp. mexicana se estimó un número 
total de 45 533 árboles adultos. En La Mojonera se encontró el mayor 
número de árboles (14 903), mientras en la cima del volcán Acatlán 
hubo el menor (250). No se encontró correlación entre los parámetros 
de diversidad genética con el tamaño y densidad de las poblaciones. La 
diversidad aloenzimática encontrada en las poblaciones muestreadas 
de F. grandifolia subsp. mexicana fue moderada.

Palabras clave: F. grandifolia subsp. mexicana, heterocigosidad, 
electroforesis, distancias genéticas. 

SUMMARY

Fagus grandifolia Ehrh. subsp. mexicana (Martínez) E. Murray 
grows in isolated populations at Sierra Madre Oriental in México. Se-
ven populations of this species were sampled to determine alloenzyma-
tic variation in vegetative buds. A total of ten loci were analyzed on 
eight enzymatic systems, and 26 alleles were observed. The percentage 
of polymorphic loci was 62.9 % in average among populations, and the 
number of alleles per locus was 1.9. Expected and observed heterozygo-
sity were 0.202 and 0.253, respectively. Wright´s F

ST
 (0.057) showed 

moderate genetic differentiation. The gene flow rate (Nem) was 5.26 
individuals for generation. Nei’s genetic distances ranged from 0.001 to 
0.027 (average 0.012). Population density ranged from 251 to 416 trees 
ha-1 in Agua Fría and in the summit of Acatlán Volcano, respectively. A 
total number of 45 533 adult trees were estimated in the seven popula-
tions of F. gradifolia subsp. mexicana. The largest number of trees (14 
903) was found at La Mojonera while the shortest one (250) was found 
at the summit of the Acatlán Volcano. No correlation was found bet-
ween parameters of genetic diversity and the size and density of popu-

lations. Allozyme variation found in the populations of F. grandifolia 

subsp. mexicana was moderate.

Index words: F. grandifolia subsp. mexicana, heterozygosity, electropho-
resis, genetic distances.

INTRODUCCIÓN

Fagus grandifolia Ehrh. subsp. mexicana (Martínez) E. 
Murray es una especie arbórea endémica de México que so-
lamente crece en 11 poblaciones pequeñas y aisladas en los 
Estados de Tamaulipas, Nuevo León, San Luis Potosí, Hi-
dalgo, Puebla y Veracruz (Rodríguez-Ramírez et al., 2013). 
El aprovechamiento maderable, el pastoreo excesivo y la 
recolección de leña y de semillas para consumo, son causas 
posibles que han influido en la reducción del tamaño de sus 
poblaciones y que la han colocado en peligro de extinción 
(SEMARNAT, 2010). El cambio climático puede afectar la 
permanencia de las poblaciones de Fagus grandifolia subsp. 
mexicana, al igual que a otras especies que crecen en el bos-
que mesófilo (Téllez-Valdés et al., 2006).

La diversidad genética es importante para que una espe-
cie se adapte a los cambios ambientales y pueda sobrevivir 
al ataque de plagas y enfermedades (White et al., 2007). Es-
pecies con poblaciones pequeñas, como el caso de F. grandi-
folia subsp. mexicana, tienden a diferenciarse y suelen tener 
niveles bajos de diversidad genética, lo que puede acelerar 
su proceso de extinción (Hartl y Clark, 2007). Conocer la 
estructura genética de las poblaciones de árboles forestales 
es indispensable para entender los mecanismos evolutivos 
que actúan y para implementar una conservación efectiva 
(Slavov y Zhelev, 2004). Uno de los métodos más rápidos 
y baratos para cuantificar la diversidad genética dentro y 
entre poblaciones de especies, es el análisis de la variación 
aloenzimática a través de electroforesis (Freeland, 2005). 
Este análisis permite una evaluación de la condición de las 
poblaciones para la toma de decisiones sobre la manipula-
ción y conservación de las mismas (Buth y Murphy, 1999). 
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En F. grandifolia subsp. mexicana se encontró una ele-
vada diferenciación entre poblaciones mediante la técnica 
RAPD (Rowden et al., 2004); sin embargo, se incluyó un 
número reducido de poblaciones por lo que es importan-
te conocer la diversidad genética y estructura genética de 
un mayor número de sus poblaciones naturales y así poder 
proponer una estrategia de conservación de las mismas. El 
tamaño de las poblaciones de F. grandifolia subsp. mexicana 
puede influir en una reducción de la diversidad genética 
por endogamia y disminuir la capacidad de adaptación de 
los individuos a los cambios ambientales, por lo que se pue-
de acelerar su proceso de extinción. Por estas razones, en el 
presente estudio se plantearon los dos objetivos siguientes: 
(1) Cuantificar el nivel de variación aloenzimática dentro y 
entre siete poblaciones de F. grandifolia subsp. mexicana, y 
(2) Determinar la relación entre los parámetros de diversi-
dad genética y el tamaño y densidad de las poblaciones. 

MATERIALES Y MÉTODOS

Material vegetal

Se recolectaron al menos 10 yemas vegetativas en la parte 
baja de la copa de cada árbol adulto de Fagus grandifolia 
subsp. mexicana en cada una de las siete poblaciones in-
cluidas en el presente estudio (Cuadro 1). Los árboles se-
leccionados estaban distribuidos en toda la población, con 
una distancia mínima entre árboles adultos de 30 m para 
evitar en lo posible recolectar yemas de árboles emparen-
tados. Con la restricción de distancia impuesta y el tamaño 
reducido de algunas poblaciones, se obtuvieron muestras 
de 17 a 30 individuos adultos en cada población.

Las yemas de cada árbol se colocaron en bolsas de plásti-
co, las cuales se identificaron con el nombre de la población 
y un número consecutivo dado a cada árbol dentro de cada 
población. Las bolsas se transportaron en una hielera del si-
tio de recolecta al laboratorio. En el laboratorio las yemas se 

mantuvieron en refrigeración hasta que se utilizaron para la 
purificación de extractos y posterior electroforesis. 

Se seleccionó al azar una yema de cada árbol, la cual se 
colocó en una cavidad de una caja de cultivo celular. Para 
moler cada yema se agregaron 1.5 mL del amortiguador de 
extracción el cual se elaboró con 10 g de PVP 40, 10 g de 
sacarosa, 0.17 g de EDTA Na

2
, 0.15 g de dithiotreitol, 0.02 

g de ácido ascórbico, 0.05 g de NAD, 0.035 g NADP y 0.005 
g fosfato-5-piodoxal, que fueron disueltos en 10 mL de 
1M Tris-HCl (pH 8.0) y 90 mL de agua destilada (NFGEL, 
2003). Después de macerar las yemas, la caja de cultivo ce-
lular con las muestras se colocó en un ultracongelador a -60 

°C hasta su utilización en el análisis electroforético. 

Análisis aloenzimático

Las muestras se descongelaron y en cada cavidad de las 
cajas de cultivo celular se introdujeron tiras de papel What-
man No. 5 de 12 × 1 mm (mechas). Las mechas saturadas 
con el sustrato se colocaron en geles de almidón a 10 %, 
sobre los cuales las muestras se sometieron a electroforesis.

Se analizaron ocho sistemas enzimáticos con un total 
de 10 loci; cuatro sistemas enzimáticos: diaforasa (DIA, 
E.C.1.6.99), isocitrato deshidrogenasa (IDH, E.C.1.1.1.41), 
malato deshidrogenasa (MDH, E.C.1.1.1.37), y 6-fosfoglu-
conato deshidrogenasa (6-PGDH, E.C.1.1.144), se analiza-
ron con amortiguador para gel y electrodo preparado con 
ácido cítrico 0.040 M y N-(3-aminopropil)-morfolina 0.068 
M, pH 6.1 (Wendel y Weeden, 1989). Los cuatro sistemas 
restantes: fosfoglucoisomerasa (PGI, E.C.5.3.1.9), enzima 
málica (ME, E.C.1.1.1.40), peroxidasa (PRX, E.C.1.11.1.7) 
y leucina aminopeptidasa (LAP, E.C.3.4.11.1), se analizaron 
con amortiguador para gel de L-Histidina 0.005 M, pH 7.0 
y amortiguador para electrodo de ácido cítrico 0.410 M, pH 
7.0 (Wendel y Weeden, 1989).

Cuadro 1. Localización geográfica de las siete poblaciones estudiadas de Fagus grandifolia subsp. mexicana.

Población
Coordenadas geográficas

Altitud (m)
Latitud N Longitud O

Cráter del volcán Acatlán, Ver. 19° 41’ 96° 51’ 1850

Cima del volcán Acatlán, Ver. 19° 41’ 96° 52’ 1910

Tutotepec I, Hgo. 20° 25’ 98° 15’ 1840

Tutotepec II, Hgo. 20° 25’ 98° 14’ 1825

La Mojonera, Hgo. 20° 37’ 98° 37’ 1820

El Reparo, Hgo. 20° 37’ 98° 35’ 1900

Agua Fría, N. L. 24° 02’ 99° 42’ 1830
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Los loci se identificaron con la abreviatura del sistema 
enzimático. Cuando se encontró más de un locus en el mis-
mo sistema enzimático, éstos se enumeraron consecutiva-
mente a partir del locus que se desplazó más rápido. Los 
alelos dentro de cada locus se enumeraron en forma des-
cendente, de acuerdo con el alelo que se desplazó a mayor 
distancia sobre el gel. La interpretación de los patrones de 
bandeo se hizo al tomar como referencia el desplazamiento 
de muestras de Pinus resinosa Aiton, especie que no tiene 
variación aloenzimática (Fowler y Morris, 1977). 

Un locus se identificó como monomórfico cuando sólo 
un alelo fue detectado (Falconer, 1989). Un alelo se clasi-
ficó como raro cuando su frecuencia fue menor de 0.05, y 
como común cuando su frecuencia fue mayor o igual a 0.05 
(Marshall y Brown, 1975). Cuando un alelo se encontró so-
lamente en una población, éste se clasificó como privado 
(Neel, 1973). 

Tamaño y densidad de las poblaciones

La densidad de individuos de F. grandifolia subsp. mexi-
cana de cada población se estimó con el método de cua-
drante centrado en un punto (Mitchel, 2007). Los puntos 
de muestreo en un transepto se establecieron cada 20 m 
para cada población. En cada punto se trazó una línea per-
pendicular al transepto para formar cuatro cuadrantes. En 
cada cuadrante se midió la distancia del árbol de Fagus más 
cercano al punto central que tuviera un diámetro mínimo 
de 10 cm. La distancia entre el árbol y el punto central fue 
menor a 10 m para evitar que se midiera dos veces. El tama-
ño del transepto y el número de puntos muestreados varió 
proporcionalmente de acuerdo con el tamaño de la pobla-
ción. La densidad (D), expresada en número de árboles por 
hectárea, se obtuvo con la ecuación: D = 1ha * d-2 (Mueller-
Dombois y Ellenberg, 1974), en donde  es la distancia me-
dia entre el punto de origen y cada árbol medido.

La poligonal de cada población se trazó en cartas topo-
gráficas escala 1:50000. Se realizó un recorrido en campo 
para ubicar los límites de cada población, con apoyo de un 
sistema de posicionamiento global (GPS) y así verificar su 
ubicación. El área delimitada en la carta topográfica se es-
caneó y con el programa AutoCad se estimó el área de 
cada población. El tamaño de población (número de indi-
viduos) se obtuvo al multiplicar el área por la densidad pro-
medio de cada población.

Parámetros genéticos y análisis estadístico

La variación genética dentro de poblaciones se describió 
con cuatro parámetros (Nei, 1978): 1) Porcentaje de loci 
polimórficos (P); 2) Número promedio de alelos por locus 
(A); 3) Heterocigosidad observada (Ho); y 4) Heterocigosi-

dad esperada (He). La estructura genética entre poblacio-
nes se analizó mediante el F

ST
 de Wright, que mide la pro-

porción de la diversidad genética total entre poblaciones 
(Wright, 1965). Las relaciones genéticas entre poblaciones 
se cuantificaron con las distancias genéticas de Nei (D

N
) 

(Nei, 1978), y con éstas se construyó un dendrograma con 
el método UPGMA. La información se analizó con el pro-
grama de cómputo POPGENE ver. 1.31 (Yeh et al., 1997). 
El flujo genético (N

m
) entre poblaciones, medido como el 

número de migrantes por generación, se estimó a través 
de la ecuación propuesta por Slatkin (1987). Las distancias 
geográficas se calcularon con el programa Movable Type 
Scripts (Veness, 2012). La correlación entre las distancias 
genéticas y las distancias geográficas entre las poblaciones 
se estimó con la prueba de Mantel mediante el programa 
XLSTAT Versión 2013.4.05 (Addinsoft, 2013)

Se calcularon coeficientes de correlación entre el tamaño 
y densidad de población con cada uno de los parámetros 
de diversidad genética, con el procedimiento PROC CORR 
del programa estadístico SAS (SAS Institute, 2001). 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Diversidad aloenzimática

En todas las poblaciones se observaron 26 alelos en los 
10 loci estudiados; el locus 6-PGDH-1 fue monomórfico. El 
número promedio de alelos fue 19.6 (Cuadro 2). El mayor 
número de alelos raros se encontró en la localidad El Re-
paro, Hgo., mientras que el menor número fue cero y se 
registró en la cima del volcán Acatlán, Ver. Únicamente se 
encontraron alelos privados en la población localizada en 
Agua Fría, N. L. Algunos alelos se encontraron en pocas 
poblaciones, por ejemplo: el alelo 1 del locus LAP-1 y el ale-
lo 1 del locus PGI-2 se observaron sólo en las poblaciones 
de Tutotepec II, Hgo. y Agua Fría, N. L.; el alelo 3 del locus 
ME-1 sólo se registró en Tutotepec II, Hgo. y en la pobla-
ción localizada en el cráter del volcán Acatlán, Ver. Lo an-
terior probablemente se debe a que una fuerza de selección 
está actuando simultáneamente en esos loci para reducir o 
eliminar su frecuencia alélica en las poblaciones, o bien a 
que los alelos son de reciente formación y no han tenido 
oportunidad de dispersarse e incrementar sus frecuencias 
(White et al., 2007).

El mayor número de alelos por locus y la mayor hetero-
cigosidad esperada se encontraron en las poblaciones de 
Tutotepec II, Hgo. y Agua Fría, N. L., respectivamente; los 
menores valores de estos dos parámetros se encontraron en 
la población de La Mojonera, Hgo. (Cuadro 3). La hereoci-
gosidad observada varió de 0.203 en La Mojonera, Hgo. a 
0.310 en la cima del volcán Acatlán, Ver., con un promedio 
de 0.253.
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El porcentaje de loci polimórficos (P) y el número pro-
medio de alelos por locus (A) entre poblaciones fueron 62.9 
% y 1.96, respectivamente (Cuadro 3). Los valores de estos 
parámetros genéticos fueron moderadamente inferiores 
a los reportados para otras especies del género Fagus; por 
ejemplo, el porcentaje de loci polimórficos para F. sylvatica 
L. y F. grandifolia Ehrh, especies con amplia distribución en 
Europa central y Norteamérica, fue de 67 y 86 %, respecti-
vamente (Comps et al., 1990; Kitamura y Kawano, 2001). El 
número promedio de alelos por locus reportado en la litera-
tura varió entre 2.17 para F. sylvatica y 2.93 para F. grandifo-
lia (Gömöry et al., 1999; Kitamura y Kawano, 2001).

El valor de heterocigosidad esperada promedio (He) de F. 
grandifolia subsp. mexicana  fue de 0.202, el cual fue com-
parable con los valores encontrados para otras especies del 
género Fagus (0.186 a 0.230) (Kitamura y Kawano, 2001; 
Chung et al., 1998), y fue mayor que el encontrado para 
angiospermas (0.143) (Hamrick et al., 1992). Estos valores 
con moderada diversidad genética interpoblacional en las 
poblaciones de F. grandifolia subsp. mexicana, en compa-
ración con otras especies del mismo género, pudieron de-
berse al tamaño reducido de la mayoría de las poblaciones 
estudiadas. Especies endémicas o de distribución restringi-

da por lo general tienen menor diversidad genética a través 
de loci polimórficos, número de alelos por locus y heroci-
gosidad, que aquellas que tienen una distribución amplia 
(Hamrick y Godt, 1990).

Los valores de F
ST

 de Wright variaron de 0.002 para el lo-
cus 6-PGDH-2 a 0.163 para el locus IDH-1, con un prome-
dio de 0.057 (Cuadro 4), rango que indica una diferencia-
ción genética moderada con 5.7 % de la diversidad genética 
que reside entre poblaciones. Valores de F

ST
 de Wright entre 

0.05 y 0.15 indican una diferenciación genética moderada 
(Hartl y Clark, 2007). El valor promedio de F

ST
 de Wright 

en el presente estudio fue menor al promedio encontrado 
en angiospermas (F

ST 
= 0.102) (Hamrick et al., 1992), y está 

dentro del intervalo (0.014 a 0.167) reportado para otras 
especies del género Fagus (Comps et al., 1990; Gömöry et 
al., 1999; Kitamura y Kawano, 2001). Por otro lado, el valor 
de diferenciación genética encontrado entre las poblacio-
nes de F. grandifolia subsp. mexicana fue mucho menor al 
reportado por Rowden et al. (2004) de 0.17 para la misma 
especie con el uso de RAPD. La diferenciación de poblacio-
nes por la acción de la deriva genética se puede detectar con 
mayor precisión mediante marcadores moleculares neutros 
tales como RAPD y microsatélites (Hartl y Clark, 2007). 

Cuadro 2. Clases de alelos encontrados en siete poblaciones de Fagus grandifolia subsp. mexicana.

Población
Número de alelos

Totales Comunes Raros Privados

Cráter del volcán Acatlán, Ver. 19 16 3 0

Cima del volcán Acatlán, Ver. 18 18 0 0

Tutotepec I, Hgo. 18 15 3 0

Tutotepec II, Hgo. 24 20 4 0

La Mojonera, Hgo. 17 15 2 0

El Reparo, Hgo. 21 16 5 0

Agua Fría, N. L. 20 18 2 2

Cuadro 3. Parámetros de diversidad genética (± error estándar) en siete poblaciones de Fagus grandifolia subsp. mexicana.

Población A P H
o

H
e

Cráter del volcán Acatlán, Ver. 1.9 ± 0.88 60 0.265 ± 0.38 0.189 ± 0.22

Cima del volcán Acatlán, Ver. 1.8 ± 0.79 60 0.310 ± 0.38 0.230 ± 0.23

Tutotepec I, Hgo. 1.8 ± 0.79 60 0.226 ± 0.35 0.171 ± 0.22

Tutotepec II, Hgo. 2.4 ± 1.17 70 0.252 ± 0.33 0.217 ± 0.20

La Mojonera, Hgo. 1.7 ± 0.82 50 0.203 ± 0.35 0.168 ± 0.25

El Reparo, Hgo. 2.1 ± 1.10 60 0.228 ± 0.34 0.200 ± 0.22

Agua Fría, N. L. 2.0 ± 0.67 80 0.289 ± 0.34 0.237 ± 0.19
A = número de alelos por locus; P = porcentage de loci polimórficos; Ho = heterocigosidad observada; He = heterocigosidad esperada.
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Los resultados obtenidos en el presente estudio y los re-
portados por Rowden et al. (2004) en F. grandifolia subsp. 
mexicana siguen la misma tendencia que los reportados 
para Picea abies Karst en la estimación de diversidad gené-
tica mediante RAPDs y aloenzimas (Bucci y Menozzi, 1995; 
Giannini et al., 1991). Sin embargo, en Pseudotsuga men-
ziesii (Mirb.) Franco, la diversidad genética estimada con 
el uso de isoenzimas y marcadores genéticos de ADN fue 
similar (Aagaard et al., 1998). 

El flujo genético estimado (Nm) entre las poblaciones 
de F. grandifolia subsp. mexicana fue de 5.26 migrantes por 
generación, lo que indica una moderada diferenciación 
entre poblaciones. Un inmigrante cada dos generaciones 
es suficiente para evitar diferenciación entre poblaciones 
(Slatkin, 1987); sin embargo, el número de migrantes aquí 
encontrado puede reflejar migración ocurrida en el pasado 
y sobreestimar el número de migrantes en la presente ge-
neración, como se reportó para Picea mexicana Martínez 

que crece en poblaciones pequeñas y aisladas (Ledig et al., 
2002). 

Las distancias genéticas de Nei (D
N
) variaron de 0.001 en-

tre las poblaciones de Tutotepec I y Tutotepec II, Hgo. (loca-
lizadas a una distancia promedio de 1.7 km una de la otra) 
a 0.027 entre las poblaciones de la cima del volcán Acatlán, 
Ver. y el Reparo, Hgo. (Cuadro 5). Las poblaciones locali-
zadas en el Estado de Hidalgo fueron más similares gené-
ticamente entre sí, pero diferentes a las localizadas en los 
Estados de Nuevo León y Veracruz (Figura 1). Sin embar-
go, la correlación entre las distancias genéticas y distancias 
geográficas no fue significativa, de acuerdo con la prueba 
de Mantel cuyo valor fue de 0.36 (p = 0.11). El promedio de 
0.012 de las DNs entre las siete poblaciones analizadas fue 
menor que el promedio de las DNs (0.028) observado por 
Kitamura y Kawano (2001) en 21 poblaciones de F. grandi-
folia que cubren una distribución natural amplia en el Este 
de los Estados Unidos de América y Canadá. Un valor de 
DN menor de 0.018 se considera bajo, mientras que un va-
lor de DN mayor que 0.15 se considera alto (Nei, 1978).

Tamaño y densidad de las poblaciones

El número estimado de árboles de F. grandifolia subsp. 
mexicana en la siete poblaciones fue 45 533. Este número 
fue mayor que el reportado por Williams-Linera et al. 
(2003) (7986 individuos) quienes estudiaron un menor 
número de poblaciones. Sin embargo, el tamaño efectivo 
de la población de F. grandifolia subsp. mexicana puede ser 
menor al aquí estimado, pues en la naturaleza el tamaño 
efectivo de una población puede ser de únicamente 10 % 
del tamaño del censo de la población, debido a aspectos 
como la variación en el tamaño de la familia, traslape de 
generaciones, número diferente de descendencia y desigual 
proporción de machos y hembras (Frankham et al., 2004). 

Cuadro 4. Valores del F
ST

 de Wright para nueve loci poli-
mórficos en siete poblaciones de Fagus grandifolia subsp. 
mexicana.

Locus F
ST

MDH-1 0.039

6-PGDH-2 0.002

DIA-1 0.038

LAP-1 0.024

PRX-1 0.014

PGI-1 0.042

PGI-2 0.148

IDH-1 0.163

ME-1 0.045

Promedio 0.057

Cuadro 5. Distancias genéticas de Nei (debajo de la diagonal) y distancias geográficas (km) entre siete poblacio-
nes de Fagus grandifolia subsp. mexicana.

CVA CIV TCI TCII LMA ERO AFA

CVA 1.7 167.4 165.9 211.6 208.6 566.0

CIV 0.022 165.9 164.4 201.1 207.1 565.2

TCI 0.004 0.022 1.7 44.2 41.2 428.9

TPII 0.006 0.018 0.001 45.7 42.7 429.5

LMA 0.007 0.025 0.003 0.005 3.5 395.9

ERO 0.012 0.027 0.003 0.002 0.008 396.9

AFA 0.009 0.022 0.012 0.010 0.016 0.017
CVA = cráter del volcán Acatlán; CIV = cima del volcán Acatlán; TCI = Tutotepec I; TCII = Tutotepec II; LMA = La Mojonera; ERO = El Reparo; 
AFA = Agua Fría.
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Como consecuencia de lo antes expuesto, las dos po-
blaciones localizadas en el volcán Acatlán, en el Estado de 
Veracruz, se encuentran en un alto riesgo de extinción al 
contar con un tamaño efectivo de población de 25 y 183 
individuos adultos que apenas representan 10 % del cen-
so de la población (Cuadro 6). Poblaciones con un tamaño 
efectivo menor a 50 individuos pueden ser muy vulnera-
bles como consecuencia de depresión endogámica, mien-
tras que poblaciones con tamaño efectivo mayor a los 500 
individuos retienen su potencial evolutivo (Frankham et al., 
2004). 

Las correlaciones de los parámetros de diversidad gené-
tica con la densidad y el tamaño de las poblaciones de F. 
grandifolia subsp. mexicana no fueron significativas, tal vez 
debido a que se encontró un nivel alto de flujo génico (5.26 
migrantes por generación) que mantiene un nivel conside-
rable de diversidad genética en todas las poblaciones, que 
incluyen a las poblaciones pequeñas. El flujo génico es una 
fuerza evolutiva que evita la acción de la deriva génica y la 
endogamia que reducen la diversidad genética en poblacio-
nes pequeñas (Hartl y Clark, 2007). 

Los valores encontrados de diversidad genética estimada 
a través del número promedio de alelos por locus, porcen-
taje de loci polimórficos y heterocigosidad esperada y ob-
servada, y el tamaño efectivo de la poblaciones, pueden ser 
suficiente para la adaptación de la especies a los cambios 
ambientales; sin embargo, otros factores relacionados con 
las actividades económicas pueden conducir a la desapa-
rición de esta especie en un mediano plazo. Se recomien-
da que la conservación de las poblaciones de F. grandifolia 
subsp. mexicana se realice en el ambiente natural donde se 

han desarrollado evolutivamente (conservación in situ), ya 
que esto permitiría conservar los procesos de evolución na-
tural, así como las interacciones con otros organismos y los 
procesos ecológicos en que participan (Primack, 1995). 

Se sugiere enfatizar los esfuerzos de conservación en las 
siete poblaciones estudiadas, las cuales representan 63.6 
% de las 11 poblaciones conocidas de F. grandifolia subsp. 
mexicana en México (Rodríguez-Ramírez et al., 2013). 
También sería conveniente considerar la conservación ex 
situ de germoplasma de cada población para garantizar la 
repoblación de áreas naturales donde éstas crecen, en caso 
de que alguna de ellas sufra los efectos de alguna catástrofe 
natural, como incendios, ataque de plagas o huracanes.

CONCLUSIONES

La diversidad genética y tamaño efectivo de las poblacio-
nes que se encontraron en F. grandifolia subsp. mexicana 
son adecuados para la continua evolución de la especie. Las 
poblaciones localizadas en Agua Fría, N. L., cima del vol-
cán Acatlán, Ver., Tutotepec II y El Reparo, Hgo. tuvieron el 
mayor nivel de diversidad genética, mientras que las de la 
Mojonera y Tutotepec I, Hgo., así como el cráter del volcán 
Acatlán, Ver. mostraron el menor nivel de diversidad gené-
tica. La diferenciación de las poblaciones fue moderada de-
bido a la alta tasa de migración entre poblaciones. 
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