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RESUMEN

Ladiversidad genética es importante en los huertos semilleros para producir
plantas con alta capacidad de adaptacion a cambios ambientales; por lo tanto,
el objetivo del presente estudio fue evaluar la diversidad y estructura genética
de dos huertos semilleros asexuales de Pinus patula y determinar el grado de
diferenciacion de cada huerto. El primer huerto se localiza en el ejido La Selva,
municipio de Huayacocotla, Veracruz, México y el segundo en el ejido Villa
Cuauhtémoc, municipio de Chignahuapan, Puebla, México. Cada huerto se
establecid con arboles clonados fenotipicamente superiores seleccionados en
su propia area. Muestras de follaje se recolectaron de un rameto de cada clon
en ambos huertos semilleros. Los marcadores moleculares de microsatélite
NZPR1078, NZPR114, NZPR5, PtTX2123, PtTX2146, PtTX3107 y PtTX3127
se usaron para realizar el analisis de diversidad genética. El nimero promedio
de alelos por locus fue 9.9 para ambos huertos semilleros. La heterocigosidad
observada y la esperada fueron 0.602 y 0.693, respectivamente. El indice de
fijacion fue 0.125. Un déficit de heterocigotos se encontré cuando los dos
huertos semilleros se analizaron en conjunto (F = 0.125) y dentro de cada
uno de estos (F,; = 0.105). El indice de diferenciacion fue bajo (Fg; = 0.023).
La mayor parte de la diversidad genética se encontré dentro de los huertos
con solo 4.5 % entre éstos. La diversidad genética fue alta en los huertos
asexuales de P, patula con deficiencias moderadas de heterocigotos y un nivel
bajo de diferenciacion entre ambos huertos semilleros.

Palabras clave: Estructura genética, heterocigosidad, indice de
fijacion, microsatélites.

SUMMARY

Genetic diversity is important in seed orchards to produce plants with high
capability of adaptation to environmental changes; thus, the objective of this
study was to evaluate the genetic diversity and structure of two asexual seed
orchards of Pinus patula and to determine the degree of differentiation of each
orchard. The first orchard is located at common land La Selva, municipality
of Huayacocotla, Veracruz, Mexico and the second one at common land Villa
Cuauhtémoc, municipality of Chignahuapan, Puebla. Mexico. Each orchard
was established with phenotypically superior cloned trees selected in their
own area. Foliage samples were collected from one ramet from each clone in
both orchards. Microsatellite molecular markers NZPR114, NZPR5, PtTX2123,
PtTX2146, PtTX3107 and PtTX3127 were used to perform the genetic
diversity analysis. The average number of alleles per locus was 9.9 for both
seed orchards. The observed and expected heterozygosities were 0.602 and
0.693, respectively. The fixation index was 0.125. A deficit of heterozygotes
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was found when both seed orchards were analyzed jointly (F = 125) and
within each of the orchards (F = 105). The differentiation index was low
(F5; = 0.023). Most of the genetic diversity was found within the orchards
with only 4.5 % between them. The genetic diversity was high in the asexual
orchards of P patula with moderate deficiency of heterozygotes and low level
of differentiation between both seed orchards.

Index words: Fixation index, genetic structure, heterozygosity,
microsatellites.

INTRODUCCION

Pinus patula Schiede ex Schitdl. et Cham. es una especie
monoica y anemdfila endémica de México (Perry, 1991)
que se considera importante para el establecimiento
de plantaciones comerciales en zonas tropicales y
subtropicales con fines de producciéon de madera (Dvorak
etal., 2000). Los programas de mejoramiento genético de P
patula se iniciaron en Sudéfrica en la década de los 1970s
(Dvorak et al., 2000). En México, los primeros esfuerzos de
seleccion fenotipicay evaluacion genética paraincrementar
productividad y calidad de la madera de P patula se
iniciaron en la década de los 1990s (Saenz-Romero et
al, 1994; Valencia et al, 1995). Dada la importancia y
considerando las dificultades préacticas del abastecimiento
de semilla para reforestacion (Ortiz-Bibian et al., 2019), en
2012, la Comision Nacional Forestal (CONAFOR) financio
el establecimiento de tres huertos semilleros asexuales de
esta especie con el fin de satisfacer la demanda de semilla
para la reforestacion de areas bajo manejo forestal.

La diversidad genética es esencial para que los grupos
de individuos de una especie se adapten a cambios
ambientales (Frankham et al, 2004); también, ésta es
importante para la selecciéon de individuos que poseen
caracteristicas sobresalientes de interés econdmico,
como tamafio y forma de tronco, velocidad de crecimiento,
calidad de la madera vy resistencia a enfermedades o
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a factores ambientales extremos (White et al., 2007).
En una especie, la diversidad genética es producto de
diferencias genéticas entre individuos en una poblacion
y entre poblaciones (Nei, 1977). Las diferencias genéticas
entre poblaciones se deben al reducido o nulo intercambio
de migrantes como consecuencia del aislamiento por
barreras o distancia entre poblaciones de una especie
(Wright, 1969). El aislamiento de poblaciones promueve
el apareamiento entre individuos emparentados, lo que
aumenta la probabilidad de que alelos diferentes se fijeny
conduzcan a una diferenciacion entre poblaciones (Wright,
1969). Esta particion de la diversidad genética se conoce
como estructura genética, la cual es importante en el
establecimiento de las unidades de manejo y conservacion
de una especie (Allendorf y Luikart, 2007). Un huerto
semillero es una unidad de manejo de una especie.

Un huerto semillero es una plantaciéon donde individuos
sobresalientes creceny se cruzan entre si en una localidad
para producir germoplasma de calidad genética superior
para su uso en los programas de plantaciones forestales
(White et al., 2007). La meta del establecimiento de un
huerto semillero es maximizar las ganancias genéticas
en caracteristicas de interés para conservar un nivel alto
de diversidad genética al seleccionar arboles o clones
no emparentados (Ahlinder et al.,, 2014); sin embargo, la
propagacion vegetativa disminuye la diversidad genética lo
gue puede limitar suusoenlasilvicultura (Stelzery Goldfarb,
1997), pero ésta es de amplio uso en el establecimiento
de plantaciones comerciales para la propagacion de
genotipos genéticamente superiores (White et al., 2007).

Los marcadores moleculares son una herramienta util
para estimar la diversidad genética, estructura genética,
flujo génico y sistemas de apareamiento en poblaciones
de cruzamiento de especies del género Pinus (Gengel et al.,
2012). Los microsatélites son marcadores que se utilizan
ampliamente para medir la diversidad y estructura genética
en especies forestales (Barrios et al., 2004; Gaspar et al.,
2009; Zelener et al., 2005).

La diversidad y estructura genética se han cuantificado
a través de marcadores aloenzimaticos en poblaciones
naturales de P patula (Ramirez-Herrera et al., 1998),
mediante ISSRs en P cembroides (Fuentes-Amaro et al.,
2019) y de microsatélites en P patula (Alfonso-Corrado et
al, 2014) y en P oocarpa (Dvorak et al., 2009). La mayoria
de las especies del género Pinus tienen una diversidad
genética alta y una diferenciacion baja entre poblaciones
(Chhatre y Rajora, 2014; Chudziiska et al., 2016; Dvorak et
al., 2009).

Enlos huertos semilleros es deseable una diversidad alta
paracontinuarconlaselecciondeindividuos sobresalientes
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en generaciones avanzadas y mantener individuos con
crecimiento rapido y posibilidad de adaptacion a los
cambios ambientales. La presente investigacion se
realizé con el objetivo de evaluar la diversidad y estructura
genética de dos huertos semilleros asexuales de P patula,
bajo la hipotesis de que la diversidad genética es alta en
estos huertos debido a que los clones se originaron de
ortetos no emparentados mientras que la diferenciacion
genética es baja.

MATERIALES Y METODOS
Areas de estudio

Los hueros semilleros de Pinus patula var. patula
se establecieron con apoyo de la Comision Nacional
Forestal (CONAFOR) en 2012. El primer huerto semillero,
con 83 clones, se localiza en el gjido La Selva, municipio
de Huayacocotla, Veracruz, México en las coordenadas
geograficas 20° 35' 22" N, 98° 31' 00" O a una altitud de
1875 m, mientras que el segundo, con 77 clones, se ubicaen
el ejido de Villa Cuauhtémoc, municipio de Chignahuapan,
Puebla, México en las coordenadas geograficas 19° 45'
58" N, 98° 06' 40" O a una altitud de 2626 m. Los ortetos
(&rboles donde se obtuvieron las yemas para producir
los rametos en los huertos) se seleccionaron en el area
forestal propiedad de cada uno de los ejidos.

Toma de muestras

En marzo de 2016 se recolectd follaje joven de un
rameto de cada uno de los 160 clones de los huertos. El
follaje se colocd en bolsas de plastico marcadas con el
numero del clon. Una muestra de 100 mg de follaje fresco
de cada clon se utilizod para la extraccion del ADN segun
el protocolo ChargesSwitch® gDNAPlant Kit (Qiagen,
Chatsworth, California, EUA). Se probaron 11 iniciadores
de microsatélites, de los cuales amplificaron tres (NZPR5,
NZPR114 y NZPR1078) desarrollados para Pinus radiata
D Don (Chagné et al., 2004, Fisher et al., 1998) y cuatro
(PtTX2123, PtTX2146, PtTX3107 y PtTX3127) para Pinus
taeda L. (Elsik et al., 2000).

La reaccion de amplificacion por PCR se realizd en un
volumen de reaccion de 25yl con 20 ng de ADN gendmico,
1 pmol del iniciador hacia adelante, 1 pmol del iniciador en
reversa, 0.5 mM de dNTPs, 5X de Buffer Tag, 2 mM de MgCl,
y 0.4 unidades de ADN Tag polimerasa. La amplificacion
se hizo en un Termociclador GeneAmp®PCR System
9700 (Applied Biosystems, Foster City, California, EUA). La
PCR se completd con el protocolo siguiente: 15 min a 95
°C; 30 ciclos de 30 s a 94 °C (desnaturalizacion); 60 s a
60.9 °C (NZPR5), 64.3 °C (NZPR1078), 59.1 °C (PtTX2146,
PtTX3127 y NZPR114) y 58.3 °C (PtTX2123 y PtTX3107)
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(alineamiento) y T mina 72 °C (extension); todos seguidos
por 15 min de extensién final a 72 °C. Los productos que
resultaron de la amplificacion de la PCR se separaron en
un secuenciador automatico Genetic Analyzer (AB 3130®
Applied Biosystems) y estos se analizaron con el programa
GeneMapper® V. 4.0 (Applied Biosystems).

Estimacion de parametros y analisis de la informacion

El ndmero promedio de alelos por locus (A), la
heterocigosidad observada (Ho) y la esperada (He) y el
indice de fijacién (F) se estimaron para cada uno de los
huertos semilleros con Excel 2013 Microsoft Office®. La
estructura genética se analizo utilizando los estadisticos F
de Wright (Wright, 1965). También se realizé un analisis de
varianza molecular con el programa GenAlEx6.5 (Peakall y
Smouse, 2012).

RESULTADOS
Diversidad genética

Sesenta y nueve alelos se encontraron en los siete loci
que se analizaron para P patula en el presente estudio. El
numero de alelos por locus varié entre cincoy 15 para los
loci PtTX2123 y PtTX2146, respectivamente. Cada uno de
los loci PtTX3107, NZPR5, PtTX3127 y PtTX2146 tuvieron
un alelo privado en el huerto semillero Villa Cuauhtémoc,
mientras que los siete loci que se incluyeron en el presente
estudio presentaron al menos un alelo privado en el huerto
semillero en La Selva. Los loci NZPR5 y PtTX2146 tuvieron
cada uno cuatro alelos privados en el huerto semillero de
La Selva.

El nimero promedio de alelos por locus fue mayor en
el huerto semillero La Selva (Cuadro 1); sin embargo, la
heterocigosidad observada fue 18.7 % superior en el
huerto de Villa Cuauhtémoc con respecto al del huerto de
La Selva. La heterocigosidad esperada también fue mayor
en 3.5 % en el huerto semillero Villa Cuauhtémoc. Por su
parte, el indice de fijacién fue mayor en el huerto semillero
La Selva.
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Estructura genética

Los valores totales del indice de fijacion total (F ;) e indice
de fijacion dentro de poblaciones (F) fueron positivos
(Cuadro 2). Los valores de F; y F . fueron positivos para los
loci NZPR1078, NZPR114, NZPR5 y PtTX3107, y negativos
para los loci PtTX2123, PtTX2146 y PtTX3127. Los loci
NZPR5 y NZPR1078 tuvieron los valores mayores de F
mientras que el locus PtTX2123 mostrd el menor valor.
El locus NZPR1078 tuvo el mayor valor de F. El valor
del indice de fijacion entre huertos semilleros o indice de
diferenciacion (F,) fue bajo. El mayor valor de F, fue para
el locus NZPR5, mientras que el valor menor se encontrd
en el locus PtTX2123. Con base en el andlisis de varianza
molecular, lamayor diversidad genética se encontré dentro
de arboles mientras que la menor diversidad genética se
encontré entre los huertos semilleros (Cuadro 3).

DISCUSION

La diversidad genética fue alta en ambos huertos
semilleros de P patula con base en el numero total
de alelos, el numero promedio de alelos por locus, la
heterocigosidad observada y la esperada. Una diversidad
genética alta en los huertos semilleros es deseable para
tener mayor posibilidad de que la descendencia se adapte
a cambios ambientales y evitar depresion endogamica
en generaciones avanzadas de seleccion dentro de
programas de mejoramiento genético (Hartl y Clark, 2007).
Por lo anterior, es deseable un numero alto de clones
genéticamente diferentes en los huertos semilleros a fin
de mantener un nivel alto de diversidad genética y poder
continuar con la seleccion de arboles con altas tasas
de supervivencia y crecimiento, y tolerantes a plagas y
enfermedades, sin disminuir la capacidad de adaptacion a
cambios ambientales.

El nimero total de alelos es un reflejo de alta diversidad
en los huertos semilleros asexuales de P patula en los
Ejidos de la Selva y de Villa Cuauhtémoc. El nimero total
de alelos en esta especie fue superior al nimero de alelos
que se encontré en un huerto semillero constituido por 61
clones de Pinus koraiensis Siebold & Zucc., con un total de

Cuadro 1. Parametros de diversidad genética en dos huertos semilleros de Pinus patula.

Huerto semillero Numero de alelos por

Heterocigosidad

Heterocigosidad indice de fijacion (F)

locus observada esperada
Villa Cuauhtémoc 771 0.652 +0.09 0.684 +0.05 0.047+0.13
La Selva 93+1.2 0.549 £+ 0.07 0.660 + 0.08 0.169 £ 0.08
Ambos huertos 99+1.2 0.602 £ 0.06 0.688 + 0.06 0.125+0.10
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Cuadro 2. Valores de los estadisticos F de Wright para siete loci polimérficos en dos huertos semilleros asexuales de

Pinus patula.
. L indice de fijacion indice de fijacion
Locus Indice de fijacion total (F) dentro de los huertos (F ) entre huertos (F,)
NZPR1078 0.371 0.356 0.024
NZPR114 0.112 0.102 0.011
NZPR5 0.372 0.334 0.057
P1TX2123 -0.292 -0.349 0.042
PtTX2146 -0.006 -0.011 0.005
PtTX3107 0.305 0.302 0.003
PtTX3127 -0.174 -0.223 0.040
Total 0.125 0.105 0.023

Cuadro 3. Analisis de varianza molecular de diversidad genética de Pinus patula.

Grados de Suma de Cuadrados Estimacion de Porcentaje (%)
Fuente . ) ) :
libertad cuadrados medios varianza de varianza
Entre huertos 1 21.330 21.330 0.115 45
Entre individuos 158 472707 2.992 0.557 21.8
Dentro de huertos 160 300.500 1.878 1.878 73.7
Total 319 794.538 2.550 100

56 alelos en 13 loci (Feng et al., 2010); ademas, el resultado
aqui obtenido fue mayor al nimero total (45) de alelos de
cinco microsatélites que se reportaron en Pinus resinosa
Ait. (Boys et al,, 2005); sin embargo, el nimero total de
alelos que se reportaron para Pinus oocarpa Schiede ex
Schlechtendal, Pinus tecunumanii (Schw.) Equiluz et Perry,
y P patula (Dvorak et al, 2009) fue menor que el valor
para los mismos siete loci del presente estudio (136). La
diferencia en el numero total de alelos se puede deber al
numero vy distribucion de las poblaciones incluidas en el
muestreo de ambos estudios. Los clones en los huertos
semilleros soélo provinieron de dos poblaciones de P
patula, mientras que Dvorak et al. (2009) muestrearon tres
diferentes especies con un nimero mayor de poblaciones
(51 poblaciones de P oocarpa, 11 de P tecunumanii 'y seis
de P, patula) que se localizan en la mayor parte del drea de
distribucion natural de estas especies. El nimero total de
alelos también fue menor que el nimero que se encontré
(105 alelos) en 10 microsatélites de 24 clones de P radiata
(Devey et al., 2002).

El nimero encontrado de alelos por locus (A) es muestra
de una diversidad genética alta en P patula var. patula en
el presente estudio. Este estimador de diversidad genética
fue mayor que el nimero promedio de alelos por locus
(A = 8.5) que se encontré en 11 loci en cinco poblaciones
naturales de P, patula var. patula 'y muy superior al valor (A
= 4.55) que se encontré en una poblacién de P patula var.
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longipeduculata (Dvorak et al., 2009). La diferencia en el
numero de alelos promedio en ambos estudios se puede
deber a que diferentes individuos en diferentes poblaciones
se incluyeron en cada estudio, por lo que ambos
estudios para la misma especie se pueden considerar
complementarios; también, el nimero promedio de alelos
por locus en el presente estudio fue mayor que los valores
que se encontraron en P, resinosa (A = 9) y P radiata (A =
8.2) (Boys et al., 2005; Karhu et al., 2006).

Un numero alto de alelos en P patula en los huertos
semilleros asexuales es importante debido a que las
plantas que se produzcan a partir del germoplasma de
estos huertos tienen mayor probabilidad de adaptarse
a condiciones ambientales adversas que plantas que
tienen origen en huertos semilleros donde el nimero de
alelos es reducido; ademas, una diversidad genética alta
en los huertos semilleros asexuales es necesaria para
poder mantener individuos genéticamente sobresalientes
en generaciones avanzadas de seleccion sin disminuir el
potencial de adaptacion de la especie (White et al., 2007);
sin embargo, el nimero promedio de alelos por locus en la
presente investigacion fue menor al nimero promedio de A
=19.82 que se reportd en P oocarpa, una especie que tiene
una distribucién mayor, y de A = 11.36 de P tecunumanii
(Dvorak et al., 2009). El nimero promedio de alelos por
locus en la presente investigacion fue inferior al nimero
promedio de alelos por locus reportado por Rajora et al.



MENDEZ-NERI et al.

(2000) y Chhatre y Rojora (2014) para P strobus L. (A =
10.8y A=9.4).

Los valores de heterocigosidad observada (Ho) vy
heterocigosidad esperada (He) también mostraron un nivel
alto de diversidad genética en los dos huertos semilleros
estudiados. Estos valores fueron mayores que los
encontrados en cinco poblaciones naturales de P patula
var. patula (Ho = 0.475y He = 0.567) y en una poblacion de
P patula var. longipedenculata (Ho = 0.548 y He = 0.599)
(Dvorak et al., 2009). Los valores de Ho y He para P, patula
también fueron mayores que los valores encontrados en P
resinosa (Ho = 0.184 y He = 0.508) (Boys et al., 2005) y P
strobus (Ho = 0.525 y He = 0.608) (Chhatre y Rajora, 2014).

El valor de Ho para P, patula en el presente estudio fue
mayor que el encontrado en P, oocarpa (Ho = 0.545) y P
tecunumanii (Ho = 549) (Dvorak et al., 2009); no obstante,
Ho y He en los dos huertos semilleros fueron menores
que los valores Ho = 0.64 y He = 0.797 reportados para
poblaciones naturales de P patula en la Sierra Juéarez de
Oaxaca (Alfonso-Corrado et al., 2014); ademas, los valores
de He en P oocarpa y P tecunumanii fueron 0.711 y 0.646,
respectivamente (Dvorak et al., 2009). Karhu et al. (2006)
reportaron una He de 0.73 para P radiata y Thomas et
al. (1999) una He de 0.74 para P contorta Dougl. ex Loud.
Las diferencias de heterocigosidad entre los estudios
mencionados para P, patulay los resultados de la presente
investigacion pueden deberse al numero de arboles
incluidos en el estudio, ubicacion geografica, tamafio de
las poblaciones y numero de loci que se incluyeron en
cada estudio.

En una poblacion de produccion, como son los huertos
semilleros, es deseable tener valores bajos del indice de
fijacion para evitar efectos de depresién endogamica
como consecuencia del cruzamiento entre individuos
emparentados. El valor positivo del indice de fijacién (F)
indico una deficiencia de heterocigotos en ambos huertos
semilleros. El valor promedio de F para P patula en ambos
huertos fue inferior al valor F = 0.186 que reportd para la
misma especie Alfonso-Corrado et al. (2014). El valor de
F en el presente estudio también fue menor al valor que
se encontro utilizando microsatélites en poblaciones de P
strobus (F = 0.135) (Chhatre y Rajora, 2014) y Picea glauca
(Moench) Voss (F = 0.177) (Fageria y Rajora, 2013).

El valor del indice de fijacion total o indice de endogamia
(F,) fue bajo considerando ambos huertos semilleros.
Los valores de F varian entre -1y 1; valores positivos
indica deficiencia de heterocigotos mientras que valores
negativos significa un exceso de éstos (Hartl y Clark, 2007,
Wright, 1965). En los huertos semilleros se esperaria un
indice defijaciénigual a cero debido a quelos ortetos crecen
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a una distancia considerable, por lo que la probabilidad de
algun progenitor comun es baja. Los valores de F ; para los
loci NZPR5 y NZPR1078 expresaron los valores mayores
de endogamia, mientras que el valor de F_para el locus
PtTX2123, con valor negativo, registrd el menor nivel de
apareamiento entre individuos emparentados. El indice
de fijacion F . promedio en el presente estudio indico una
moderada deficiencia de individuos heterocigdticos en la
poblacion total (Wright, 1965). Deficiencias moderadas de
heterocigotos también se encontraron en otras coniferas
de polinizacion anemdfila y dispersién de semilla por el
viento como Picea glauca (F, = 0.201) (Fageria y Rajora,
2013), Pinus sylvestris L. (F,, =0.179 para arboles tolerantes
a contaminantes en el suelo y F = 0.057 para arboles no
tolerantes) (Chudzinska et al., 2016); asimismo, Boys et al.
(2005) encontraron una deficiencia alta de heterocigotos
(F,=0.643) en P, resinosa. Las deficiencias de individuos
heterocigotos se pueden deber a la endogamia, la seleccién
en contra de heterocigotos o al efecto de Wahlund; es
decir, una reduccién en la heterocigosidad causada por la
estructura de una subpoblacién (Thomas et al., 1999).

El valor de F . fue positivo tras considerar los siete loci, lo
cual indicé una deficiencia de individuos heterocigoticos
en ambos huertos semilleros de P patula. El valor de
F. para el locus NZPR1078 mostré el mayor valor de
endogamia, mientras que el valor de F para el locus
PtTX2123 expresod el valor menor de endogamia para
ambos huertos semilleros asexuales. El valor del F para
P patula en el presente estudio fue menor a los valores
promedio (F,=0.146 y F = 0.340) que Dvorak et al. (2009)
y Alfonso-Corrado et al. (2014) encontraron para la misma
especie. Otras coniferas como Picea glauca (F = 0.175) y
Pinus strobus (F = 0.139) (Chhatre y Rajora, 2014; Fageria
y Rajora, 2013) presentaron valores mayores de F . que el
obtenido para P, patula en la presente investigacion. Para
otras especies también se han encontrado valores altos
de F, como los valores reportados para P contorta 'y P,
resinosa con F = 0.360 y 0.504, respectivamente (Boys et
al., 2005; Thomas et al,, 1999), mientras que en especies
como P brutia Ten. el valor de F fue bajo (F,= 0.02)
(Lise et al., 2007), lo que indicd una deficiencia minima de
heterocigotos dentro de las poblaciones.

Elcoeficiente dediferenciacion (F,) fuebajoentre huertos
semilleros de P patula, con base en el analisis de varianza
molecular, con la mayoria de la diversidad genética entre
individuos dentro de los huertos semilleros. La mayor parte
de la diversidad genética dentro de poblaciones es comun
en la mayoria de las especies del género Pinus con amplia
distribucion (Ledig, 1998). El valor de F, para P, patula en el
presente estudio fue muy similar al valor F, = 0.025 que se
encontrd en cinco poblaciones de esta especie (Dvorak et
al. 2009), pero menor al de F, = 0.059 que Alfonso-Corrado
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et al. (2014) encontraron para la misma especie. En P
contorta (F, = 0.028), P. brutia (F;, = 0.07) y P strobus
(Fs, = 0.083) también se encontro diferenciacion baja entre
poblaciones, probablemente como consecuencia de un
flujo alto de genes y tamafio grande entre sus poblaciones
(Chhatre y Rajora, 2014, Lise et al., 2007, Thomas et al,
1999). Por otro lado, valores mayores (F, = 0.141 y F . =
0.16) se encontraron en poblaciones de P radiata (Karhu
etal., 2006; Vogl et al,, 2002). Bajo esta perspectiva, el nivel
bajo de diferenciacion genética que se encontrd entre los
huertos semilleros asexuales de P patula en la presente
investigacion podria indicar un flujo alto de alelos en el
pasado entre las poblaciones donde crecen los ortetos
gue originaron los rametos para establecer los huertos
semilleros; ésto es comun en poblaciones naturales de
especies vegetales con polinizacion libre (Slatkin, 1987).

CONCLUSIONES

Ladiversidad genética de los huertos semilleros de Pinus
patula fue alta, con deficiencia moderada de heterocigotos.
El huerto semillero del ejido Villa Cuauhtémoc tuvo un
nivel mayor de diversidad, aunque en La Selva se encontro
un ndmero mayor de alelos. La proporcion mayor de la
diversidad genética se ubicé dentro de los huertos, con
una diferenciacion genética baja entre éstos.
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