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Resumen
Los encinos desempeñan un importante papel ecológico, social y económico, no obstante, son escasos los estudios que evalúan el efecto 
de las actividades humanas sobre las poblaciones de especies del género Quercus. El objetivo de este trabajo fue evaluar la diversidad 
genética en poblaciones en sitios con aprovechamiento de leña para uso local y sitios de manejo forestal de Quercus crassifolia en Sierra 
Juárez, Oaxaca, para brindar información básica para la conservación y manejo de la especie. Se emplearon ocho microsatélites nucleares 
en 12 poblaciones (seis de aprovechamiento para uso local y seis sometidas a manejo forestal). Los resultados obtenidos indican que la 
especie presenta en promedio una moderada diversidad genética (He = 0.764 ± 0.014), sin diferencias significativa entre los sitios con uso 
local y manejo. Se encontró una baja diferenciación genética entre poblaciones (FST = 0.025 ± 0.047 y RST = 0.157 ± 0.135) debido a un 
flujo génico moderado (Nem =  6.7) que favorece la ausencia de loci bajo selección direccional. El aprovechamiento excesivo de indivi-
duos afecta la retención y regeneración de la especie, que a futuro puede incidir negativamente en la variación genética y en los procesos 
de diferenciación entre poblaciones. Este estudio aporta información esencial que será útil para la toma de decisiones en actividades de 
conservación y planes de manejo para Q. crassifolia en Sierra Juárez, Oaxaca.
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Abstract
Oaks play an important ecological, social and economic role; however, few studies evaluate the effect of human activities on population 
genetics of species in genus Quercus. The objective of this work was to evaluate the effect of forest management and local use on ge-
netic diversity of Quercus crassifolia. Eight nuclear microsatellites were used for 12 populations, covering six forest sites that had been 
managed and six sites of local use. The results indicate that the species has an average moderate genetic diversity (He = 0.764 ± 0.014), 
without signifitive differences between, sites with local use and forest management. We found a low genetic structure among population 
(FST = 0.025 ± 0.047 y RST = 0.157 ± 0.135), due to a moderate gene flow (Nem = 6.7), which is responsible for the absence of loci under 
directional selection. The excessive extraction of individuals affects the population viability and regeneration of the species, which in 
the future may have a negative effect on the genetic diversity and the processes of genetic differentiation among populations. This study 
provides essential information that will be useful for decision-making in conservation activities and management plans for Q. crassifolia 
in Sierra Juárez, Oaxaca.

Keyswords: genetic diversity, forest management, local use, Quercus.
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Introducción

México es un país rico en especies del género Quercus, 

con aproximadamente 164 especies, de ellas 109 endémi-

cas (Valencia-Avalos, 2004), distribuidas principalmente 

a lo largo de cadenas montañosas templadas y subhúme-

das y son, junto con el género Pinus, los árboles domi-

nantes del dosel en ecosistemas templados (Challenger, 

1998). Por lo anterior, se reconoce su importancia en 

México como: 1) especies ejes, en la preservación de la 

biodiversidad asociada, 2) formadores de suelos foresta-

les y reciclaje de nutrientes, 3) preservadores de mantos 

acuíferos in situ y a distancia y 4) reguladores del clima 

y captura de carbono (Challenger, 1998; Valencia-Áva-

los, 2004).

Asimismo, algunas especies tienen importancia 

comercial en México por la serie de productos que se 

obtienen de ellos como son carbón, corcho, taninos, colo-

rantes y ornamentales, para usarse como árboles de som-

bra, alimento de ganado y para la recreación de los 

humanos (Luna-José, Montalvo-Espinosa y Rendón- 

Aguilar, 2003). Sin embargo, a pesar de ser el segundo 

grupo forestal de México es un grupo relegado a un papel 

secundario por la industria forestal en comparación con 

las coníferas, usado principalmente para carbón y leña a 

nivel local (Flores-Velázquez, Fuentes-López, Quintanar-

Olguín y Tamarit-Urías, 2011; Alfonso-Corrado et al., 

2014).

Por lo anterior, en planes de manejo forestal en 

México, el encino es extraído ocasionando un alto e inútil 

desperdicio de este valioso recurso y un deterioro ecoló-

gico (Murillo-García, 2009) y probablemente genético en 

sus poblaciones y de las especies asociadas a corto y largo 

plazo. Por ejemplo, en la Sierra Juárez, Oaxaca, la explo-

tación forestal de los bosques se ha realizado por más de 

60 años; en el período de 1956 a 1980 los bosques estuvie-

ron concesionados a la compañía Fábricas de Papel Tuxte-

pec (FAPATUX), tiempo durante el cual se utilizó el 

Método Mexicano de Ordenación de Bosques Irregulares 

(MMOBI), que es de tipo selectivo, donde se aprovecha-

ban los mejores árboles, provocando una disminución de 

los diámetros medios (Sastre-Merino, 2008). 

Después de un arduo proceso legal y movimiento 

social, en 1981 las comunidades tomaron posesión de sus 

bosques y establecieron empresas comunales con la finali-

dad de aprovechar sus bosques mediante un plan de 

manejo forestal sostenible (Sánchez-García, 2011), al 

principio el método utilizado fue el MMOBI (Sastre-

Medina, 2008) y, posteriormente, optaron por el Método 

de Desarrollo Silvícola (MDS) donde se utilizaba la rege-

neración de árboles padre, con cortas intermedias tales 

como cortas de liberación y aclareos (Sánchez-García, 

2011).

A partir de 2003, el manejo silvícola consiste en rea-

lizar matarrasas con franjas alternas; en este tipo de tra-

tamiento, cada franja es aprovechada mediante cortas 

totales de árboles dejando franjas de bosque conservado, 

en un ciclo rotativo de 40 años, lo que permite la disper-

sión y distribución de semillas y su posterior regenera-

ción de forma natural (Svastre-Merino, 2008), brindando 

predominio a la incorporación y el reclutamiento de 

especies de pinos, eliminando los encinos en los aclareos 

o posteriormente en cortas (Murillo-García, 2009), cau-

sando un impacto desconocido en la mayoría de las 

poblaciones de especies de encinos de la región de Sierra 

Juárez, posiblemente en diversos aspectos críticos de su 

biología como la regeneración, dinámica poblacional y 

diversidad genética.

La diversidad genética en una especie de encino deter-

mina su viabilidad y potencial evolutivo, una baja diversi-

dad hace que una especie sea susceptibles a factores 

bióticos como depredadores, parásitos y enfermedades y 

abióticos como el cambio climático (Wehenkel y Sáenz-

Romero, 2012). Sin embargo, los estudios de diversidad 

genética en especies arbóreas son escasos en nuestro país; 

Wehenkel et al. (2016) indican que solamente se ha estu-

diado 1.2% de las especies de árboles (52 especies), de las 

cuales solo 15% corresponde a estudios realizados en 

encinos. La mayoría de los trabajos de genética de encinos 

se han enfocados principalmente a estudiar la filogenia 

(Cavender-Bares et al., 2015) y a analizar la diversidad 

genética con fines de conservación (Alfonso-Corrado et 

al., 2004; Pingarroni Martín del Campo, 2011; Alfonso-
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Corrado et al., 2014). Sin embargo, no existen trabajos 

que evalúen el efecto del manejo forestal y uso local en 

una especie de encino en México.

Objetivos

Evaluar la diversidad y estructura genética de Quercus 

crassifolia usando microsatélites nucleares en sitios con 

aprovechamiento de leña para uso local y en sitios bajo 

manejo forestal en Sierra Juárez, Oaxaca, que sirvan para 

proponer estrategias de conservación y manejo in situ 

para la especie.

Materiales y Métodos

Sitio de Estudio

Este estudio se realizó en los bosques templados de la 

Sierra Juárez, Oaxaca. Esta se localiza en las coordena-

das 17° 19’ de latitud Norte y 96° 29’ de longitud Oeste, 

en la microcuenca Río Grande del Distrito de Ixtlán de 

Juárez (Fig. 1). El clima que predomina en la región de 

estudio es el templado subhúmedo (Cw); tiene una preci-

pitación media anual de 1173 mm ± 139 mm y una tem-

peratura media anual de 18.6 °C ± 0.4 °C. El relieve del 

Figura 1. Sitios de estudio de Quercus crassifolia en Sierra Juárez, Oaxaca.
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terreno es pronunciado y predominan pendientes de 12° 

a 30º (Sánchez-García, 2011).

Especie de estudio

Quercus crassifolia Humb. & Bonpl. es un árbol de 3 m 

hasta 15 m de altura, en algunas ocasiones hasta 30 m; 

tronco con un diámetro de hasta 1 m. Las hojas maduras 

tienen de 5 cm a 22 cm de largo por 2.5 cm a 14 cm de 

ancho. El fruto es anual o bianual, generalmente solitario o 

por pares. Su reproducción es sexual (plántulas), sin 

embargo cuando es cortado tiene la capacidad de rebrotar 

a partir de tocones (reproducción vegetativa). En México se 

distribuye en los estados de Chihuahua, Distrito Federal, 

Durango, Zacatecas, Chiapas, Guerrero, Hidalgo, Jalisco, 

Estado de México, Michoacán, Oaxaca, Aguascalientes, 

Puebla, Guanajuato, Querétaro, San Luis Potosí, Tlaxcala 

y Veracruz y llega hasta Guatemala (Mora-Jarvio, 2006).

Elección de sitios y recolecta de muestras

De enero a agosto de 2013 se recolectaron muestras (de 15 

a 20 individuos por sitio) de tejido foliar fresco de 12 pobla-

ciones de Quercus crassifolia. Seis poblaciones fueron loca-

lizadas en sitios con manejo forestal (práctica de raleo o 

aclareos continuos del encino): método de desarrollo silví-

cola, Ixtlán de Juárez (M); matarrasa 1, Ixtlán de Juárez 

(M1); matarrasa 2, Ixtlán de Juárez (M2); matarrasa 3, Ixt-

lán de Juárez (M3); Cerro Pelón, Santiago Comaltepec (CP) 

y Kilómetro 121, San Juan Atepec (KM). Además de seis 

sitios con aprovechamiento de uso local (corte de los árbo-

les desde la base del tronco para leña o carbón): La Resi-

nera, Santa Catarina Ixtepeji (R); El vivero, Ixtlán de Juárez 

(EV); Santa María Jaltianguis (J); Puente Roto, Santa Cata-

rina Ixtepeji (PR); Truchas, Santa Catarina Ixtepeji (T) y 

Ecoturixtlán, Ixtlán de Juárez (EC) (Fig. 1). La distancia 

promedio de separación entre las poblaciones de aprove-

chamiento para uso local fue de 12.60 km y de 5.8 km para 

las poblaciones con manejo forestal.

Análisis genéticos 

Se extrajo ADN de hojas jóvenes de 223 individuos 

siguiendo el protocolo DNeasy Plant Minikit QIAGEN. 

La calidad y la cantidad del ADN se visualizaron en geles 

de agarosa al 1.0 %. Se utilizaron para el análisis nueve 

microsatélites nucleares (neutrales) desarrollados por 

Aldrich, Micher, Sun y Romero-Severson, (2002) quru-

GA-1F02, quru-GA-1F05, quruGA-1F07, quru-GA-

0C11, quru-GA-0M04, quru-GA-0M05, quru-GA-0M07 

y dos (ssrQpZAG110 y ssrQpZAG15) diseñados por 

Steinkellner et al. (1997) para Q. petraea.

La reacción de amplificación utilizada contiene un 

volumen de 25 μl de 1x buffer InvitrogenTM (200 mM 

Tris–HCl (pH=8,4) y 500 mM de KCl), 2 mM de MgCl2 

(InvitrogenTM), 12.8 μl de agua purificada (InvitrogenTM) 

10 ng de ADN de cada muestra; 25 μM de cada dATP, 

dGTP, dCTP y dTTP de Pharmacia, 10 mM de Oligonu-

cleótido (primer F), 10 mM de Oligonucleótido (primer R) 

(InvitrogenTM) y 1U de Taq DNA polimerasa (Invitro-

genTM). La amplificación se realizó con el termociclador 

Mycycler Thermal Cycler–BIORAD (2012) y el programa 

de PCR consistió de una pre-naturalización a 94 °C durante 

tres minutos, seguida de 45 ciclos para la etapa de naturali-

zación a 94 °C por 10 segundos. Se utilizó una temperatura 

(°C) variable y específica para cada microsatélite: 50 °C 

para quru-GA-1F02 y ssrQpZAG15; 53 °C para quru-GA-

0C11, quru-GA-1F05 y quru-GA-0M05; 55 °C para quru-

GA-0M07 y quru-GA-1F07 y 56 °C para quru-GA-0M04) 

durante 10 segundos (etapa de alineamiento), 72 °C por 10 

segundos (etapa de extensión) por 30 ciclos y por último 

una extensión final a 72 °C por cinco minutos.

Los productos de PCR obtenidos se visualizaron en 

geles de agarosa a 1.2% a 110 volts durante 45 minutos y 

se tiñeron con bromuro de etidio, para luego visualizarlos 

con luz ultravioleta. Los productos amplificados se diluye-

ron con base en la relación de volumen a volumen (v/v), 

1/10 v/v o 1/25 v/v según la calidad del producto de PCR, 

se mezcló 1 μl de la dilución del producto amplificado; 

9.75 μl de HiDi Formamida y 0.25 μl ROX-500. Esta 

mezcla se analizó en un equipo 3100 Genetic Analyzer 

ABIPRISM de Applied Biosystem por el método de análi-

sis de fragmentos.

 Una vez obtenidos los electroferogramas, se identi-

ficó el tamaño de cada uno de los fragmentos mediante el 
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programa Genescan Analyzer 3.7 de Applied Biosystems. 

Posteriormente, se procedió a identificar los genotipos de 

cada uno de los individuos. Con los genotipos obtenidos 

se construyó una matriz de datos para el análisis estadís-

tico. Los datos obtenidos fueron, en primer lugar, analiza-

dos con el programa MicroChecker v2.2.3 (van 

Oosterhout, Hutchinson, Willis y Shipley, 2004) con la 

finalidad de detectar alelos nulos. En este análisis se des-

cartó el primer ssrQpZAG15, debido al que el porcentaje 

de alelos nulos fue mayor a 10%.

Análisis estadísticos de datos genéticos

Por medio del programa GenAlEx v. 6.501 (Peakall y 

Smouse, 2012) se determinó el número de alelos observa-

dos (Ao), exclusivos (privados) (Ae) por sitio y alelos tota-

les de los sitios (At). Mediante una prueba de chi-cuadrada 

(χ2) (Zar, 1984), se analizó si existían diferencias signifi-

cativas entre alelos Ao y Ae. 

Se obtuvieron los parámetros de diversidad genética: 

heterocigosis observada Ho, heterocigosis esperada (He) y 

heterocigosis de todos los sitios (Ht) (Hedrick, 2011) y, 

mediante la prueba de χ2 (Zar, 1984), se verificó si la pro-

porción de heterocigotos se encontraban en equilibrio de 

Hardy y Weinberg, por cada sitio y el total de muestreo 

analizado. Además, se analizó con una χ2 (Zar, 1984) si 

existían diferencias significativas entre heterocigosis 

observada (Ho) y heterocigosis esperada (He) en sitios con 

uso local y sitios manejados. Posterior a esto, se utilizó el 

programa ARLEQUIN v.3.5.1 (Excoffier, Laval ySchnei-

der, 2005), para verificar desequilibro de ligamiento entre 

loci utilizados.

La estructura genética se evaluó con los estadísticos F 

de Wright (1951), que incluyen el índice de fijación o endo-

gamia de los individuos con respecto a la población total 

(FIT), el índice de fijación o endogamia de los individuos 

dentro de cada una de las poblaciones (FIS) y el índice de 

fijación o endogamia de los individuos que ocurre entre las 

poblaciones (FST), el cual es una medida de la diferencia-

ción genética entre las poblaciones. Se estimó además, el 

índice RST, un cálculo de diferenciación complementario 

al índice FST, que supone un modelo de mutación por 

pasos (Slatkin, 1995) y que expresa con mayor precisión el 

patrón de mutación de los microsatélites (Ballaoux y 

Lugon-Moulin, 2002). Estos estadísticos y sus respectivas 

probabilidades se obtuvieron con el programa ARLE-

QUIN 3.5.1.2 (Excoffier et al., 2005). Posterior al calculó 

de los índices FST y RST, se estimó el flujo génico, número 

de migrantes entre poblaciones con el estadístico Nem de 

acuerdo con Crow y Aoki (1984). Debido a la naturaleza 

neutral de los microsatélites también se estimó la repre-

sentatividad de la diversidad genética de cada sitio de 

muestreo mediante la estimación del índice de diferencia-

ción genética de Gregorius Dj (Gregorius, 1984) y el nivel 

medio de diferenciación entre los sitios de muestreo con el 

índice de diferenciación subpoblacional (δ) (Gregorius y 

Roberds, 1986), donde se utilizó el nivel de acervo gené-

tico (los elementos genéticos corresponden a todos los ale-

los) para caracterizar a cada sitio analizado. Para los 

análisis se utilizó el programa GSED versión 3.0 (Gillet, 

2010).

Las diferencias de las frecuencias alélicas entre pobla-

ciones se utilizaron para la detección de loci bajo selección 

natural usando el software BayeScan versión 2.1 (Foll y 

Gaggiotti, 2008). El método ejecutado por BayeScan uti-

liza un modelo de regresión logística de Dirichlet y aplica 

algoritmos de cadena de Markov de salto reversible Monte 

Carlo para producir distribuciones posteriores de los 

parámetros de interés y puede ser utilizado para escena-

rios que se desvían del modelo de islas. Este análisis se 

realizó en las 12 poblaciones y se basó en las diferentes 

probabilidades de información previa 1:10 del modelo 

neutral, que incluyó 20 pruebas piloto que consistieron de 

5000 iteraciones de salida, un tamaño del intervalo de 

dilución de 10, 50000 quemaduras adicionales y un valor 

beta conocido (FIS= 0.03) como sugiere el manual (Foll, 

2012). Valores alfa positivos a una probabilidad de 0.95 

permitieron distinguir locus específicos bajo selección 

direccional, mientras que los valores alfa negativos se uti-

lizaron para inferir locus bajo selección balanceadora 

(Foll, 2012).

Finalmente, para la comprensión de las relaciones 

geográficas e interrelaciones genéticas entre los sitios con 
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manejo histórico y uso local, se aplicó un Análisis de 

Coordenadas Principales (PCoA por sus siglas en inglés), 

basado en la matriz de correlación resultante de las dis-

tancias genéticas de los individuos, con el programa 

GenAlex (Genetic Analysis in Excel) versión 6.2 (Peakall 

y Smouse, 2012). Además se aplicó un análisis multiva-

riado entre frecuencia genotípica de cada población y 

variables abióticas (climáticas y fisiográficas) con la finali-

dad de encontrar correlación entre ambos tipos de varia-

bles. De cada sitio se obtuvieron cuatro variables 

fisiográficas: latitud (X), longitud (Y), altitud (ALT) y 

pendiente (%P), así como nueve variables climáticas obte-

nidas de la base de datos WorldClim (http://www.world-

clim.org, Hijmans, Cameron, Parra, Jones y Jarvis, 2005), 

debido a que el municipio carece de datos climáticos: 1) 

temperatura máxima del cuartil frío (C1), 2) temperatura 

máxima promedio, 3) temperatura media anual (C3), 4) 

desviación estándar de la temperatura (C4), 5) tempera-

tura mínima promedio (C5), 6) precipitación máxima 

promedio (C6), 7) precipitación mínima promedio (C7), 

precipitación máxima del cuartil de secas (C8) y altitud 

(C9). Para dicho análisis se usó el software XLSTAT ver-

sión 2014.3.02 (Fahmy, 2014).

Resultados

En ocho loci polimórficos se obtuvo un total de 211 ale-

los en los 12 sitios estudiados y un promedio total de 

26.38 ± 5.68 alelos por locus. Además, se encontró un 

promedio total de 10.30 ± 0.30 de alelos observados y 

una baja frecuencia de alelos exclusivos (0.60 ± 0.36). 

No obstante, el número promedio de alelos observados 

(No) y promedio de alelos exclusivos (Ne) no mostraron 

diferencias significativas entre sitios de uso local y 

manejo forestal (Tabla 1).

Tabla 1. Diversidad genética de los sitios de aprovechamiento para uso local (US) y manejo forestal (MF) de Quercus crassifolia en 

Sierra Juárez, Oaxaca.

Sitio N
o

N
e

H
o

H
e

F

Puente Roto (PR) 78 0.88 0.779 ± 0.244 0.768 ± 0.175 ns

Truchas (T) 103 1.5 0.773 ± 0.191 0.811 ± 0.115 ns

Jaltianguis (J) 82 0.75 0.729 ± 0.165 0.776 ± 0.106 ns

La Resinera (R) 71 0.25 0.592 ± 0.121 0.778 ± 0.135 *

El Vivero (EV) 80 0.63 0.756 ± 0.156 0.798 ± 0.098 ns

Ecoturixtlán (EC) 82 0.63 0.787 ± 0.124 0.751 ± 0.136 ns

Promedio US 10.33 ± 1.34 0.81 ± 0.12 0.737 ± 0.107 0.780 ± 0.111 ns

Cerro Pelón (CP) 82 0.50 0.719 ± 0.200 0.778 ± 0.138 ns

Km 121 (KM) 74 0.13 0.649 ± 0.264 0.716 ± 0.176 ns

MDS (M) 86 0.63 0.813 ± 0.131 0.809 ± 0.108 ns

Matarrasa 1 (M1) 83 0.50 0.660 ± 0.180 0.771 ± 0.167 ns

Matarrasa 2 (M2) 79 0.75 0.791 ± 0.121 0.752 ± 0.123 ns

Matarrasa 3 (M3) 89 0.38 0.690 ± 0.222 0.783 ± 0.161 ns

Promedio MF 10.27 ± 0.66 0.48 ± 0.21 0.720 ± 0.164 0.768 ± 0.134 ns

Total (H
T
) 10.30 ± 1.01 0.60 ± 0.36 0.728 ± 0.135 0.774 ± 0.121 ns

No = número de alelos observados; Ne = número efectivo de alelos; Np = número de alelos exclusivos; H
o 
= Heterocigocidad observada; H

e 
= Heterocigocidad esperada y 

H
T 
= Heterocigocidad total. En paréntesis están las desviaciones estándares. EHW = Equilibrio de Hardy y Weinberg. El número de asteriscos indica desviación del equilibrio 

según su grado de signicancia.* P ≤ 0.05; **P ≤ 0.01; ***P ≤ 0.001.



Madera y Bosques         vol. 23, núm. 2: 85-98        Verano 2017

91

La heterocigosis total para Q. crassifolia tuvo un 

valor de Ht = 0.774 ± 0.121. El promedio de heterocigosis 

observada (Ho = 0.737 ± 0.107) y heterocigosis esperada 

(He = 0.78 ± 0.111) para los sitios de extracción de uso 

local y los sitios de manejo forestal (Ho = 0.72 ± 0.164; He 

= 0.768 ± 0.134), fueron muy similares y no se encontra-

ron diferencias significativas entre los sitios. El sitio M 

mostró la mayor diversidad genética (He = 0.81 ±0.108) en 

comparación con el sitio KM que obtuvo la menor diversi-

dad genética (He = 0.72 ± 0.18) como sitios de manejo 

forestal. Asimismo, para los sitios de uso local, el sitio T 

fue el que mostró mayor diversidad genética (He = 0.81 ± 

0.12) y el valor más bajo se encontró en el sitio EC (He = 

0.75 ± 0.14). Por otra parte, no se encontró ligamiento 

entre loci; los sitios analizados de Q. crassifolia se encuen-

tran en las proporciones esperadas si los apareamientos 

son al azar, es decir en equilibrio de Hardy-Weinberg, con 

excepción de La Resinera (Tabla 1). De manera similar, el 

estadístico FIS se encontró en equilibrio de Hardy-Wein-

berg, ya que el valor promedio obtenido en los sitios de 

uso local, de manejo forestal y total de las poblaciones fue 

positivo y cercano a cero (0.196, 0.18 y 0.077, respectiva-

mente).

Con base en los índices de diferenciación genética 

(FST y RST) entre las poblaciones, se encontró que menos de 

16% de la diversidad genética de la especie, está distri-

buida entre las poblaciones. Todos los sitios analizados de 

Q. crassifolia presentaron en promedio bajos índices de 

diferenciación, es decir, los sitios con aprovechamiento 

para uso local (FST = 0.030 ± 0.008 y RST = 0.055 ± 0.044), 

con manejo forestal (FST = 0.019 ± 0.007 y RST = 0.158 ± 

0.135) y el promedio total de todos los sitios (FST = 0.025 

± 0.047 y RST = 0.157 ± 0.135). Por otra parte, la diferen-

cia entre la composición genética y el complemento de 

cada sitio examinado mostró que los niveles de diferencia-

ción genética reflejados por los valores de Dj y de δ fue 

mayor a nivel de sitios de manejo forestal (Fig. 2). En este 

análisis se encontró que las poblaciones R y M fueron las 

que presentaron la mayor diferenciación genética a nivel 

de uso local y manejo forestal y, de manera general, fue-

ron las poblaciones ubicadas en los extremos sur (R) y 

norte (CP) las que mostraron la mayor diferenciación con 

el resto de los sitios analizados (Fig. 2). El valor de diferen-

ciación (δ) promedio para los sitios de uso local, manejo 

forestal y promedio total fue de 0.329, 0.363 y 0.354, res-

pectivamente, lo que significa que los sitios analizados 

comparten, debido al flujo génico, más de 60% de sus 

variantes alélicas.

El flujo génico (Nem) obtenido con el índice de dife-

renciación FST entre las poblaciones de manejo forestal 

Figura 2. Representación de diferenciación genética a nivel de acervo génico (Dj y δ) en los sitios bajo aprovechamiento de uso local: 

(a), manejo forestal (b) y total (c).

El radio de cada porción es proporcional a los niveles de diferenciación de los sitios analizados (Dj). El radio del círculo es proporcional al promedio de diferenciación δ. 
Porciones con diferente color representan la contribución del sitio a la diferenciación total. Ver la figura 1 para la descripción de los sitios.
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(Nem = 9.2) resultó ser más elevado que para las poblacio-

nes sometidas a uso local (Nem = 5.4) y al promedio obte-

nido de las 12 poblaciones (Nem = 6.7). No obstante, el 

número de migrantes por generación (Nem) proveniente 

del índice RST fue similar entre los sitios y población total 

(1.918, 1.910 y 1.917, respectivamente).

El análisis de coordenadas principales (PCoA) 

expresó 80% de la varianza acumulada, donde el primer 

componente explicó 35.67% de la variación total, en 

tanto que el segundo y tercer componente explicaron 

23.94% y 19.95%, respectivamente. Este análisis mostró 

tendencias de agrupar individuos del mismo sitio de mues-

treo y un agrupamiento predominante de los individuos 

procedentes de poblaciones bajo manejo forestal en los 

cuadrantes superior e inferior izquierdo (Fig. 3). Los indi-

viduos de poblaciones bajo aprovechamiento de uso local 

se ubicaron en todos los ejes, con excepción de EC y R que 

predominaron en el cuadrante inferior izquierdo y dere-

cho, respectivamente.
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Figura 3. Análisis de coordenadas principales utilizando las distancias genéticas de los individuos de Quercus crassifolia.

Ver la figura 1 para la descripción de los sitios.

Las diferencias de las frecuencias alélicas entre pobla-

ciones a través del método bayesiano mostró únicamente 

la presencia de un locus 8 (ssrQpZAG15, 13%) bajo selec-

ción direccional o selección natural purificadora con una 

significancia inferior a 95% (α = 0.006, p > 0.066) y un 

valor promedio de FST = 0.07. Finalmente, el análisis de 

correspondencia canónica (ACC) realizado con los genoti-

pos de los individuos de cada sitio indicó que la mayor 

parte del peso se da en el primer eje (54.6%) y en conjunto 

con el segundo eje se tiene 74.3% de la inercia. Estos valo-

res indican que el análisis dimensional es un buen predic-

tor de las relaciones entre condiciones ambientales, alelos 

y sitios. El ACC indicó que los alelos encontrados en locus 

específicos muestran asociaciones positivas y negativas 

significativas con variables climáticas y con la altitud (Fig. 

4). Por ejemplo, temperatura máxima promedio (C3) y la 

precipitación mínima (C7) influyen de manera significa-

tiva en la presencia de alelos del locus SS110 de los sitios 

La Resinera y Ecoturixtlán.

Figura 4. Análisis de correspondencia canónica para Quercus crassifolia en la Sierra Juárez y su asociación con variables ambientales 

sobre la presencia/ausencia de alelos por sitios.

La distancia al centro de la variable describe la importancia relativa de cada variable analizada y el punto de ubicación indica la correlación entre variable. Ver figura 1 para 
la descripción de los sitios.
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precipitación mínima (C7) influyen de manera significa-
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Figura 4. Análisis de correspondencia canónica para Quercus crassifolia en la Sierra Juárez y su asociación con variables ambientales 

sobre la presencia/ausencia de alelos por sitios.

La distancia al centro de la variable describe la importancia relativa de cada variable analizada y el punto de ubicación indica la correlación entre variable. Ver figura 1 para 
la descripción de los sitios.

Discusión

La diversidad alélica total observada a través de los mar-

cadores utilizados en general en las poblaciones de Q. 

crassifolia fue alta comparada con estudios de encinos que 

han estado sujetos a manejo forestal como Q. petraea (No 

= 54; He = 0.86) (Dostálek, Frantik y Lukásová, 2011), o 

especies bajo manejo silvicultural actual, como Q. rubra 

en zonas manejadas (No = 31; He = 0.797) y no manejadas 

(No = 29; He = 0.75) de Estados Unidos (Lien-Riehl y 

Galling, 2014). Los resultados encontrados en poblacio-

nes de sitios manejadas de Q. crassifolia y con uso local, 

fueron altos; sin embargo, se debe considerar estos valores 

con precaución pues no existe un marco de comparación 

amplio de este tipo de estudios. 

Los resultados encontrados mostraron que el impacto 

en la diversidad genética de la especie en Sierra Juárez 

durante la segunda mitad del siglo XX y los primeros años 

del siglo XXI, debido a las actividades forestales no 

declinó a grado de la diversidad genética a Q. crassifolia a 

pesar de la constante extracción en las parcelas donde se 

maneja el pino y su uso para carbón y leña local. En este 

contexto, los disturbios antrópicos de los últimos 60 años 

no han sido suficientes para mermar la diversidad genética 

de esta especie, que ha logrado mantener niveles modera-
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dos a altos de diversidad genética en sus poblaciones. Esto 

concuerda con lo que sugieren Dvorak et al. (2009) y 

Alfonso-Corrado et al. (2014) respecto a que la degrada-

ción genética ocurre a lo largo de varias décadas, a dife-

rencia de la degradación ecológica, que es inmediata ante 

la extracción de individuos y /o fragmentación del hábitat. 

Por lo anterior, la resiliencia y el mantenimiento de la 

diversidad genética a través del tiempo tanto en sitios 

sometidos a manejo forestal como en sitios con uso local 

de este encino, puede ser explicada en parte por la historia 

de vida común al género. Entre las características que 

podrían amortiguar la pérdida de diversidad genética 

están: 1) vida muy larga (Alfonso-Corrado, Clark-Tapia y 

Mendoza, 2007), 2) abundancia de individuos en las 

poblaciones, 3) sistema de polinización por viento y auto-

incompatibilidad en el sistema reproductor (Fernández-

M. y Sork, 2007) y 4) regeneración vía sexual y propagación 

vegetativa (Alfonso-Corrado et al., 2004; Fernández-M y 

Sork, 2007). La propagación sexual ha permitido que la 

especie colonice claros, en la región aportando nuevos 

reclutas y diversidad genética a las poblaciones (vía semi-

lla), mientras que la propagación vegetativa ha permitido 

que, al ser aprovechados los individuos adultos, rebroten y 

con esto, el genotipo puede ser retenido en la población. 

Esta situación es frecuente en sitios con aprovechamiento 

local, donde los individuos son retenidos y se permite su 

rebrote para futuro aprovechamiento, sin embargo en 

sitios con manejo forestal no todos los individuos son rete-

nidos, ya que se prioriza a las especies comerciales del 

género Pinus con prácticas de raleo o aclareo continuo de 

encino y donde solamente los individuos con mayor capa-

cidad de rebrote persisten. Ambas estrategias pueden tener 

implicaciones genéticas a futuro. 

Un efecto negativo de estas prácticas puede expre-

sarse en el número de alelos, debido a que poblaciones 

sujetas a procesos de extracción de individuos sufren una 

disminución en la cantidad de alelos (Alfonso-Corrado et 

al., 2014). De manera natural, en poblaciones de reciente 

colonización, se espera que el número de alelos disminuya 

debido a un efecto fundador, cuello de botella o deriva 

génica posterior a la colonización (Charlesworth et al., 

1997). A pesar que las poblaciones analizadas de Q. cras-

sifolia no muestran en las frecuencias alélicas evidencia de 

deriva génica, La Resinera (72) y KM121 (74) serían con-

sideradas poblaciones de reciente colonización al mostrar 

menor cantidad de alelos (Rosas-Osorio et al., 2010). 

Ambas poblaciones tienen una larga historia de aprove-

chamiento, ya sea por uso local o manejo forestal, donde 

solamente los individuos con mayor capacidad de rebrote 

regeneran sus poblaciones. En este estudio se sugiere que 

el efecto fundador o cuello de botella inducido por el apro-

vechamiento puede ser responsable de la menor variación 

genética en estas poblaciones. Aun cuando, Zheng et al. 

(2005) sugieren que en poblaciones sometidas a una 

extracción constante de individuos se genera una leve pér-

dida alélica en las poblaciones de Quercus tiaoloshanica, 

es necesario continuar investigando los efectos de la capa-

cidad de permanencia de los genotipos vía rebrote, así 

como el efecto continúo de la corta de los individuos en su 

reproducción sexual.

Un segundo efecto derivado del aprovechamiento 

puede presentarse en la diferenciación genética entre 

poblaciones. No obstante que las poblaciones de Q. cras-

sifolia muestran un moderado flujo génico y baja diferen-

ciación genética, además de una ausencia de deficiencia de 

homocigotos y de endogamia, efecto de diversos factores 

entre los que se destacan: 1) un tamaño efectivo grande de 

la población (Craft y Ashley, 2007), 2) un sistema de 

entrecruzamiento autoincompatible (Grivet, Sork, Wesfal 

y Davis, 2008), 3) flujo de genes entre las poblaciones 

debido a la polinización por viento en el género Quercus 

(Lien-Riehl y Galling, 2014) y 4) que las poblaciones están 

cercanas entre si geográficamente. Los resultados indican 

que las poblaciones manejadas muestran una tendencia a 

agruparse y la población R, bajo uso local histórico, mos-

tró una tendencia a diferenciarse. Las barreras geográficas 

son comunes en la región, sin embargo la distancia geo-

gráfica es muy corta entre poblaciones para evitar el flujo 

génico. Se sugiere que el aprovechamiento, aclareo o 

extracción de individuos de manera continua, además de 

favorecer a individuos con capacidad de rebrote, impiden 

que los árboles alcancen una edad reproductiva y no pre-
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senten intercambio genético alto vía polen. Independiente-

mente de la incertidumbre que aún queda de los valores de 

diversidad y diferenciación obtenidos en este estudio, 

estos constituyen un acercamiento a la genética de la espe-

cie. Futuros estudios que involucren la modelación del 

movimiento del polen por viento y barreras geográficas, 

como el modelo desarrollado por Grivet et al. (2008) o 

análisis de estructura por métodos de asignación bayesia-

nos para observar la distribución de los grupos genéticos 

a través del tiempo (Foll et al., 2008) podrían brindar un 

escenario de los procesos evolutivos vinculados con el 

aprovechamiento en esta región.

Por otra parte, diversos estudios en encinos asocian 

la existencias de genotipos adaptados localmente a varia-

bles climáticas, topográficas y/o edáficas (Rubio de Casas 

et al., 2009; Sork et al., 2010). A pesar de que los marca-

dores neutrales - como los microsatélites - no pueden uti-

lizarse para analizar las interacciones entre factores 

ambientales y genéticos que determinan la adaptación, la 

acumulación de pequeños efectos a través de loci ligados 

puede ser detectada en el genotipo total, debido a la selec-

ción, el flujo génico o la deriva génica. Lo anterior permite 

estimar las diferencias genéticas entre poblaciones asocia-

das a efectos climáticos (Sork et al., 2010). En este estu-

dio, no se encontró evidencia de genotipos adaptados a 

nivel local, sin embargo a nivel regional los resultados 

sugieren la presencia de alelos encontrados en locus espe-

cíficos asociados a variables climáticas (temperatura y 

precipitación) y de altitud. Esto concuerda con lo regis-

trado por Rubio de Casas et al. (2009), para Q. coccifera 

L., quienes encontraron fenotipos y genotipos adaptados a 

diversos tipos de suelo y factores climáticos a lo largo de 

toda su superficie de distribución en España. El mismo 

fenómeno fue encontrado por Sork et al. (2010) para 

variables climáticas en Q. lobata. En el presente estudio, 

la presencia de genotipos regionales puede estar asociada 

al moderado flujo génico encontrado a nivel regional y a la 

ausencia significativa de selección direccional. Autores 

como Alfonso-Corrado et al. (2004) y Foll et al. (2008) 

sugieren que uno o pocos migrantes aportan el nivel sufi-

ciente de diversidad genética, lo cual puede originar una 

baja diferenciación genética entre poblaciones y la ausen-

cia de locus bajo selección direccional. Este análisis preli-

minar, abre las puertas a nuevas interrogantes, 

particularmente la asociación de genes relacionados con 

funciones biológicas importantes ante el cambio climático 

(e.g. Seifert, Vornam y Finkeldey, 2012), esenciales para 

analizar y localizar genes que están bajo selección y que 

conducen a la adaptación de genotipos locales no solo 

ante el cambio climático, sino también a factores bióticos. 

Conclusiones

Los resultados de este estudio muestran que las poblacio-

nes de Q. crassifolia de uso local y forestal son genética-

mente viables y que no se encuentran amenazadas en el 

presente, por lo menos desde una perspectiva genética. Se 

sugiere que las poblaciones presentan una resiliencia gené-

tica moderada como consecuencia de las estrategias de 

historia de vida, principalmente en los procesos de regene-

ración de la especie (plántulas y vía rebrote). A pesar de 

esto, en la población la Resinera se puede observar un 

efecto a nivel genético con respecto al resto de los sitios 

analizados (e.g. menor variación genética, pérdida de ale-

los, y mayor diferenciación), así como un agrupamiento 

genético entre poblaciones manejadas, que puede incre-

mentarse si se continúan las prácticas de aprovechamiento 

como se realizan en la actualidad. Por lo anterior, a partir 

de este estudio, se sugiere que en las prácticas de corta y 

aclareos de encino, se retengan individuos de diámetros 

grandes y medianos, con el fin de tener diferentes cohortes 

procedentes de distintos individuos y con ello fomentar la 

reproducción vía sexual que enriquecerá la diversidad 

genética e intercambio genético entre las poblaciones. En 

áreas de manejo forestal se recomienda, además, dismi-

nuir el tamaño de las matarrasas o, en su caso, dejar fran-

jas intermedias de vegetación que retengan otras especies, 

entre ellas encinos, que impulsen un manejo forestal sus-

tentable con la biodiversidad.
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