
FILOGEOGRAFIA Y PATRONES DE VARIACIÓN DEL ADN DE CLOROPLASTO 
DE TRES ESPECIES DE ROBLES ROJOS (QUERCUS SPP.: FAGACEAE) EN 

MÉXICO 

                                                                                                               
Natalia Trujillo-Arias      Antonio González-Rodríguez   

 

 

RESUMEN 
 

 Quercus es uno de los grupos de árboles más diversos con cerca de 500 especies, de las 

cuales aproximadamente 150 se encuentran distribuidas en México. Es común encontrar 

comunidades con varias especies intermezcladas de robles, lo cual genera sucesos de 

hibridación entre diferentes especies. En este estudio se evaluó el complejo formado por 

Q.hypoleucoides, Q.scytophylla y Q.sideroxyla, las cuales presentan sobreposición en 

algunos de sus sitios de distribución y periodos de floración similares. En total, se 

analizaron 204 individuos pertenecientes a 34 poblaciones distribuidas desde el norte hasta 

el sur de México, utilizando 4 loci microsatélites de cloroplasto. A partir de estos datos se 

determinaron 27 haplotipos de los cuales 2 se comparten entre las tres especies, 3 entre Q. 

hypoleucoides y Q. sideroxyla y 6 entre Q. scytophylla y Q.sideroxyla. Los índices de 

diversidad genética encontrados para las poblaciones ubicadas en las zonas de contacto son 

más altos que los encontrados en aquellas poblaciones consideradas puras y que se 

encuentran a los extremos de la distribución de cada especie. Este hecho podría estar 

indicando que el proceso de hibridación e introgresión entre esas especies incrementa la 

variación genética dentro de esas poblaciones. Sin embargo, a pesar de existir captura de 

cloroplasto, se observó a través del AMOVA e índice de fijación RST una alta diferenciación 

genética entre esas especies, lo cual se ve soportado también por un dendograma generado 

a partir del método de UPGMA en el cual se observaron tres agrupaciones correspondientes 

a las especies bajo estudio. Los grupos definidos presentan relación con las áreas 

geográficas donde se encuentran distribuidas las poblaciones, lo cual probablemente indica 

que la dirección de los cambios está influenciada por la ubicación geográfica de la zona 

híbrida. Por último, a partir del programa BARRIERS se encontraron cinco barreras 

geográficas y genéticas en la distribución de las tres especies, las cuales al parecer están 

relacionadas con algunas características climáticas y geográficas correspondientes a cada 

sistema montañoso.   
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INTRODUCCIÓN 
 

El género Quercus (Fagaceae) es uno de los grupos de árboles de zonas templadas 

más diversos, con más de 500 especies distribuidas en todo el mundo (Nixon, 1993). En 

particular, uno de los centros de diversificación de este género es México, el cual incluye 

entre 135 y 150 especies, distribuidas en tres secciones: Quercus (encinos blancos) con 81 



especies, Protobalanus (encinos intermedios) con cuatro y Lobatae (encinos rojos) con 76, 

de las cuales 61 son endémicas (Nixon, 1993). En general, es común encontrar 

comunidades con varias especies de robles entremezcladas, y según varios estudios previos 

esta simpatría ha generado sucesos de hibridación entre diferentes especies (Valencia y 

Delgado, 2003; González-Rodríguez et al., 2004, 2005; Tovar-Sánchez y Oyama, 2004; 

Tovar-Sánchez et al., 2008; Peñaloza-Ramírez et al., 2010). 

 

El fenómeno de hibridación es un proceso natural que ocurre frecuentemente en 

plantas (Harrison, 1993), el cual produce nuevas combinaciones genéticas por la 

introducción de genes semicompatibles dentro de otro genotipo, en los que la interacción 

del medio ambiente y la variación genética pueden aislar un nuevo taxón híbrido de sus 

progenitores (Tovar-Sánchez y Oyama, 2004). Este proceso es de gran importancia, ya que 

juega un papel trascendental en la evolución, por la formación de nuevas especies o el 

incremento de la variación genética dentro de las mismas (Arnold, 1997). En particular, el 

género Quercus constituye uno de los paradigmas de hibridación en especies vegetales, 

propuesto como modelo para un concepto de especie más relacionado con criterios 

ecológicos que con aislamiento reproductivo (Darwin, 1872; Van Valen, 1977), debido a 

que frecuentemente se observa numerosas formas intermedias entre diferentes especies, lo 

que ha hecho que sea difícil definirlas con base en rasgos morfológicos (Craft y Ashley, 

2006) y a puesto en duda el estatus taxonómico de algunas de ellas (Muir et al., 2000). Tal 

es el caso de las especies de encinos rojos bajo estudio en este caso, Q. sideroxyla, Q. 

scytophylla y Q. hypoleucoides, las cuales se encuentran en simpatría en diferentes Sierras 

del sistema montañoso de México y presumiblemente tienen zonas de contacto en donde 

probablemente hibridan entre sí. Cabe señalar que además de ocurrir simpátricamente en 

algunas localidades, también se sobrelapan en su distribución altitudinal y en sus periodos 

de floración, por lo que existe probabilidad de flujo génico entre esas especies (Peñaloza-

Ramírez et al., 2010).  

 

En este contexto, el presente estudio está enfocado a analizar el complejo de tres 

especies de robles rojos (Q. hypoleucoides, Q. scytophylla y Q. sideroxyla), que presentan 

subreposición en algunos de sus sitios de distribución en México, donde se ha encontrado 

individuos con morfología intermedia. Por consiguiente y considerando el estudio realizado 

por Peñaloza-Ramírez et al., (2010) en donde se determinó por medio de microsatélites 

nucleares la presencia de introgresión entre estas tres especies en la Sierra de Tarahuamara, 

México, para este estudio se propuso examinar el proceso de hibridación e introgresión 

entre esas tres especies a nivel de ADN de cloroplasto (ADNcp). Por lo tanto los objetivos 

de este trabajo fueron: i) determinar  los patrones de variación del ADNcp y el grado en que 

se comparten los haplotipos entre esas especies de robles rojos, y ii) analizar la estructura 

filogeográfica de esas especies en México, en el contexto de los diferentes procesos 

históricos que han operado en el país.  

 

MATERIALES Y MÉTODOS 
 

Especies de estudio 

 Las tres especies analizadas pertenecen a la sección de robles rojos Lobatae (Nixon, 

1993). Quercus scytophylla tiene cerca de 20m de altura y está incluida dentro de la serie 

Scytophyllae (Trelease, 1924).  Esta especie está presente en la Sierra Madre Occidental, el 



Eje Neo volcánico Transversal y en la Sierra Madre del Sur, entre las altitudes 1400 y 2500 

m (Fig 1). Quercus sideroxyla es un árbol de cerca de 10m de altura y está incluida en la 

serie Sideroxylae (Trelease, 1924) con poblaciones que se distribuyen en la Sierra Madre 

Occidental y el Eje Neovolcánico Transversal, en altitudes entre 1800 y 2700 m (Fig, 1). 

Finalmente Quercus hypoleucoides es un árbol de 10-20m de altura incluida en la serie 

Hypoleucae (Trelease, 1924) y tiene una distribución geográfica más limitada que las otras 

dos especies, con poblaciones en el norte de la Sierra Madre Occidental, Arizona, Nuevo 

México y Texas, en altitudes de 2000 a 2500m (Fig. 1). 

 

Trabajo de laboratorio 

 En total se analizaron 204 individuos pertenecientes a 34 poblaciones, 11 

poblaciones de Q. hypoleucoides (64 individuos), 12 de Q. sideroxyla (73 individuos) y 11 

de Q. scytophylla (67 individuos), previamente colectados en desde el norte al sur de 

México. El  número de individuos por población varió de 4 a 8, los cuales fueron 

seleccionados con base en sus características morfológicas a partir de la identificación 

taxonómicapor especialistas (Valencia, 2004). La extracción de ADN se realizó a partir de 

100mg de tejido foliar empleando el protocolo diseñado por Lefort y Douglas (1999). Se 

analizaron cuatro loci de microsatélites de cloroplasto, UKK3 y UKK4 diseñados por 

Deguilloux et al., (2003) y CMCS6 y CMCS10, diseñados por Sebastiani et al., (2004). Las 

reacciónes  de PCR tuvieron un volumen final de 6µl: 2.5µl de ADN, 2.5µl de buffer para 

PCR  multiplex (QUIAGEN), 0.6µl de mezcla de los cuatro primers y 0.4µl de agua. El 

programa del termociclador consistió en 45 ciclos, cada uno a 95°C por 1 minuto, 

alineamiento a 48°C por 1 minuto 30 segundos, y extensión a 72°C por 1 minuto. Se 

incluyó una extensión final de 72°C por 10 minutos. Posteriormente, los productos de la 

PCR Multiplex fueron combinados con GenScan-500LIZ y corridos en ABI-PRISM 3100-

Avant sequencer (Applied Biosystems). Todos los fragmentos obtenidos fueron analizados 

en el programa Peak Scanner 1.0 (Applied Biosystems). 

 

Análisis Genético 

 Para determinar el número de haplotipos presentes entre las tres especies analizadas 

se empleó el programa ARLEQUIN 3.1 (Excoffier et al., 2005), este programa también fue 

utilizado para determinar el grado de diferenciación genética entre las tres especies por 

medio del índice de fijación de Rst usando el modelo  de mutación por pasos (SMM, en 

inglés) mediante un Análisis de Varianza Molecular (AMOVA) con 10
4
 permutaciones para 

determinar la significancia de los estimados de diferenciación. Para describir los patrones 

de diversidad genética se calcularon el número efectivo de alelos (Ne) y la diversidad 

haplotípica subpoblacional (hS) mediante el programa GenAlex 3.0 (Peakall y Smouse, 

2006) 

 

Para determinar la relación entre las poblaciones  analizadas, fueron calculadas las 

distancias genéticas estándar de Nei (1978)  por medio del programa Microstellite analyzer 

MAS (Dieringer y Schlotterer, 2003 ). Posteriormente, se construyó el dendograma 

UPGMA que fue visualizado en el programa Splits Tree (Huson y Bryant, 2006) 

 



 
Figura. 1. Distribución geográfica de las tres especies de roble rojo estudiadas, Q, 

hypoleucoides, Q. scytophylla y Q. sideroxyla (Tomado de Peñaloza-Ramírez et al., 2010). 

 

Análisis de barreras genéticas 

 

Para encontrar las posibles barreras geográficas y genéticas en la distribución de las 

tres especies se uso el programa Barriers 2.2 (Manni et al., 2004). Este método de análisis 

usa el algoritmo de máxima diferencia de Monmomier (Monmomier, 1973), para encontrar 

barreras correlacionadas con las tasas más altas de diferenciación  en la  matriz  de distancia 

genética. Estas barreras corresponden a las distancias genéticas más grandes entre las 

poblaciones analizadas. Para el análisis de las barreras se emplearon las distancias genéticas 

DAN estimadas para las 34 poblaciones. 

 

 

RESULTADOS 
 

Diversidad y Estructura genética 

El análisis de los 4 loci de microsatélites de cloroplasto en las 34 poblaciones 

permitió identificar en total 27 haplotipos, de los cuales solo 2 haplotipos fueron 

compartidos entre las tres especie, tres fueron compartidos entre Q. hypoleucoides y Q. 

sideroxyla y 6 entre Q. scytophylla y Q. sideroxyla. En contraste se encontraron 2, 6 y 8 

haplotipos para Q. hypoleucoides, Q.scytophylla y Q. sideroxyla, respectivamente (Tabla 1; 

Fig 1). 

 

 



Q. hypoleucoides

Q. sideroxyla

Q. scytophylla

 
 

Figura 2. Mapa de las localidades muestreadas. La proporción de color en cada 

círculo representa  la frecuencia de los haplotipos en cada población. El color del contorno 

de cada círculo indica la especie. 

 

 El índice de diversidad haplotípica en las poblaciones de las tres especies varió de 

0.000 a 0.417, observándose que la especie con mayor índice de diversidad promedio fue 

Q. scytohylla con 0.178, seguida por  Q. hypoleucoides con 0.122 y finalmente 

Q.sideroxyla con 0.143 (Tabla 1) . La población con mayor índice de diversidad haplotípica 

en Q. hypoleucoides fue Yecora con 0.316, para Q. scytophylla fueron Espinazo del Diablo 



con 0.417 y Cuarenteño con  0.333 y para Q. sideroxyla la población de Buenos Aires 

presento un índice de diversidad haplotipica de 0.340 (Tabla 1). 
 

 Tabla 1.  Nombre, coordenadas geográficas, tamaño de muestreo, índices de 

diversidad genética, número de haplotipos totales (Ht), número de haplotipos únicos (He), 

tamaño efectivo (Ne) y diversidad haplotípica (h), para las 34 poblaciones de Quercus 

hypoleuciodes, Q. scytophylla y Q. sideroxyla. 

  

Ht / He Ne h

1 Km 346 Chihuahua 28° 26'/108° 32' 4 2/0 1,3 0,1875

2 Agua amarilla Chihuahua 29° 11'/108° 14' 6 2/0 1,096 0,069

3 Rio chico Chihuahua 29° 36'/108° 10' 5 2/0 1,231 0,120

4 Querari Chihuahua 27° 11'/107° 32' 5 3/0 1,348 0,200

5 Baticora Chihuahua 29° 13'/107° 49' 7 2/0 1,240 0,122

6 Yecora Sonora 28° 22'/109° 01' 7 3/0 1,549 0,316

7 Huracan Chihuahua 29° 40'/108° 15' 8 2/0 1,221 0,117

8 Batopilas Chihuahua 27° 08'/107° 34' 8 2/0 1,221 0,117

9 Puerto Cruz Sonora 28° 22'/109° 01' 3 1/0 1,000 0,000

10 Temosáchic Chihuahua 29° 14'/107° 58' 8 2/0 1,150 0,094

11 Pinos Altos Chihuahua 28° 15'/108° 19' 3 1/0 1,000 0,000

Total 1,214 0,122

12 Madera Chihuahua 29° 15'/108° 08' 8 2/0 1,221 0,117

13 Poleo Chihuahua 29° 37'/108° 98' 8 3/0 1,291 0,172

14 Espinazo del Diablo Sinaloa 23° 34'/105° 50' 6 3/0 1,600 0,333

15 Cuarenteño Nayarit 21° 27'/105° 00' 6 4/0 2,000 0,417

16 Villa Madero Michoacan 19° 19'/101° 22' 7 4/.2 1,412 0,224

17 Tzararacua Michoacan 19° 21'/ 102° 04' 8 3/.1 1,431 0,281

18 TemasEd Estado de Mexico 19° 02'/ 99° 59' 3 2./1 1,200 0,111

19 Tejupilco Estado de Mexico 19° 02´/100° 03' 5 1/0 1,000 0,000

20 Atlixtac Guerrero 17° 34'/99° 02' 5 2/0 1,231 0,120

21 Pozo Largo Guerrero 17° 36'/99° 05' 7 2/0 1,081 0,061

22 Duraznillo Oaxaca 17° 00'/96° 06' 4 2/0 1,250 0,125

Total 1,338 0,178

23 Maycoba Chihuahua 28° 17'/108° 06' 8 3/0 1,220 0,148

24 Guachochic Chihuahua 26° 56'/107° 08' 7 3/0 1,253 0,163

25 Peñas Durango 23° 36'/105° 24' 5 2/0 1,231 0,120

26 Tecuan Durango 23° 55'/105° 00' 5 1/0 1,000 0,000

27 Buenos Aires Durango 23° 42'/105° 43' 5 3/.2 1,667 0,340

28 Cuevecillas Durango 25° 02'/106° 16' 6 4/.2 1,400 0,222

29 TemasI Durango 23° 21'/104° 17' 6 2/.1 1,200 0,111

30 TemasII Durango 23° 23'/104° 17' 8 3/.1 1,321 0,195

31 TemasIII Durango 23° 24'/104° 16' 6 2/0 1,096 0,069

32 Ceboruco Nayarit 21° 06'/104° 30' 8 3/.1 1,262 0,160

33 Noria Nayarit 21° 29'/104° 59' 3 2/0 1,200 0,111

34 Rosas de Lima Guanajuato 21° 04'/ 101°12' 6 2/0 1,096 0,069

Total 1,245 0,143
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 El análisis de varianza molecular (AMOVA) reveló que el mayor porcentaje de la 

variación esta presente entre las especies  con 53.58%, mientras que entre las poblaciones 

de cada grupo y dentro de las poblaciones, el porcentaje de variación es más bajo con 

36.77% y 9.65% respectivamente, siendo todos estadísticamente significativos. El índice de 



estructuración genética RST mostró un valor de 0.53 lo que indica que hay un alto grado de 

estructuración entre las tres especies analizadas. 
 

 El dendograma UPGMA generado por la matriz de distancia de Nei, mostró tres 

grupos los cuales corresponden a las tres especies bajo estudio (Fig. 2). Los grupos 

definidos en este dendograma presentan una posible relación con las áreas geográficas 

donde se encuentran distribuidas las poblaciones. El primer grupo hace referencia 

principalmente a las poblaciones de Q. hypoleucoides las cuales se encuentran ubicadas en 

el norte de México, sin embargo, dentro de este grupo se observa la presencia de dos 

poblaciones de Q. sideroxyla y Q. scytophylla que se encuentran en Chihuahua. El segundo 

grupo, hace referencia a las poblaciones de Q.sideroxyla las cuales se encuentran ubicadas 

en la parte central de México (Durango, Sinaloa y Nayarit), el cual a pesar de pertenecer a 

la especie mencionada presenta similitud con dos poblaciones de Q. scytophylla ubicadas 

en Sinaloa y Nayarit. Por último, el grupo de Q. scytophylla el cual se encuentra distribuido 

principalmente en la Sierra Madre del Sur y en el Eje Neovolcánico, al igual que el anterior, 

presenta similitud con dos poblaciones de Q. sideroxyla.  
 

 
 

 Figura 3. Dendograma bajo el método de UPGMA construido en base a las 

distancias genética de Nei (1978), empleando el programa Splits tree4.0. 

 

 



Estimación de Barreras entre las poblaciones 

A partir del programa BARRIERS se encontraron cinco barreras genéticas en la 

distribución de las tres especies todas con valores de soporte de bootstrap superiores al 70% 

(Fig. 4). La primera barrera (B1) separa las poblaciones presentes en Chihuachua y Sonora 

de las demás poblaciones distribuidas hacia el sur de México, la segunda barrera (B2) se 

encuentra ubicada entre las poblaciones presentes en Sonora y Chihuahua, la tercera barrera 

(B3) separa las poblaciones de Oaxaca y Guerrero de las demás poblaciones presentes en 

México, la cuarta barrera  (B4) separa las poblaciones que se ubican en el noreste del Eje 

Neovolcánico (Michoacan, Guanajuato) de la población ubicada en el oeste del Eje 

Neovolcánico (Estado de México), y por último, la barrera cinco (B5) separa las 

poblaciones ubicadas en la Sierra Madre Occidental de las que se encuentran del Eje 

Neovolcánico y Sierra Madre del Sur. 

 

 
  

 Figura 3. Mapa de las localidades muestreadas. La proporción de color en cada 

circulo representan los grupos genéticos y las líneas negras representan las barreras 

calculadas en BARRIERS con base en las distancias genéticas y las coordenadas. 



DISCUSIÓN 
 

 Los resultados encontrados en este estudio fueron similares a los reportados por 

Peñaloza-Ramirez et al., (2010) para el complejo de estas tres especies analizadas en la 

Sierra Tarahumara de México por medio de características foliares y datos del ADN 

nuclear, ya que reportan hibridación e introgresión entre Q. hypoleucoides, Q.sideroxyla y 

Q.scytophylla, principalmente en las zonas de contacto. Estos resultados son concordantes  

con lo encontrado en este estudio en algunas de las poblaciones estudiadas, en las cuales se 

observo captura de cloroplasto (Madera, Poleo, Maycoba, Guachochic, Yecora, Espinazo 

del Diablo, Cuarenteño, y Buenos Aires) donde se reportan la presencia de dos o tres de las 

especies de robles rojos estudiadas. 

  

 Los índices de diversidad encontrados para las poblaciones ubicadas en las zonas de 

contacto son más altos que los encontrados en aquellas poblaciones consideradas puras y 

que se encuentran a los extremos de la distribución de cada especie, este hecho podría estar 

indicando que el proceso de hibridación e introgresión presente entre esas especies está 

incrementando la variación genética dentro de estas poblaciones, ya que las poblaciones 

como Yecora, Cuarenteño, Espinazo del Diablo y Buenos Aires tienen índices de diversidad 

haplotípica altos y son poblaciones que presentan captura de cloroplasto. El incremento en 

la diversidad genética en las poblaciones ubicadas en zonas de hibridación ha sido 

reportado para varios complejos de especies de roble, tal es el caso del complejo de Q. 

affinis y Q. laurina en las cuales se observó que las poblaciones híbridas presentan valores 

altos de índice de diversidad de Shannon y número de haplotipos, en comparación con 

poblaciones puras o alopátricas de sus progenitores putativos (González-Rodríguez et al., 

2004). 

 

 A pesar de la presencia de captura de cloroplasto entre esas tres especies, los análisis 

de AMOVA y RST indican que hay estructuración genética entre Q. hypoleucoides, Q. 

sideroxyla y Q. scytophylla. Esto también fue reportado por Peñaloza-Ramirez et al., (2010) 

quienes encuentran baja pero significativa estructuración genética para ese complejo de tres 

especies por medio del análisis de marcadores nucleares. Estos niveles de diferenciación 

genética a pesar de existir un proceso de introgresión entre especies, también ha sido 

reportado para el complejo de cuatro especies de robles rojos analizados en California, 

donde encuentran una alta diferenciación genética mediante el  análisis de AFLPs  (Dodd y 

Kashani, 2003) 

 

 La estructuración anteriormente mencionada, fue soportada por el dendograma 

obtenido mediante el método de UPGMA, ya que en este se encontraron tres grupos 

principales correspondientes a cada especie. Dentro de estos grupos se observan algunas 

poblaciones que no corresponden morfológicamente a esa agrupación, ya que a nivel 

genético presenta más similitud con alguna de las otras dos especies como sucede con las 

poblaciones de Madera, Poleo, Guachochic y Maycoba, las cuales las dos primeras 

corresponden a Q. scytophylla y las dos últimas a Q. sideroxyla respectivamente. Estas 

poblaciones se encuentran ubicadas en el estado de Chihuahua al norte de México donde  

las poblaciones de Q. hypoleucoides predominan, lo cual permite concluir que 

posiblemente la dirección de los cambios esté influenciada por la ubicación de la zona 

híbrida, ya que esas poblaciones pertenecientes a las otras dos especies ubicadas al norte de 



México registran introgresión direccional de Q. hypoleucoides, mientras que en la parte 

central de este país (Espinazo del Diablo, Cuarenteño y Buenos Aires) la introgresión se da 

entre Q. scytophylla y Q. sideroxyla.  

 

 Lo anterior, confirma que los patrones de variación  en las zonas de hibridación de 

los robles no siguen clinas simples sino que forman complejas zonas en mosaico 

caracterizadas por parches de poblaciones puras y una mezcla de poblaciones dispersas en 

una zona de solapamiento. Por lo tanto, es posible que la subdivisión de la estructura 

genética en el complejo de esas tres especies se encuentre fuertemente correlacionada con 

la ubicación geográfica de las poblaciones. Por ejemplo, Tovar-Sánchez y Oyama (2004) 

para Q.crassifolia y Q. crassipes encontraron que la introgresión en dicho complejo 

depende de la localización de la zona de hibridación, y que a pesar de existir introgresión, 

Q. crassifolia se mantiene distingible de Q. crassipes. Según Petit et al., (2002), la 

variación citoplasmática entre las especies tiene una mayor relación con la ubicación 

geográfica que con la composición taxonómica de las poblaciones. Esto mismo ha sido 

encontrado en las especies de robles blancos distribuidas en Europa (Whittemore y Schaal, 

1991; Petit et al., 1993). 

 

A partir de los resultados obtenidos en el programa BARRIERS se encontraron 

cinco barreras genéticas en la distribución de las tres especies, la primera barrera separa las 

poblaciones presentes en Chihuahua y Sonora de las demás poblaciones distribuidas hacia 

el sur de México, esta barrera esta justo en la parte del sur de Chihuahua, y posiblemente 

hace referencia al altiplano mexicano, la cual es una zona caracterizada por ser seca y 

calurosa. La segunda barrera se encuentra ubicada entre las poblaciones presentes en 

Sonora y Chihuahua, esta barrera está más relacionada con la composición genética de estas 

dos poblaciones (Puerto Cruz y Yecora) ya que a pesar de pertenecer morfológicamente a 

Q. hypoleucoides, en su composición haplotípica está más relacionada con Q. sideroxyla y 

Q. scytophylla. La barrera tres (B3) separa las poblaciones de Oaxaca y Guerrero de las 

demás poblaciones presentes en México, esta barrera posiblemente se deba a la depresión 

del balsas el cual presenta algunas características climáticas particulares que puede estar 

influenciando la separación entre esas poblaciones. Esta barrera también fue encontrada 

para las poblaciones de Q. castanea distribuidas en México (Peñaloza-Ramírez et al., 2010; 

datos sin publicar), lo que permite pensar, que posiblemente algunas especies presentan 

patrones similares de distribución. La cuarta barrera, está situada entre las poblaciones 

ubicadas en el Eje Neovolcánico,  el cual presenta características particulares en el noreste 

y oeste lo que posiblemente genera la separación entre esas poblaciones, y por último la 

quinta barrera está ubicada justo donde termina la Sierra Madre Occidental y empieza el 

Eje Neovolcánico, lo cual posiblemente este indicando que el cambio en la vegetación, 

altura y clima en esta zona, está generando posiblemente algún proceso de diferenciación 

entre las poblaciones ubicadas en la parte norte de México en relación a las ubicadas en el 

Eje Neovolcánico y la Sierra Madre del Sur. 

 

 A la luz de la evidencia publicada en otros trabajos y los resultados obtenidos en 

este estudio, se conluye que hay presencia de hibridación e introgresión entre las tres 

especies bajo estudio, ya que se observa captura de cloroplasto entre Q. hypoleucoides, Q. 

sideroxyla y Q. scytophylla principalmente en las poblaciones que se encuentran en las 

zonas de contacto. Lo cual soporta el planteamiento de Hardin (1975) quien indica que el 



aislamiento reproductivo entre especies de Quercus cercanamente relacionadas es 

generalmente débil. También se puede concluir que  el proceso de introgresión genética 

posiblemente está incrementando la diversidad de algunas poblaciones ubicadas en las 

zonas de contacto y que posiblemente la dirección de los cambios este influenciada por la 

localización geográfica de la zona de hibridación, como se observó en las poblaciones 

localizadas en el estado de Chihuahua. Por último, se concluye que algunas características  

geográficas y climáticas de los sistemas montañosos de México pueden estar ejerciendo 

como barreras entre esas poblaciones, tal es el caso de la depresión del balsas que también 

ha sido reportada para Q. castanea (Peñaloza-Ramirez et al., 2010; datos sin publicar). 
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PERIODO DE LA ESTANCIA DE INVESTIGACIÓN 

 
 

CRONOGRAMA DE 

ACTIVIDADES 

SEMANAS 

ACTIVIDADES 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

Revisión de colección del 

material 

X X           

Extracción de ADN  X           

Cuantificación y dilusión 

de ADN 

 X X X         

Amplificación de 

Microsatélites 

  X X X X X      

Secuenciación     X X X X     

Análisis de datos       X X X X X  

Revisión bibliográfica    X X X X X X X X  

Presentación del trabajo 

final 

           X 

Asistencia a seminario de 

Cambio Climático 

 X X X X X X X X X X X 

 

 

 

  


