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Resumen 

El estudio de la genética de la conservación se basa en el análisis de las poblaciones y 

de los procesos evolutivos que actúan sobre ellas: la selección natural, la deriva genética, 

la mutación y la migración. Los análisis de genética evolutiva permiten determinar si una 

población está dotada de un gran acervo de variabilidad genética y por lo tanto tiene una 

mayor probabilidad de afrontar los cambios del ambiente biótico y abiótico, pues tendrían 

un mayor potencial adaptativo. El objetivo de este proyecto es analizar la distribución 

potencial y la diversidad genética de P. quadrifolia, para analizar su potencial de 

conservación. Se colectaron muestras en todo el rango de distribución de la especie en 

Baja California y California, para el aislamiento de ácidos nucleicos y genotipación. El 

llamado de genotipos se realizó mediante el mapeo contra  un set de  secuencias de  

genes de P. taeda con los que se diseñaron las sondas de referencia para los pinos 

piñoneros. Después de los filtros de calidad y de la eliminación de posibles secuencias 

parálogas se obtuvieron 272 genotipos de 27 individuos de P. quadrifolia, los cuales 

fueros usados para la estimación de estructuración y niveles de variación genética de la 

especie. De acuerdo con el análisis genético poblacional, P. quadrifolia presenta niveles 

moderados de variación en contraste con otros piñoneros y bajos niveles de 

estructuración. De acuerdo con el análisis de STRUCTURE y al PCA, existen dos grupos 

genéticos sin asociación geográfica y sin evidencia de un patrón de aislamiento por 

distancia de acuerdo con el Test de Mantel. Es importante que se conserven amplias 

zonas donde se distribuye esta especie, especialmente aquellas que tienen mayor 

diversidad y que estén más susceptibles a fuegos, cambios de uso de suelo y/o pastoreo. 
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Introducción  

 

El análisis de la biodiversidad en el mundo ha sido uno de los temas más importantes en 

la investigación en años recientes, debido a la crisis ambiental por la que atravesamos. 

Anteriormente, las personas desconocían la importancia de este término que ha sido 

definido por diferentes autores, desde la definición de Lovejoy en los años 80, o la 

condensación de la palabra “biodiversidad” que fue acuñada por Walter G. Rosen en 

1985 (Harper y Hawksworth, 1995) hasta las definiciones actuales. Todas coinciden en 

que la diversidad biológica actual no solo tiene un impacto ambiental sino también 

cultural, económico, político y hasta religioso. No es solo un tema de biología sino un 

concepto mucho más complejo e incluyente de lo que parece así que podríamos decir 

que el término de biodiversidad se administra en un suceso de consternación por la 

pérdida irremediable del medio ambiente (Gaston y Spicer, 1998). 

 La diversidad biológica incluye la variación genética que se localiza en los 

individuos, los cuales en conjunto conforman poblaciones, que unidas forman 

comunidades y a la vez forman ecosistemas distribuidos a lo ancho y largo del planeta 

(Noss, 1990). De acuerdo con esto, la Convención de la Diversidad Biológica 

(Convention on Biological Diversity; CBD) firmada en Brasil en 1992, definió la 

biodiversidad como el conjunto de toda la variabilidad de organismos que integran los 

complejos ecológicos que existen en ambientes terrestres, marinos y otros hábitats 

acuáticos tomando en cuenta que tiene tres componentes: diversidad de especies, 

diversidad de ecosistemas y diversidad genética, siendo la última la que menos se 

conoce.  
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  Durante los últimos años la humanidad ha tenido cierta preocupación e interés por 

el estudio y conservación de la biodiversidad. Se podría decir que la biología de la 

conservación es una preocupación egoísta, pues sabemos que con la pérdida de la 

biodiversidad estaremos destinados a la extinción (Halffter y Ezcurra, 1992), ya que la 

biodiversidad provee los procesos ecológicos y las condiciones favorables que permiten 

a las especies desarrollarse, evolucionar y mantener capacidades innatas de 

sobrevivencia (Loa et al., 1998), lo cual es necesario para cumplir necesidades básicas 

de alimentación y salud humana.  

  La genética de la conservación ha sido de gran ayuda para resolver problemas de 

conservación de las comunidades vegetales. Nos ha ayudado a entender las 

consecuencias del aislamiento y la reducción del tamaño poblacional, así como la 

restricción del hábitat, hasta las posibles causas de extinción a lo largo de los años. El 

estudio de la genética de la conservación se basa en el análisis de las poblaciones y de 

las fuerzas de cambio evolutivo que actúan sobre ellas, es decir, la selección natural, la 

deriva genética, la endogamia, la mutación y la migración (Benito y Espino, 2012). La 

variación intraespecífica se considera como un foco para la conservación, por lo que los 

enfoques genéticos y moleculares podrían ser valiosos al proporcionar una herramienta 

para medir la diversidad genética e identificar los genes potencialmente relevantes en la 

práctica del manejo y la conservación de plantas (Rieseberg et al., 1989; Ricci y Eaton 

1997; Hogbin y Peakall 1999). 

 Los análisis de genética evolutiva permiten determinar si una población está 

dotada de un gran acervo de variabilidad genética y por lo tanto tiene una mayor 
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probabilidad de afrontar los cambios del ambiente biótico y abiótico en el tiempo, pues 

tendrá un mayor potencial adaptativo (Solís et al., 1998 ). 

En este trabajo se abordará la genética de la conservación de Pinus quadrifolia Parl. ex 

Sudw., un pino piñonero de la subsección Cembroides, de la familia Pinaceace, mediante 

el análisis de la variación genética, a lo largo de su distribución. Además se inferirá el 

nicho potencial que puede habitar la especie, para poder clasificar de manera sistemática 

los sitios donde pueda subsistir de acuerdo con los factores ambientales abióticos 

(Pounds et al., 1999). Los pinos piñoneros son de gran importancia ecológica en las 

zonas secas y semisecas, ya que algunas veces constituyen un recurso forestal valioso, 

del cual los pobladores pueden obtener fácilmente la madera para la construcción de 

vallas y leña para el fuego, así como alimento por el aprovechamiento del piñón. Además, 

en dichas comunidades naturales proporcionan una gran variedad de servicios 

ambientales (Villarreal et al., 2009). 

   

Genética de la conservación 

El mantenimiento de la biodiversidad es un reto en la actualidad, ya que las poblaciones 

naturales se encuentran amenazadas por el crecimiento demográfico humano y el mal 

manejo de los recursos naturales (Duarte Santos, 2007). La extinción masiva está 

sucediendo a un ritmo vertiginoso y conforme pasa el tiempo, crece el número de 

especies amenazadas y se requiere de acciones para asegurar a las especies un 

ambiente seguro para su preservación (Rockström et al., 2009). Los programas de 

conservación se enfocan en el mantenimiento de la diversidad biológica, con un efecto 
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positivo no sólo en el nivel ecológico, sino que también tiene consecuencias en el 

bienestar social (Rockström et al., 2009).  

  El análisis y desarrollo de estrategias de conservación en el nivel de la 

biodiversidad genética conforman la genética de la conservación, la cual se basa en el 

uso de herramientas moleculares para inferir el nivel de amenaza de las poblaciones 

naturales, considerando que las poblaciones pequeñas y aisladas tienden a extinguirse 

con mayor probabilidad (Ouborg et al., 2010). De esta manera, los estimadores del 

tamaño efectivo de las poblaciones y del flujo génico en un contexto geográfico, han 

permitido determinar unidades de conservación de especies (por ej. Mastretta et al., 

2012). Sin embargo, en años recientes con la llegada de nuevos métodos de 

secuenciación masiva, las posibilidades de aplicación de la genética de la conservación 

se han extendido, ya que con un mayor número de marcadores neutrales y adaptativos, 

no sólo es posible estimar con mayor precisión el grado de subdivisión de las poblaciones 

y el flujo génico, sino que también es posible identificar señales adaptativas en los 

genomas, predecir el efecto de la depresión por endogamia y detectar eventos de 

hibridación recientes (Allendorf et al., 2010). 

  El mantenimiento de poblaciones de árboles en la actualidad es resultado de 

regeneración natural, pero también en algunos casos por la intervención humana con el 

objetivo de mantener recursos génicos, como una forma de salvaguardar la permanencia 

y mantener altos niveles de biodiversidad, indispensables para tener poblaciones con 

estructura genética (Miller y Lanou, 1995). La conservación genética es el único camino 

para mantener la ruta hacia la evolución de las especies ante los obstáculos que la 

intervención del hombre ha puesto (Solís et al., 1998). 
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  El daño del hábitat y la pérdida de poblaciones son factores de riesgo inminente 

para los organismos que se encuentran en las áreas deterioradas por la intervención del 

hombre (Rao y Hodgkin, 2002, Rodríguez-Quilón et al., 2016) ya que las poblaciones con 

baja heterogeneidad presentan poca fertilidad, pérdida de vigor y reducción de la 

sobrevivencia (Markert et al., 2010). Las poblaciones pequeñas y aisladas, 

primordialmente las de las especies endémicas, son más sensibles a la extinción, ya que 

el deterioro genético se genera esencialmente por medio de la disminución del flujo de 

genes, endogamia y un aumento de la deriva genética aleatoria (Ellstrand y Elam, 1993). 

  La conservación de la variabilidad genética intraespecífica es fundamental para la 

sostenibilidad forestal en un escenario de cambio climático. No obstante, la información 

genética no se considera en gran medida en los proyectos y programas de la 

conservación, la forma en que se deben definir correctamente las unidades de 

conservación se sigue discutiendo enérgicamente (Rodríguez-Quilón et al., 2016). 

  Las poblaciones de árboles que tienen una distribución geográfica amplia se 

encuentran en diversos ambientes a lo largo de su área de distribución. La temperatura, 

disponibilidad de nutrientes, composición del suelo y su pH, la presencia de insectos y 

plagas, las enfermedades, incendios, la competencia entre especies y falta de recursos 

son variables y cambian entre regiones y ejercen diferentes presiones de selección en 

las poblaciones, las cuales se tienen que adaptar para poder tener una reproducción y 

sobrevivencia efectiva (Nienstaedt, 1976). América del Norte es una región rica en 

diversidad de climas y suelos gracias a la posición biogeográfica en la que se encuentra, 

por lo tanto, abundan recursos ambientales y genéticos, los bosques son la base 

fundamental de esta región, porque mantienen una rica diversidad genética (Birch, 1996). 

about:blank
about:blank
about:blank
about:blank
about:blank
about:blank
about:blank
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  De los tres países que coexisten en América del Norte, México es el más rico en 

especies leñosas; los países como Canadá y Estados Unidos tienen alrededor de 650 

(Little, 1979) y en México existe más de 3,000 especies arbóreas y arborescentes (Ricker 

y Hernández, 2010). México tiene alrededor de 23,314 especies de plantas que se 

encuentran distribuidas en 2,854 géneros, 297 familias y 73 órdenes (Villaseñor, 2016), 

incluye 149 especies de gimnospermas y 22126 angiospermas. México es centro 

secundario de diversificación de pinos, siendo el hábitat de 50 especies de pinos casi la 

mitad de las especies de este género en el mundo (Gernandt y Pérez de la Rosa, 2014). 

Se calcula que cerca de un 17 por ciento de las comunidades vegetales mexicanas, se 

encuentra en riesgo de extinción (CONABIO, 2017). Pero lo más importante y peligroso 

es la pérdida de heterogeneidad genética de estas poblaciones, por lo tanto, un riesgo 

inminente a extinción de varias de ellas (Ledig, 1988).  

  El deterioro de los recursos genéticos forestales se debe principalmente al cambio 

del uso de terrenos forestales a otros usos, por ejemplo, para el pastoreo, ganado 

extensivo o la agricultura (monocultivos). En los últimos años la deforestación ha 

avanzado a un ritmo vertiginoso. Por ejemplo, cerca del cinco por ciento de la superficie 

forestal se modificó en los años de 1981-1984 (Office of Technology Assessment, 1984); 

se talan cerca de 1.98 millones de hectáreas por año en México (ARD, 2002). En México, 

según Global Forest Watch, 274,183 hectáreas fueron deforestadas en el año de 2016, 

lo cual sería la segunda gran deforestación en México después del 2009 con 281,232 

hectáreas.  

Es necesario comprender al cambio climático para poder saber cómo es que 

podrían reaccionar los organismos, ya sea el cambio de temperatura, elevación de los 
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mares, o cambios antropogénicos, ya que estos últimos son los causantes del cambio 

climático en los últimos años, pues ha acelerado el cambio climático natural y las 

especies sufren un estrés a estos cambios tan rápidos (Pounds, Fogden y Campbell, 

2000). El cambio climático es un fenómeno inminente y en el cual el estrés que produce 

sobre las especies de pinos así como en el pasado ha modificado su distribución pues la 

alteración del clima por un tiempo prolongado hace que aumenten las emisiones de gas, 

haya mayor estrés hídrico y las radiaciones solares sean mayores (Conde et al., 2008). 

Esto puede incrementar la frecuencia de incendios forestales, dificultando su control, ya 

que las extensiones afectadas son mayores y con un mayor grado de daño. En los 

últimos años California y Baja California han sufrido de intensos incendios debido a las 

altas temperaturas por el cambio climático y fuertes vientos que arrasan con varios 

kilómetros de bosque. En el 2019 en Baja California fueron afectadas 38,518 hectáreas 

(CONAFOR, 2019) y California 105,146 hectáreas, por aproximadamente unos 7,860 

incidentes según CAL FIRE (California Department of Forestry and Fire Protection). 

  Las afectaciones como las modificaciones antropogénicas pueden causar 

cambios en su distribución y contribuir al cambio climático (Peterson et al., 2008) incluso 

a la desaparición parcial o completa de las poblaciones (Walther et al., 2002), pues 

afectan su capacidad de regeneración y evitan el reclutamiento natural, por lo que en 

futuras generaciones tendrían que modificar sus rangos de distribución y ya no se 

encontrarán en donde en su momento se observaron (Ciesla, 1995; Parmesan, 2006). 
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El modelado del nicho en la conservación 

 

Para poder reconocer y observar la adaptación de las especies, el análisis de variables 

y/o factores que determinan las distribuciones de algunos organismos es un objetivo 

central de la ecología. Se define como nicho potencial al espacio de n-dimensiones que 

puede ocupar una especie a diferencia del nicho realizado que es la zona del nicho 

potencial que realmente ocupa la especie, es decir al área a la que se restringe debido 

a factores biológicos, tales como depredadores, presencia de alimento, agua, sombra y 

sol (Soberón y Peterson, 2005). 

  Para modelar nichos de especies, se han desarrollado algunos algoritmos con 

ayuda de programas de cómputo que se basan en datos de presencia con información 

ambiental o geográfica (Soberón et al., 2017). Los programas de cómputo correlacionan 

presencias y ausencias junto con coberturas ambientales para así poder estimar mapas 

(Franklin, 2009) que han sido de gran ayuda a las ciencias de la biodiversidad y ecología 

(Anderson, 2013). Los modelos precisan de ciertas características para que las 

predicciones sean acertadas, como la de datos de presencias (Gaiji et al., 2013) y la 

disponibilidad de los datos de coberturas climáticas internacionales (Hijmans, et al., 

2005) o nacionales (Cuervo-Robayo et al., 2014). Como resultado, proporcionan 

información de las zonas donde no hay registro de la especie y así corrige la predicción 

y se obtiene la distribución potencial de la especie (Peterson et al., 2005). 

  Ciertos factores ambientales pueden causar la pérdida eventual de algunas 

poblaciones dentro de su área de distribución (Peterson et al., 2008), por lo que estas 

aplicaciones también son utilizadas para evaluar el tamaño de impacto que ha sido 
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provocado por el cambio del uso del suelo (Sánchez-Cordero et al., 2005; Peterson et 

al., 2006; Ríos-Muñoz y Navarro-Sigüenza, 2009), lo que resulta en el cambio de las 

comunidades vegetales a causa de intervención humana (Velázquez et al., 2002).  

  Cuando se obtiene un modelo de nicho ecológico es preciso que se proyecte a un 

área de distribución geográfica potencial, ya que el modelo de nicho puede estar 

sobreestimando la distribución geográfica de dicha especie y nuestros resultados serían 

equívocos (Illoldi y Escalante, 2008). Esto ocurre porque el modelo toma en cuenta todos 

los lugares en donde se presentan los factores biológicos adecuados a sus necesidades 

y se puede llegar a predecir áreas en donde se conoce que la especie no hay registro o 

no existe (Navarro-Sigüenza et al., 2003). 

La conservación filogenética del nicho ecológico de acuerdo con la distribución 

geográfica se basa en el que la especiación alopátrica existe una tendencia de los 

organismos a permanecer en áreas ecológicas similares en las que se encontraban sus 

ancestros (Cicero y Koo, 2012; Fontanella et al., 2012; Forrestel et al., 2015). En zonas 

donde la diversidad es alta o solía serlo, pero enfrentan diversos riesgos de 

deforestación, defaunación y fragmentación como es el caso de México, se necesitan 

realizar estudios que permitan desarrollar estrategias de conservación y reconocer los 

factores responsables y tal es el objetivo del modelado de nicho en estudios de 

conservación (Pounds, Fogden y Campbell, 2000). 
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¿Cómo afecta el cambio climático a los pinos piñoneros? 

 

La producción de las semillas en pinos piñoneros suele ocurrir después de los 25 años 

de edad, sin embargo empiezan con una tasa baja de producción debido a un mecanismo 

de adaptación para el control de depredadores y es hasta los 40 años cuando empiezan 

con una producción comercial aproximadamente y en periodos de 3 años, es decir cada 

tres años producen semillas y es a lo que se conoce como años semilleros (Granado y 

Silva 1994). 

 Los descensos en la producción de semillas, puede no solo afectar la dinámica 

de la población de pino piñonero sino también las diversas especies de vida silvestre que 

dependen de sus semillas, debido a que el pino piñonero posee semillas grandes y 

carentes de alas funcionales y en general casi toda la familia Pinaceae tiene estrategias 

reproductivas como la anemocoria, el aumento de la temperatura puede influir 

negativamente en el rendimiento reproductivo de otras coníferas (Redmond et al., 2012) 

y crear posibles cuellos de botellas en las poblaciones entre cada generación de brote 

(Mueller et al., 2005). Un estudio que se hizo entre Nuevo México y Oklahoma reveló un 

descenso de más del 40% de producción de conos de pinos piñoneros entre los años de 

1974 y 2008 debido al cambio climático: reducciones drásticas de precipitación y 

temperaturas altas (Redmond et al., 2012). Otro estudio en España entre los años de 

1960 y 2000 mostró resultados similares, pero con las semillas de otro pino piñonero (P. 

pinea L.) y los autores mencionan que esta reducción probablemente está ocurriendo en 

múltiples especies de pinos (Mutke et al., 2005). Las altas temperaturas también tienen 
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efectos directos en el pino piñonero como los costos respiratorios e indirectos como 

estrés hídrico y las reservas internas de carbohidratos (Adams et al., 2009).  

 

Pinos piñoneros 

 

Los pinos piñoneros muestran una diversidad morfológica sobresaliente, lo que sugiere 

que la adaptación podría jugar un papel importante en la diversificación de este grupo. 

De hecho, se han sugerido algunas adaptaciones morfológicas basadas en 

observaciones y correlaciones con cambios en los hábitats (Ortiz-Medrano et al., 2016). 

La selección natural permite tener una evolución del nicho, así como las adaptaciones 

morfológicas que necesita el organismo para poder sobrevivir (Mayr, 1976).  

  La importancia de los pinos piñoneros en México no sólo es ecológica sino 

también económica, pues además de proveer refugio y alimento a los animales como 

ardillas y aves (Escalante et al.,1998), se recolecta el piñón para su venta, consumo local 

y exportación, la madera de pinos piñoneros no es utilizada por la industria, se encuentra 

clasificado dentro de los productos forestales no maderables por sus siglas (PFNM). Las 

comunidades vegetales que están compuestas por pinos piñoneros son importantes para 

los ecosistemas donde se encuentran, ya que interactúan en el ciclo hidrológico de las 

cuencas, permiten la preservación del microclima local, y también ayudan a que los 

animales tengan refugio y alimento (Perry, 1991). Por otro lado, estos pinos son 

reconocidos por su amplia adaptabilidad y resistencia a condiciones adversas, lo que les 

confiere un estatus de especies con gran potencial para la restauración ecológica (Ríos 

et al., 2008).  
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  Los pinos piñoneros son de gran relevancia para las zonas áridas del país, ya que 

algunas veces constituyen el único recurso forestal presente, por lo cual los pobladores 

locales obtienen madera para leña o construcción, alimento y ganancias económicas por 

el aprovechamiento del piñón, a lo que habría que agregarse que dichas comunidades 

naturales proporcionan una variedad de servicios ambientales (Villarreal et al., 2009). 

Las regiones y comúnmente sus poblaciones son escasas, aisladas y, a menudo, 

restringidas a hábitats muy específicos (Perry et al., 1998) 

  Los pinos piñoneros se encuentran en zonas donde predomina el clima 

mediterráneo seco como en California y Baja California, que se caracteriza por tener 

veranos calurosos, secos y soleados, primaveras con temperatura variable, y con otoños 

e inviernos fríos y lluviosos (Arroyo, 1995). Este tipo de clima favorece la vegetación que 

está adaptada a periodos prolongados de sequía por lo cual ha creado mecanismos de 

defensa contra plagas debido a las sequías (Nieto de Pascual Pola, 2013) Las semillas 

de P. quadrifolia son de alrededor de 10 mm a 12 mm de largo, tienen forma elipsoidales 

y lisas que cuando maduran van cambiando a amarillas, para el desarrollo de la semilla 

se necesitan 90 días desde la polinización hasta que se madura la semilla (Eckenwalder, 

2009).  

  El piñón tiene alto valor nutricional y cualidades muy aceptables para la repostería 

(Lanner, 1981). Tiene aceptación en el mercado de México y en el exterior; su consumo 

y venta es de vital importancia para mejorar o incrementar el ingreso de los productores, 

que cuentan con este tipo de árboles en sus terrenos (Eguiluz, 1982; García y Gómez, 

1988). La venta y la transformación del piñón no solo generan grandes beneficios a los 

dueños de las áreas forestales, sino que también, aporta ganancias a pequeñas y 
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grandes empresas que lo utilizan en el arte culinario, tanto en repostería como en dulces 

típicos regionales, a compradores primarios y comercializadores (Chambers et al., 1999; 

Velasco, 2000; González et al., 2006). La depredación de piñones por humanos y 

animales suele tener un impacto dependiendo de la intensidad de la recolección, la 

pérdida de semillas implica pérdida de germoplasma y se convierte en una fuerza de 

selección, en el caso de las coníferas y especialmente en los pinos piñoneros es un factor 

que es necesario considerar pues se ha descubierto que la incidencia de los herbívoros 

en los conos reproductivos, provocan una pérdida de alrededor del 55% del 

germoplasma que producen (McNaughton y Wolf, 1979). Tal parece que la depredación 

de la semilla excesiva es un riesgo de conservación, incluso en circunstancias de forrajeo 

es decir por animales como las aves y roedores (Cetina, 1984), para la mayoría de los 

piñoneros el humano es el primer depredador de su semilla para el consumo y comercio 

(Nieto de Pascual Pola, 2013). 

  La recolección del piñón causa una modificación importante a su ecosistema, 

debido a que la testa que recubre al piñón es lo suficientemente dura para que el animal 

como los roedores pierda el interés dependiendo si el alimento que encuentre dentro le 

sea satisfactorio, o dejarlo en el camino, pudiendo así germinar, lo que implicaría 

modificaciones y cambios estructurales en sus poblaciones dependiendo del alcance de 

la semilla (Nieto de Pascual Pola, 2013).  

  Es de vital importancia reconocer factores importantes para la dispersión correcta 

de las semillas de los pinos piñoneros, la capacidad de la semilla para germinar y 

desarrollarse, el flujo génico y otros aspectos ecológicos (Dawson et al., 2011). También 

influyen algunos factores abióticos y bióticos, como la cantidad anual de precipitación, la 
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temperatura, evapotranspiración, la depredación de semillas y la competencia, entre 

otros que limitan la distribución de una especie (Krebs, 2001; Molles, 2002). Una de las 

razones de la poca diferenciación genética entre poblaciones encontrada en algunas 

especies de coníferas se fundamenta en la reproducción de este grupo. En la gran 

mayoría de las coníferas, la dispersión de las semillas y el polen es por anemocoria, la 

cual permite un flujo de genes por el aire, más distante y efectivo que otras poblaciones 

de árboles, pero es más sensible a factores como eventos históricos, lluvia, el mismo 

viento (fluctuaciones en el ambiente) y selección del hábitat micro espacial (Hamrick y 

Godt, 1996).   

  En los años de 2002 y 2003 hubo una gran pérdida de pinos piñoneros en  

California y Baja California debido a la sequía (Breshears et al., 2005), lo cual podría 

causar eventos de cuello de botella en las próximas generaciones (Mueller et al., 2005). 

Históricamente los cuellos de botella pueden causar poca diferenciación entre 

poblaciones por ejemplo los eventos de expansión y contracción de poblaciones como 

las glaciaciones del pleistoceno y la colonización por el efecto fundador (Aguirre-Planter 

et al., 2000). Como muchas de las zonas donde se distribuyen los pinos piñoneros 

tienden a desaparecer por el continuo aumento de las poblaciones humanas, o cambio 

de uso del suelo, es prioritario que en los planes de desarrollo de México se prevea y se 

considere el impacto de la acción humana sobre los recursos naturales. 
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Especie de estudio: Pinus quadrifolia  

 

Pinus quadrifolia Parl. ex Sudw., es un árbol mediano que llega a medir de 10(16) metros 

de alto; su tronco llega a medir de 0.5 (0.7) m de diámetro; la corteza es marrón rojizo y 

de textura suave al inicio de su etapa posteriormente cambia a escamosa y de un color 

marrón grisáceo formando rectángulos separados por pequeños surcos. Su copa es 

densa y cónica al principio y se ensancha cada vez más. Sus acículas se arreglan en 

fascículos que están compuestos de dos a cinco acículas (raras veces 6) con un color 

verde oscuro. Sus cono ovulados suelen ser pequeños de unos 4-6 cm, con unas 5 a 10 

escamas fértiles; las semillas carecen de ala funcional, aunque tienen una pequeña ala 

vestigial. Habitan en lugares donde presentan una precipitación anual moderada de 

aproximadamente 300-500 mm; normalmente crece en suelos volcánicos o graníticos, 

moderadamente ácidos con un pH que varía de 4-7, es de lento crecimiento típico de 

plantas que crecen en lugares con escasez de agua (IUCN 2011). Se restringe en los 

estados de Baja California en México y California en Estados Unidos, se encuentra en 

simpatría con Pinus monophylla var. californiarum, en elevaciones que varían entre los 

900–2400 msnm, la dispersión de polen ocurre de marzo a abril (Farjon y Styles, 1997). 

  Su ubicación aislada y desértica hace que sea difícil conservar este pino. Según 

la IUCN (2013) es una especie de menor preocupación, con poblaciones que se 

encuentran estables en una zona donde no hay un plan de manejo regional por área, 

pero que se encuentra mayoritariamente dentro áreas protegidas. No está sujeto a 

programas de educación y concientización, ni legislación y no tiene control de gestión a 

comercio internacional (IUCN, 2013). 
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  P. quadrifolia convive simpátricamente con P. monophylla ambas especies de 

pinos piñoneros se establecen en las zonas más xéricas, siendo su hábitat discontinuo y 

con baja frecuencia de fuegos, se consideran a los pinos piñoneros resistentes al estrés 

hídrico, de escasa, altura, hojas persistentes y lento crecimiento, requiriendo varios años 

para producir semillas. Estos pinos crecen en hábitats fríos o secos, o ambos, y sus 

semillas son dispersadas por aves (McCune, 1988), por mamíferos de talla mediana y 

pequeña que suelen encontrarse en bosques de pino, como ciervos, linces, ardillas, entre 

otros. El manejo de estos bosques y sus recursos naturales se miden por la acumulación 

y reserva de nitrógeno y dióxido de carbono, el control de la erosión, el correcto manejo 

de estos bosques es llevado a cabo por la CONAFOR en el que se regula la obtención 

de recursos no maderables, necesidades de recuperación forestal, la prevención, 

combate y control de descortezadores en bosque de pino, incendios forestales, 

disminución de combustibilidad en áreas de alto riesgo, recuperación de áreas de bosque 

afectadas por incendios forestales (CONAFOR, 2004). 

  Los usos que se le dan a P. quadrifolia es la leña y el consumo y venta de su 

semilla el piñón. En la naturaleza suele ser alimento de animales como ardillas y aves, 

que son sus principales consumidores y dispersores. No hay gran impacto ecológico con 

el consumo de su semilla por parte de los ellos, debido a ser un pequeño grupo de 

forrajeo, pero si por parte del humano pues la recolección es excesiva (Moreno Letelier 

A., comunicación personal, 2019). El piñón de P.quadrifolia tiene 11% de proteína, 37% 

de grasas y 44% de carbohidratos totales, son ricos en calcio, magnesio, potasio, sodio 

una gran cantidad de fitoesteroles que son benéficos para la salud (FAO, 1995) .Se suele 
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usar para la preparación de chiles en nogada, mole, helados, tamales, etc..,formando 

parte de la comida tradicional mexicana. 

 

Objetivos 

Objetivo general  

● Analizar la distribución potencial y la diversidad genética de Pinus quadrifolia, para 

analizar su estado de conservación.  

 

Objetivos particulares  

● Analizar la distribución potencial de la especie a partir de datos de presencia y 

mediante análisis de sistemas de información geográfica, para inferir su potencial para 

la reforestación en el presente y detectar posibles afectaciones futuras por el cambio 

climático global.  

● Describir la variabilidad genética de la especie y el nivel de estructuración de las 

poblaciones mediante el análisis de marcadores genómicos. 

 

Hipótesis  

Considerando que en los pinos el flujo génico es intenso se espera encontrar poca 

estructuración entre las poblaciones y menor variación genética que otras especies de 

pinos, considerando que sus poblaciones no son tan grandes debido a su limitada 

distribución.  
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Justificación  

El área de distribución de P. quadrifolia es relativamente pequeña respecto a otras 

especies de pinos que tienen mayor dispersión (Farjon y Styles,1997). Sus poblaciones 

están dispersas, tienen mucho consumo de semillas por parte de los humanos, roedores 

y aves, que disminuyen el reclutamiento de nuevos pinos e impide la restauración a 

futuro. Es importante conservar esta especie ya que además de brindar beneficios 

económicos, nos brindan beneficios ecológicos (García y González, 2003; Ramírez-

Herrera et al., 2005). Es valioso conocer el grado de variación de las especies que aún 

no se encuentran en peligro de extinción, pues así se pueden conocer la vulnerabilidad 

y nos da la capacidad de caracterizar el germoplasma para un futuro no tan prometedor 

en una especie que está distribuida en una zona relativamente pequeña. 

 

Material y métodos 

 

Muestreo y obtención de datos 

Las muestras de ADN incluidas en este trabajo fueron obtenidas previamente por David 

Gernandt (Instituto de Biología, UNAM) y colaboradores, como parte de un amplio 

proyecto de investigación de sistemática de pinos piñoneros. Para este proyecto se 

obtuvieron acículas verdes de 27 individuos adultos (Fig.1) en Baja California (México) y 

California (Estados Unidos de América). Los árboles muestreados fueron 

georreferenciados, las hojas se pusieron en bolsas de papel dentro de bolsas con sílica 

gel, que se mantuvieron a una temperatura de -20° C. Se extrajo ADN de acículas verdes 

con un protocolo estándar de CTAB (Doyle y Doyle, 1987). 



 

 

23 

 

 

 

Figura 1. Mapa de sitios de colecta de Pinus quadrifolia California y Baja California. 

 

Análisis y obtención de genotipos  

 

Se hizo una captura de secuencias de 1045 genes nucleares putativos mediante el 

método de Hyb-Seq (Weitemier et al., 2017) Se diseñaron las sondas a partir de las 

secuencias de distintas especies de Pinus (Neves et al., 2013). Los métodos para la 

síntesis de bibliotecas True-Seq  Illumina (Illumina, San Diego, California) y la 

secuenciación Hyb-Seq Illumina, están descritos a detalle en Gernandt et al. (2018) y 

Montes et al. (2019).  

Una vez que se obtuvieron las lecturas para nuestras muestras, se recortaron los 

adaptadores con el programa Trimmomatic v 0.36 (Bolger et al., 2014), que permite hacer 

un recorte de las lecturas, para tener lecturas del mismo largo sin los adaptadores (Bolger 

et al., 2014). Posteriormente, se alinearon las lecturas con el programa de BWA v. 0.7.1 
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(Li y Durbin, 2009) y se realizó el llamado de variantes para poder identificar SNPs 

(polimorfismos de un solo nucleótido por sus siglas en inglés; Single Nucleotide 

Polymorphism), con mpileup de Samtools. Los SNPs nos permiten determinar las 

variaciones que hay entre los individuos de una población y entre las poblaciones como 

mutaciones puntuales y evaluar la variación genética. 

Las lecturas de P. quadrifolia se mapearon sobre los genes del ensamble, 

mediante el uso del programa IGV v2.5.3. Se analizaron los genes para evitar lecturas 

parálogas considerando los siguientes criterios a) todos los individuos resultaron 

heterócigos para un sitio o más en el archivo vcf, b) sitios con polimorfismos de tres 

nucleótidos para el mismo individuo en los archivos bam, c) más de 10 sitios polimórficos 

para un solo gen con frecuencias de heterocigosis superiores al 90%. 

 

Análisis de la variación genética  

 

Los parámetros de genética de poblaciones fueron calculados mediante el programa 

GenAlEx 6.5 (Peakall & Smouse, 2012): porcentaje de sitios polimórficos, número 

efectivo de alelos, heterocigosis esperada (He), heterocigosis observada (Ho), alelos 

privados, Fst promedio y el índice de fijación (fx). 

El análisis de estructura poblacional se realizó para los genotipos de los 272 loci 

de los 27 individuos de P. quadrifolia en el programa STRUCTURE v2.3.4 (Pritchard et 

al. 2000); simulación para K1 – K10, con 10 iteraciones para cada nivel y un burnin de 

1000 seguido de 2000 réplicas de MCMC. Mediante el método de Evanno, implementado 

https://bioone.org/journals/systematic-botany/volume-44/issue-3/036364419X15620113920563/Phylogenetics-of-Pinus-Subsection-Cembroides-Engelm-Pinaceae-Inferred-from-Low/10.1600/036364419X15620113920563.full#bibr47
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en el programa STRUCTURE HARVESTER (Earl, 2012), se determinó el nivel de 

estructuración más adecuado para nuestros datos. 

  Para conocer el nivel de varianza genético se realizó un análisis de componentes 

principales (PCA) mediante el comando dudi.PCA implementado en el programa ade4 

en R studio (Equipo RStudio, 2015). Para detectar aislamiento por distancia se aplicó la 

prueba de Mantel implementada en el programa GenAlEx 6.5. La distancia genética fue 

calculada a partir de comparaciones pareadas entre los individuos estimando la distancia 

genética absoluta de Prevosti a través del programa Adegenet R package (Jombart, 

2008, Equipo RStudio, 2015) en R studio (Equipo RStudio, 2015). La distancia geográfica 

entre coordenadas se transformó con base en el Ln (1+Distancia Geográfica). 

 

Modelado del nicho 

 

El modelado de nicho se hizo utilizando varios programas con algoritmos basados en la 

parsimonia y entropía máxima. Se analizaron las 19 capas bioclimáticas de WorldClim 

(Hijmans et al., 2005) con una resolución de 2.5min en el programa de RStudio (Equipo 

RStudio, 2015) y se definió mediante la correlación de Spearman el factor de inflación de 

varianza tanto para las capas presente y futuro, de las cuales solo se utilizaron las que 

no están correlacionadas en P. quadrifolia. Para el mapa de proyecciones al futuro nos 

restringimos a 7 variables: 1) Intervalo diurno medio (promedio mensual (temperatura 

máxima - temperatura mínima)), 2) Isotermalidad, 3) precipitación del mes más seco, 

estacionalidad de la precipitación (coeficiente de variación), precipitación del trimestre 

más seco, precipitación del cuarto más cálido y la precipitación del cuarto más frío. Se 
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utilizaron las capas de CCSM4 (Community Climate System Model) con un RCPs 

(Representative Concentration Pathways) (Moss et al., 2010; Van Vuuren et al., 2011) 

que nos proporciona información sobre las probables trayectorias hacia el futuro, 

considerando los agentes principales del cambio climático, como la liberación de dióxido 

de carbono y en general los gases que ocasionan el efecto invernadero. Con una 

concentración específica de 8.5 siendo este el escenario más extremo y corresponde a 

concentraciones de 1370 ppm de CO2 (Van Vuuren et al., 2011). Se hace una 

combinación de la tasa poblacional y del crecimiento lento de ingresos y cambios 

tecnológicos para el consumo energético, proyectando así a largo plazo una falta de 

insumos energéticos limpios y de políticas ambientales para regular las emisiones de 

dióxido de carbono y proteger el medio ambiente (Riahi et al., 2007 y 2011; Edenhofer et 

al., 2014). Se evalúa la relación monótona entre dos variables continuas puesto que en 

una relación monótona las variables suelen cambiar al mismo tiempo; se basa en los 

datos de cada variable y no en los datos sin procesar, posteriormente se utiliza el factor 

de inflación de varianza, es decir una fuerte relación lineal entre sus variables por lo que 

el resultado sin hacer este ejercicio previo pueda ser erróneo o muy alejado de la realidad 

(Fox y Weisberg, 2011). 

Posteriormente utilizamos las capas de WorldClim no correlacionadas, para evitar 

el sobre ajuste del modelo obtenido por Maxent (Elith et al., 2011., Phillips y Dudik, 2008). 

En el caso de este programa lo que se busca es un enfoque de máxima entropía es decir, 

encontrar una distribución pi que tenga medias de los valores ambientales parecidos a 

los empíricos pero que no deduzca nada que no se sabe (Soberón, 2012). Finalmente 

nos apoyamos en un programa de sistema de información geográfica, para el mapa de 
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la distribución actual, por sus siglas SIG, llamado Qgis que permite modelar los puntos 

(Qgis, 2013). 

 

Resultados 

 

Variación genética de la especie  

Después del análisis de genes para eliminar aquellos que mostraron evidencia de mapeo 

de lecturas parálogos, se obtuvieron 374 genes con mapeos ortólogos de los cuales 82 

fueron excluidos por no presentar variación para un total final de 292 genes con 572 

SNPs en equilibrio Hardy-Weinberg y sin ligamiento.  

 La especie mostró mayor heterocigosis observada que la esperada (Tabla 1) y 

bajos niveles de estructura (Tabla 2). Se encontraron valores negativos del índice de 

fijación lo cual indica que los individuos están menos relacionados de lo que se esperaría 

con un modelo de apareamiento aleatorio. La frecuencia de alelos privados por población 

es muy baja. Mientras que hay alta frecuencia de loci polimórficos, en todas las 

poblaciones siendo los más altos los de Santa Catarina (Tabla 1). El número efectivo de 

alelos es muy similar a todas las poblaciones.  
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Tabla 1. Diversidad genética para las poblaciones de P. quadrifolia  

Número de individuos (N), Heterocigosis observada (Ho), Heterocigosis esperada (He), 

Fst promedio, índice de fijación  

 

Población N Loci   % 

Polimórfico 

Alelos 

Efectivos 

Ho He Alelos 

Privados 

Fst 

promedio 

Índice de 

fijación 

California 3 59.58 1.374 0.289 0.222 0.000 0.074 - 0.282 

La rumorosa 5 68.97 1.368 0.267 0.223 0.002 0.062 - 0.175 

La Calera 5 75.86 1.408 0.307 0.247 0.002 0.056 - 0.201 

Sierra de 

Juárez 

4 71.84 1.446 0.356 0.260 0.003 0.075 - 0.312 

Santa 

Catarina 

6 76.05 1.386 0.288 0.237 0.002 0.055 - 0.179 

San Pedro 

Mártir 

4 65.52 1.372 0.279 0.225 0.000 0.068 - 0.213 

Total 4.67 69.64 1.392 0.298 0.236 0.002 0.065 -0.225 

 

 

Tabla 2. Fst pareados por población obtenidos para 522 SNP´s 

 California La Rumorosa   La Calera Sierra de 

Juárez 

San Pedro 

Mártir 

La Rumorosa 0.0608     

La Calera 0.0570 0.0495    

Sierra de 

Juárez 

 0.0862 0.0809 0.0626   

Santa 

Catarina 

0.0590 0.0459 0.0417 0.0596  

San Pedro 

Mártir 

 0.0798 0.0649 0.0526 0.0788 0.0524 
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De acuerdo con el criterio de Evanno y el análisis de STRUCTURE se determinó que el 

nivel de estructuración más adecuado para nuestros datos es K=2 (Figura 2). En el 

análisis de componentes principales (PCA) se observa una separación de dos grupos en 

el PC1, Sierra de Juárez, un individuo de San Pedro Mártir, Santa Catarina, la Calera y 

California y el resto de los individuos de las demás poblaciones (Figura 3), la cual se 

relaciona con los dos grupos genéticos inferidos en STRUCTURE la presencia de 

admixtura observada para el nivel K=2 del análisis de STRUCTURE. En el caso de P. 

quadrifolia se puede observar que la separación por el PC2 permite distinguir un patrón 

asociado con la distribución latitudinal,  California, La Rumorosa, Calera, Sierra de 

Juárez, Santa Catarina y San pedro Mártir, de norte a sur respectivamente (Figura 3). El 

grupo genético menos representado se encuentra principalmente en las poblaciones 

Sierra de Juárez, La Calera y San Pedro Mártir. El otro grupo corresponde al resto de las 

poblaciones. Algunos individuos presentan evidencia de admixtura entre los dos grupos 

genéticos (Figura.2) No se encontró correlación entre la distancia genética y la distancia 

geográfica de acuerdo con el test de Mantel indicando que no hay un patrón de 

aislamiento por distancia (Figura3). 
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 Figura 2. Análisis de STRUCTURE de P. quadrifolia. Los números entre paréntesis 

corresponden a las siguientes poblaciones 1) California (EUA), 2) La Rumorosa (MEX), 

3) La Calera (MEX), 4) Sierra de Juárez (MEX), 5) Santa Catarina (MEX), 6) San Pedro 

Mártir (MEX). 
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Figura 3. Análisis de componentes principales (PCA) utilizando 522 SNPs de las 

poblaciones analizadas las cuales están indicadas por diferentes colores. 1) California 

(morado), 2) La Rumorosa (azul), 3) La Calera (verde), 4) Sierra de Juárez (amarillo 

claro), 5) Santa Catarina (amarillo mostaza), 6) San Pedro Mártir (rojo). 

 

 

 

 

Figura 4. Test de Mantel para probar aislamiento por distancia.  

 

 

Análisis de modelado de nicho 

  

El análisis de modelado de nicho nos arroja una distribución potencial muy similar a los 

datos de presencia de la especie, restringida a un área distribuida entre Baja California, 

México y California, EUA (Figura 5). De acuerdo al análisis de modelado de nicho nos da 
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un resultado aproximado en el que nos permita conocer la distribución potencial de P. 

quadrifolia a una proyección a 50 años (Figura 6). probablemente el clima mediterráneo 

predomine en esa zona y el desarrollo urbano impida que P.quadrifolia aumente su 

distribución. Por lo que es importante que se conserve esas zonas, especialmente 

aquellas que tengan mayor diversidad y que estén más susceptibles a fuegos, cambios 

de uso de suelo y/o pastoreo (Rzedowskii, 1978). 

 

 

Figura 5. Mapa de proyección potencial de Pinus quadrifolia a futuro (50 años) (A) y Mapa 

de proyección potencial actual (B), los puntos que se observan son las poblaciones 

muestreadas en los colores más intensos existe una mayor probabilidad de encontrar a P. 

quadrifolia que en los colores claros. 
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Discusión  

 

Variación y estructura genética  

En este trabajo se realizó el estudio de la variación genética de P. quadrifolia en todo su 

rango de distribución con base en el genotipado de SNPs de los snps a partir del genoma 

nuclear. Se encontró que es mayor la heterocigosis observada que la heterocigosis 

esperada y valores negativos en el índice de fijación, lo cual significa que los individuos 

están poco relacionados entre sí. De acuerdo con los valores  de Fst (Tabla 2) existe 

muy poca diferenciación entre las poblaciones con un rango entre (el menor y mayor fst 

mayor y fst menor), siendo Sierra de Juárez la población más diferenciada con un 

promedio de Fst= 0.075 respecto a las otras poblaciones. En el análisis de componentes 

principales también demuestra que la población de Sierra de Juárez se diferencia de las 

demás (Figura 3), lo cual se corrobora con el análisis de STRUCTURE (Figura 2). Se 

puede deducir que esta población de la sierra de Juárez aporta información genética 

pero casi no recibe (Hubisz et al., 2009), se encontró una información similar en los 

estudios de donde P. pseudostrobus el cual  tiene Ho=0.206 y F= -0.031, es decir un 

índice de fijación negativo, aunque no sea significativo se puede encontrar en pinos, lo 

cual significa que evitan la endogamia .De acuerdo con la prueba de Mantel (Figura 4) 

no existe aislamiento por distancia en las poblaciones analizadas a pesar de que se 

observa un patrón latitudinal de la distribución genética en el análisis de componentes 

principales (Figura3) como en otros reportes  (Delgado et al., 1999) ., Lezama et al., n.d.) 

se observan poblaciones con una correlación de Pearson r= 31, r=21 respectivamente a 
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diferencia de otros piñoneros P. quadrifolia muestra menor correlación entre la distancia 

geográfica y la genética. 

 

Modelado de nicho 

En el modelado de nicho (Figura 6) podemos observar una amplia distribución a futuro 

aún más grande que la actual. Sin embargo, no se toma en cuenta los cambios de uso 

de suelo, los incendios potenciales, el aumento de los océanos y/o cambios históricos 

que puedan surgir dentro de los próximos 50 años. En la actualidad no corre ningún 

riesgo genético de extinción, pues se puede conservar pocas poblaciones y tener así 

gran variedad genética debido a la alta variación genética y poca diferenciación 

interespecífica. Actualmente no existe ninguna prioridad de conservación sobre todo las 

que se encuentran en las zonas aledañas a las ciudades y que realmente se encuentran 

amenazadas debido a la actividad del hombre, es importante destacar que para el 

modelado de nicho se utilizan variables como el clima, la temperatura, las precipitaciones 

(Schumann et al., 2016; Qin et al., 2017) para tener una proyección más acertada, sin 

embargo el desarrollo humano y los incendios no son tomados en cuenta en este estudio. 

La distribución potencial en piñoneros es un modelo que puede considerarse 

como una aproximación real de la especie (Delgado et al., 2012), aún cuando no se 

consideran todas las variables que pueden llegar a modificar su entorno. La dependencia 

del cambio de uso de suelo, la inminente urbanización y el cambio climático  hace que 

estos modelos lleguen a sobreestimar la distribución incluso si el software que se utiliza 

datos de presencia (Phillips et al., 2006). El muestreo de este estudio es pequeño y se 

necesita un muestreo más amplio, teniendo así más muestras por población. Conociendo 
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y haciendo un análisis bioclimático de P. quadrifolia podemos deducir en que regiones 

se espera un mayor desarrollo de la especie, es importante para en un futuro hacer un 

plan de manejo de la especie e incrementar potencial productivo según los estudios de 

Aceves-Rangel et al.,(2018).  

 

 

Figura 6. Mapa de los puntos de muestreo de P. quadrifolia en California y Baja California 

 

Conservación genética  

La conservación de P.quadrifolia es crucial como cualquier otra especie de pino, si bien 

no se encuentra es un estado de alto riesgo (UICN, 2011), es necesario no recurrir a un 

estado más avanzado de deterioro para evitar la reducción de diversidad genética, ya 

que existe un descenso alarmante de deforestación sobre todo de pinos en México y es 

importante su conservación desde puntos ecológicos y económicos. Según estudios de  

si no se crean programas de restauración sólidos en México, ya que los programas de 

reforestación que se crean son limitados y poco efectivos, se perderá gran parte de 
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diversidad de pinos. Las principales amenazas no son la parte genética ni ambiental, 

sino la explotación desmedida y el cambio de uso de suelo.  

Para P. quadrifolia no se encontraron poblaciones aisladas y en contraste, se 

observó alta variación genética, comparable con especies de pinos que ocupan un rango 

geográfico más amplio. La proyección de distribución a futuro es esperanzadora, sin 

embargo se dedujo que el cambio climático no será la principal amenaza de una posible 

reducción a su población sino la explotación y cambio de uso de suelo y el desarrollo 

acelerado de las ciudades. 
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