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PRESENTACION

1 Grupo de Trabajo sobre Recursos Genéticos Forestales de la Comision Forestal para América del
Norte fue creado en 1961, y realizd su primera reunién de trabajo en 1965, bajo la denominacién
de Grupo de Trabajo en Mejoramiento Genético Forestal. Con la aprobacién de los miembros del
Grupo, en 1993 modificé su nombre a Grupo de Estudio en Recursos Genéticos Forestales, que reflejaba
en forma mds precisa sus objetivos de largo plazo. En el afio 2000 tomé su designacién actual, como
Grupo de Trabajo en Recursos Genéticos Forestales. Su misién es promover y facilitar el conocimiento,
manejo y conservacion de los Recursos Genéticos Forestales de América del Norte. Con este propdsito,
los integrantes del Grupo promueven la cooperacién internacional y el intercambio de informacién
técnica y cientifica relacionada con la conservacién y uso sostenible de los recursos genéticos forestales

en la regidn.

El Grupo de Trabajo estd integrado por tres representantes de cada uno de los tres paises de
América del Norte (Canadd, Estados Unidos y México), quienes definen las actividades a realizar y la
estrategia a seguir para lograr los objetivos especificos de cada una de ellas. El Grupo realiza reuniones de
trabajo en forma periddica para evaluar las tareas asignadas a sus miembros y definir la continuacién de
éstas o programar nuevas actividades. Hasta la fecha de esta publicacién, se han realizado 21 reuniones de

trabajo.

En cumplimiento a los objetivos y misién de este Grupo, durante su XX Reunién de Trabajo,
celebrada en la Universidad Auténoma Chapingo del 10 al 14 de Abril de 1995, se organizé un
Seminario-Taller sobre el “Manejo de Recursos Genéticos Forestales”. Especialistas de Canadd, Estados
Unidos y México en diferentes disciplinas de genética, fisiologfa, produccién de planta y mejoramiento
genético de drboles forestales, presentaron 13 conferencias agrupadas en los temas de: 1) Aspectos bdsicos
de conservacién de recursos genéticos, 2) Manejo de Germoplasma, 3) Evaluacién de germoplasma, y 4)
utilizacién de germoplasma de especies forestales. Al seminario-Taller asistieron en total 64 profesionistas,
técnicos y académicos de diferentes dependencias oficiales, universidades e instituciones de investigacién

relacionadas con este tema en México.

En virtud de la calidad de las ponencias presentadas durante el Seminario, y del vacio existente
de informacidn actualizada y especializada en espafiol en relacién con el manejo sostenible y conservacién
de los recursos genéticos forestales en México, en 1997 se publicé la primera edicién de los documentos
presentados por cada uno de los especialistas. Cinco afios después los ejemplares de esta obra estaban
agotados, por lo que se decidié publicar una segunda edicién para atender la demanda de informacién que
aun existe sobre el tema. En esta nueva edicién algunos de los capitulos fueron actualizados, se incorporé un
nuevo capitulo ralacionado con la zonificacién altitudinal para la transferencia de semillas en México, y se

elimind el capitulo sobre el Programa Nacional de Reforestacién, cuya informacién ya no es vigente.
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La tarea central de organizar el evento, reunir los documentos para su primera edicién, y
contactar a los autores para valorar la necesidad de actualizar sus contribuciones fue realizada por los
editores. Sin embargo, en el periodo transcurrido desde la primera edicién, algunos autores ya se habian
retirado y otros, como es el caso del Dr. Basilio Bermejo Veldsquez, ya habfan fallecido, por lo que fue
imposible cumplir cabalmente con el propésito inicial. De cualquier manera, se decidié continuar con
el proyecto, como un reconocimiento péstumo a las actividades desarrolladas por el Dr. Bermejo en el
4rea de los recursos genéticos forestales de México. Expresamos nuestro agradecimiento también a los
integrantes del Grupo de Trabajo en esa época, que apoyaron en forma entusiasta la idea original. Adem4s
de su participacién directa en el Seminario, los representantes de Canadd (Judy Loo, Kurt Johnsen y Barry
Jaquish) y Estados Unidos (Glenn Furnier y Tom Ledig), apoyaron la participacién de otros especialistas
invitados procedentes de esos paises (Ben Wang, Tom Conkle, James Jenkinson, Jay Kitzmiller y Marfa

Magallanes), en algunos casos con fondos econémicos de sus propios proyectos de investigacion.

El apoyo gubernamental y de otras instituciones de los tres paises integrantes de la Comisién
Forestal para América del Norte fue fundamental a lo largo de todo el proceso. El Servicio Forestal de
Canad4 y su similar en los Estados Unidos aportaron recursos econémicos para facilitar la participacién
de los especialistas en el Seminario. El Servicio Forestal de los Estados Unidos, junto con la Organizacién
de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacién (FAO) y la Subsecretarfa de Recursos
Naturales de la SEMARNAPD, en México, proporcionaron el apoyo econémico para la publicacién de

estos documentos.

La Universidad Auténoma Chapingo, el Colegio de Postgraduados, y la Comisién Nacional
Forestal también aportaron recursos para la realizacién de esta obra, incluyendo el apoyo logistico y
de comunicaciones durante la organizacién y desarrollo del seminario, asi como los recursos humanos
y materiales durante la fase de traduccién y formato de los manuscritos, y durante la preparacién de
la segunda edicién. A todas las personas que intervinieron en esta etapa les manifestamos nuestro

reconocimiento.

J. Jesiis Vargas Herndndez, Basilio Bermejo Veldzquezty F. Thomas Ledig
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FORESTALES
MANEjo DE RECURsOs GENETICOS
FORESTALES
E Thomas Ledig
Introduccién
Los valores econémicos de los recursos genéticos .
E Thomas Ledig
Conservacién de recursos genéticos
Manejo y conservacién forestal Institute of Forest Genetics, Pacific Southwest Research Station,

U.S.D.A Forest Service, Placerville, California 95667, E.U.A.

Introduccién

ara iniciar la introduccién a este Seminario-Taller sobre el Manejo de Recursos Genéticos Forestales,
voy a describir la historia de un pais en desarrollo -- un pais del tamafio de México (cerca de 2.01
millones de Km2 comparados con los cerca de 1.97 millones de Km?2 de México). Igual que
México, este pais fue conquistado por europeos. En lugar de decirles de que pais se trata, dejaré que
ustedes lo adivinen. En el tiempo de la conquista europea, este pafs estaba casi enteramente cubierto por
bosques. En los siguientes 250 afios, los bosques se cortaron a una velocidad promedio de cerca de 803
mil hectdreas (8,030 Km?2) por afio. Esto es mds de 2,200 hectdreas (22 Km?2) por dfa. La mayor parte de
los bosques se elimind para la agricultura, por la necesidad de alimentar a una poblacién en expansidn.
Los 4drboles se derribaron y quemaron para librarse de ellos. Los residuos de las cenizas se utilizaron
como fertilizante. Los bosques que no fueron convertidos a la agricultura, se cortaron una, dos o quizds
hasta seis veces. Primero se eliminaron las especies de mayor valor -- las especies de coniferas mds altas--,
con troncos grandes para postes y madera de construccién y los mejores drboles de especies latifoliadas
para la fabricacién de muebles de sus hogares. Después de que se terminaron las especies de coniferas y
latifoliadas de mayor valor, la siguiente generacién de madereros regresé por las especies de menor valor.
Cada generacién tomd los drboles mejor formados y dejé los enfermos, torcidos y de lento crecimiento.
Los bosques se degradaron en forma progresiva. Menos de un centésimo de 1% (tinicamente 0.0025%)
de los bosques primarios quedé como remanente.
El bosque desaparecid y lo mismo ocurrié con la fauna. Las poblaciones de ciervo se redujeron,
los pavos se eliminaron en muchas regiones del pafs, y especies enteras se extinguieron a causa de la

pérdida de hébitat y la presién de la cacerfa. Nunca se considerd la necesidad de conservacién. ;Donde se

encuentra este pafs prédigo primitivo? ;En Africa, Asia, en los bosques Atldnticos de Brasil? No, se trata
de los Estados Unidos de América originales.

CONSERVACION Y MaNEjo DE REcursos Genéticos Forestales
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Conforme los Estados Unidos se expandieron hacia el oeste, alguna gente comenzd a
preocuparse por la pérdida de los bosques nativos. No obstante, los bosques se cortaron hasta las costas
del Pacifico, sin ninguna preocupacién por la necesidad de regeneracién. Muchas dreas en el oeste del
pais se cortaron en el perfodo de hace 100 a 50 afios y nunca se ha restablecido el bosque (Shoup y Baker
1981).

A principios de 1900, el movimiento de conservacién ya habfa ganado una fortaleza considerable.
Presiond al gobierno para establecer 4reas de reserva para conservar los recursos maderables y otros tesoros
nacionales escénicos. Estos primeros conservacionistas en ningtiin momento pensaron sobre la diversidad
genética, aunque la diversidad genética sea el elemento bdsico de todos los recursos renovables. Sélo en
fechas recientes hemos comenzado a considerar la necesidad de conservacién de los recursos genéticos,
y es todavia una idea novedosa para la mayoria de los conservacionistas y politicos. El punto central de
todo esto es que nuestras ideas sobre la conservacién han cambiado y adn estdn en proceso de evolucidn.
No debemos repetir los errores pasados -por lo menos, no a causa de la ignorancia.

América del Norte es un continente rico en diversidad climdtica y topogréfica, y por lo tanto,
rico en recursos bioldgicos. Los recursos genéticos en nuestros bosques son la base de la silvicultura en
plantaciones en la mayor parte del mundo. Picea sitchensis (Bong.) Carr., Pinus tadea L., Pinus radiata
D. Don, y Pinus oocarpa Schiede se plantan en cientos de miles de hectdreas en Africa, Asia, Australia,
Europa, y Sudamérica; y de los tres paises que coexisten en América del Norte, México es el mds rico.
Los Estados Unidos y Canad4 tienen cerca de 650 especies lefiosas (Little. 1979) mientras que México
tiene entre 2,000 y 3,000 (J. Rzedowski. 1989, comunicacién personal). De un total de 22,000 especies
vegetales en México, 4,000 son endémicas, y seguramente mds se descubrirdn. Muchos de los taxa de
México representan una riqueza de diversidad genética. Uno de los regalos de México al mundo es el
mafz, por supuesto, pero otro son los pinos. México es un centro de diversificacién de los pinos, ya que
es el hdbitat de mds de la mitad de las especies de este género en el mundo.

La parte triste es que se estima que 17% de las especies vegetales mexicanas, este rico patrimonio,
se considera en peligro de extincién. Pero el peligro mds grave puede ser la pérdida de poblaciones y
recursos genéticos dentro de especies -- lo que yo llamo las “extinciones ocultas” (Ledig. 1993). La
pérdida de los recursos genéticos forestales ocurre principalmente como resultado de la conversién de
terrenos forestales a otros usos, fundamentalmente pastoreo y agricultura. La deforestacién en México
esta avanzando a una gran velocidad, cerca de 5% de la superficie forestal se modificé durante el perfodo
quinquenal 1981-1984 (Office of Technology Assessment 1984).

La diversidad genética de nuestros paises es motivo de orgullo, pero las pérdidas de recursos
genéticos son tragedias nacionales. Estas pérdidas nos disminuyen a cada uno de nosotros. José Ortega y
Gasset (1914) escribfa sobre bosques figurativos y reales cuando sefialé: “Yo soy yo y mi circunstancia, y
si no la salvo a ella no me salvo yo”. Ortega y Gasset escribié en un espafiol algo arcaico, pero lo que €l
querfa decir es que lo que nosotros somos es en gran medida un producto tanto de nuestro medio como
de nuestro cuerpo, y si nosotros no salvamos nuestro ambiente, también perdemos parte de nosotros
mismos.

Con frecuencia he sefalado que los recursos genéticos tienen valores multiples: valores
econdmicos, ecoldgicos, estéticos y éticos. La diversidad genética ciertamente tiene un valor estético,
como lo sugirié Ortega y Gasset, pero en este Seminario voy a hablar de los usos materiales, el valor
econdémico, de los recursos genéticos y posteriormente me referiré a las técnicas para la conservacidn.
Espero que esto prepare el camino para los aspectos y comentarios mds detallados que se presentardn en

los siguientes documentos.

Los valores econémicos de los recursos genéticos

Es obvio que nuestros bosques comerciales en América del Norte son un recurso econémico.
Sin embargo, es menos obvio que la diversidad genética dentro de estos bosques es el fundamento de su
valor ecénomico.

Las especies como Pinus ponderosa Dougl. ex Laws. o P cooperi Blanco, no son una poblacién
homogénea. Las especies con una amplia distribucién natural son comdnmente una coleccién de
poblaciones. Las poblaciones locales estdn cominmente adaptadas a su ambiente. Si esas poblaciones
se eliminaran, la productividad forestal se reducirfa. Por ejemplo, si los sitios de Pinus ponderosa a 825
m de elevacién en la Sierra Nevada de California se replantaran con la semilla de una elevacién de 600
m menor la reduccién en el volumen a la edad de 50 afios serfa de alrededor de 5% (Figura 1). Si
se replantara con la semilla de una elevacién 600 m mayor, la reduccién serfa de alrededor de 20%.
Podemos dibujar curvas similares para sitios de plantacién en otras elevaciones, y el pico de la curva
coincidirfa en forma bastante precisa con la elevacién local. Por lo tanto, los recursos genéticos locales
contribuyen a la productividad del bosque que, por supuesto, es un valor econémico bdsico, y si esos

recursos se pierden podria ser dificil o imposible reemplazarlos.

Nuevos ambientes

El cambio climdtico global es una razén urgente para conservar una gama de recursos genéticos
en las especies comerciales. Los modelos climdticos proyectan hasta un aumento de 5°C en la temperatura
global en los préximos 50 afios como resultado del “efecto de invernadero” (por ejemplo, debido a un
aumento en 100% en la concentracién atmosférica del bidxido de carbono). En episodios previos de
calentamiento, las especies forestales y las poblaciones dentro de las especies se movieron hacia mayores
elevaciones. Para mantener la productividad en un clima mds cdlido tendriamos que mover poblaciones
de menores a mayores elevaciones. Con base en la ley de Hopkins, la temperatura disminuye cerca de
1.4°C por cada 305 m de aumento en elevacién. Por lo tanto, para el clima proyectado dentro de 50 afios,
tendrfamos que plantar sitios con fuentes de semilla de elevaciones 550 m mds bajas (Figura 2; Ledig y
Kitzmiller. 1992). ;Pero, qué pasarfa si las fuentes de semilla de esas elevaciones menores se han destruido,
y los recursos genéticos se perdieron? Esta ha sido la situacién en los Estados Unidos y todavia ocurre en
México, en aquellos lugares donde los bosques en la parte baja de las montafias se eliminan para usar los

terrenos en la agricultura.

CONSERVACION Y MaNEjo DE REcursos Genéticos Forestales
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Figura 1. Volumen por drbol de fuentes de semilla de Pinus ponderosa en un sitio a 825 m de elevacién en la Sierra Nevada de
California. Este tipo de datos se puede usar para calcular la pérdida (o ganancia) en el volumen debido a la plantacién de fuentes
de semilla no locales. Plantar con una fuente de semilla de una elevacién 600 m menor en lugar de usar la semilla local resultarfa
en aproximadamente 5% menos volumen. Plantar con una fuente de semilla de una elevacién 600 m mayor resultarfa en cerca de
20% menos volumen (M. T. Conkle, datos inéditos).

Nuevos mercados

Los nuevos mercados son otra razén para conservar los recursos genéticos, los cuales son

necesarios para generar variedades nuevas. Por medio de cruzamiento podemos producir variedades con

mayor velocidad de crecimiento, o cambiar de objetivos para satisfacer nuevas demandas en el mercado.

Por ejemplo, los primeros mejoradores de Pinus taeda en el sur de los Estados Unidos seleccionaron
4rboles con una gravedad especifica de la madera alta porque esta especie se usé para elaborar bolsas de
papel Kraft y cajas de cartén corrugado, y la madera de mayor gravedad especifica producia mayores

rendimientos de pulpa y bolsas con mayor resistencia al rasgado.
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Figura 2. La ley de Hopkins define la regla bdsica de que la temperatura disminuye cerca de 2.5°F por cada 1,000 pies de
elevacién (1.4°C por cada 305 m). La temperatura actual se representa por la linea inferior, y la linea superior muestra la tendencia,
suponiendo un aumento de 2.5°C en la temperatura global. Una procedencia a 850 m, creciendo en la actualidad en un ambiente
que tiene una temperatura anual promedio de cerca de 8°C encontrarfa esas condiciones cerca de los 1,400 m, o sea, 550 m arriba
en la pendiente después del cambio global.

Sin embargo, el mercado cambié y la demanda por papel sanitario, papel periédico y papel de impresién
aumentd. Para estos productos se prefiere una madera de menor gravedad especifica. Afortunadamente,
los recursos genéticos de Pinus taeda eran suficientes para permitir a los genetistas seleccionar drboles con
madera de gravedad especifica mds baja. De hecho, las cooperativas de mejoramiento genético forestal
en el sureste de los Estados Unidos habian conservado drboles de Pinus taeda, de crecimiento répido con
madera de gravedad especifica mds baja en blancos clonales. Estos clones estaban fécilmente disponibles
para producir papel higiénico y de escritura de alto valor cuando el mercado cambid. Sin la variacién
genética disponible los genetistas pueden hacer muy poco (Figura 3). Un programa de mejoramiento
genético en Pinus resinosa Ait fracasarfa porque la especie carece de variacién genética. Nosotros deseamos
proteger los recursos genéticos y evitar que una especie genéticamente variable se convierta en un Pinus

resinosa empobrecido genéticamente.

CONSERVACION Y MaNEjo DE REcursos Genéticos Forestales
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Figura 3. Cuando una especie tiene poca variacion genética para una caracteristica (como volumen a los 50 afios), la seleccién
resultard en un avance pequefio. Cuando la variacién es grande, el mejoramiento (la ganancia obtenida por seleccién) serd mucho
mayor.

Nuevas amenazas

Las nuevas plagas de insectos y patégenos son una amenaza constante en la agricultura. Los
agrénomos deben generar variedades nuevas de cultivos vegetales cada unas pocas generaciones para
mantenerse adelante de las plagas en evolucién. Lo mismo es cierto en la silvicultura. La variacién
genética necesaria podria no encontrarse en todas las poblaciones. Por ejemplo, la frecuencia de una de
forma de resistencia genética a la roya de los pinos blancos en Pinus lambertiana Dougl es casi cero en

las poblaciones del norte, pero se encuentra en mayores frecuencias (8%) en las poblaciones de la Sierra

Nevada Central (Kinloch. 1992).
Nuevos productos

Todo lo que se ha mencionado en pérrafos anteriores pertenece a especies que tienen un valor
comercial actual. Pero nuestro interés en los recursos genéticos en América del Norte deberia incluir
especies forestales que actualmente se consideran como malezas, porque podriamos descubrir nuevos
usos para ellas en el futuro. Taxus brevifolia Nutt era una especie sin valor hace diez afios, pero se encontré
que el taxol de los extractos de corteza era altamente efectivo contra el cdncer en pruebas realizadas por
el Instituto Nacional del Céncer en E.U.A. En cuestién de afios, esta especie de Zaxus lleg a ser tan
altamente deseada, que los conservacionistas comenzaron a preocuparse por su posible eliminacién de los

bosques del noroeste de Estados Unidos.

Nuevos productos vegetales estdn por descubrirse: productos quimicos que pueden ser agentes
medicinales efectivos, insecticidas, fungicidas, o herbicidas. La tarea de descubrir estas propiedades es
lenta, pero actualmente casi 25% de las medicinas de prescripcién (un mercado de varios millones de
délares) en los Estados Unidos proviene de las plantas. Merck & Compaiifa, Ltd. ha establecido un
acuerdo de $1.1 millones de délares con el Instituto Nacional de la Diversidad Bioldgica de Costa Rica,
(INBIO) para explorar posibles quimicos nuevos en las reservas y parques nacionales de Costa Rica. (Reid.
1993). El INBIO recibird los derechos de autor sobre cualquier producto nuevo que se desarrolle.

No sélo debemos estar preocupados por las especies lefiosas forestales, sino por los bosques
mismos, porque son el hdbitat de un conjunto tremendo de diversidad bioldgica. Si no conservamos estos
recursos genéticos, estamos eliminando industrias futuras de gran valor. No todas las especies vegetales o
animales de los bosques tienen las propiedades tnicas deseadas, pero no podemos predecir cudl de ellas
las tiene. A pesar de esta incertidumbre, Farnsworth y Soejarto (1985) pudieron calcular que cada especie

de planta que se extingue es una pérdida de $204 millones de délares.
Nuevo entorno econdmico

Independientemente del sistema econémico, comunista o capitalista, los contadores nunca han
considerado todos los costos - los costos ocultos - de hacer negocios. Ellos han descuidado los costos
ambientales, dejando que alguien mds o alguna generacién futura pague la cuenta. Estos costos no
registrados incluyen los costos médicos ocasionados por la contaminacién del aire debido a industrias que
usan la atmdsfera como un recurso libre. Estos son los costos desde el punto de vista de oportunidades
perdidas de una generacién futura que podria haber usado una especie que el desarrollo condujo a la
extincion.

La atmdsfera que respiramos ahora, los climas que disfrutamos ahora, el desarrollo del suelo y
la estabilizacién de pendientes o taludes, dependen de la cubierta forestal. Mucho se ha escrito sobre el
valor de los bosques para captar biéxido de carbono. El aumento proyectado en la temperatura global
se basa en la duplicacién del biéxido de carbono en la atmdsfera. Este es sélo un nivel de referencia
conveniente. No hay razén para suponer que las emisiones de biéxido de carbono disminuirdn después
de alcanzar un nivel de biéxido de carbono del doble de los niveles preindustriales. En el préximo siglo,
la sociedad todavia quemard combustibles fésiles que tenfan capturado el bidxido de carbono durante
millones de afios como depdsitos de carbén y petréleo. Los servicios de apoyo a la vida proporcionados
por los bosques podrian exceder en gran medida su valor como fuente de madera y fibra.

La diversidad genética, los recursos génicos dentro de especies, podrian ser cruciales para la
salud de los ecosistemas. La pérdida de diversidad genética o inclusive los cambios en la estructura
genética sin una disminucién en la diversidad podrian conducir plausiblemente a cambios en el flujo de
energfa y nutrientes en el ecosistema (Ledig. 1991). Al nivel de las especies, esto es seguramente cierto.
Investigaciones recientes en el ecotrén del Colegio Imperial (Londres), un banco de 16 cdmaras con
atmdsfera - y clima - controlados, ha demostrado que los ecosistemas ricos en especies asimilan biéxido

de carbono a una mayor velocidad que los ecosistemas menos diversos (Naeem ez al. 1994).

Conservacién de recursos genéticos

El manejo de recursos genéticos de las plantas agricolas cultivadas se divide en ocho componentes

(Cuadro 1).
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Cuadro 1. Componentes del manejo de recursos genéticos en la agricultura

1. Recoleccién

2. Documentaciéon
3. Caracterizacién
4. Almacenamiento
5. Evaluacién

6. Muldplicacién
7. Distribucién

8. Utilizacién

En esta introduccién al Seminario-Taller, mencionaré brevemente sobre el almacenamiento,
evaluacién y utilizacién de los recursos genéticos. Debido a que la silvicultura difiere de la agricultura, la
lista en el Cuadro 1 no se ajusta bien a nuestra situacién. Es mds, la mayor parte de la actividad forestal
todavia depende de especies silvestres que crecen en poblaciones que se regeneraron en forma natural.
Por lo tanto, el manejo de los rodales naturales es un aspecto de conservacién tnico a la silvicultura. Yo
mencionaré ese aspecto de manejo de germoplasma porque podria no ser cubierto en forma detallada en
los otros documentos.

La recoleccién, la documentacién y la caracterizacién generalmente se realizan en forma
simultdnea en la silvicultura, pero yo no dedicaré mucha atencién a esos temas. En otro documento
he planteado un enfoque sistemdtico a la recoleccién de recursos genéticos representativos para la
conservacion ex situ de las especies forestales en los Estados Unidos (ver Ledig. 1992).

Consideraré la regeneracién y utilizacién como un tema refiriéndome principalmente a otros
documentos en esta publicacién. En la silvicultura, la distribucién (por ejemplo, la infraestructura para
mover plantas de la fase de regeneracién a la de utilizacién) es prdcticamente una parte integral de los
sistemas de viveros y reforestacién, por lo que yo la ignoraré. La distribucién presenta problemas, pero por
ahora no los consideraremos. Ademds del manejo de rodales naturales, mencionaré el almacenamiento,
la evaluacién, y la utilizacién de recursos genéticos forestales. Esto sigue el guién del Seminario-Taller
propuesto por Jests Vargas y Basilio Bermejo. Este es un resumen prictico y excelente para considerar el

manejo de recursos genéticos forestales. Yo les agradezco por concebir este programa en el seminario.

Manejo y conservacién forestal

Hace cuatro afios en el Congreso Mundial de Silvicultura en Paris, Teobaldo Eguiluz dijo algo
tan importante que yo lo anoté: “La conservacién no deberia ser un drbol aislado en el vasto campo de los
bosques”. La conservacién de recursos genéticos deberfa ser una parte integral del mejoramiento forestal,
como Judy Loo lo sefialard posteriormente en esta mafiana. Ademds, la conservacién no debe y no puede

considerarse en forma aislada en ningtin sentido del manejo o cultivo de los bosques.

Casi por definicién, conservacién significa reducir la presién sobre los recursos. El crecimiento
de la poblacién es el problema primario que conduce a la pérdida de recursos genéticos, el mismo
problema que enfrentan todos los aspectos de la sociedad moderna. Si nosotros deseamos conservar los
recursos genéticos o preservar aunque sea una parte pequefia de la diversidad biolégica de la que depende
nuestra subsistencia, debemos estabilizar la poblacién mundial, y de hecho, inclusive reducirla. En el
corto plazo el reciclado o la reduccién del consumo es un paso positivo. Los paises ricos industrializados
son los mds grandes consumidores; por ejemplo, el consumo per cdpita de energfa es seis veces mayor en
los Estados Unidos que en México y el consumo de energfa en México es 70 veces mayor que en Etiopia
(Andnimo. 1994). Estas tasas tan altas de consumo significan que cada nacimiento en los Estados Unidos
es equivalente a seis nacimientos en México. Sin embargo, los forestales tienen poco control sobre las
politicas que influyen sobre los patrones de crecimiento o consumo de la poblacién.

Una manera en que los forestales pueden reducir la presién sobre los recursos genéticos es
mediante el manejo forestal y la silvicultura. Los programas de reforestacidon y el manejo activo de
plantaciones pueden aumentar la productividad a niveles superiores de aquellos obtenidos en el bosque
natural. Si las necesidades de productos forestales se pueden satisfacer con unas pocas hectdreas de
plantacién, entonces el bosque natural puede destinarse para la conservacién 77 situ de recursos genéticos,
la proteccién de la diversidad bioldgica y el disfrute estético. Consideremos los datos estadisticos de
Brasil, que tiene 396°000,000 de ha de bosque natural y sélo 6’500,000 ha de plantaciones industriales
(sélo 2% de su drea forestal total). No obstante, Brasil obtiene 60% de su abasto industrial de madera de
sus plantaciones; esto es, 60% de s6lo 2% de los terrenos con vocacién forestal (Anénimo, 1993). Rocca
Caliennes (1985) acredité la introduccién de especies de eucalipto de rédpido crecimiento (Eucalyptus
globulus Labill.) en 1973 con una reduccién en la tasa de eliminacién del bosque nativo en los Andes.
Bill Gladstone y yo (Gladstone y Ledig. 1990) presentamos las diferentes maneras en que la silvicultura
intensiva ha beneficiado la conservacién mediante el aumento en productividad forestal y en el niimero
de empleos. El manejo forestal debe ser parte de cualquier solucién a la conservacién de la diversidad
bioldgica en general y de los recursos genéticos en particular.

La conservacién de recursos genéticos puede ser efectiva a pesar de que se utilice regeneracion
artificial, si seguimos una regla sencilla: replantar con la fuente local de semilla. La semilla local puede
significar la semilla del rodal que se estd cosechando, como lo sugeri cuando propuse la creacién de
Unidades de Manejo de Recursos Genéticos (UMRG), o podria tener una definicién mds amplia (Ledig.
1988). M. T. Conkle analiza y discute el problema de cémo definir “zonas locales de semilla” en su
documento presentado en este volumen. Ademds de la posible reduccién en productividad que resulta
del uso de fuentes de semilla no adaptadas, la contaminacién de recursos genéticos locales también puede
ser un problema. La migracién de polen de plantaciones no adaptadas hacia el bosque natural podria
incidir negativamente sobre los recursos genéticos mediante depresién exogdmica. Independientemente
de los limites que se utilicen para zonificar el movimiento de semilla, las fuentes de abastecimiento de
semilla se pueden proteger mediante la creacién de dreas de produccién de semilla (Figura 4). Las 4reas de
produccién de semilla también aumentan la eficiencia de la recoleccién y, si se seleccionan cuidadosamente,

aseguran que la fuente de semilla contenga drboles superiores al promedio de la poblacién.
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Figura 4. Area de produccién de semilla cerca de El Salto, Durango. Un rodal de drboles bien conformados de Pinus cooperi se
aclareé para dejar los drboles mejor conformados, de mayor crecimiento, para estimular la produccién de semilla y mejorar el acceso
para la recoleccién de conos. Si se establecen suficientes dreas de produccién de semilla se asegurard un abasto de semilla local de
4rboles superiores al promedio de la poblacién.

Es importante reducir la autofecundacién y promover la polinizacién cruzada en las dreas

de produccién de semilla; Basilio Bermejo y Glenn Furnier presentan en este volumen algunas de las

técnicas utilizadas para cuantificar el sistema de apareamiento y controlar el grado de autofecundacidn.

La genética de poblaciones tiene un papel importante en la seleccién y manejo de dreas de produccién de
semilla.

En resumen, el uso de un manejo y una silvicultura apropiados, es la clave para la conservacién
de recursos genéticos en el manejo forestal. De hecho, parte de lo que yo he discutido en pdrrafos

anteriores se podria categorizar como conservacion i situ.

Conservacidn in situ

Las medidas de conservacién que se discuten en este Seminario pueden clasificarse como 77 situ
y ex situ. In situ significa “en el lugar” o “en la posicién natural” y ex situ significa “fuera de la posicién
natural”. Los dos métodos tienen su papel y deberian emplearse como partes integrales de una estrategia
de conservacién.

Los métodos i situ se asocian frecuentemente con reservas estrictas; por ejemplo, reservas que
protegen el bosque de cualquier uso extractivo. Si el manejo de los recursos genéticos es el objetivo, la
conservacién 7z situ tiene la ventaja tedrica de permitir el cambio evolutivo -- una conservacién dindmica
a diferencia de la situacién estdtica en la mayorfa de las aplicaciones de métodos de conservacién ex
situ. El disefio de un sistema de reservas (por ejemplo: nimero, tamafio y distribucién de reservas) debe
tomar en cuenta las caracteristicas de la historia bioldgica de las especies en cuestidn, la estructura de
sus poblaciones, su biologia reproductiva y su ecologfa. Basilio Bermejo y Glenn Furnier describen estos
temas, particularmente los aspectos de genética de poblaciones, en sus documentos.

De hecho, las reservas estrictas, tales como los parques nacionales en los Estados Unidos, pueden
tener un valor limitado para la conservacién de recursos genéticos a menos de que sean lo suficientemente
grandes. Muchas especies son tipicas de etapas tempranas en la sucesidn, forman rodales coetdneos, y
no se reemplazan a si mismos, excepto como resultado de perturbaciones catastréficas, por ejemplo, el
caso de las especies de Populus. El término actual para la descripcién del proceso migracién de especies
en espacio y tiempo es “dindmica de manchones”. El manejo puede crear condiciones que reduzcan
el elemento de aleatoriedad y fomenten el reemplazo de especies deseadas. Por lo tanto, los bosques
manejados pueden ser una mejor alternativa de conservacién de recursos genéticos iz situ que las reservas
estrictas, aunque esto no significa que las reservas estrictas no tienen su propio valor.

En California, C. I. Millar y R. W. Westfall trabajan con el grupo de bosques nacionales para
establecer Unidades de Manejo de Recursos Genéticos (UMRG). En éstas, se permite la cosecha de
madera, siempre y cuando se realice en una forma que garantice la proteccién y perpetuacién de los
recursos genéticos. El sistema silvicola de cortas de proteccién es un método de regeneraciéon que permite

la cosecha de madera y tiene efectos colaterales minimos sobre los recursos genéticos.

Conservacidn ex situ

La conservacién ex situ puede hacerse de muchas formas, tales como bancos de germoplasma,
archivos genéticos en campo y almacenamiento de tejidos en instalaciones especiales. Los bancos de
semilla son los conductos mds familiares para este tipo de conservacién. Especies forestales como los
pinos tienen semilla que puede almacenarse por perfodos largos, quizds un siglo, si se colecta en la etapa
apropiada de maduracién, se maneja cuidadosamente, se seca a un contenido de humedad bajo y se
almacena a temperaturas bajas. El documento presentado por B. S. P. Wang y T. Beardmore menciona
los bancos de semilla en forma detallada.

Sin embargo, otros taxa tienen semilla que es recalcitrante y no se almacena bien en el mejor
de los casos. Estas especies pueden conservarse ex situ en archivos genéticos en el campo. En este caso,
los bancos genéticos son simplemente plantaciones para conservar procedencias, familias, o clones
especificos. Los ensayos de procedencias y las pruebas de progenie tradicionales pueden servir como
archivos genéticos al mismo tiempo que como pruebas de evaluacién. Los archivos o bancos clonales,

igual que los huertos semilleros, también funcionan como bancos genéticos de campo. El documento de
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Barry Jaquish aborda esencialmente el manejo de estos bancos de germoplasma en campo.

Actualmente se estdn desarrollando nuevas tecnologfas para permitir el almacenamiento, a largo
plazo, de tejidos, como es el caso de cultivos de callos o células en suspensién por periodos largos. Sin
embargo, atn no se desarrollan las técnicas para muchas especies y las instalaciones son relativamente

complejas y caras comparadas con aquellas que se utilizan en el almacenamiento de semilla.

Evaluacién

Encerrar simplemente las semillas en un banco de germoplasma o establecer las reservas no es la
meta final en la conservacién de recursos genéticos. Eso serfa algo similar a abastecer una biblioteca con
libros pero sin crear nunca un catdlogo de ellos o sin permitir que los libros se tomen de los estantes y
se lean. Si la informacién no se puede almacenar y recuperar, o si nadie sabe que ésta existe, entonces el
esfuerzo es pricticamente indtil por mds que se proteja.

Los bancos de germoplasma de cultivos agricolas estdn repletos de accesiones, algunas de las
cuales deben duplicarse entre sf. El Laboratorio Nacional de Semilla de los Estados Unidos de América
en Fort Collins, Colorado, tiene mds de 46,000 accesiones de trigo tinicamente; el Instituto Vavilov en
Rusia tiene 63,000, y el Instituto Internacional de Investigaciones en Arroz en las Filipinas tiene 83,000
accesiones de arroz (Chang. 1989). Si existe la necesidad de localizar genes de resistencia para una plaga
nueva, la seleccién (esto es, la evaluacién) de estas colecciones gigantescas es un problema importante
(Spagnoletti y Qualset. 1993). La silvicultura ha seguido un modelo diferente. En el 4rea forestal
generalmente hemos comenzado con la evaluacién, tales como los ensayos de procedencias, y es hasta
ahora cuando se siente la necesidad de iniciar actividades de conservacién més formales.

Las pruebas de procedencias y de progenie son ejemplos de lo que ahora se conoce también
como estudios de ambiente uniforme o de ambiente comun. En la prictica, nosotros hacemos el ambiente
tan uniforme como sea posible por medio de prdcticas de cultivo y luego acomodamos las procedencias
o progenies de acuerdo con un disefio experimental aleatorizado. En este caso se busca eliminar la
posibilidad de que el ambiente ocasione sesgos en la estimacién de diferencias entre procedencias. El
objetivo consiste en promediar a cero cualquier variacién ambiental que no pueda controlarse; entonces,
por convencidn, las diferencias restantes son de origen genético. El disefio de las pruebas de procedencias
y progenies demanda tanto experiencia estadistica como préctica.

Cuando los ensayos se repiten en varios sitios de plantacién, la informacién se aumenta al
mdximo. Por ejemplo, Csaba Mdtyds y Jay Kitzmiller analizaron una serie de ensayos de Pinus ponderosa
en California y desarrollaron una imagen completa del desempefio de las procedencias en todo un
gradiente altitudinal y latitudinal en la Sierra Nevada (Figura 5). Esto se llama la “norma de reaccién”.

El documento de Jesds Vargas describe el disefio y andlisis de este tipo de pruebas. Un punto
importante a recordar es que estas pruebas, si se mantienen y protegen adecuadamente, son en s mismas
un mecanismo para la conservacién ex situ de los recursos genéticos. Ellas pueden ser un medio para
almacenar germoplasma durante un siglo o mds, y en algunos casos estos ensayos son el tinico método de
conservacién ex situ actualmente disponible.

Ademds de los ensayos cldsicos de procedencias y progenies, las técnicas fisiolégicas y moleculares
desarrolladas recientemente también contribuyen a nuestra capacidad para evaluar la variacién genética.
Realmente, los marcadores moleculares, tales como isoenzimas, polimorfismos en la longitud de los
fragmentos de restriccién (RFLP’S), ADN polimérfico amplificado al azar (RAPDS), o las secuencias de

ADN proporcionan medios para caracterizar el germoplasma, mds que para evaluarlo.

Yo sefialo caracterizarlo mds bien que evaluarlo, porque comtinmente no sabemos el valor
o el papel de estos marcadores en relacién con caracteristicas tales como velocidad de crecimiento y
adaptabilidad de los drboles. No obstante, estos marcadores son valiosos en distinguir procedencias,
progenies, e incluso individuos, y en proporcionar conocimiento sobre la historia evolutiva reciente.

Los estudios fisiolégicos son valiosos para evaluar germoplasma en relacién con factores
como resistencia a la contaminacidn, resistencia a plagas y enfermedades, tolerancia a sequfa y a bajas
temperaturas, tolerancia a la inundacién y muchos otros factores. El documento de K. H. Johnsen y J. E.

Major en este volumen discute el papel de estudios ecofisiolégicos en la evaluacién de germoplasma.
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Figura 5. La altura de fuentes de semilla de Pinus ponderosa a los 12 afios de edad en la Sierra Nevada de California depende de
la diferencia entre la temperatura anual promedio en el sitio de plantacién y en el sitio de origen de la semilla (Temp_ .
I ¢ e : sito de plantacién
-Temp . . OIigen), ilustrada en esta figura para un {ndice de sitio de 525 cm. La relacién es andloga a una “norma de reaccién” para la
especie, y se puede aplicar en gradientes latitudinales o altitudinales, o en la escala de variacién de micrositios locales para calcular
la pérdida en crecimiento asociada con el traslado de semilla (C. Mdtyds y J. H. Kitzmiller, andlisis inédito).

La evaluacién en s misma crea otro problema, porque genera una gran cantidad de datos
rdpidamente. Las mediciones de altura, didmetro, fenologfa, floracién, forma del tronco y otras
caracteristicas se deben almacenar en una forma fécilmente recuperable y capaz de andlisis o reandlisis
conforme aparecen nuevas preguntas o se generan otras técnicas estadisticas disponibles. Pero también
deben almacenarse otros datos: los que corresponden al origen y la paternidad de los drboles en la prueba,
de la ubicacién del germoplasma entre y dentro de sitios de prueba, y de otros factores que Jay Kitzmiller
describe en su escrito en este volumen. Obviamente, es necesario analizar cuidadosamente qué tipo de
informacién se debe almacenar y cémo se utilizard dicha informacién, pero es dificil prever todo. La

mejor decisién consiste en almacenar tanta informacién como sea posible en un formato flexible.
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Utilizacién de recursos genéticos

El valor de los recursos genéticos se mide por el grado en que se usan. La mayorfa de la gente
piensa en el “uso” desde el punto de vista de cantidades medibles, como volumen de madera y toneladas
de pulpa. Yo creo que la diversidad genética tiene valores filoséficos también, y que estos valores se pueden
discutir desde el punto de vista de beneficios emocionales e intelectuales. Algunos conservacionistas
incluso insistirfan en que la diversidad tiene valores que no dependen para nada de un punto de vista
antropogénico. Pero nuestro propdsito en este Seminario-Taller es hablar de valores econédmicos bdsicos;
esto es, valores relacionados con el aumento en el nivel de vida en una manera sustentable.

Asi, el germoplasma en un banco de semillas o banco clonal tiene valor potencial, pero este
valor se materializa dnicamente cuando estos materiales se ponen en un uso productivo. Para hacer esto,
los recursos genéticos algunas veces deben recombinarse en paquetes nuevos, y en todos los casos deben
multiplicarse. Los bancos de germoplasma para la conservacién de recursos genéticos nunca podrdn
almacenar el material suficiente para satisfacer todas las necesidades potenciales. Ese no es su propdsito.
De hecho, esperamos que las colectas del nicleo de conservacién nunca se necesiten. Pero cuando es
necesario regresar a nuestras colecciones de germoplasma, las semillas deben germinarse y cultivarse en
viveros para producir pldntulas, o se deben cosechar las semillas de bancos genéticos en el campo, o se
deben propagar vegetativamente los clones por medio de enraizado de estacas.

La micropropagacién ha extendido nuestra capacidad de multiplicar vegetativamente especies
lefiosas. La propagacién vegetativa ofrece algunas ventajas que la propagacién por semilla no tiene (Libby
y Rauter. 1984). Un individuo particularmente valioso (un genotipo) puede multiplicarse directamente
por propagacion vegetativa, mientras que la reproduccién sexual produce un conjunto de progenie que se
parecerd a los padres pero, en general, retrocederd hacia la media de la poblacién. El documento de Maria
Magallanes aborda las técnicas de propagacién clonal que abren posibilidades completamente nuevas
para el uso de germoplasma forestal.

Por ahora, sin embargo, muchos de nuestros materiales seleccionados se propagardn por semilla.
La calidad genética de esta semilla es importante y de hecho es el tema principal de este Seminario-Taller.
Sin embargo, no podemos descuidar la influencia del ambiente al momento de utilizar los recursos
genéticos forestales. En el pasado, éstos se han utilizado en una forma incorrecta. Un 4rbol es el resultado
de una interaccién entre el genotipo y el ambiente, un tema que se discute en el documento de Jim
Jenkinson en este volumen. El Dr. Jenkinson recibid el prestigioso Premio Honorifico del U.S.D.A. y el
Premio Francis H. Raymond por su trabajo sobre métodos éptimos de siembra, produccién y extraccién
de planta por fuente de semilla y fechas de plantacién adecuadas, como componentes clave del éxito en
el establecimiento de plantaciones. Su trabajo condujo a ahorros de varios millones de délares tan s6lo
en California. Su documento sobre la produccién de planta en vivero es la culminacién de por lo menos
dos décadas de experiencia. Considerados en forma conjunta, todos estos documentos constituyen un
libro sobre el manejo de recursos genéticos. Si se aplican correctamente, deben facilitar al lector definir la
estrategia mds adecuada y util para conservar y usar la riqueza de recursos genéticos forestales de México

para satisfacer sus esfuerzos de reforestacion a largo plazo.
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Resumen

ainformacién sobre los niveles y patrones de variacién genética es importante para la conservacion
y el manejo de los recursos genéticos. Existe una variedad de métodos para medir la variacién
genética en plantas, desde medidas de la morfologia hasta marcadores genéticos moleculares, y cada
método tiene ventajas y desventajas. Los métodos frecuentemente no nos dan resultados concordantes
porque los patrones de la variacién para marcadores moleculares generalmente estdn mds influenciados
por la deriva génica y el flujo génico, y los caracteres morfoldgicos estdn mds influenciados por la seleccién
natural. Cada cardcter puede darnos informacién distinta con respecto a la conservacién y el manejo de

los recursos genéticos, por lo que la mejor estrategia es usar varios métodos.

Importancia de la variacién genética

La biodiversidad del mundo es un producto de millones de afios de evolucién y las fuerzas
evolutivas que nos han conducido al estado actual siguen operando y creardn la biodiversidad del futuro
(0 su ausencia). La biodiversidad estd compuesta de los recursos genéticos del mundo y para manejarlos
efectivamente tenemos que poder medir sus niveles y patrones de variacién (Frankel 1983; Frankel ez
al. 1995). La mayor parte de la gente piensa que la biodiversidad es el nimero de especies (riqueza de
especies) en un drea, lo cual ciertamente es un componente muy importante de la variacion, pero hay
otros también. Una gran cantidad de la variacién genética reside dentro de especies, entre y dentro de
poblaciones. Los procesos evolutivos que moldean la variacién dentro de especies son los mismos que

crean la diversidad entre especies.
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Los niveles de variacién genética dentro de especies y poblaciones nos interesan en el manejo
de recursos genéticos, porque la variacién sirve como materia prima de la evolucién y estd relacionada
con la habilidad de las poblaciones para adaptarse a cambios ambientales (Fisher 1930). Los patrones de
variacién dentro de especies nos interesan, ya que determinan la manera en que explotamos y conservamos
estos recursos. Si hay pocas diferencias entre poblaciones, la pérdida de cualquier poblacién no es tan
grave debido a que no perdemos una unidad dnica genéticamente. Por otra parte, si las poblaciones son
muy diferenciadas, cada una representa un recurso tnico y tendremos que mantener mds poblaciones en

programas de conservacién y mejoramiento, algo que nos costard mds.

Terminologia genética

Empecemos con algunas definiciones de la terminologfa genética. Una poblacién es un grupo de
individuos que pueden entrecruzarse libremente. Es muy f4cil definirla teéricamente, pero es muy dificil
hacerlo en el campo porque normalmente no tenemos conocimiento de los patrones de apareamiento
en la naturaleza. Un gen es un segmento de ADN que lleva la informacién necesaria para producir una
proteina (y en unos casos ARN), la materia con la que estdn construidos los organismos. Un alelo es la
secuencia particular presente en un gen. Por ejemplo, hay alelos de genes en muchas plantas que codifican
para resistencia a plagas o su forma alternativa, susceptibilidad. En un organismo, la suma de todos los
genes es su genotipo y la apariencia fisica es su fenotipo, que estd controlado por el genotipo y los efectos
del ambiente. Por ejemplo, algunos genotipos producen una tasa de crecimiento alta y otros una tasa
baja, pero si plantamos el genotipo de crecimiento rdpido en un ambiente pobre con poca agua y pocos
nutrientes, no va a crecer rdpidamente.

Mayoritariamente, las plantas son diploides, lo cual quiere decir que tienen dos copias de cada
gen, una de la madre y otra del padre. Si los alelos recibidos de los padres son iguales, el gen se llama
homécigo y si son diferentes, se llama heterdcigo. Los alelos de un heterécigo pueden interactuar de varias
maneras. En algunos casos, el heterécigo tiene una morfologfa intermedia entre los dos homdcigos. Puede
ocurrir que una pléntula sea homocigdtica para un alelo no funcional. Si ese alelo produce una proteina
esencial en la biosintesis de clorofila, la pldntula va a ser albina (y morird poco después de la germinacién),
el homocigdtico alternativo serd verde (normal) y el heterocigdtico serd amarillo. En otros casos, un alelo
es dominante sobre otro (el recesivo). El albinismo demuestra este tipo de interaccién entre alelos en otras
especies, en que un homdcigo es albino, el otro verde y el heterécigo también es verde. Esto ocurre porque

s6lo una copia del alelo funcional es suficiente para producir una pldntula normal.

Las fuerzas evolutivas

Medir e interpretar los niveles y patrones de variacién genética necesita un entendimiento de
las fuerzas evolutivas que moldean la variacién (Hartl y Clark. 1989; Molina. 1992). La primera fuerza
evolutiva es la mutacién, que es un cambio heredable en el ADN. Las mutaciones ocurren con una
frecuencia baja, por lo cual es una fuerza relativamente poco importante en el corto plazo. Sin embargo,
en el largo plazo es una fuerza muy importante porque es la fuente de toda variacién genética.

La seleccidn es la fuerza mds conocida y es simplemente la reproduccién diferencial de genotipos
diferentes. Los genotipos con mayor adecuacién son los que producen mds progenie, pasando mds copias

de sus genes a las generaciones posteriores. Asi, las frecuencias de sus alelos aumentan en la poblacién y las

de otros con menor adecuacién disminuyen. La seleccién puede diferenciar u homogeneizar poblaciones,
dependiendo de la naturaleza del ambiente. Si las poblaciones se encuentran en ambientes diferentes, van
a diferenciarse, y si estdn en ambientes muy parecidos, la seleccién puede actuar para homogeneizarlas.

El flujo génico (migracién) es el movimiento de alelos de una poblacién a otra. En plantas, éste
ocurre por medio del movimiento de polen y semillas entre poblaciones. El efecto de flujo génico es hacer
las dos poblaciones mds parecidas. El flujo génico también puede ocurrir entre especies por medio de
hibridacién, seguido por cruzas entre el hibrido y una o ambas de las especies paternas (introgresién).

La deriva génica es un proceso aleatorio que es particularmente importante en poblaciones
pequefias. Consideremos una botella grande llena de canicas, la mitad rojas y la otra mitad blancas. No
nos sorprenderfa si escogiéramos 100 canicas y 50, 53 o aun 60 fueran rojas. Por otra parte, si hubiéramos
escogido 0 ¢ 100 canicas rojas, estarfamos muy sorprendidos o sospecharfamos que no escogimos las
canicas al azar. Ahora, si escogiéramos sélo cinco canicas de la botella y obtuviéramos 0 6 5 canicas rojas,
no nos sorprenderfa mucho. En muestras pequefias, los procesos aleatorios tienen un efecto mucho mds
fuerte. El proceso de reproduccién de los organismos vivos es muy parecido al ejemplo de la botella con
canicas. En cada generacién muestreamos alelos del pozo de todos los alelos para constituir la préxima
generacién. Si tomamos una muestra pequefia, la préxima generacién puede ser muy diferente de la
anterior, debido a los procesos aleatorios. En el caso extremo, la poblacién puede perder un alelo y asf la
deriva génica puede causar la pérdida de variacién genética. Debido a que la deriva es un proceso aleatorio,
el resultado no es el mismo en cada poblacién y asi puede causar la diferenciacién entre poblaciones.

Otro ejemplo de deriva génica es el efecto fundador. Si una nueva poblacién estd fundada
por pocos individuos y, debido a los procesos aleatorios, estos fundadores no son representativos de
la poblacién de donde vienen, entonces la nueva poblacién que fundan serd diferente de la poblacién
original. Estas diferencias se mantendrdn a menos que estén cambiadas por la evolucién.

El sistema de entrecruzamiento es otra fuerza importante. No cambia las frecuencias alélicas,
pero la recombinacién durante el ciclo sexual puede generar una gran cantidad de variacién al crear
nuevas combinaciones de alelos en los individuos. Por ejemplo, con sélo diez genes y dos alelos por
gen, el nimero posible de genotipos es 59049. La endogamia es el entrecruzamiento entre individuos
relacionados y disminuye mucho el gran poder de recombinacién. En muchas especies que normalmente
practican entrecruzamiento, la endogamia puede causar la pérdida de vigor (depresién endogdmica) (Hartl
y Clark. 1989). La mayoria de los individuos normalmente tiene algunos alelos recesivos deletéreos, pero
estos alelos no tienen ninguin efecto porque los individuos son heterocigdticos a estos genes. Sin embargo,
la endogamia aumenta la frecuencia de homécigos y asf produce mds individuos con dos copias de un
alelo recesivo deletéreo. Esto puede ser un problema, particularmente en poblaciones pequefias donde es
menos probable encontrar una pareja no relacionada. Sin embargo, hay muchas especies de plantas que
se reproducen exclusivamente por autofertilizacién, la forma mds extrema de endogamia, sin ninguna
pérdida aparente de vigor. Esto probablemente es el resultado de una larga historia de seleccién que ha

eliminado la gran parte de los alelos recesivos deletéreos de la especie.

Variacién morfolégica

Cuando vemos una planta, vemos su fenotipo, que es el resultado de la interaccién entre
genotipo y ambiente. Este mismo genotipo puede producir fenotipos diferentes cuando se encuentra
en ambientes distintos (por ejemplo, un sitio rico en nutrientes vs. uno pobre en nutrientes). Por eso,

cuando vemos dos individuos de la misma especie que se encuentran en dos sitios distintos, es dificil decir
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qué tan diferentes son genéticamente porque esto estd confundido con diferencias ambientales entre los
sitios. Esto puede ocurrir aun dentro de un sitio donde hay diferencias microambientales muy sutiles. La
variacién que vemos entre poblaciones es debida en parte a diferencias genéticas y en parte a diferencias
ambientales. Normalmente no sabemos las contribuciones relativas de los dos factores y esto es el gran
reto que nos enfrenta en nuestro intento de medir los niveles y patrones de variacién genética.

La manera mds f4cil de medir los niveles y patrones de variacidn genética es medir directamente
la morfologfa en el campo. Simplemente medimos uno o m4s caracteres en el campo y analizamos la
variacién. Este método es relativamente barato, rdpido y sencillo, pero sufre del problema mencionado
anteriormente, de que la variacién genética estd confundida con la variacién ambiental. Sin embargo,
hay algunos caracteres que son poco afectados por el ambiente. Un ejemplo es el color de las flores en
muchas especies, en las cuales un genotipo va a producir flores de un cierto color insensible a su ambiente.
En este caso, podemos medir directamente en el campo los niveles y patrones de variacién genética.
Desafortunadamente, hay relativamente pocos caracteres con herencia sencilla y poco afectados por el
ambiente.

Muchos caracteres de gran importancia adaptativa, como tasas de crecimiento o reproduccion,
estdn afectados fuertemente por el ambiente. Es mucho mds dificil medir variacién genética de estos
caracteres porque no podemos simplemente medir el cardcter en el campo con la confianza de que estamos
midiendo solamente la variacién genética. Una opcidn que tenemos es plantar genotipos diferentes (por
medio de semillas o propdgulos vegetativos) en un solo sitio con un ambiente uniforme. Asi, todos los
genotipos experimentan el mismo ambiente y cualquier diferencia que vemos entre las plantas se debe
s6lo a diferencias genéticas. Tales estudios de jardin comuin nos han revelado mucha informacién sobre
los niveles y patrones de variacién genética en las plantas.

Un ejemplo de un estudio de jardin comun es el trabajo reciente de Rehfeldt (1993) sobre
patrones de variacién genética en Pinus ponderosa, P arizonicay P engelmanii en Arizona y Nuevo México
y el sur de los estados de Colorado y Utah. Rehfeldt colectd semillas de diez 4rboles de cada una de las 97
poblaciones (95 de P ponderosa y una de cada una de las otras especies). Las semillas fueron sembradas
y las pldntulas crecidas hasta los cuatro afios en jardines comunes en tres sitios distintos. Midié una
variedad de caracteres, incluyendo altura, didmetro y mortalidad en cada afio, las fechas de comienzo y
terminacién del crecimiento, el largo y ancho de las hojas y el color del tallo. En un andlisis de varianza,
observé diferenciacién significativa entre poblaciones para 27 de los 28 caracteres analizados. Para diez
caracteres, las diferencias entre poblaciones representaron méds de 40% de la variacion total (72% para un
caracter). Las regresiones demostraron una relacién significativa entre varios de estos caracteres y variables
ambientales, como latitud, longitud y altitud de los sitios donde colect las semillas. Estas relaciones
sugieren que la seleccién tiene un papel muy importante en determinar los patrones de variacién genética
de P ponderosa en esta regién. También encontré evidencia para introgresién entre P ponderosa 'y P

arizonica en una poblacién.

Marcadores genéticos moleculares

En los dltimos 25 afios ocurrieron muchos desarrollos nuevos en la biologia molecular, y
muchos de ellos han sido muy dtiles para gente que trabaja en genética poblacional, evolucién, biologia
de la conservacién y mejoramiento de plantas (Avise. 1994; Clegg. 1989; Schaal ez al. 1991). Estos
avances nos permiten medir directamente la variacién al nivel de proteinas y de ADN. El método de las

“huellas digitales” del ADN probablemente es el mds conocido por el ptblico, pero hay otros también.

Las isoenzimas son los marcadores moleculares mds usados (Wendel y Weeden. 1989). Uno
simplemente colecta el tejido de la planta de interés, lo muele en un buffer, pone el extracto en un gel (de
almidén, poliacrilamida o acetato de celulosa) y aplica una corriente eléctrica al gel. Las proteinas migran
por el gel a tasas diferentes, segtin sus tamafios y cargas. Después uno puede tefiir el gel con una tincién
especifica para una protefna y ver las diferencias entre individuos en la tasa de migracién de esa proteina.
Las diferencias observadas se deben a diferencias en la secuencia de aminodcidos de las proteinas, que
tienen su raiz en diferencias en las secuencias del ADN. Estas diferencias en tasas de migracién de las
protefnas raramente estdn afectadas por el ambiente del sitio en donde las plantas estdn colectadas. Asi
podemos medir directamente la variacién genética sin tener que plantar un jardin comun.

Mds recientemente hubo un desarrollo de métodos que nos permiten observar directamente
diferencias entre plantas al nivel del ADN, lo cual nos ha dado la oportunidad de ver la variacién en su
origen (Avise. 1994; Clegg. 1989; Schaal er al. 1991). Estos andlisis incluyen andlisis de la variacién en
la longitud de fragmentos de restriccién del ADN (RFLP por sus siglas en inglés, “Restriction Fragment
Length Polymorphism”) y variacién en fragmentos de ADN amplificados al azar (RAPD por sus siglas en
inglés, “Randomly Amplified Polymorphic DNA”). Estos métodos involucran la extraccién del ADN de
la planta, su tratamiento con enzimas y la separacién de los fragmentos de ADN por tamafio en un gel.
Debido al hecho de que medimos directamente variacién al nivel del ADN, no nos preocupan los efectos
del ambiente.

Hay muchos modelos evolutivos que consideran datos de genes individuales (Avise. 1994;
Hartl y Clark 1989; Molina Galdn. 1992; Weir. 1990) y marcadores genéticos moleculares y caracteres
morfolégicos con herencia sencilla (por ejemplo, color de la flor) proveen este tipo de informacidn.
Es mucho mds dificil analizar datos cuantitativos (por ejemplo, altura) con estos modelos porque
normalmente no sabemos el nimero de genes que controlan estos caracteres y por eso no podemos
especificar precisamente el genotipo. Marcadores con herencia sencilla y sin dominancia (por ejemplo,
isoenzimas, RFLP y algunos marcadores moleculares) también nos permiten estimar los niveles de
endogamia en poblaciones naturales.

Estimamos mejor los niveles y patrones de variacién genética cuando muestreamos mds
caracteres. El nimero de caracteres morfoldgicos con herencia sencilla que no son afectados por el
ambiente es relativamente pequefio. Por otra parte, normalmente es posible muestrear 10-35 isoenzimas
y dicho ndmero estd limitado principalmente por la cantidad de enzimas para las cuales tenemos
tinciones. El ntimero de marcadores de ADN disponible es mucho mayor, siendo sélo limitado por el
tiempo y dinero que tiene el investigador. Esta ventaja tiene un costo mayor en dinero y tiempo, pero el
rdpido desarrollo de las técnicas en biologfa molecular podria eliminar este problema.

Los marcadores genéticos moleculares generalmente no estdn muy afectados por la seleccion.
De vez en cuando encontramos un marcador molecular con una gran importancia adaptativa, como
una mutacién que elimina la funcién de una enzima necesaria, pero en la gran mayoria de los casos hay
muy poca diferencia en la adecuacién entre los alelos alternativos. Por eso, los marcadores genéticos
moleculares generalmente no demuestran una fuerte asociacién con las variables del ambiente del sitio
donde las plantas fueron colectadas. Como no estdn muy influenciados por la seleccidn, estos marcadores
son particularmente utiles para revelar los efectos de flujo génico y deriva génica. Si la diferenciacién
entre poblaciones ocurre principalmente debido a deriva génica y/o falta de flujo génico, es probable que
lo vayamos a detectar con marcadores genéticos moleculares. Por otra parte, si la diferenciacién entre
poblaciones ocurre principalmente debido a la seleccién basada en diferencias ambientales entre los sitios,

es poco probable que vayamos a ver mucha diferenciacién con marcadores genéticos moleculares.

M¥£10DOS PARA MEDIR VARIACION GENETICA EN LAS PLANTAS




MaNEjJo DE RECURsOs GENETICOS FORESTALES

Comparacién entre métodos

Los distintos métodos varfan en el tiempo y dinero requerido y en la calidad de los datos.
Podemos colectar datos morfoldgicos en el campo sin la necesidad de tener equipo caro o gente con
mucha formacién técnica, pero el nimero de caracteres que podemos muestrear genéticamente es
limitado. Los estudios de jardin comidn tampoco requieren equipo caro y no es dificil colectar los
datos, pero si requieren el espacio y tiempo para crecer las plantas hasta que podamos medirlas. Los
drboles son grandes y tienen vidas largas y por eso los estudios de jardin comun son mucho mds caros.
También se necesitan semillas o propdgulos vegetativos para estudios de jardin comun, algo que puede
ser dificil para algunas especies porque producen semillas infrecuentemente y no pueden ser propagadas
vegetativamente. Sin embargo, estos estudios pueden darnos informacién muy valiosa sobre los patrones
de variacién adaptativa.

Obtener datos moleculares requiere equipo y reactivos mds caros y técnicos bien formados,
sin embargo, podemos colectar estos datos rdpidamente (por ejemplo, sélo un dia para isoenzimas).
Estos métodos no requieren la habilidad de propagar las plantas, sélo tenemos que colectar tejido. Los
datos pueden darnos informacién muy valiosa con respecto a niveles de flujo génico, deriva génica y
endogamia, sin embargo, en muchos casos no nos revelan patrones de variacién adaptativa.

No debemos esperar los mismos patrones de variacién para cada caracter porque las fuerzas
evolutivas actdan diferentemente entre caracteres (Endler. 1986). En algunos casos vemos diferencias
entre los niveles y patrones de variacién morfoldgica e isoenzimdtica y en otros casos no (Hamrick.
1989; Price et al. 1984). Las diferencias son menos pronunciadas en plantas que se autofertilizan porque
la endogamia tiende a mantener ligamiento genético (asociaciones) entre caracteres y asi el genotipo
de un marcador molecular puede estar asociado con el genotipo de los genes que controlan un caracter
morfolégico (Brown y Burdon, 1987; Hamrick, er al. 1991; Price er al. 1984). Consideremos algunos
ejemplos de comparaciones entre datos morfoldgicos e isoenzimdticos de especies arbdreas con altas tasas
de entrecruzamiento.

Hay varios estudios sobre la variacién genética en Pseudotsuga menziesii en una regién de
aproximadamente 200 km por 200 km en el suroeste de Oregon, E.U.A. Es una zona muy montafiosa
con una gran variacién en temperatura, precipitacién y duracién de la temporada de crecimiento, debido
a los gradientes de altitud, latitud y distancia del Océano Pacifico. Estudios de jardin comdn muestran
diferencias genéticas muy significativas entre poblaciones en esta regién para tamafio de semilla, tasa de
germinacién, tasa de crecimiento, fenologfa y el cociente tallo/raiz (Campbell. 1986, 1991; Sorensen.
1983). Esta variacién genética estd correlacionada con variables ambientales. Sin embargo, menos de
1% de la variacién isoenzimdtica es debida a diferencias entre poblaciones, y esta poca diferenciacién
no muestra ninguna correlacién con variables ambientales ni con distancia entre poblaciones (Merkle y
Adams. 1987).

Otros estudios también han encontrado diferencias marcadas entre datos morfolégicos e
isoenzimdticos. En un estudio de 22 poblaciones de Picea glauca, sélo 3.8% de la variacién isoenzimdtica
fue atribuible a diferencias entre poblaciones, y el resto representd variacién entre drboles dentro de
poblaciones. Por otra parte, diferencias entre poblaciones representaron 48% de la variacién en altura a los
nueve afios en un jardin comun (Furnier, ez 2/. 1991). En un estudio sobre toda la distribucién geografica
de Pinus contorta, las diferencias entre poblaciones representaron 6% de la variacién isoenzimdtica y 38%
de la variacién morfoldgica (Wheeler y Guries. 1982). Lund, e al. (1992) no encontraron diferencias
significativas en frecuencias alélicas de isoenzimas entre nueve poblaciones de Populus tremuloides en

Minesota, E.U.A. En la misma regidn, esta especie demuestra diferencias muy significativas entre

poblaciones para la tasa de crecimiento (Anderson, et al. 1990).

Es bastante fécil explicar la falta de concordancia entre los patrones de variacién morfoldgica e
isoenzimdtica. Caracteres como el tamafio de semilla, la tasa de crecimiento, las fechas de inicio y término
del crecimiento vegetativo y el cociente tallo/rafz pueden afectar fuertemente la supervivencia y éxito
reproductivo. Por eso, esto caracteres son de alta importancia adaptativa y probablemente estdn muy
afectados por seleccién. En contraste, la seleccién casi no tiene un efecto diferencial entre los distintos
alelos isoenzimdticos, lo que quiere decir que la sustitucién de un alelo por otro no (o casi no) afecta la
adecuacién de la planta. Asi, las fuerzas evolutivas probablemente estdn actuando de maneras distintas
sobre los distintos caracteres. La poca diferenciacién inter-especifica para isoenzimas probablemente
refleja niveles significativos de flujo génico entre poblaciones, algo esperado en drboles con polen
dispersado por viento. A pesar de este flujo génico, la seleccién estd diferenciando las poblaciones con
respecto a caracteres morfoldgicos de importancia adaptativa.

La falta de concordancia entre los patrones de variacién morfoldgica e isoenzimdtica no implica
que una u otra es mejor. Ambos nos dan informacién atil. En los ejemplos previamente presentados, los
datos isoenzimdticos nos dicen que hay niveles significativos de flujo génico entre poblaciones, algo que
no queda muy claro en los datos morfoldgicos, los cuales nos dan informacién valiosa sobre la adaptacién
local, algo que no detectamos en los andlisis isoenzimdticos.

Los marcadores de ADN apenas comienzan a ser usados como herramienta de la genética
poblacional y por eso hay relativamente pocos estudios que directamente comparen estimaciones de
variacién genética obtenidas con ellos e isoenzimas. Estos estudios nos han dado resultados variables, con
estimaciones de variacién obtenidas con isoenzimas menores (Liu y Furnier. 1993; McGrath y Queiros.
1992; Messme, et al. 1991), iguales (Chase, ez al. 1991; Liu y Furnier. 1993) o mayores (Brubaker y
Wendel. 1993) que las de RFLP. Liu y Furnier (1993) encontraron niveles de variacién relativamente
similares para isoenzimas, RFLP y RAPD en Populus tremuloides, pero niveles mucho mds altos para
RAPD en Populus grandidentata. Estos resultados sugieren cautela en la comparacién de estimaciones

obtenidas para especies diferentes con marcadores diferentes.

Implicaciones para el manejo de recursos genéticos

Muchas especies arbdreas son de importancia porque tienen un valor econémico, o son
necesarias para la supervivencia de otras especies o su conservacién frenarfa el desarrollo econémico.
En estos casos quizd tendremos los recursos econémicos para analizarlas genéticamente, pero nunca
tendremos suficientes recursos para medir los niveles y patrones de variacién genética en todas las
especies. Por esto es importante sintetizar los datos existentes para ver lo que podemos inferir con respecto
a especies para las cuales no tenemos datos genéticos.

Hamrick y sus colegas (Hamrick y Godt. 1989; Hamrick ez a/. 1991) han demostrado una
correlacién significativa entre los niveles y patrones de variacién isoenzimdtica y una variedad de
caracteristicas de las especies, incluyendo estatus taxondmico, distribucién, forma de vida, modo de
reproduccion, sistema de apareamiento, modo de dispersién de semillas y estatus sucesional. Estas
relaciones nos dan la habilidad de predecir, pero todavia tenemos que proceder con cuidado porque
también encontraron mucha variacién no explicada por esas caracteristicas.

Es bastante peligroso formular estrategias de manejo basadas en informacién incompleta, pero a
veces tenemos que hacerlo. En los ejemplos previamente presentados, si hubiéramos usado sélo los datos

isoenzimdticos, podrfamos haber concluido que habia poca diferenciacién entre poblaciones y es por
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eso que podriamos conservar la mayor parte de la variacién genética en cada especie con una muestra de
pocas poblaciones. Sin embargo, los datos morfolégicos nos muestran que eso serfa un gran error, porque
hay mucha diferenciacién adaptativa entre las poblaciones. La mejor opcién para medir los niveles y

patrones de variacién genética es el uso de una combinacién de métodos.
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Introduccién

as técnicas de isoenzimas proveen una metodologfa rdpida para determinar la variacién genética en
un amplio rango de especies de plantas y animales (Avise. 1975; Gottlieb. 1977; Soldis ez al. 1983;
eeden y Wendel. 1989). Los estudios sobre polimorfismos de proteinas en drboles forestales se
incrementaron notablemente durante la iltima década, y la cantidad de especies estudiadas, especialmente
confferas, alcanza un ndimero mayor de 100 (Adams. 1983; Mitton. 1983; Muona. 1990).
Los estudios de isoenzimas en drboles forestales han incluido principalmente comparaciones
de la variabilidad genética dentro y entre poblaciones a través de grandes distancias geogrdficas (Yeh y
El-Kassaby .1980; Wheeler y Guries. 1982; Furnier y Adams. 1986; Merkle y Adams. 1987; Li y Adams.
1988), comparaciones de la estructura genética entre especies (Guries y Ledig. 1982; Wheeler ez a/. 1983;
Boyle y Morgenstern. 1987), y la determinacién de la subestructura de la poblacién a través de distancias
microespaciales (Guries y Ledig. 1977; Yeh y O’Malley. 1980; Linhart ez /. 1981; Ledig y Conkle.
1983).
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Estimaciones de los niveles de variacién

Las isoenzimas son los marcadores utilizados con mds frecuencia para estimar los niveles de
variacién dentro de las poblaciones. Los pardmetros mds comdinmente utilizados para evaluar la variacién
intrapoblacional son el porcentaje de loci polimérficos, el nimero de alelos por locus, el ndmero efectivo
de alelos por locus, y la proporcién media de loci heterocigotos por individuo. Este dltimo pardmetro
es la media esperada de heterocigocidad, suponiendo equilibrio de Hardy-Weinberg. Otros estadisticos
que también se utilizan son el nimero de alelos por locus polimérfico, la proporcién observada de loci
heterocigotos por individuo, y una medida de diversidad genética.

Los niveles de variacién aloenzimdtica intrapoblacional han sido sujetos de varios tratados por
diversos cientificos (Brown. 1979; Hamrick ez al. 1979; Gottlieb. 1981). Aunque cada uno de estos
autores utilizé diferentes criterios en sus estudios, las conclusiones generales son similares; estableciendo
que las especies de plantas, por lo general, mantienen relativamente las cantidades mds altas de variacién
aloenzimdtica dentro de poblaciones. En su revisién de mds de 100 especies, Hamrick et al. (1979)
encontraron que, en promedio, las especies de plantas tienen 37% de sus loci polimérficos, 1.69 alelos
por locus y una media de heterocigocidad por individuo de 0.141.

Los mismos autores senalan que la considerable heterogeneidad entre especies ocurre también
en los niveles de variacién dentro de la poblacién. Por otra parte, mencionan que esta variacion se
encuentra asociada a diversas caracteristicas del ciclo de vida y ecoldgicas de las especies (Cuadro 1). Por lo
anterior, especies que tienen una amplia dispersién, una alta longevidad, principalmente por polinizacién
cruzada por el viento, altas fecundidades y que se encuentran en estados tardios de la sucesién vegetal,
mantienen por lo general mayores niveles de variacién intrapoblacional que las especies que tienen otras

combinaciones de caracterfsticas.

Cuadro 1. Relaciones entre las caracteristicas del ciclo de vida y la variacién genética detectable electroforéticamente dentro de las
poblaciones de plantas (tomado de Hamrick ez al. 1979).

Altos niveles de variacién Bajos niveles de variacién

Gimnospermas Dicotileddneas
Distribucién regional Endémicas
Perennes alta longevidad Bianuales

Principalmente de polinizacién cruzada Principalmente autopolinizadas

Polinizadas por el viento
Alta fecundidad

Alto niimero de cromosomas

Autopolinizacién
Moderada a baja fecundidad
Bajo niimero de cromosomas

Estados tardios de sucesién vegetal Estados tempranos de sucesion vegetal

Otra de las principales tendencias encontradas en estos estudios es que las especies de drboles
mantienen una mayor cantidad de variacién dentro de las poblaciones que las especies de plantas
herbdceas. En la actualidad, aunque los estudios de aloenzimas en especies de drboles todavia no son muy
numerosos en comparacion con otras especies de plantas, estos principios atin se mantienen vigentes. El
Cuadro 2 compara los niveles de variacién aloenzimdtica en 16 especies de drboles tropicales (Hamrick
y Loveless. 1989) con aquellos encontrados en especies de coniferas y plantas herbdceas de angiospermas

(Hamrick ez al. 1979; Hamrick er al. 1981). Estas especies de drboles tropicales presentan un amplio

arreglo de polinizacién y mecanismos de dispersién de semillas, los cuales mantienen también mucha
variacién aloenzimdtica como las confiferas. Por lo tanto, esto apoya nuevamente la conclusién de que
las especies de plantas lefiosas mantienen en general mayor variacién dentro de sus poblaciones que las

especies de plantas herbdceas.

Gr No. de Loci poli- No. de Heterocigo- Fuent
upe Taxa mérficos (%)  Alelos cidad media uente
Arb(?les 16 60.9 B 0211 Hamrick y Loveless.
tropicales 1989
BT D 20 67.7 2.29 0.207 Hamrick et al. 1981
coniferas
Dicotiledéneas .
74 31.2 1.46 0.113 Hamrick et al. 1979

Todas las especies .

113 36.8 1.69 0.141 Hamrick et al. 1979

de plantas

Distribucién de la variacién entre y dentro de poblaciones

Desde el punto de vista evolutivo quizds ha sido mds importante el estudio y la determinacién
de la distribucién de la variacién aloenzimdtica entre y dentro de poblaciones. Existen dos pardmetros
comunmente utilizados para determinar la diferenciacién de las poblaciones que se aplican a los datos
de aloenzimas. El estadistico de Wright (1951) F, el cual es una medida de varianza en las frecuencias
de alelos entre poblaciones en relacién con una varianza estandarizada, la cual se basa en la media de
frecuencias de alelos (F. =0°/pq.). Esta es calculada para cada uno de los alelos en un locus. El estadistico
de diversidad génica de Nei (1973) también ha sido utilizado para la particién de la variacién dentro y
entre poblaciones. De la misma manera, el estadistico G, del mismo autor estima la diversidad génica
debida a la variacién entre poblaciones (D) dividido por la diversidad total (H.); G;=D,/H..

La distribucién de la variacién aloenzimdtica entre poblaciones es el producto de las interacciones
entre varios factores evolutivos. Dentro de éstos, los de mayor importancia son la seleccién, el tamafio
efectivo de la poblacién, y la habilidad de las especies para dispersar su polen y sus semillas. En general,
la seleccién deberfa incrementar la diferenciacion en la poblacién asi como la deriva genética. Por lo
anterior, especies con mayor movimiento de polen y de semillas tienen menos diferenciacién que especies
con flujo restringido de genes. Apoyando este argumento, Loveless y Hamrick (1984) encontraron que las
especies de policarpdceas de gran longevidad y comunes en los estados tardios de sucesion tienen valores
bajos de diferenciacién génica o de G, (Cuadro 3). Estas especies son principalmente de polinizacién
cruzada, monoicas, o dioicas y especies polinizadas por el viento; las especies de monocarpdceas
anuales se encuentran en estados tempranos de la sucesién y tienen altas cantidades de diferenciacién
interpoblacional. Ellas son predominantemente autopolinizadas, polinizadas por pequefios insectos y

tienen flores perfectas.

Cuadro 2. Variacién
aloenzimdtica dentro de
poblaciones en varios grupos
de plantas.
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Cuadro 3. Relaciones entre las caracteristicas del ciclo de vida y la variacién detectable electroforéticamente entre poblaciones de
plantas (tomado de Loveless y Hamrick. 1984).

Alta diferenciacién Baja diferenciacién
Autégamas Predominantemente alégamas
Hermafroditas Monoicas o dioicas

Semillas dispersadas por gravedad Semillas aladas y de estructura plumosa

Anuales Gran longevidad
Monocarpdceas Policarpéceas
Estados tempranos de sucesién vegetal Estados tardios de sucesién vegetal

Combinando el sistema de apareamiento con los mecanismos de polinizacién (Cuadro 4) esto
da la mejor prediccién acerca de la distribucién de la variacién aloenzimdtica. De esta manera, las especies
autégamas y anuales tienen mds de 50% de su variacién entre poblaciones, mientras que las especies que
son predominantemente aldgamas y que son polinizadas por el viento, por ejemplo los drboles de las
coniferas, tienen menos de 10% de su variacién entre poblaciones. Los mecanismos de dispersion de las
semillas deberfan tener también similares efectos sobre la distribucién de la variacién genética.

Los patrones observados (Cuadro 4), aunque generalmente son consistentes con las
predicciones (por ejemplo, especies con semillas dispersadas por gravedad tienen los valores mds
altos de Gy, y las especies cuyas semillas son dispersadas por el viento tienen los valores mds bajos de
Gq,)s éstos no se relacionan directamente con aquellos derivados tomando en cuenta como criterio de
clasificacién la polinizacién. Las especies cuyas semillas son dispersadas por animales tienen valores altos
de G, relativo a sus predicciones. Esto podria ser debido a dos factores al menos. Primero, las semillas
ingeridas o transportadas por animales podrfan no ser movidas a grandes distancias. Muchas semillas
caen directamente abajo de la planta maternal, y a través del curso del tiempo, los mamiferos y pdjaros
que se alimentan de estas semillas pueden ser durante un periodo muy corto. Segundo, las semillas son
frecuentemente depositadas a través de claros en el piso forestal.

Este modelo de distribucién por mosaicos, junto con la posibilidad de que las semillas que sean
depositadas dentro de un mosaico o claro provengan todas de la misma planta maternal y, por lo tanto,
estarfan genéticamente emparentadas, conducen a una heterogeneidad genética entre mosaicos, lo cual

explica que haya valores altos de G

Cuadro 4. La influencia de los sistemas de cruzamiento y los mecanismos de dispersion de las semillas en los niveles de diversidad
gendética entre poblaciones (tomado de Weeden y Wendel. 1989).

Diversidad media entre
poblaciones (G,

Caracteristica Numero de estudios )
ST

Sistema de cruzamiento

Autégamas 39 0.523
Anuales 31 0.560
Perennes 8 0.329
Apareamiento mixto 48 0.243
Alégamas 76 0.118
Polinizadas por animales 32 0.187
Polinizadas por el viento 44 0.068

Mecanismos de dispersién de semilla

Por gravedad 59 0.446
Transportadas por animales 18 0.398
Ingeridas por animales 14 0.332
Explosivas 24 0.262
Aladas/plumosas 48 0.079

Otro de los aspectos importantes en este tema de genética de poblaciones consiste en saber
y determinar si los patrones de variacién aloenzimdtica se encuentran asociados positivamente con los
patrones de variacién genética encontrados para otras caracteristicas. Ya que los andlisis de isoenzimas son
relativamente baratos en términos de tiempo y en términos financieros, serfa deseable predecir patrones
de variacién de caracteristicas poligénicas con aquellos observados para caracteristicas de aloenzimas. En
la actualidad existen algunos estudios que comparan la variacién aloenzimdtica con la morfométrica o
con otro tipo de variacién de caracteristicas cuantitativas controladas genéticamente.

Los resultados de estos estudios no han producido de manera consistente una asociacién positiva
entre los diferentes tipos de caracteristicas (Cuadro 5). Diez de las veinte comparaciones presentadas en el
Cuadro 5 tienen asociaciones positivas entre los patrones de variacién aloenzimdtica y la variacién entre
otras caracterfsticas cuantitativas, tres tienen resultados combinados, y en siete casos no existe asociacién.
Lewontin (1984) sugirié tomar con muchas reservas este tipo de comparaciones, ya que él demostrd
que para loci individuales que influyen sobre una caracterfstica cuantitativa, serfa mds dificil detectar las
diferencias de las frecuencias de genes en loci individuales que para aquellas caracteristicas cuantitativas
cuando en éstas los genes varfan entre poblaciones en la misma direccién. Por lo tanto, concluye que el
patrén de variacién aloenzimdtica no es el mismo que el patrén de variacidn de caracteristicas cuantitativas

y en este sentido ambos patrones no son comparables.
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Cuadro 5. Comparaciones entre los niveles y patrones de variacién aloenzimdtica y otros tipos de caracteristicas controladas

« »

genéticamente. “+

1989).

Especie

Avena barbata

Avena barbata

Avena barbata

Avena fatua
Hawaiian bidens
Clarkia williamsonii
Clarkia williamsonii
Hordeum jugatum
Hordeum murinum
Hordeum spontaneum
Hordeum spontaneum
Hordeum vulgare
Hordeum vulgare
Layia spp.
Lisianthius skinneri
Phlox Drummondii
Pinus contorta
Pseudotsuga menziesii

Silene diclinis

Trifolim hirtum

Tipo de comparacién

Aloenz./morfométrica
Aloenz./gene tnico
Aloenz./morfométrica
Aloenz./gene tnico
Aloenz./morfométrica
Aloenz./morfométrica
Aloenz./gene tnico
Aloenz./morfométrica
Aloenz./morfométrica
Aloenz./morfométrica
Aloenz./morfométrica
Aloenz./morfométrica
Aloenz./ADN
Aloenz./morfométrica
Aloenz./ADN
Aloenz./morfométrica
Aloenz./morfométrica
Aloenz./morfométrica
Aloenz./morfométrica

Aloenz./morfométrica

Asoc.

= asociacién encontrada; “-” = asociacién no encontrada entre caracteristicas (tomado de Weeden y Wendel.

Fuente

Price et al. 1984

Price ez al. 1985
Hamrick y Allard. 1975
Price et al. 1985
Helenurm y Ganders. 1985
Price et al. 1984

Price et al. 1985

Price et al. 1984

Giles. 1984

Brown ez al. 1978
Bekele. 1984

Price ez al. 1984

Brown y Clegg. 1983
Warwick y Gottlie. 1985
Sytsma y Schaal. 1985
Levin. 1977

Wheeler y Guries. 1982
El-Kassaby y Szikla. 1982
Prentice. 1984

Martins y Jain. 1980

El sistema de apareamiento y las estimaciones de la tasa de cruzamiento

El sistema de apareamiento determina la cantidad de apareamiento efectivo o fertilizacién que
ocurre durante la formacién de la semilla. El patrdn resultante del apareamiento influye en varios aspectos
de la arquitectura genética de una poblacién, incluyendo las proporciones de genotipos, la distribucién
de la variabilidad genética y el grado al cual el genoma se encuentra organizado (Clegg. 1980; Ritland.
1983; Brown et al. 1989). El conocimiento del sistema de apareamiento tiene también importancia
prdctica en un programa de mejoramiento y en la préctica de la silvicultura, ya que la informacién sobre
coancestria, variacién en la fertilidad y migracién natural en las poblaciones es importante en los sistemas
de regeneracién natural, en la planeacién de conservacién de genes y en el manejo de poblaciones de
cruzamiento y produccién (Cheliak ez /. 1983; Neale y Adams. 1985).

Los drboles forestales poseen varias caracteristicas que los hacen ser organismos atractivos para
el estudio de los sistemas de cruzamiento, ya que tienen altos niveles de polimorfismo, producen un gran
nimero de progenie por fuente maternal, y es relativamente fécil que esta progenie pueda ser colectada,
almacenada y cultivada para subsecuentes andlisis. Existen varios métodos que han sido utilizados para
estudiar los sistemas de apareamiento de 4rboles forestales. Las primeras estimaciones de cruzamiento
se basaron en las frecuencias de pldntulas de fenotipos mutantes. Mds recientemente, los estudios de
variacién aloenzimdtica usando modelos de un locus simple y multi-locus han sido utilizados con buenos
resultados. En general, estas tltimas estimaciones muestran que las poblaciones naturales de coniferas,
especialmente los pinos, tienen altas tasas de cruzamiento (t), tipicamente 90% o mds; algunas excepciones
incluyen a Pinus radiata con un valor medio de 0.74, Pinus leucodermis (0.77), Pinus engelmannii (0.73),
y Pinus maximinoi (0.65) (Matheson e al. 1989; Morgante ¢t al. 1991; Bermejo. 1992; Muona. 1990).
El valor promedio (t) para el género Picea es de 0.88, mientras que las tasas de cruzamiento de Pseudorsuga
menziesii son similares a aquellas encontradas en los pinos (Muona. 1990).

Las coniferas son particularmente convenientes para estudios de sistemas de apareamiento
empleando aloenzimas, ya que el tejido del megagametofito haploide es genéticamente idéntico a la
contribucién del gameto materno en el embrién. Por lo tanto, comparando el fenotipo de las aloenzimas
del megagametofito a aquel correspondiente del embridn, la contribucién maternal en un locus dado
puede ser inferida, y esta informacién podria entonces ser aplicada al sistema de apareamiento.

La variacién en las tasas de cruzamiento ha sido estudiada en diferentes contextos (poblaciones
naturales, huertos semilleros y varios rodales de bosque bajo tratamientos culturales). En diferentes
especies, diversos estudios han demostrado la existencia de significante heterogeneidad a través del tiempo
y en el espacio. Moran y Brown (1980) estudiaron la variacién temporal en las tasas de cruzamiento en
la cosecha de semilla de tres afios consecutivos en una poblacién de Eucaliyptus delegatensis y encontraron
una significante variacién de afio a afio.

La variacién geogréfica en el sistema de apareamiento también ha sido detectada a través de
transectos altitudinales para Abies balsamea: se tomaron muestras de la parte mds baja, media y mds alta
de la pendiente de una montafia, lo cual produjo estimaciones heterogéneas de cruzamiento asociadas
con la altitud y la densidad del rodal (Neale y Adams. 1985); similarmente, la tasa de cruzamiento varié
entre poblaciones de Eucalyptus oblicua las cuales provinieron de diferentes dreas climdticas (Brown ez al.
1975). Las tasas de autocruzamiento también pueden variar entre las diferentes partes de la copa de un
drbol; por ejemplo, conos tomados de la parte mds baja de la copa de Abeto Douglas parecen tener una
proporcién més alta de semillas autopolinizadas que aquellas que se encuentran localizadas en las partes
mds altas de las copas del drbol (Shaw y Allard. 1982). Por lo tanto, un niimero de factores bioldgicos y

eddficos parece tener influencia en la tasa de cruzamiento de un afio a otro en muchas especies.
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Conservacién de recursos genéticos

n términos genéricos de dasonomia, la conservacién se define frecuentemente como el “uso

adecuado e inteligente”. Quizds en ninguna parte esta definicidén es mds apropiada que dentro

del contexto de los recursos genéticos forestales. Frankel (1983) defini los recursos genéticos
como la diversidad genética que es real o potencialmente disponible al mejorador de plantas o animales,
para recombinacién y seleccién, y para una continua adaptacién a cualquier ambiente cambiante fisico,
biolégico y econdmico. Los recursos genéticos continuamente cambian, y por lo tanto nosotros no
podemos y no debemos intentar preservar todas las combinaciones genéticas existentes. En lugar de lo
anterior, el objetivo es la preservacién del material evolutivo y del potencial adaptativo. El uso inteligente
de los recursos genéticos significa que nosotros evitemos agotar la variabilidad natural existente, a un
punto en el cual el potencial adaptativo de la poblacién o especie se pierda.

Ledig (1986a) sugirié que la conservacién podrfa ser un término pobre para el mantenimiento
de los recursos genéticos, porque estos pueden ser utilizados sin sobre-explotarlos. Enfatizando, es
importante reconocer que la “variabilidad” es el objetivo principal de la conservacién y no “los genes
individuales”. El descuido en el aprovechamiento de los recursos genéticos puede destruirlos. Por
ejemplo, una significativa y extensiva explotacidn selectiva por un largo periodo podria haber degradado
las poblaciones de Pinus taeda y Pinus rigida en la Costa Oeste de los Estados Unidos (Ledig 1986a). Por
lo tanto, para especies comercialmente importantes, las buenas précticas de silvicultura son el primer paso

en la conservacién de genes.
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La conservacién de recursos genéticos es un problema emergente a nivel mundial. La diversidad
es importante como un fundamento para el cambio genético, a través de la adaptacién natural o
mejoramiento genético, constituyendo el ingrediente esencial que permite a la especie adaptarse a los
ambientes cambiantes. Ledig (1986a) da tres razones para conservar los recursos genéticos:

1. Vulnerabilidad genética de los cultivos domesticados a plagas y clima.

2. Valor econdémico potencial, y

3. Pérdida de diversidad por extincidn, la cual puede reducir la estabilidad de ecosistemas
enteros.

Existe un amplio consenso de que la diversidad genética es necesaria para contrarrestar el riesgo
de vulnerabilidad a plagas y factores adversos del ambiente. Cuando una plaga o patégeno nuevo aparece,
los silvicultores pueden hacer poco o nada si una especie ya no tiene variantes preadaptadas disponibles
para resistir la nueva amenaza (Ledig. 1986a). La conservacién de recursos genéticos de valor econémico
potencial implica que nosotros deberfamos mirar mds alld de las especies que son econémicamente
importantes ahora, considerando aspectos de manejo de germoplasma en programas de mejoramiento.
Nadie puede predecir la importancia del potencial de recursos genéticos de una especie lefiosa (Ledig.
1986a; Mosseler. 1992). Los recursos genéticos de especies no comerciales podrian, a largo plazo, ser
importantes tanto como aquellos de especies comerciales. Los drboles son los componentes estructurales
mayores de los ecosistemas forestales; por lo tanto, ellos constituyen los eslabones importantes sin los
cuales los ecosistemas enteros podrfan colapsarse.

La diversidad genética es tipicamente mucho mds alta en drboles que en plantas anuales. Ledig
(1986b) establecid la hipétesis de que debido a que la diversidad genética deriva de mutaciones, los drboles
tienen mayores cargas genéticas de alelos letales que otras especies, asi como una mayor diversidad. Por
lo tanto, la depresién genética podria influir negativamente en el sistema de cruzamiento en las plantas
alégamas. La seleccién podria promover mecanismos de entrecruzamiento; no mantener la diversidad
genética “per se” podria reducir la probabilidad de homocigocidad, promoviendo la abundancia de alelos
recesivos deletéreos transportados por las poblaciones.

Los complejos de genes adaptados podrian ser objetivos importantes para esfuerzos de
conservacién de genes (Yang y Yeh. 1992). Esto es especialmente cierto si un objetivo de manejo forestal
es mantener regenerado de manera natural un rodal nativo (Ledig. 1986a). Los complejos de genes

pueden ser importantes para la supervivencia de poblaciones viables adaptadas a sus ambientes.

Efectos de pricticas silvicolas sobre los recursos genéticos de drboles forestales

Muchas précticas del pasado y del presente podrian impactar negativamente a los recursos
genéticos forestales. El ejemplo mds extremo es la deforestacién, permanente o temporal, en grandes
extensiones de terreno. Las pricticas de cosechas forestales disgénicas fueron mds prevalecientes en el
pasado que ahora, en muchas partes del mundo; sin embargo, los impactos todavia prevalecen en la
actualidad (Buchert. 1994; Li ez al. 1992). El cultivo de drboles forestales lleva por s{ mismo una serie de
problemas potenciales.

Jasso (1970) discutié la manera en que la reduccién de la variabilidad genética, como un
resultado de la deforestacién, resulta en:

1. Eliminacién de genotipos deseables (esto puede ser simplemente a través de la reduccién del
“pool” génico, asi como también a través de prdcticas intencionales de cosechas disgénicas.

2. Invasién de especies inferiores (en México esto significa Quercus en muchos casos).

3. Degradacién de terrenos forestales, y
4. Creacién de nuevas especies a través de hibridacién.

Cuando un terreno forestal es desmontado para otros usos, las poblaciones, razas, o incluso
especies pueden ser eliminadas. Jasso (1970) da varios ejemplos de especies de pinos que han sido
genéticamente erosionadas, resultando en poblaciones de drboles de baja calidad. Como un resultado de
las actividades de los dltimos 25 afios, otros ejemplos podrian indudablemente ser agregados a esta lista.

Ledig (1986b) senald varias consecuencias potenciales del cultivo del bosque incluyendo
reduccién del tamafio de la poblacién de especies forestales nativas, y una reducida migracién entre
dreas arboladas pequefias y aisladas. En Norteamérica, la domesticacién de drboles forestales estd atin en
sus primeros inicios. Cheliak (1988), El Kassaby (1992) y Skroppa (1994) discutieron los impactos de
la domesticacién temprana de especies de drboles de la regién norte. Ellos concluyeron que la seleccién
fenotipica tiene el potencial para reducir la diversidad genética en las poblaciones de cruzamiento, aunque
dichos autores no estuvieron completamente de acuerdo sobre las implicaciones de tales reducciones.
A la larga, deberfa esperarse un aumento en la carga genética de alelos letales, manifestdndose genes
recesivos deletéreos, lo cual podria reducir el vigor y la tasa reproductiva (Ledig. 1986b). Las poblaciones
domesticadas pueden ser dificiles de mantener y podrian ser mds susceptibles a agentes de estrés, ya sean
bidticos o climdticos.

Es comun para los mejoradores de drboles el punto de vista de que la contaminacién genética
de rodales naturales dentro de huertos semilleros es un problema. Sin embargo, la contaminacién en
sentido opuesto podria convertirse eventualmente en un problema mds serio. Mucho del flujo de genes en
el futuro podria venir probablemente del bosque comercial restringido genéticamente, el cual podria ser
de alto vigor bajo condiciones de cultivo, pero no necesariamente adaptado a las condiciones naturales.
Con la reducida capacidad reproductiva de algunas partes del bosque nativo, la contaminacién podria
impactar el “pool” génico nativo adn mds.

Las estrategias de conservacién de genes para drboles forestales difieren de las estrategias para
cultivos agricolas, debido a la longevidad de los drboles. Como Ledig (1986a) sefiald, los genes pueden
permanecer almacenados sobre la cepa o tocén de los drboles por largos periodos sin cambiar. Por lo
tanto, la manera mds factible para el manejo de recursos genéticos reside en cualquier lugar, entre “echar
la llave” de los terrenos forestales remanentes y el manejo intensivo de las poblaciones “cautivadas”.
La prescripcién obvia de manejo es reducir la endogamia y promover la heterocigocidad, a través de
mantener el tamafio de la poblacién, promoviendo el entrecruzamiento y haciendo mds disponible la

migracién entre poblaciones.

Conservacion In situ y Ex situ

La conservacién de los recursos puede lograrse por métodos 7 situ o ex situ, o una combinacién
de los dos. In situ significa que las poblaciones son conservadas o manejadas en su hdbitat natural.
Ejemplos de sitios de conservacién iz situ incluyen dreas manejadas a través de regeneracién natural de
especies nativas, asf como también parques naturales y otras reservas protegidas. Algunas caracteristicas
de los métodos de conservacién in situ son (Forest Genetic Resource Working Group. 1991):

1. Todas las clases de edad de las especies objetivo se mantienen dentro del ecosistema en el cual
ellas evolucionaron.
2. El uso de la tierra de los sitios es limitado a aquellas actividades que no tendrfan efectos

detrimentales sobre las especies objetivo.
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3. La regeneracidn de las especies objetivo ocurre sin la intervencién humana, o la intervencidn se
limita a précticas de corto plazo disefiadas para disminuir los factores detrimentales.

Ex situ significa que el material genético es almacenado o manejado lejos de su hdbitat natural.
Ejemplos incluyen bancos de semillas, bancos clonales y ensayos de procedencias. A pesar de la percepcién
comun, al contrario de lo que se piensa, el almacenamiento ex sizu no es necesariamente estdtico. Como
Ledig (1986a) enfatizé, los cambios pueden ocurrir dentro de la semilla o en el cultivo de tejidos. El
periodo de viabilidad de la semilla almacenada es finito y actualmente mucha de la semilla se almacena
con propdsitos de forestacién y reforestacién a corto o mediano plazo (Forest Genetic Resource Working
Group. 1991). En general, el almacenamiento de la semilla de un 4rbol tiene mds problemas que la semilla
de cultivos agricolas. Es una prictica comun para los encargados de bancos de semillas o conservadores de
germoplasma, la rutina de poner a germinar partes de colecciones de semillas agricolas para generar nuevo
material para almacenamiento. El tiempo y espacio limita esta prdctica en colectas de drboles forestales.
Por otra parte, la presién de seleccién operando sobre las pldntulas, las cuales son cultivadas para producir
nuevo material para almacenamiento, son probablemente muy diferentes de las presiones de seleccién
natural (Ledig. 1986a).

Una critica comtin a la conservacién ex situ es que ésta no permite la adaptacién a las condiciones
cambiantes de un ambiente natural (Yang y Yeh. 1992; Li er al. 1992; Ledig.1986a). Asi como los
ambientes cambian, podrfan existir muy pocas y buenas oportunidades para preservar un conjunto de
materiales adaptados para diversos ambientes para un tiempo actual. La conservacién de recursos genéticos
in situ es mds realista en general que la preservacién por métodos ex sizu, porque la conservacién in situ
es compatible con algunos usos de los bosques (Forest Genetic Resource Working Group. 1991). Para
muchas especies de drboles forestales, la proteccién 7 situ significa reservar dreas en las cuales se permite
que la seleccién natural opere de manera tnica (Ledig. 1986b). El manejo de dreas de uso muiltiple, las
cuales tienen como uno de varios objetivos la conservacién de recursos genéticos, requiere una planeacién
cuidadosa, ya que sin esfuerzos de colaboracién conjunta, tienen la probabilidad de fracasar.

Algunos retos asociados con la conservacién iz situ son:

1. Decidir dénde, cudnto y cémo preservar, para incluir una muestra adecuada de la variacién
dentro y entre poblaciones, y un adecuado nimero y variedad de ambientes.

2. Proteger la integridad genética de la especie dentro de la reserva, de la contaminacién de genes
provenientes de fuentes del exterior, y

3. Mantener el equilibrio dindmico entre la competencia inter e intra-especifica, disponibilidad de
hdbitat, distribucién de edades y el sistema de cruzamiento que es responsable de la estructura
genética de la poblacién (Ledig. 1986a).

Es riesgoso depender tnicamente de las reservas y parques nacionales para proteger la
diversidad genética, ya que muchas de ellas son visualmente atractivas, pero estén localizadas en 4reas
relativamente no productivas o atipicas. Las poblaciones de drboles protegidas en estas dreas pueden no
ser representativas de la especie como un todo. Estos parques y otras reservas son utiles, pero constituyen
tnicamente una solucién parcial para la conservacién de los recursos genéticos. El establecimiento
de nuevas dreas protegidas, aunque es deseable, frecuentemente no es factible, y las pocas dreas que
se establezcan probablemente tendrdn el mismo problema. Por lo tanto, es necesario mantener 4reas
manejadas de manera seminatural, donde los recursos forestales se puedan extraer, pero se promueva
la regeneracién natural, utilizando siembra directa o plantacién en forma complementaria cuando sea
necesario.

Si las plantaciones se encuentran adyacentes a las dreas de conservacidn iz sizu con drboles de la

misma especie, el polen se mezclard y el 4rea de conservacién se contaminard con genes no-locales. Para

proteger las dreas 77 situ de la contaminacion del polen indeseable, los manchones o niicleos de vegetacién
natural deben circundarse con franjas de amortiguamiento de bosques manejados con regeneracién
natural, o con plantaciones de otra especie (Ledig. 1986b). Aunque la conservacion in situ podria ser
menos cara y mds efectiva que la preservacion ex situ, cuando sea posible, la preservacion ex situ debe

hacerse también para proteger las dreas contra algunas pérdidas (Ledig. 1986a).

Muestreo de la diversidad genética

Muchos de los estudios de diversidad genética realizados en drboles forestales han evaluado
la variabilidad de las enzimas de plantas (isoenzimas). Existe evidencia para sugerir que los patrones de
variacién en caracteristicas cuantitativas difieren sustancialmente de aquellos tomados a partir de las
isoenzimas (Muona. 1990). Sin embargo, los resultados para las caracteristicas cuantitativas generalmente
fueron realizados en individuos seleccionados fenotipicamente o poblaciones de especies comercialmente
importantes, lo cual podria ser dificil para interpretarlos en términos de comparacién de diversidad
genética. Mucha de la variacién de isoenzimas de las especies de drboles, tipicamente entre 90 y 95%,
ocurre dentro de las poblaciones (Hamrick y Godt 1990; Li ez /. 1992). Las poblaciones marginales de
4rboles frecuentemente tienen porcentajes mds bajos de heterocigosidad que las poblaciones centrales,
probablemente debido al aislamiento y al flujo restringido de genes, asf como también a las condiciones
adversas resultantes en una presion fuerte de seleccidén. EI movimiento extensivo del polen y las varias
estaciones sobre las cuales un drbol dado dispersa su polen pueden explicar el bajo grado de diferenciacién
de enzimas encontrado entre las poblaciones de drboles de las regiones templadas (Ledig. 1986b).

Las condiciones adversas frecuentemente experimentadas en los mdrgenes de las dreas de
distribucién de la especie pueden resultar en seleccién para nuevos alelos o complejos de genes,
incrementando el valor potencial de estas poblaciones. Tanto las 4reas representativas como los hdbitats
marginales deberfan ser muestreados en programas de conservacion ex situ e in situ. Todas las poblaciones
de especies raras deberfan ser protegidas de la pérdida de variabilidad genética. Los riesgos de factores del
ambiente podrian ser mds grandes cerca de los mdrgenes de las dreas de distribucién de las especies, en
donde las cosechas de semilla pueden ser muy escasas y la base genética puede ser reducida (Kitzmiller.
1990). Sin embargo, la diversidad genética podria ser mds grande en las regiones sur del drea de
distribucién natural de una especie. Para decidir las prioridades para el establecimiento de dreas de reserva
in situ, deben considerarse los riesgos tanto para las poblaciones marginales como para la especie en su
conjunto.

Cuando se estd muestreando la diversidad genética, ya sea mediante métodos 77 situ o ex situ, la
decisién convencional deberfa de permitir al manejador del recurso suponer que reservas o muestras mds
grandes son siempre mejores. Como Jasso (1970) establecid, la teorfa predice que en general, cuando la
poblacién es polimérfica habrd un alto nivel de variacién genética proporcional al tamafio de la poblacién.
Foster (1993) sefiald, sin embargo, que no ha existido ninguna demostracién de una fuerte relacién entre
el tamafio de la poblacién y el nivel