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Temas a desarrollar 

•  Bosques Nativos; bosques cultivados; ordenamiento territorial (usos del 
suelo) 

• Desarrollo  genómicos locales en especies forestales introducidas 
(exóticas) y nativas 

• Características de interés forestal, mediciones, conceptos del 
mejoramiento genético forestal. Ej. eucaliptos 

• Aplicación de Marcadores Moleculares para controlar la calidad genética: 
 -Huertos Semilleros 
 -Poblaciones de mejoramiento , razas locales 
 -Identificación clonal 
 -Resolución de situaciones problemáticas  

• Aplicación de MM en mejoramiento molecular  
 -Mapeo de QTL 
 -Mapeo de asociación 
 -Selección genómica 
• Aplicación de MM en conservación y manejo de especies forestales 

nativas:  Análisis de Diversidad 
 



 

 Oportunidades con especies nativas 
 

 Varios millones de ha amarillas.  

 Fondo Nacional para el Enriquecimiento y la 

Conservación de los Bosques Nativos. 

 

 Ley nacional de Promoción Forestal que contempla 

especies nativas. 

 

 Especies emblemáticas desde el punto de vista cultural, 

con gran aceptación social, vinculadas en el saber 

popular al «cuidado de la naturaleza». 

 

 Falta de alternativas productivas en áreas degradados por 

la agricultura,. 
 

 Bosques Nativos 

http://obio.ambiente.gob.ar/otbn 



 
 1.200.000 ha de Bosques 
 Cultivados (80% Mesopotamia) 

 
 Pinus spp 727.000 ha 

 
 Eucalyptus spp 255.000 ha 

Corrientes

Entre Ríos

Santa Fe

Jujuy

Misiones

Salta

Córdoba

Bosques cultivados 

 

 Oportunidades 

 
Creciente demanda de madera de calidad.  
Importante eslabón de la cadena de valor. Apreciable 
impacto económico en las economías regionales de base 
forestal. 
 
 
PMG del INTA con diversidad genética para seleccionar 
nuevos genotipos para una 2ª GM con mayor ganancia en 
velocidad de crecimiento,  rectitud el fuste y calidad de la 
madera.  
 
 
El INTA se destaca como creador y oferente de material 
mejorado de las principales especies forestales 
cultivadas, contribuyendo a disminuir la brecha 
tecnológica entre las empresas y los pequeños y 
medianos productores-industriales forestales. 
 
 



 
Programas informáticos para detección de  
•motivos repetidos (SSR) y diseño de primers específicos para estas 
regiones 
•detección de SNP 
 
Búsqueda de información “in silico” y validación “in vitro” 

•A partir de información de secuencias genómicas públicas 
•Secuencias de EST de Base de Datos públicas, proyectos 
genómicos 

 
Desarrollos de novo:  
•Transcriptomas 
•Genomas para algún taxon  
•Genotyping By Sequencing 
 
 
 
 

Desarrollo de marcadores moleculares en especies 
introducidas y nativas: contexto 



 

SSR de Secuencias de EST de Base de Datos públicas 
 
+ Transferibles a otras  especies de eucaliptos 
 

  

Acuña et al 2012 

Aplicación concreta:  

-herramientas para identificación de individuos de Eucalyptus spp, que se 

incorporaron al conjunto de marcadores SSR neutros utilizados hasta el 

momento (EMBRAPA). 

-fiscalización (INASE) 

-estudios de diversidad genética, taxonomía, análisis de QTL y 

posibilidad de uso en selección genómica (GBLUP) para el cálculo más 

preciso de la relación de parentesco entre árboles 

Desarrollo de marcadores moleculares en especies 
introducidas  



•Cintia Acuña, 2012 

Desarrollo de marcadores moleculares en Eucalyptus 



Transferencia  entre  6 especies de Eucalyptus  
sección  

Exsertaria  
sección 

Latoangulatae E. camaldulensis (8) 

E. saligna (7) 

E. dunnii (8) 

E. tereticornis (8) 

E. viminalis (8) 

E. globulus (8) 

sección  

Maidenaria 

E. grandis (8) 

GBS         miles SSR         



Nothofagus nervosa (raulí) 

Austrocedrus chilensis (ciprés de la 

Cordillera) 

 
Cedrela balansae 
(cedro Orán) 

Prosopis alba (Algarrobo blanco) 

P. flexuosa (Algarrobo negro) 

P. chilensis (Algarrobo chileno) 

e híbridos 

Selva Tucumano Boliviana 

Parque Chaqueño 

Bosque Andino Patagónico 

Desarrollo de marcadores moleculares en especies nativas 
(de novo) 



 

•Información de transcriptomas base 

 

•Detección de genes candidatos de tolerancia a estrés 

 

• SSRs, SNPs 

   

 

 

  

IRB, Unidad de Bioinformática IB, EEA Bariloche, CIAP  

Torales et al, 2012, 2013, BMC genomics, Torales et al,  2018 PLOSONE en prensa 

 

 

herramientas para identificación de individuos  

(pocos marcadores genómicos disponibles)  

-para estudios de diversidad genética, conservación, 

taxonomía, mapeo de QTL y cálculos de GBLUP,  

Desarrollo de marcadores moleculares en especies nativas 



INTA: IRB, IB, EEA Bariloche 

N. antartica 
      N. dombeyi 
      N. pumilio 
N. obliqua 

INTA: IRB, IB, CIAP 



• P. flexuosa 
 

•       P. chilensis 
 

•       P. flexuosa x P. chilensis 
 

• P. denudans 



Cedrela balansae  
212.691 secuencias 

Austrocedrus  
10 SSR (2044) 

Desarrollo de marcadores moleculares en  
Austrocedrus chilensis, Cedrela balansae 

IRB, IB, EEA Famaillá, EEA Bariloche 

2663 SSR 
1202 SNP 
Posible diseño de un microarreglo para 
la especie 



 
 

•Bases de datos públicas de EST  de Eucalyptus 

 

 

•Adaptación de marcadores Araucaria, Pinus spp, Cedrela spp 

 

 

 

•Secuenciación del genoma y de transcriptomas 

Disponibilidad de marcadores:  
Desarrollo /ajuste SSR 

Nothofagus nervosa  
107  SSR (3319) 

 

Cedrela balansae  
13 SSR (1801) 

 

Prosopis alba  
19 SSR  (4611) 

 

Araucaria spp  
17  SSR (22) 

 

Pinus spp  
32  SSR  (42) 

Cedrela spp 
13  SSR 

 

Austrocedrus  
10 SSR (2044) 

 

Salix spp 
70 SSR (90) 

 

Eucalyptus spp  
100  SSR (779) 



Desarrollo de marcadores 

• http://inta.gob.ar/documentos/desarrollo-y-aplicacion-de-herramientas-de-
genetica-molecular-para-resolver-problemas-complejos-de-la-genetica-forestal 



Marcadores de alto desempeño disponibles Eucalyptus 

• 7860 marcadores DArT • 384 marcadores SNP. 

GBS  
(GENOTIPIFICACIÓN POR SECUENCIACIÓN) 

 (Ajustando protocolo E. dunnii, Aguirre N. 2015) 



 
 
Largos tiempos generacionales: floraciones tardías, maduración 
lenta, ciclos reproductivos  largos 
Evaluaciones en general tardías 
Alta depresión por endocría 
Distintos grados de dificultad para multiplicación vegetativa  
(enraizamiento) y para regeneración de tejidos  
 
 
Biotecnología: 
•caracterización de diversidad genética utilizando marcadores 
moleculares 
•genómica, mapeo genético y la selección asistida por marcadores  
•GM 
•Micropropagación 
 

 
 
 
 

Particularidades de los árboles 



Características de interés 



Características de crecimiento 
 
Altura 
Altura total (hT): distancia vertical entre el nivel del suelo y el 
extremo superior del árbol.  
hipsómetro Haga 

 
 
 

Propiedades de interés forestal 

Diámetro a la altura del pecho 
 
Diámetro a la altura del pecho (DAP): es el diámetro del 
árbol a 1,30m de altura sobre el nivel del suelo 

La huincha o cinta diamétrica esta graduada de tal manera 
que cada centímetro de diámetro equivale a 3,14159 cm. 
de longitud, lo que permite la lectura directa del diámetro 
del árbol en función de la circunferencia 



Calidad de la madera: 
 
Métodos no destructivos utilizando  penetrómetro, ultrasonido, barreno hueco (tarugos), NIR 
 
Densidad de madera: Pilodyn o Penetrómetro: funciona mediante el 
 disparo de una aguja de acero ( Ø 2,5 mm. o Ø 2,0 mm) sobre la madera  
con una energía uniforme.  La profundidad de penetración se lee en una escala.  
 
Dureza : Depende de su densidad, edad, estructura y si se  trabaja 
 en sentido de sus fibras o en el perpendicular.  
 
 
Tensiones de crecimiento: Índice de rajado 
 
 
 
 
 
Otras Estimaciones utilizando el sonido (Treesonic):  buena correlación con  el módulo de 
 elasticidad  y con el límite elástico de la madera 
 
 
 
 

 
 
 

Propiedades de interés forestal 

Juan Adolfo López  y Augusto Javier López 



Propiedades de interés forestal 

Calidad de la madera: propiedades químicas (pulpa de papel) 



Métodos no destructivos para estimar: 
Espectros de NIR (Near Infrared Reflectance) 
 
Densidad  
Lignina: total, Klason, S/G 
Extractivos: totales, etanólicos, acuosos 
Rendimiento pulpable) 

Propiedades de interés forestal 



El mejoramiento genético forestal aplica los principios básicos de la genética al 
manejo de las especies forestales. 
 
Objetivos fundamentales: aumentar la productividad y la adaptabilidad de 
dichas especies, así como conservar a largo plazo la diversidad genética 
existente. 
 
Adaptación a estrés: biótico-abiótico 
 
Actividades fundamentales: 
Selección 
Propagación masiva del material mejorado  
Conservación de los recursos genéticos 
 

Mejoramiento genético forestal  



Información necesaria: 
 
1. el objetivo del mejoramiento:  
   mejorar la producción de madera; el volumen de trozos aserrables; 

incrementar la cantidad y calidad de la pulpa; desarrollar resistencia a 
enfermedades y plagas; etc. 

 
2. el grado y patrón de variación  

A mayor  variación genética y mayor control ejercido por los genes sobre                
los caracteres de interés, mayor será la posibilidad de obtener un 
mejoramiento de éstos. 

 
3. la biología de la especie 
          Tipo de floración, modo de polinización predominante, habilidad de 
enraizar o formar injertos, edad de madurez sexual,  

Mejoramiento genético forestal  



Ciclos del mejoramiento genético  

•Ciclos sucesivos de selección 
y cruzamiento 

•Especies introducidas implica 
varias instancias de selección 
del material 

 



Producción de semilla mejorada: 
 Huertos Semilleros 

 



Análisis básicos para evaluar diversidad genética utilizando  datos 
moleculares 

http://biology-assets.anu.edu.au/GenAlEx/Welcome.html 

Riqueza alélica SSR 

Matriz de distancia SSR (1-prop alelos compartidos) 

Análisis de agrupamiento 



Similitud entre individuos  (marcadores dominantes) 

Índice de similitud 
 entre individuos 

Individuos similares genéticamente 
tienen relaciones cercanas a “1” 



Determinación de la Diversidad Genética en Huertos 
Semilleros Clonales de Pinus taeda L.  

 Villalba 2010 

Poblaciones 

• HSC 1993 

• HSC 1994 

• HSC 1995 

• HSC 1999 

• HSC 2001 

• HSC Bulk 2001 

N total=138 árboles 

(108 genotipos distintos) 

12 SSR 

Crecimiento (DAP y HT) y rectitud de fuste 
Ramas (grosor y ángulo de inserción) 
Copa  

Matriz de distancia entre individuos SSR (1- tasa alelos compartidos) 



“HSC 1995” 

Matriz de Distancia genética para la detección de pares de 
“individuos críticos” en el HSC 

genotipos 

ge
n

o
ti

p
o

s 

Individuos muy similares 
genéticamente entre sí, la 
distancia se aproxima a 
“0” (1- Similitud) 



“HSC 1995” 

Detección de pares de “individuos críticos” 

Plano de implantación y pares de árboles críticos por cercanía 
física y genética 



Selección de un Huerto semillero clonal 
de a partir de selecciones locales  

Marcucci Poltri et al, 2003 
Tree  Physiology 

  Selección de Huerto semillero de 
plántulas a partir de ensayos de 
orígenes y progenies 
 

Zelener et al. 2005.  
Tree Physiol. 25: 1457-1467 

1/3 de individuos: Conservación del 
95% los alelos 

Mínima similitud genética 

Selección de Huertos Semilleros Eucalyptus dunnii 

3.9% >I.Fenotípico 
6% < I.Similitud 

AFLP 
 SSR  (conservación riqueza alélica) 



 

Determinación de procedencias de razas locales 
adaptadas 

400 DART 

? 



Determinación de procedencias de razas locales y 
clones 

 



Clones de Eucalyptus grandis  
e híbridos interespecíficos GC, GD y GT  

Torales et al 2005 IDIA XXI,  

Villalba 2010,  EEA Concordia 

Identificación clonal 
(descriptores auxiliares inscripción en INASE) 

2015 



Identidad  de 270 rametos pertenecientes a 44 clones E. grandis e híbridos  
 
Ensayo implantado en Colón (Entre Ríos) en 2011 (EEA Concordia y empresa Comercio 
y Desarrollo). Clones correspondientes a material comercial o precomercial de 
diferentes empresas: Forestadora Tapebicua (FTSA), Vivero Paul Forestal (G), Pomera 
Maderas (T), vivero Loreto Forestal (EG-INTA) y de la EEA Concordia de INTA (GC y GT-
INTA). 

-se re-estableció la identidad perdida de estos individuos/clones. 
-se recuperó el ensayo a campo 
-existencia de problemas en los rótulos originales 
-distancia genética entre los individuos de la población de mejora 



 
Mapeo de asociación para investigar la base genética de la formación 

de la madera para fines industriales y producción de energía del 
cultivo de eucaliptos 

 

Mapeo asociación 
 
 
 
Mapeo genético 

•Y=G+Q ó P/K+E 
 

Y=fenotipo, 
G=genotipo, 
Q= estructura, 
 K =relaciones 

 
Mapeo de QTL para investigar la base genética de la formación de la 
madera para fines industriales y producción de energía del cultivo de 

eucaliptos 
 

Mapeo asociación 
 
 
Mapeo genético 

Andrew T. Groover Current Opinion in Biotechnology 2005, 16:159–166 

•Y=G+Q ó P/K+E 
 

Y=fenotipo, 
G=genotipo, 
Q= estructura, 
 K =relaciones 

Análisis de recombinación genética 
 en cada parental: cosergregación del 

carácter y marcador 
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Mapeo de QTL en E. grandis  

1) KxB 

2) Gx36 

Juan López 

Bella Vista 

3) C182-5 X C32-20  

Martín García 2013 

DENSIDAD BÁSICA DE MADERA 



 

QTL : mapeo población biparental    

MAPMAKER 3.0 (LOD 3.0) 
QTL Cartographer 2.5 

(composite interval mapping analysis, LOD 2.5) 

33 QTLs:  Diameter (2), TH (3), volume (2), wood 
density (4 ), MOE (1 ), Lignin Klason (9), total lingnin 

(7), S/G (3), Extractives EtOH(2 ),  

Densidad de madera  KxB: 130 FS, 3 ramets 
c/u, 2007 , Entre Ríos, Argentina 



Individuals carrying adavantageous QTLs 

Stacked QTLs 



biosíntesis de lignina, celulosa y xilano, 
peroxidasas y S-domain receptor-like 
kinasa (SDRLK) 

+/- 0.5Mbp  

2014 



Individuos portadores de  QTL favorables 
(9 características) 

    



Poblaciones de MA 
de Eucalyptus 

Genotipado 

Fenotipado (Y) 
Mediciones en 

múltiples tiempos 

Análisis de Asociación  
(Y = G + Q/K + E)) 

7680 DArT 384 SNP * 14 SSR* 

Polimorfismos de 
GWAS (G) 

Estructura 
poblacional (Q) y 

familiar (K). 

Polimorfismos de 
Genes Candidatos (G) 

Modelo Lineal Mixto (TASSEL) 
Análisis un locus por vez 

Modelo Lineal Mixto Bayesiano 
(BLR) 

Análisis simultáneo de loci 

Mapeo por Asociación (genoma amplio o “GWAS”)  
 
 



QTL y GWAS Eucalyptus ssp 

• E. globulus (n = 303), 2.364 (DArT) 
• Crecimiento y características de madera 

• GLM sin incluir estructura ni familias, vs 5 combinaciones   
Unified Mixed Model (UMM) 
• UMM fue el mejor 

• 18 asociaciones entre marcadores y características  
•  16 para crecimiento (DAP) +2 para S/G ratio 

(chromosome 10, 1 Mbp del gen ferulate 5-hydroxylase 
(F5H) 

 



QTL y GWAS E. grandis 

188 OP E. grandis -  3003 DArT - 160 SNP polimórficos, productividad y forma del fuste 

•85 asociaciones (Benjamini and Hochberg, 1995)  
•1.930 genes in silico  (ventana de 1,2 kb del 
genoma  
•53 genes relacionados a la síntesis de celulosa y 
lignina  (e.g. CesA, Susy, CCR and COMT genes),  
síntesis de peroxidasa y laccasa, factores de 
transcripción (MYB), MADS-Box y genes SDRLK 
genes (S-domain-Receptor-Like ) IB, IRB, EEA Concordia, EEA Bella Vista 



Mapeo por Asociación 

Las estrategias de mapeo por asociación permitieron 
detectar en E. globulus y E. grandis, 243 marcadores (92 
SNP y 146 DArT) asociados significativamente a varios 
caracteres 

QTL y GWAS Eucalyptus ssp 

Tesis doctoral   Pamela V. Villalba, 2016 



60 genes (síntesis de celulosa y xilano: CesA y las glicotransferasas; factores de transcripción 
MYB, genes MADS y K-Box, con genes de la síntesis de terpenos, de peroxidasas y lacasas) 

44 asociaciones positivas:  

20 Lignina total 

7 lignina KLASON 

3 S/G.  

14 ET EXT 

33 DArTs mapearon en 

posición única 



 Selección genómica 

Interrogando a todos los marcadores hay mayor probabilidad de capturar la mayor 
cantidad de QTL que afectan al carácter de interés. 



>Marcadores  
>Heredabilidad 
>relación entre pob de entrenamiento y validación 
                                                > precisión 

 Selección genómica 



• Buenas características de madera para 

producción de pulpa y bioenergía: 

• Menor suceptibilidad a bajas temperaturas 

que E. grandis 

• Rápido crecimiento 

• Rectitud de fuste 

• Densidad de la madera superior a la de E. 

grandis. 

 

• Pulpa para papel 

• Bioenergía 

• Cultivo multi propósito 

• Madera sólida: tablas (mejorando la 

susceptibilidad al rajado) 

 

 Gran variación entre 

individuos 

 Heredabilidad: 0.48 ±0.21 

(López, 2014) 

 Es posible su 

mejoramiento genético 

Selección Genómica en E. dunnii 



Ubajay 
1500 árboles 

(1991) 

Ubajay 
317 árboles HSP 

INTA Castelar 
HSC 

INTA 
Castelar 

Hijos 

Selección Genómica en E. dunnii 

Índice de Rajado 
Productividad 
NIR madera 
 
EUCHIP60K 
GBS 



Aguirre, Natalia, 2014 

500 AFLP 

Objetivo : 
  caracterizar y cuantificar los niveles y 
distribución de la variabilidad genética 

molecular de  
PNs (Poblaciones Nativas) de A. 

angustifolia a través de su área de 
dispersión en Argentina, así como en 

las RF-PLs (Plantaciones de la Reserva 
Forestal) 

Inza-Aguirre et al, 2018. DOI:10.1007/s00468-018-1701-4 



Diversidad Araucuaria angustifolia 
 

Menores niveles de Diversidad de A. angustifolia en Misiones respecto de Brasil 

+ 



Diversidad de Cedrela lilloi (= C. angustifolia) en selva de las 
Yungas 

 

Distintas 
Unidades de 
Conservación 

de C. lilloi  

Disminución de la variabilidad genética de C. lilloi en dirección norte-sur responde al 
patrón geográfico de distribución de la diversidad taxonómica de las Yungas.  

14 poblaciones nativas, 160 individuos , 293 AFLP (=C. angustifolia, peligro de extinción) 

N 
 
C 
 
 
S 
 



•20 poblaciones rango de distribución natural 
C. balansae, C. saltensis  y C. angustifolia 
•210 individuos 
•577 AFLP-131 secuencias de ITS ~600 bases 
•Hibridación natural entre C. balansae y C. saltensis 
•No detectables fenotípicamente 
•Producción, Huertos semilleros 

Evidencia molecular de zonas híbridas de Cedrela  
en las Yungas del NOA 

Molecular Phylogenetics and Evolution 102 (2016) 45–55 



Conservación del bosque 
 

29 poblaciones, 
823 individuos 

4 años 
consecutivos 
colección de 

semillas 

Isoenzimas, cloroplatos, 
 SSR 

+ 
Variación de 

características 
adaptativas en ensayos 
de procedencias y test 

de progenies 

Parque Nacional Lanin cambia el estatus de 
protección de esta área para evitar la tala.  

Nothofagus nervosa y N. oblicua 



Usos en nuestro país: 
 artesanal (ramas flexibles para cestería), ornamental, 
protección de costas, maderable (barriles, postes, 
muebles, cajones, ebanistería), forrajero para ganado, 
producción de miel  y propóleos (flores y polen), 
combustible (leña y carbón), construcción rural 
(postes), medicinal. 
 La madera es, en general, blanca en la parte exterior y 
rosada o rojiza en la parte interior del tronco.  
La densidad superando  las densidades de las otras 
especies y clones de  sauces introducidos, 
aún de los utilizados en programas de mejora 

• Modificación del hábitat propicio para 
su  regeneración. 
• Invasión del hábitat ribereño por parte 
de los clones de sauces exóticos 
introducidos por el hombre. 
• Hibridación y probable introgresión y 
dilución genética con los clones exóticos  

De los sauces que cubren casi 
la totalidad de la ribera de los 
ríos nordpatagónicos en un 
radio de 400 km alrededor de 
la ciudad de Bariloche, el 93 % 
pertenecen a un mismo clon 
femenino de la especie 
introducida Salix x rubens 
(S.alba x S. fragilis) 

Desarrollo de  SSR 
Alelos fijados que 
distinguen híbridos  



749 adultos y 74 plántulas 
24 poblaciones: (14 N. nervosa  (486 individuos) y 10 de N. 
obliqua (337 individuos);  
34.3 ± 5.0 individuos promedio por población  
 
7 nSSR, cpADN, isoenzimas 
Estructura genética métodos bayesianos, riqueza alélica 
 
Manejo productivo y de conservación 
Acciones de migración asistida 
Definición de áreas prioritarias para la conservación 
 

Zonas genéticas de Raulí y Roble 
 

restauración y/o plantación, 
>probabilidad de buena 
adaptación y  
<riesgo de contaminación 
genética. 



Zonas genéticas de Raulí 
 



Zonas genéticas de Raulí 
 



https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto 
 
 
https://www.youtube.com/watch?v=zkKHrY9aoqw 

Reforestación Cerro Otto 

https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto
https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto
https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto
https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto
https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto
https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto
https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto
https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto
https://inta.gob.ar/videos/reforestacion-en-el-cerro-otto


Diversidad de Palo Santo 

AND de cloroplastos: 
trnL-trnF, rpl32_F-trnL (Más variables) 

144 B. sarmientoi individuos, 
 25 localidades, 6/ localidad,  
> 80 m área de distribución B. sarmientoi. 

 
trnD-trnT, trnH-psbA, rpl32_R-ndhF, 
rps2_47F-rps2_661R y 8for-1525rev 
(Menos variables) 
 



Diversidad de Palo Santo 

Los Bosques Secos sufrieron eventos 
de expansión de la población 
durante los períodos glaciales, 
mientras que han sufrido 
estancamiento poblacional durante 
los períodos interglaciales.  
Identificación de área de refugio 
putativo en El Chaco seco que ha 
sido climáticamente estable a lo 
largo del tiempo, consistente con el 
área de mayor diversidad genética y 
con la localización espacial del 
óptimo climático de las especies 
focales. 
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