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Resumen

Agave cupreata es una especie endémica de México, de relevancia cul-
tural y econdmica utilizada en la produccién de mezcal. Actualmente,
esta especie enfrenta desafios de conservacion debido a la cosecha
intensiva de sus poblaciones naturales, por lo que resulta importante
conocer su variabilidad genética. Este estudio tuvo como objetivo eva-
luar la variabilidad genética de A. cupreata en el estado de Guerrero,
para generar informacién que contribuya al desarrollo de estrategias
de conservacion y manejo sostenible. Se analizaron tres poblaciones
mediante marcadores moleculares AFLP con siete combinaciones de
cebadores, encontrando un polimorfismo del 63,95 %. El analisis de
la varianza molecular (AMOVA) mostré una diferenciacién genética
baja pero significativa entre poblaciones (® st = 0,043, p = 0,0002),
mientras que la heterocigosidad esperada (HE = 0,3966-0,4102) indico
una diversidad genética moderada. El andlisis bayesiano identificé dos
grupos genéticos.
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Los resultados muestran alta variabilidad genética intrapoblacional y
diferenciacion moderada entre poblaciones, lo que resalta la importancia
de conservar la diversidad genética de la especie.

[Palabras clave: Conservacién; marcadores; polimorfismo; variabilidad. )

Abstract

Agave cupreata is an endemic species of Mexico with cultural and eco-
nomic importance, used in mezcal production. Currently, the species
faces conservation challenges due to the intensive harvesting of natural
populations, making it important to understand its genetic variabili-
ty. This study aimed to assess the genetic variability of A. cupreata in
the state of Guerrero to provide supporting information for the de-
velopment of conservation and sustainable management strategies.
Three populations were analyzed using AFLP molecular markers with
seven primer combinations, detecting 63.95% polymorphism. Analysis
of molecular variance (AMOVA) revealed low but significant genetic
differentiation among populations (® st = 0.043, p = 0.0002), while
expected heterozygosity (HE = 0.3966-0.4102) indicated moderate ge-
netic diversity. Bayesian analysis identified two different genetic groups.
The results show high intrapopulation genetic variability and moderate
differentiation among populations, highlighting the importance of con-
serving the species’ genetic diversity.

[Keywords: Conservation; markers; polymorphism; variability. )

INTRODUCCION

El género Agave L. comprende mas de 200 especies a nivel mundial, dis-
tribuidas principalmente desde el sur de Estados Unidos hasta Centroamé-
rica (Eguiarte et al., 2021). Sus caracteristicas adaptativas le han permitido
prosperar en condiciones adversas propias de regiones aridas y semidridas,
concediendo relevancia ecoldgica, econémica y cultural a sus diversas es-
pecies (Raya et al., 2023). México es considerado como centro de origen y
diversificacion del género, albergando cerca de 70 % de las especies conoci-
das (Eguiarte et al., 2021). De acuerdo con el Consejo Mexicano Regulador
de la Calidad del Mezcal, A.C. [COMERCAM, 2025], Agave cupreata Trel.
& A. Berger es la especie mas utilizada para producir mezcal en los estados
de Guerrero y Michoacan.

Agave cupreata se reproduce exclusivamente por semilla y se caracteriza
por tener un ciclo de vida monocarpico, en el que florece y produce semillas
una sola vez antes de morir. Este ciclo puede durar entre siete y 15 anos, ge-
nerando hasta 3240 semillas viables por planta. Se considera que la practica
de recoleccidn tiene un impacto negativo sobre las poblaciones de A. cu-
preata en la region de Chilapa, Guerrero, evidenciado por una disminucién
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promedio del dos porciento anual en la densidad poblacional (Illsley et al.,
2007). Asimismo, Colunga-GarciaMarin y Zizumbo-Villareal (2007) afirman
que la recoleccion prematura de individuos para la produccién de mezcal
interrumpe el ciclo reproductivo, limitando asi su regeneraciéon natural.

Las especies de Agave que se reproducen sexualmente, tanto en condi-
ciones silvestres como de cultivo, presentan una diversidad genética poco
estudiada (Cabrera-Toledo et al., 2020). La sobreexplotacion de poblacio-
nes naturales puede conducir a la reduccion de esta diversidad debido a
la disminucién del tamano efectivo poblacional y a la presién selectiva
ejercida por la extraccion recurrente (Yorisue er al., 2020). En A. cupreata,
la extraccion de individuos reproductivos ha provocado un declive en las
poblaciones naturales y plantea riesgos para su conservacion a largo plazo
(Aguirre-Dugua y Eguiarte, 2013). Investigaciones previas han demostrado
la utilidad de diversos marcadores moleculares en el analisis de la variacién
genética. Entre ellos se encuentran las repeticiones simples intercaladas
(ISSR, marcadores nucleares dominantes asociados a microsatélites), la am-
plificacion aleatoria de ADN polimérfico (RAPD) y el polimorfismo de la
longitud de fragmento amplificado (AFLP) (Aguirre-Dugua y Eguiarte,
2013; Figueredo-Urbina et al., 2017, 2021). Los marcadores AFLP debido
a su alta resolucion y a su capacidad para detectar un gran nimero de po-
limorfismos a lo largo del genoma, han demostrado ser utiles para evaluar
la variacién genética y las relaciones entre poblaciones en especies vege-
tales (Bidyananda et al., 2024). El objetivo del presente estudio es evaluar,
mediante el uso de marcadores AFLP la variabilidad genética de A. cupre-
ata en el estado de Guerrero con el propdsito de generar informacién que
contribuya al desarrollo de estrategias de conservacién y manejo sostenible
de la especie.

MATERIALES Y METODOS
Material vegetal y area de muestreo

Se colectaron 18 plantas sanas de aproximadamente 25 cm de altura de A.
cupreata, en tres municipios del estado de Guerrero, México. El ntimero de
plantas colectadas fue determinado por el consentimiento de sus propie-
tarios y se agruparon en tres poblaciones correspondientes a los munici-
pios de origen: la poblacién uno (PB1), de Coyuca de Catalan, 18°19°34”N
100°41°56”0, 240 m snm (tres individuos: CUP1 a CUP3); la poblacion
dos (PB2), de Eduardo Neri, 17°46°20”N 99°36°20”0, 1390 m snm (dos
individuos: CUP4 a CUP5); y la poblacién tres (PB3), de Chilapa de Alva-
rez, 17°35’35”N 99°10°41”0, 1840 m snm (13 individuos: CUP6 a CUP18)
(Fig. 1). Aunque el tamano de muestra fue limitado para PB1 y PB2, los
marcadores AFLP permiten estimaciones confiables de variacion genética
incluso con muestras pequenas, siempre que se analice un nimero sufi-
ciente de loci.



1 06 E. Ballesteros Rodriguez et al.: Diversidad genética de Agave cupreata

=17°N

~16°N

101°W 100°W 99°W

Fig. 1. Localizaciéon de los sitios de colecta de Agave cupreata en el estado de Guerrero,
México. Los puntos indican los municipios de muestreo: Coyuca de Catalan (PB1), Eduardo
Neri (PB2) y Chilapa de Alvarez (PB3).

Fig. 1. Location of the Agave cupreata collection sites in the state of Guerrero, Mexico.
Dots indicate the sampling municipalities: Coyuca de Catalan (PB1), Eduardo Neri (PB2)
and Chilapa de Alvarez (PB3).

Extraccion de ADN

Para la extraccion de ADN gendmico, se corté 1 cm de la base de una hoja
de cada planta, eliminando la epidermis y almacenando las muestras a -80
°C en papel aluminio para su posterior utilizacion. La extraccion de ADN
fue de acuerdo con el método de Echevarria-Machado et al. (2005) con
adaptaciones descritas por Ballesteros-Rodriguez y Sanchez-Teyer (2025). El
ADN se visualizé mediante electroforesis en gel de agarosa al 1 % utilizan-
do un transiluminador UV DigiDoc-It™ (UVE Analytik Jena, Cambridge,
Reino Unido). La cuantificacion de ADN se realiz6 con un espectrofoto-
metro NanoDrop™ 2000 (Thermo Fisher Scientific Inc., Waltham, Estados
Unidos), con base en la lectura de absorbancia a 260 nm. La pureza de cada
muestra se determiné mediante las relaciones A260/A280 y A260/A230.
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Tabla 1. Cebadores de amplificacién selectiva de AFLP utilizados para estimar los niveles de poli-
morfismo en poblaciones de Agave cupreata de Guerrero, México.

Table 1. Selective AFLP primers used to estimate polymorphism levels in populations of Agave cu-
preata from Guerrero, Mexico.

Cebadores EcoRl/ Msel EcoRl secuencia (5'-3) Msel Secuencia (5'-3')

ACT/CAC 5'-GACTGCGTACCAATTCACT-3' 5'-GATGAGTCCTGAGTAACAC-3’
ACT/CAT 5'-GACTGCGTACCAATTCACT-3’ 5'-GATGAGTCCTGAGTAACAT-3'
ACG/CAG 5'-GACTGCGTACCAATTCACG-3’ 5'-GATGAGTCCTGAGTAACAG-3’
ATG/CTA 5'-GACTGCGTACCAATTCATG-3’ 5'-GATGAGTCCTGAGTAACTA-3'
AGA/CAG 5'-GACTGCGTACCAATTCAGA-3’ 5'-GATGAGTCCTGAGTAACAG-3’
ACT/CTA 5'-GACTGCGTACCAATTCACT-3' 5'-GATGAGTCCTGAGTAACTA-3'
ACT/CTT 5'-GACTGCGTACCAATTCACT-3' 5'-GATGAGTCCTGAGTAACTT-3’

Desarrollo de los AFLP

Se realizaron AFLP segtn el protocolo descrito por Vos ef al. (1995) y con
las modificaciones propuestas por Ballesteros-Rodriguez et al. (2022). Para
la seleccidon de cebadores, se realizé una evaluacién preliminar en cinco
plantas con el objetivo de identificar pares que amplificaran bandas po-
limoérficas y reproducibles. Con base en esta evaluacion, se seleccionaron
siete combinaciones de cebadores EcoRI/Msel (Tabla 1).

Preparacion de muestras para Beckman CEQ 8800

Para la separacion de los fragmentos AFLE se mezclaron 2 uL. del producto
de amplificacion selectiva con 3 uL. de formamida SLS y se preparo la mez-
cla de carga anadiendo 25 L. de solucién de carga de muestra (SLS, Geno-
meLab®, N° 608082) y 0,25 uLL del marcador de tamano STD 400 (DNA
Size Standard Kit-400, GenomeLab®, N° 608098). Se afiadié una gota de
aceite mineral para sellar la placa. LLas muestras se cargaron y separaron en
el secuenciador de ADN Beckman CEQ 8800® (Beckman Coulter, Estados
Unidos), y se generaron los electroferogramas para su posterior analisis.

Analisis de datos

El analisis de los electroferogramas se llevo a cabo mediante el empleo del
software Gene Marker® v.1.75 (Thermo Fisher Scientific Inc., Waltham,
Estados Unidos). Los criterios de deteccion automatica de fragmentos in-
cluyeron una intensidad de fluorescencia superior a 50 unidades y un rango
de tamanos de fragmentos de 60 a 250 pb, estimado con base en el marca-
dor estandar STD 400, el cual abarca fragmentos de 60-420 pb. Los datos
se clasificaron en una matriz binaria, en la que se asign6 el valor de 1 a la
presencia y 0 a la ausencia de una banda.
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Para obtener el indice de similitud genética (IS) se utilizé la matriz
binaria generada y se aplico la formula de Nei y Li (1979), estimando la
proporcion de fragmentos compartidos entre individuos. El dendrograma
se obtuvo mediante el coeficiente de Dice, utilizando como método de
agrupamiento el UPGMA en el software NTSYSpc® v.2.20N (Rohlf, 2000)
sobre la base de los marcadores AFLP generados con siete combinaciones
de cebadores. Se calcularon los valores de bootstrap a partir de 1000 arbo-
les re-muestreados utilizando el software FreeTree v.0.9.1.50 (Felsenstein,
1985).

En matrices binarias AFLE los coeficientes de similitud basados en la
fraccion de fragmentos compartidos, como Dice, se emplean ampliamente
para estimar relaciones genéticas entre individuos (Gort et al., 2009; Al-Ki-
yyam et al., 2024). EL algoritmo jerarquico UPGMA construye dendrogra-
mas representativos de estas relaciones a partir de matrices de distancia o
disimilitud, y se utiliza cominmente en estudios de diversidad genética
con marcadores moleculares para identificar agrupaciones de genotipos con
similitud relativa (Zhang et al., 2018; Bidyananda et al., 2024; Guo et al.,
2024).

Para estimar la variabilidad genética dentro y entre las poblaciones,
se aplico el andlisis de varianza molecular (AMOVA) mediante el software
GenAlEx v.6.5 (Peakall y Smouse, 2012) con 10 000 permutaciones. Con
el mismo programa se estimaron parametros de diversidad genética, tales
como el nimero de alelos por locus (NA), el nimero efectivo de alelos (NE)
y el indice de diversidad de Shannon (I). Estos cédlculos se realizaron bajo
el supuesto de que cada fragmento representa un locus con dos estados
(presencia/ausencia de alelos), siendo la presencia dominante y la ausencia
recesiva.

Para el analisis de la estructura genética, se aplicé el método de agrupa-
miento bayesiano mediante el programa de software Structure 2.3.4. (Prit-
chard et al., 2000). Los analisis se realizaron bajo los modelos de mezcla y
frecuencia de alelos correlacionados. Se realizaron 10 000 repeticiones de la
cadena de Markov Monte Carlo (MCMC), con 100 000 periodos de descarte
(burn-in) para cada ejecucion. Se repitieron diez ejecuciones independientes
para cada valor de K (K = 1 a K = 10). Este nimero de repeticiones se
considerd adecuado para la convergencia de la cadena y la estabilidad de
los parametros, de acuerdo con estudios previos realizados con AFLP y
otros marcadores moleculares (Alvarez-Holguin ez al., 2023; Li ez al., 2024).

El nimero 6ptimo (K) de agrupamientos genéticos se obtuvo calcu-
lando la estadistica AK mediante una prueba de Evanno ez al. (2005); este
analisis fue realizado mediante el uso del software StructureSelector (CAS
Key Laboratory of Marine Ecology and Evironmental Sciences). Adicionalmente,
el software Structure se utiliz6 para estimar la heterocigosidad esperada
(HE) y el parametro estadistico F de Wright (FsT). También se analiz6 el
flujo génico (Nm), calculado con la formula: Nm = (1 - FsT) / 4FsT (Cheng
et al., 2020), utilizando el valor promedio de FsT.
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Tabla 2. Porcentaje de loci polimérficos en tres poblaciones de Agave cupreata.
Table 2. Percentage of polymorphic loci in three populations of Agave cupreata.

Sitio de colecta Porcentaje de loci polimérficos

PB1 Coyuca de Catalan 59,47 %
PB2 Eduardo Neri 35,34 %
PB3 Chilapa de Alvarez 97,03 %
Media 63,95 %

RESULTADOS Y DISCUSION
Polimorfismo y similitud genética

Se generaron un total de 1214 bandas con un promedio de 172 bandas
por combinacién. El porcentaje promedio de loci polimoérficos (63,95 %)
mostrado en la Tabla 2 indica una elevada variabilidad genética en las po-
blaciones analizadas de A. cupreata, particularmente en la PB3 (93,07 %).
Estos resultados son similares a los reportados previamente para la misma
especie por Martinez-Palacios et al. (2011), quienes encontraron 93 % de
polimorfismo en el andlisis de nueve loci isoenzimaticos en 12 poblaciones
naturales. De igual manera, Aguirre-Dugua y Eguiarte (2013) encontraron
altos niveles de variacién genética utilizando marcadores ISSRs en cinco
poblaciones naturales de A. cupreata, con un 89 % de polimorfismo. Los
altos niveles de polimorfismo observados en este estudio podrian atribuirse
a la reproduccion por semilla de A. cupreata, confirmando los resultados
obtenidos en investigaciones con plantas provenientes de semillas de Agave
potatorum Zucc. (Aguirre-Dugua y Eguiarte, 2013) y Agave tequilana Weber
(Abraham-Juarez et al., 2009), asi como lo reportado en poblaciones silves-
tres de Agave salmiana Otto ex Salm-Dyck y Agave angustifolia Haw. utili-
zando AFLP (Lara-Avila y Alpuche-Solis, 2016; Rivera-Lugo et al., 2018).

El dendrograma obtenido muestra que, con un coeficiente de similitud
de 0.50, se conformaron tres grupos (G1, G2 y G3) (Fig. 2). Los individuos
de la poblacién PB3 se distribuyeron en los tres grupos, mientras que los
de PB1 y PB2 se agruparon dentro de G3. Algunos nodos del dendrograma
presentaron valores de bootstrap significativamente altos, mientras que otros
exhibieron un bajo nivel de soporte (Fig. 2). Segtin Hillis y Bull (1993), los
valores de bootstrap altos indican que un nodo es consistente y estable bajo
variaciones de los datos, mientras que los valores bajos muestran menor
soporte estadistico y menor estabilidad del agrupamiento. Este bajo soporte
podria estar asociado tanto con la variabilidad genética de las poblaciones
analizadas como con las limitaciones derivadas del tamafno de la muestra.
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Fig. 2. Dendrograma que muestra las relaciones genéticas entre 18 individuos de Agave
cupreata pertenecientes a tres poblaciones de Guerrero, México. Los numeros indican el
porcentaje de repeticiones de bootstrap obtenidas en cada nodo a partir de 1000 arboles
re-muestreados (Identificacién de los individuos: CUP1; CUP2; CUP3 y asi sucesivamente).

Fig. 2. Dendrogram showing the genetic relationships among 18 individuals of Agave
cupreata belonging to three populations from Guerrero, Mexico. The numbers indicate
the percentage of bootstrap replications obtained at each node from 1000 resampled
trees (Individual identification: CUP1; CUP2; CUP3, and so on).

Estos resultados coinciden con los de Martinez-Palacios et al. (2011),
quienes, mediante un dendrograma UPGMA, no observaron un patrén
geografico claro y reportaron alta variabilidad genética. Asimismo, Aven-
dano-Arrazate et al. (2015) y Figueredo-Urbina et al. (2017) documentaron
niveles elevados de variacién genética y morfologica en poblaciones silves-
tres y cultivadas.

Diferenciacion y diversidad genética

El AMOVA arroj6 un valor de ® st de 0,043 (p = 0,0002), lo que indica
una diferenciacién genética baja pero significativa entre las poblaciones (Ta-
bla 3). La mayor parte de la variabilidad genética (96 %) se concentr6 den-
tro de las poblaciones, mientras que una fraccion menor (4 %) se distribuyo
entre ellas (Tabla 3). Esta baja diferenciacion sugiere una alta variabilidad
genética intrapoblacional y similitud entre poblaciones, asociadas con flujo
génico, favorecido por la reproduccion sexual de la especie (Wright, 1931).

Los resultados obtenidos coinciden con lo reportado por Aguirre-Du-
gua y Eguiarte (2013), para poblaciones naturales de A. cupreata, con 81 %
de variacion genética dentro de las poblaciones y 13 % entre ellas.
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Tabla 3. Analisis de varianza molecular (AMOVA) en tres poblaciones de Agave cupreata mediante
AFLP.

Table 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) in three Agave cupreata populations using AFLP
markers.

% Varianza
4

Entre 570,983 285,491 10,953 0,043 0,0002

poblaciones

Dentro de 15 3634,295 242,286 242,286 96
poblaciones

Total 17 4205,278

Referencias: gl: grados de libertad, SCD: Suma de cuadrados de las diferencias, MSD: Media de las desviaciones Cuadraticas.
Los valores de p se derivaron de una prueba de permutacion aleatoria con 10 000 permutaciones.

References: gl: degrees of freedom, SCD: sum of squared differences, MSD: mean squared deviations. p-values were derived
from a random permutation test with 10 000 permutations.

Tabla 4. Estadisticas de diversidad genética de tres poblaciones de Agave cupreata de Guerrero,
México.

Table 4. Genetic diversity statistics for three populations of Agave cupreata from Guerrero, Mexico.

1,289 + 0.026 1,476 = 0,011 0,379 = 0,009
PB2 0,972 + 0.025 1,353 £ 0,014 0,245 = 0,010
PB3 1,945 = 0.009 1,652 + 0,008 0,548 + 0,005

Referencias: Numero de alelos por locus (NA), nimero efectivo de alelos (NE) e indice de diversidad de Shanon (). Los valores
reportados corresponden a la media * error estandar.

References: Number of alleles per locus (NA), effective number of alleles (NE), and Shannon’s diversity index (I). The reported
values correspond to the mean = standard error.

En términos de diversidad genética (Tabla 4), los valores de NA obteni-
dos en este estudio son inferiores a los reportados por Figueredo-Urbina ez
al. (2017), quienes, empleando microsatélites como marcadores moleculares,
obtuvieron valores de NA entre 4,40 y 3,25 para poblaciones silvestres y
cultivadas, respectivamente. De manera similar, Martinez-Palacios et al.
(2011), reportaron un valor de NA de 2,9. Los valores inferiores de NA
obtenidos en este estudio podrian sugerir una menor diversidad genética en
las poblaciones analizadas en comparacion con las de los estudios citados.
En cuanto al nimero efectivo de alelos (NE), también se observé que los
valores obtenidos en el presente trabajo fueron inferiores a los reportados
por Figueredo-Urbina et al. (2017), quienes encontraron valores de NE
entre 2,46 y 2,34 en las poblaciones analizadas.

El indice de diversidad de Shannon (I) obtenido para la PB3 fue de
0,548, lo que sugiere una diversidad genética relativamente alta; este valor
podria deberse en parte al mayor tamano de muestra de PB3 en compara-
cién con las otras poblaciones.
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Estructura genética

Se observaron patrones de diferenciacion genética entre las poblaciones de
A. cupreata, de acuerdo con el analisis realizado en el programa Structure.
La estimacion del valor AK segtin el método de Evanno ez al. (2005), mos-
tré un pico mas alto en K = 2 (Fig. 3 A y B), lo que indica que pueden
integrarse en dos grupos segin las diferencias en su composicién genética
(Fig. 3 C). Cabe aclarar que la inferencia podria verse limitada por el redu-
cido tamafno de muestra de PB1 y PB2 (n = 3 y n = 2, respectivamente).
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Fig. 3. A) Valores de delta K (AK). B) Probabilidad posterior promedio ([LnP (K)] de la
estructura genética de tres poblaciones de Agave cupreata de Guerrero, México. Valores
desde K = 1 hasta K = 10. €) Analisis Structure con K = 2 realizado con base en 1214
fragmentos AFLP, el color representa la proporcién de la probabilidad de pertenecer a
cada grupo genético. PB1: Poblacion 1, PB2: Poblacién 2, PB3: Poblacién 3.

Fig. 3. A) Delta K values (AK). B) Mean posterior probability [LnP(K)] of the genetic
structure of three populations of Agave cupreata from Guerrero, Mexico. Values from K
= 1 to K = 10. C) Structure analysis with K = 2 based on 1214 AFLP fragments, colors
represent the proportion of membership probability to each genetic group. PB1: Popu-
lation 1, PB2: Population 2, PB3: Population 3.

E. Ballesteros Rodriguez et al.: Diversidad genética de Agave cupreata



Lilloa 63 (1): 103-119, 7 de junio de 2026 113

Tabla 5. Heterocigosidad esperada (HE) y valor esperado de Fsr calculados para dos grupos genéticos
de Agave cupreata mediante el software Structure.

Table 5. Expected heterozygosity (HE) and expected Fs7 value calculated for two genetic groups of
Agave cupreata using the Structure software.

Grupo 1 0,3966 0,599
Grupo 2 0,4102 0,0039
Media 0,4034 0,301

En la PB3, fue observado un patron mixto de estructura, lo que su-
giere flujo genético. Este patron podria explicarse por el hecho de que la
especie se reproduce sexualmente, siendo polinizada principalmente por
murciélagos (Flores-Torres y Galindo-Escamilla, 2017). La quiropterofilia,
en combinacion con las caracteristicas florales que favorecen la alogamia
de A. cupreata (1llsley et al., 2007), podrian constituir un factor clave en la
variabilidad genética. También, la poliploidia, presente en el 70 % de las
especies de Agave, podria contribuir significativamente a esta diversidad,
segln lo reportado por Palomino et al. (2012) y Figueredo-Urbina ez al.
(2015).

Los valores de HE (Tabla 5) indican una diversidad genética moderada
para los dos grupos genéticos definidos con Structure. Cabe mencionar, que
los valores de HE pueden diferir de acuerdo con el marcador molecular uti-
lizado. Figueredo-Urbina ez al. (2017), obtuvieron, mediante microsatélites,
valores de HE de 0,480 en poblaciones cultivadas y 0,510 en poblaciones
silvestres; Martinez-Palacios et al. (2011), también para A. cupreata, repor-
taron un valor de HE de 0,467. En contraste, Aguirre-Dugua y Eguiarte
(2013), reportaron valores menores de HE, entre 0,250 y 0,308, utilizando
ISSR en cinco poblaciones provenientes de Guerrero y Michoacan. De-
bido a la escasa disponibilidad de estudios de diversidad genética en A.
cupreata, y en particular a la ausencia de trabajos que utilicen marcadores
AFLP se realizé una comparacion con resultados obtenidos mediante otros
tipos de marcadores moleculares. Si bien estos valores no son estrictamente
comparables debido a diferencias metodoldgicas, permiten contextualizar
los niveles de diversidad genética observados en este estudio, los cuales se
ubican dentro del rango reportado para la especie.

El valor promedio de FsT obtenido en este estudio (0,301), sugiere un
nivel moderado de diferenciacién genética entre las poblaciones analiza-
das. Este valor es superior al promedio de 0,104 reportado anteriormen-
te en poblaciones silvestres por Eguiarte et al. (2013). A su vez, el valor
de 0,58 de flujo génico (Nm) indica que las poblaciones estudiadas estan
moderadamente estructuradas con diferenciacién genética entre ellas, un

patrén similar al reportado previamente (Nm = 0,771) por Aguirre-Dugua
y Eguiarte (2013).
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De acuerdo con Wright (1931), cuando el valor de Nm es mayor a 1,
este es suficientemente alto para reducir la diferenciacién genética, homo-
geneizando las poblaciones. En conjunto, los resultados del AMOVA, el
analisis de estructura y el flujo génico muestran que la variacion genética
se concentra principalmente dentro de las poblaciones, mientras que la
diferenciacion entre ellas es baja pero significativa. El valor de Nm sugie-
re un intercambio genético moderado, suficiente para mantener similitud
genética entre poblaciones, pero que no impide su diferenciacion.

Aunque el tamano de muestra en esta investigacion es menor que el
utilizado en otros estudios, se ha demostrado que los AFLP son marcado-
res eficientes para estimaciones de diversidad genética, incluso con pocos
individuos (Rodriguez-Pena et al., 2018). Como ejemplo, Morales-Nieto et
al. (2020), utilizaron un tamano de muestra de 10 individuos por poblacion
en Pinus engelmannii, obteniendo estimaciones robustas de diversidad ge-
nética. De manera similar, en Impatiens parviflora se evalué la diversidad y
estructura genética usando ocho pares de cebadores en cinco individuos por
poblacion (Jociené et al., 2022). Lo anterior permite afirmar que, siempre
que se analice un nimero suficiente de loci, los estudios de estructura ge-
nética pueden llevarse a cabo sin comprometer la validez de los resultados
(Nei, 1978).

Los resultados sugieren que las poblaciones naturales de A. cupreata
mantienen alta variacidon genética; sin embargo, la utilizacién constante
de los recursos sin un manejo adecuado podria amenazarla a largo plazo

CONCLUSIONES

Los resultados obtenidos muestran alta variabilidad genética dentro de las
poblaciones de A. cupreata y una diferenciacion moderada entre ellas. El
analisis de estructura genética identificé dos grupos genéticos, de acuerdo
con los patrones de variacion observados. Esto evidencia la importancia de
conservar la diversidad genética de la especie como base para el disefio de
estrategias de conservacion y manejo sostenible, considerando la presion
de extraccion sobre las poblaciones naturales utilizadas en la produccién
de mezcal.
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