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RESUMEN 

El estudio de la domesticación es importante en el estudio de la evolución bajo 

selección natural, así como para guiar estrategias de manejo, mejoramiento y 

conservación de la biodiversidad. Uno de los aspectos fundamentales en el 

estudio de la domesticación es la inferencia de centros de origen de organismos 

domesticados o cultivados. Sin embargo, la mayoría de los centros de origen 

inferidos son de organismos domesticados hace más de 10 000 años y con el 

objetivo de obtener alimento.  

Nosotros proponemos que el estudio de procesos recientes de 

domesticación de organismos con fines no alimenticios permite ampliar la 

comprensión del proceso de domesticación y el estudio de la biodiversidad. Para 

ejemplificar lo anterior inferimos la procedencia de los cultivares comerciales de 

una de las plantas ornamentales más importantes en el mundo y de uso reciente, 

la nochebuena Euphorbia pulcherrima Willd. ex Klotsch. 

La nochebuena se distribuye desde el norte de México en Sinaloa hasta 

Guatemala principalmente por la costa del Pacífico. Tradicionalmente se acepta 

que la nochebuena fue introducida a los Estados Unidos por Joel Roberts Poinsett, 

primer ministro plenipotenciario de los Estados Unidos en México y quien al 

parecer en 1828 encontró a la nochebuena al visitar las barrancas cercanas a 

Taxco, Guerrero. Nosotros pusimos a prueba la historia de Poinsett con tres tipos 

de evidencia: histórica, genética y ambiental. 

Nuestros resultados son congruentes con la historia de Poinsett. Encontramos 

documentos históricos en los cuales se narra el envío de nochebuenas de México 
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a los Estados Unidos por Poinsett. El análisis de dos espaciadores intergénicos de 

cloroplasto (trnG-trnS y psbA-trnH) y un gen nuclear (G3pdh) señalan a las 

poblaciones silvestres del norte de Guerrero como los parientes silvestres más 

cercanos a los cultivares. Finalmente, en el norte de Guerrero existen las 

condiciones bioclimáticas para el crecimiento de poblaciones silvestres de 

nochebuena como con el resto de las poblaciones de la costa del Pacífico. 

Modelamos la distribución potencial de las poblaciones silvestres de 

nochebuena y junto con mapas de áreas protegidas, regiones terrestres 

prioritarias, mapas de uso del suelo y el análisis de la diversidad genética de la 

nochebuena; estimamos a las poblaciones silvestres más vulnerables y de mayor 

prioridad para su conservación. Estas poblaciones  son aquellas que presentan un 

mayor impacto por las actividades humanas, haplotipos únicos, haplotipos 

ancestrales, pocos individuos y no se encuentran en áreas naturales protegidas.  

Evaluamos la importancia del Distrito Federal como reservorio de 

germoplasma de nochebuena a través del análisis de fragmentos de cloroplasto 

(trnG-trnS y psbA-trnH). Observamos que se trasplantan en jardines y en parques 

del Distrito Federal cultivares y plantas silvestres de nochebuena. Esta diversidad 

es un poco más baja que la encontrada en los cultivares y casi una quinta parte de 

la diversidad presente en las poblaciones silvestres. 

Finalmente, ponemos en perspectiva algunos puntos importantes para el 

estudio de centros de origen de organismos domesticados o cultivados y para el 

estudio de la biología de la nochebuena con respecto al manejo, mejoramiento y 

conservación de plantas silvestres y cultivadas.   
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ABSTRACT 

Research on domestication is ideal both for studying evolution under natural 

selection and for guiding biodiversity management, improvement, and conservation 

strategies. Inferring centers of origin of domesticated or cultivated organisms is one 

of the main aspects in the study of domesticacion. However, the majority  of 

centers of origin that have been inferred are from food organisms domesticated 

more than 10,000 years ago. 

We propose that studying recent domestication processes of non edible 

organisms will allow us to widen the understanding of the domestication process 

and the study of biodiversity. To illustrate this point, we inferred the source of 

commercial cultivars of one of the most recently domesticated and globally most 

important ornamental plants, the poinsettia (Euphorbia pulcherrima Willd. ex 

Klotsch). 

Poinsettia occurs in the wild mainly on the Pacific coast between the 

Mexican state of Sinaloa, in northwestern Mexico, and northern Guatemala. It is 

traditionally accepted that poinsettia was brought to the United States by Joel 

Roberts Poinsett, the first minister plenipotentiary from the United States to 

Mexico. Poinsett is thought to have collected poinsettias in 1828 when he visited 

the ravines located near Taxco, Guerrero. We tested Poinsett story using three 

types of evidence: historic, genetic and environmental.  

Our results supported the Poinsett story. Historic documents mention 

Poinsett´s sending of poinsettias from Mexico to the United States. Analyses 

carried out with two plastid (trnG-trnS and psbA-trnH) and one nuclear marker 
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(G3pdh) highlight the wild populations from northern Guerrero (where Taxco is 

located) as the closest wild relatives to the cultivars. Finally, in northern Guerrero 

there are the proper bioclimatic conditions for the occurrence of wild populations of 

poinsettia. These populations are somewhat anomalous because they occur far 

inland, but we found that they share similar conditions to those found in the typical 

Pacific coast localities where most wild poinsettias are found. 

We modeled the potential distribution of wild poinsettia. These models, 

along with maps of protected areas, priority terrestrial areas, land usage maps and 

genetic diversity analyses of poinsettia, allowed us to locate the most vulnerable 

wild populations, and among these, those which need most urgently our protection. 

These populations are those which have been more affected by human activities, 

which contain unique haplotypes and/or ancient haplotypes, which comprise few 

individuals, and which do not occur within protected natural areas.  

We assessed the relevance of the Federal District as a reservoir of 

poinsettia germplasm by analyzing plastid markers (trnG-trnS y psbA-trnH). We 

found that both cultivars and wild plants of poinsettia are grown in private gardens 

and parks of the Federal District. This genetic diversity is a little lower than that 

found and cultivars and almost one-fifth of the nucleotidic diversity of wild 

populations.  

Finally, we put in perspective some important aspects for the study of 

centers of origin of domesticated or cultivated organisms, as well as for the study 

of poinsettia biology and for its management, improvement, and for the 

conservarion of both wild and cultivated plants.  
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INTRODUCCIÓN 

La domesticación es un proceso evolutivo en el cual los organismos son 

modificados a través de la manipulación intencional y dirigida por el hombre  

(Emshwiller, 2006; Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007). La domesticación genera 

en los organismos cambios genéticos heredables que pueden reflejarse en 

diferencias morfológicas, fisiológicas, conductuales, entre otros, en comparación 

con sus parientes silvestres (Casas et al., 1997; Emshwiller, 2006; Pickersgill, 

2007). Además, los organismos domesticados presentan en cierto grado 

dependencia de la manipulación del hombre para sobrevivir (Emshwiller, 2006; 

Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007).  

Darwin (1859), indica que la domesticación es central para el entendimiento 

de la selección natural. Darwin (1859), en su obra del origen de las especies 

ejemplifica como a través de la selección humana o selección artificial se genera 

variación dentro de las especies como un proceso de diversificación de las 

mismas. Describe con detallados ejemplos como la selección de los organismos 

con características deseables y la eliminación de los no deseables. Los 

organismos deseables dejan desendencia a través de generaciones, provocando 

así un diferencial de supervivencia y reproducción entre  organismos de una 

misma especie (Darwin, 1859; 1868).  

La domesticación es un proceso evolutivo continuo (Darwin, 1859). La 

domesticación es generada por la interacción ecológica entre el hombre y otros 

organismos pero a diferencia de otras interacciones en la naturaleza, el hombre 

tiene la clara intención de manipular para obtener un objetivo particular (Darwin, 
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1859; Zeder et al., 2006). Algunos autores consideran a este proceso como 

coevolución entre el hombre y los otros organismos por que las dos partes 

cambian y genaran codependencia para sobrevivir. Incluso consideran a tal 

relación como mutualismo (Zeder et al., 2006; Purugganan y Fuller, 2009). La 

domesticación como la consideró Darwin es una oportunidad para entender la 

selección natural y otros autores la consideran un modelo para el estudio de la 

adaptación (Darwin, 1859; Wright et al., 2005; Morrell et al., 2012). Los caracteres 

bajo selección artificial pueden ser adaptaciones que permiten a los organismos 

sobrevivir y continuar evolucionando en nuevas y diferentes condiciones (Darwin, 

1859; Wright et al., 2005; Morrell et al., 2012). 

Entender el proceso evolutivo de domesticación permitirá la conservación 

de los parientes silvestres y de los organismos domesticados (Miller y Knouft, 

2006; Driscoll et al., 2007; Xia et al., 2009; Morrell et al., 2012). Este conocimiento 

también permitirá establecer programas de manejo, mejoramiento y conservación 

de la biodiversidad (Diamond, 2002; Casas et al., 2007; Morrell et al., 2012). Las 

presiones de selección en la domesticación podrían dirigirse a obtener resultados 

de intereses particulares para lograr una mayor producción, menor contaminación 

u organismos más resistentes a enfermedades o a la sequía (Larson et al., 2005; 

Xia et al., 2009; vonHoldt et al., 2010; Morrell et al., 2012). 

El reconocimiento del lugar en dónde se han domesticado a los organismos 

es crucial para el entendimiento del proceso de la domesticación (Zohary, 2004; 

Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007; Burger et al., 2008). Es un paso fundamental 

para localizar a los parientes silvestres (Vilà et al., 1997; Olsen y Schaal, 1999; 

Larson et al., 2005; Driscoll et al., 2007; Xia et al., 2009), para analizar la 
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diversidad genética y morfológica disponible para la conservación y mejoramiento 

(Emshwiller, 2006; Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007; Burger et al., 2008; 

Zizumbo-Villarreal y Colunga-García, 2010). Es una plataforma para la 

investigación que sirve de punto de partida para el estudio del proceso de 

domesticación (Zeder et al., 2006; Allaby et al., 2008; vonHoldt et al., 2010; Morrell 

et al., 2012). 

La domesticación de los organismos se ha realizado en un lugar o en 

múltiples lugares al mismo tiempo o en diferentes periodos de tiempo (de 

Candolle, 1883; Vavilov, 1920-1940; Harlan, 1975; Olsen y Schaal, 1999; Larson 

et al., 2005; Driscoll et al., 2007; Burger et al., 2008). El centro de origen de 

organismos domesticados puede o no coincidir con la zona de mayor diversidad 

genética, morfológica, fisiológica, ecológica de los parientes silvestres u 

organismos domesticados (de Candolle, 1883; Vavilov, 1920-1940; Harlan, 1975; 

Zohary, 2004; Zeder et al., 2006; Morrell y Clegg, 2007; Burger et al., 2008).  

Para identificar un centro de origen de organismos domesticados se utilizan 

muy diversos tipos de evidencia de forma aislada o en conjunto (de Candolle, 

1883; Vavilov, 1920-1940; Harlan, 1975; Zohary, 2004; Burger et al., 2008). La 

mayoría de los centros de origen de domesticación se han inferido en base a 

evidencia arqueológica (Kaplan y Lynch, 1999; Mbida et al., 2006), paleontológica 

(Smith, 1997; Piperno et al., 2009), morfológica (Zeder y Hesse, 2000; Pickersgill, 

2007) y genética (Vilà et al., 1997; Xia et al., 2009). En general no se integran 

diferentes tipos de evidencia y sólo se describe que información apoya a cada una 

de las hipótesis planteadas. 
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Nosotros proponemos al marco teórico de la ecología molecular (Eguiarte et 

al., 2007) como el medio para integrar diferentes tipos de evidencia.  La ecología 

molecular es el estudio de las preguntas clásicas y novedosas de la ecología 

mediante el uso de marcadores moleculares (Eguiarte et al., 2007). Dentro de la 

ecología molecular se encuentra disciplinas como lo es la filogeografía, la genética 

de poblaciones y coalescencia. Para el estudio de dichas disciplinas se puede 

hacer uso de información paleontológica, ambiental e histórica para describir los 

procesos que dieron como resultado el origen y la distribución geográfica de la 

variación genética a través del tiempo. Este tema se discutirá con mayor 

profundidad en el Capítulo 1.  

La mayoría de los centros de origen que se han estudiado son de los 

primeros organismos domesticados hace 16 000 - 7 000 años (Matsuoka et al., 

2002; Baig et al., 2005; Haudry et al., 2007; vonHoldt et al., 2010). Hablamos de 

domesticaciones que se dieron una vez que el clima comenzó a estabilizarse 

después de la última gran glaciación y  el desarrollo de la agricultura y la 

ganadería (Diamond, 2002; Zohary, 2004; Smith, 2007). El hombre domesticó 

principalmente organismos para alimentarse y permanecer en ciertos lugares por 

largo tiempo (Diamond, 2002; Smith, 2006). Así, tenemos la domesticación del 

trigo (Ozkan et al., 2005; Haudry et al., 2007), la cebada (Tanno et al., 2002; 

Morrell y Clegg, 2007), el garbanzo (Iruela et al., 2002; Sudupak et al., 2004), el 

cerdo (Larson et al., 2005, 2007) y la cabra (Taberlet et al., 2008) en el Cercano 

Oriente o el Creciente Fértil. En Mesoamérica se domesticó el maíz (Matsuoka et 

al., 2002; Jaenicke-Després et al., 2003), las calabazas (Sanjur et al., 2002), el 

frijol (Kwak et al., 2009; Bitocchi et al., 2012) y el chile (Pickersgill, 2007; Aguilar-



 9

Meléndez et al., 2009) y en África el café (Anthony et al., 2001) y el mijo (Oumar et 

al., 2008). 

Estudiar el origen de organismos domesticados o cultivados recientemente, 

hace apenas unos cientos de años, amplía el entendimiento de la domesticación. 

Una ventaja es contar con datos históricos que describen los objetivos y los 

mecanismos por los cuales se llevó acabo la domesticación (Ecke et al., 1990; 

Paris et al., 2012). Objetivos que en algunos de los primeros organismos 

domesticados aún no tenemos claro. Por ejemplo, algunos consideran que el 

caballo pudo ser primero utilizado para obtener leche (Outram et al., 2009) o el 

maíz pudo ser primero utilizado como caña de azúcar más que por sus frutos 

(Smalley y Blake, 2003). Además, los organismos recientemente domesticados 

podrían conservar gran parte de su distribución original en ambientes aún 

conservados y podrían aún existir sus parientes silvestres. Para indagar en los 

centros de origen de organismos domesticados o cultivados recientemente y bajo 

un objetivo diferente a obtener un alimento; nosotros estudiamos el origen de los 

cultivares de una planta ornamental ampliamente utilizada en los últimos 

doscientos años y que crece de manera silvestre en los bosques tropicales secos 

de México y en el norte de Centroamérica. 

La nochebuena, Euphorbia pulcherrima Willd. ex Klotsch, es una de las 

plantas de ornato más importantes económica y culturalmente en todo el mundo. 

Es de las plantas de maceta más vendidas en el planeta, y en tan sólo un par de 

meses genera ventas de cientos de millones de dólares (Ecke, 2011; USDA y 

NASS, 2011). La nochebuena fue una planta ceremonial en la tradición mexicana 

que representaba la sangre de los guerreros muertos en batalla, la pureza de las 
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doncellas, sangre y sacrificio (Sahagún, 1885, Hernández, 1946; 1959; Dibble y 

Anderson, 1963; McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). Por su época de florecimiento 

a final del año fue empleada por los franciscanos en las fiestas católicas (McGinty, 

1980). Actualmente es el símbolo floral de la navidad, flor de la amistad y la planta 

de ornato por excelencia de la época invernal (Aguilar et al., 1994; Argueta et al., 

1994; Bye et al., 2008; Ecke, 2011).  

La nochebuena es introducida a los Estados Unidos en 1828 por Joel 

Roberts Poinsett, el primer ministro plenipotenciario de los Estados Unidos. 

Poinsett era un naturalista aficionado que gustaba colectar ejemplares de 

animales y plantas durante sus viajes. Existen algunos documentos en los cuales 

se indica que en 1828 Poinsett recorriendo los alrededores de Taxco encontró a la 

nochebuena y la envió a los Estados Unidos y de ahí se introdujo al resto del 

mundo (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). Nosotros hemos puesto a prueba la 

historia de que los cultivares de nochebuena provienen de Taxco, Guerrero para lo 

cual analizamos tres tipos de evidencia: histórica, genética y ambiental. Este 

trabajo se presenta en el Capítulo 3 “Poinsettia’s wild ancestor in the Mexican dry 

tropics: historical, genetic, and environmental evidence” también nos permitió dar 

las primeras pautas para la conservación de poblaciones silvestres de 

nochebuena a través de reconocer las poblaciones más vulnerables. En este 

trabajo identificamos la ubicación de haplotipos únicos y evaluamos el impacto de 

las actividades humanas en las poblaciones silvestres mediante el análisis de la 

huella humana o human footpint (Sanderson et al., 2002). 

Inferimos la procedencia geográfica de los cultivares comerciales de 

nochebuena a nivel mundial y nos dimos cuenta que a pesar de la gran 
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importancia de esta planta emblemática se conoce muy poco de su biología. Por 

ejemplo, se desconoce cómo se poliniza o sí existen polinizadores para la 

nochebuena. Es mis estudios de doctorado continué con el trabajo de campo del 

Dr. Mark Olson de más de 10 años en poblaciones silvestres de nochebuena; lo 

que me permitió realizar algunos apuntes en el Capítulo 2 que servirán de base 

para futuras investigaciones de la historia natural de la nochebuena. 

Las plantas domesticadas  o cultivadas con frecuencia representan una 

pequeña porción de la diversidad genética de los parientes silvestres y esto es 

debido a que solo se selecciona o cultiva una parte del total de la diversidad que 

existe (Olsen y Schaal, 2001; Wright et al., 2005; Arroyo-García et al., 2006; Miller 

y Schaal, 2005). Nosotros comparamos la diversidad genética de cultivares y 

plantas silvestres de nochebuena encontrando que la diversidad genética de las 

plantas silvestres de nochebuena es mayor que la observada en los cultivares 

(Capítulo 4). 

La nochebuena al igual que otras plantas tradicionalmente es trasplantada 

de las poblaciones silvestres a jardínes de pueblos y ciudades de los alrededores. 

En parques y jardínes del Distrito Federal observamos nochebuenas que no 

parecen cultivares comerciales. ¿Qué importancia tiene una ciudad tan grande 

como el Distrito Federal para el resguardo de germoplasma de distintas plantas 

como la nochebuena? Nosotros utilizamos secuencias de fragmentos intergénicos 

de cloroplasto (trnG-trnS y psbA-trnH) para analizar plantas de nochebuena 

sembradas en jardines y parques del Distrito Federal. Estas plantas las 

comparamos con plantas silvestres y cultivares comerciales para inferir la 
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procedencia de las plantas del Distrito Federal. Este trabajo se presenta en el 

Capítulo 5. 

En este trabajo nosotros nos plantemos si el estudio de domesticaciones o 

cultivos recientes de organismos que no son alimento permite ampliar la 

comprensión del proceso de domesticación y guiar estrategias de manejo, 

mejoramiento y conservación de la biodiversidad. Para lo cual pusimos a prueba la 

hipótesis de que los cultivares de nochebuena provienen de Taxco, Guerrero, 

analizando tres tipos de evidencia: histórica, genética y ambiental. Además, 

evaluamos la importancia del Distrito Federal como reservorio de germoplasma de 

plantas cultivadas y silvestres de la nochebuena. Finalmente discutimos sobre las 

futuras líneas de investigación para inferir centros de origen de organismos 

domesticados o cultivados y sobre el estudio de la historia natural, manejo, 

mejoramiento y conservación de la nochebuena. 
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OBJETIVO GENERAL 

Evaluar cómo la inferencia de centros de origen de organismos 

domesticados o cultivados recientemente y con fines distintos a la obtención de 

alimentos, permite ampliar el conocimiento del proceso de domesticación y 

contribuye para la generación de estrategias de manejo, mejoramiento y 

conservación de la biodiversidad. 

 

OBJETIVOS PARTICULARES 

• Inferir la procedencia de los cultivares comerciales a nivel mundial de 

la nochebuena mediante la evaluación de la evidencia histórica, 

genética y ambiental. 

• Estimar la diversidad genética presente en las plantas silvestres y 

cultivares de nochebuena. 

• Identificar las poblaciones silvestres de nochebuena más vulnerables 

y de mayor prioridad para su conservación. 

• Evaluar la importancia del Distrito Federal como reservorio de la 

diversidad genética de nochebuena. 

• Discutir las perspectivas futuras de investigación para inferir centros 

de origen de organismos domesticados o cultivados y sobre el 

estudio de la historia natural manejo, mejoramiento y conservación 

de la nochebuena. 
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HIPÓTESIS 

Si los cultivares comerciales a nivel mundial de nochebuena proceden de 

Taxco, Guerrero y se generaron recientemente en algunos cientos de años, es de 

esperarse que los cultivares compartan las mismas variantes genéticas o 

cercanamente emparentadas a las poblaciones silvestres de Taxco y sus 

alrededores. Si se reconoce que los cultivares de nochebuena provienen solo del 

norte de Guerrero, el resto de las poblaciones silvestres es germoplasma útil e 

inexplorado para el manejo, mejoramiento y conservación de plantas silvestres y 

cultivadas de nochebuena.  
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CAPÍTULO 1 

Inferencia de centros de origen a través de la 

ecología molecular 

RESUMEN 
 

El marco teórico de la ecología molecular ha permitido aportar nueva 

evidencia sobre el origen de organismos domesticados o cultivados. Asimismo ha 

facilitado la integración de diferentes tipos de evidencia que existen con respecto a 

los centros de origen de organismos domesticados o cultivados. Pero los datos 

que ofrecen los distintos tipos de evidencia pueden ser congruentes con más de 

una hipótesis. Una posible solución sería generar mayor información resultado de 

plantear nuevas hipótesis que explicaran el por qué una determinada zona es el 

centro de origen. En los casos más estudiados (vaca, cebada, maíz) las hipótesis 

se han desechado o  rectificado logrando así construir escenarios cada vez más 

claros que describen con mayor detalle el número y lugares de centros de 

domesticación. Por ejemplo, el análisis del genoma del maíz, fósiles, cruzas con 

especies silvestres y evidencia atropológica señalan a la Cuenca del Balsas en 

México como el escenario mejor sustentado para ser el centro de origen de maíz. 

Finalmente, los alcances y limitaciones de la ecología molecular para proponer 

centros de origen de organismos domesticados son discutidos en este trabajo. Por 

lo cual se concluye que la ecología molecular es un marco teórico que permite la 

integración de diferentes tipos de evidencia para la evaluación de hipótesis que 
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podrían dar mayor fundamento a un escenario de centro de origen con respecto a 

otro. 

 
INTRODUCCIÓN 

 

Alphonse Louis Pierre Pyramus de Candolle, hijo, fue uno de los primeros 

investigadores interesados en conocer el origen geográfico de los organismos 

domesticados. Investigó el origen de las plantas cultivadas motivado 

principalmente por el estudio de la evolución y clasificación de las mismas (de 

Candolle, 1855; 1883). De Candolle propuso que los centros de origen deberían 

coincidir con la distribución natural de las plantas silvestres de los cultivos o de sus 

parientes silvestres. En sus propuestas se apoyó en diferentes fuentes de 

información histórica, arqueológica, lingüística, botánica y paleontológica. Sus 

estudios se basaron en plantas del trópico y zonas templadas de los dos 

hemisferios, distinguiendo a las plantas cultivadas del Viejo y aquellas del Nuevo 

Mundo (de Candolle, 1855; 1883).   

Varias décadas después, Nicolai I. Vavilov (1920-1940) continuó analizando 

las preguntas planteadas por de Candolle, realizando un trabajo más detallado 

para buscar los centros de origen de plantas cultivadas, principalmente de plantas 

cultivadas en el Viejo Mundo. Vavilov consideró la necesidad de distinguir 

claramente la procedencia de variedades cultivadas y el origen de las especies y 

sus parientes silvestres. Para Vavilov (1920-1940) las herramientas más 

poderosas para seguir las líneas perentales eran la genética, la fisiología, la 

taxonomía, la bioquímica y la ecología. Consideró que la búsqueda de los centros 
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de origen de plantas cultivadas era fundamental para reconocer a los parientes 

silvestres, estimar la diversidad genética de las plantas silvestres y compararlos 

con los de las plantas cultivadas así como para plantear proyectos de 

mejoramiento genético y conservación (Vavilov, 1920-1940).  

Después de un siglo de las ideas planteadas por de Candolle, Jack R. 

Harlan (Harlan, 1975) tuvo la oportunidad de explorar con mayor detalle los 

centros de origen utilizando nuevas tecnologías como el carbono 14 y estudios 

citogenéticos. Harlan planteó que los centros de origen son parte de un proceso 

evolutivo mucho más complejo y difuso de lo que imaginaba Vavilov. Harlan 

propone que cada planta cuenta con un proceso diferente de domesticación lo 

cual hace más difícil simplemente indicar que los centros de diversidad de las 

especies sean los centros de origen de un organismo domesticado (Harlan, 1975). 

Retoma la propuesta de utilizar diferentes fuentes de información procedentes de 

las humanidades y profundiza en estudios de taxonomía de plantas cultivadas.  

Actualmente, son muchos los intereses que motivan la búsqueda de centros 

de origen de organismos domesticados o cultivados. Estos intereses no son solo 

de investigadores de las ciencias naturales o sociales, sino también de políticas 

públicas e intereses económicos de organizaciones sociales, empresas e 

instituciones gubernamentales de países que buscan conservar y aprovechar sus 

recursos genéticos (Plucknett y Smith, 1982; Tanksley y McCouch, 1997; 

Diamond, 2002; Duarte et al., 2007; Morrell et al., 2012).  

Después de un siglo de investigación sobre el origen de organismos 

domesticados se han empleado diversos tipos de evidencias dentro de las 

disciplinas de la morfología (Zeder y Hesse, 2000; Arellano y Casas, 2003; 
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Pickersgill, 2007), arqueología (Marshall, 1989; Kaplan y Lynch, 1999; Lev-Yadun 

et al., 2000; Mbida et al., 2006), paleontología (Smith, 1997; Kislev, 2006; Piperno 

et al., 2009; Ranere et al., 2009), historia (Prohens et al., 1996; Breton et al., 2006; 

Taylor et al., 2011), filología (de Candolle, 1883; Jiang, 1982; Diamond y Bellwood, 

2003), ecología (Pope et al., 2001; Miller y Knouft, 2006; Lentz et al., 2008), 

genética (Vilà et al., 1997; Olsen y Schaal, 1999; Harris et al., 2002; Beja-Pereire 

et al., 2004; Larson et al., 2005; Driscoll et al., 2007; Kwak et al., 2009), genómica 

(Xia et al., 2009; vonHoldt et al., 2010; Blackman et al., 2011; Morrell et al., 2012) 

o la combinación de diferentes evidencias (Beja-Pereira et al., 2004; Erickson et 

al., 2005; Zeder et al., 2006; Taberlet et al., 2008). Los investigadores han llegado 

a la conclusión que ninguna de dichas evidencias son concluyentes pero sí 

complementarias o hasta excluyentes entre sí (de Candolle, 1883; Zeder et al., 

2006; Pickersgill, 2007). Sin embargo, aún son pocos los estudios que se han 

realizado para determinar el centro de origen de organismos domesticados 

(Diamond, 2002; Bryant, 2003; Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007; Burger et al., 

2008). Incluso muchas de las propuestas de centro de origen son generadas sin 

estudios previos (Kochhar, 1998). Por otro lado, también es deseable 

complementar y/o esclarecer algunas hipótesis de origen geográfico mediante 

nueva evidencia (Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007; Xia et al., 2009).  

La presente revisión recapitula los estudios sobre centros de origen. 

Particularmente, el esfuerzo se centra en integrar los estudios de la ecología 

molecular enfocados a inferir el origen geográfico de organismos domesticados o 

cultivados donde se pone en evidencia sus alcances y límites.  
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CENTROS DE ORIGEN  
 

El centro de origen geográfico de organismos domesticados o cultivados es 

aquella región en la cual el hombre manipula intencionalmente a otros organismos 

con fines específicos para incrementar su abundancia, cultivarlos en condiciones 

artificiales, cambiar sus características fenotípicas, entre otros. La continuidad del 

manejo y selección por parte del hombre hacia otros organismos a través del 

tiempo forma parte de un proceso evolutivo en el cual se generan cambios 

heredables en los organismos domesticados que los hacen diferentes a sus 

parientes silvestres y en cierto grado dependientes del humano para sobrevivir 

(Zohary, 2004; Emshwiller, 2006; Zeder et al., 2006; Burger et al., 2008). El centro 

de origen geográfico de organismos domesticados o cultivados puede comprender 

una o más áreas y puede o no coincidir con la zona de mayor diversidad genética, 

morfológica, fisiológica, ecológica de los parientes silvestres u organismos 

domesticados (Zohary, 2004; Zeder et al., 2006; Morrell y Clegg, 2007; Burger et 

al., 2008).  

 
IMPORTANCIA DE CONOCER EL ORIGEN GEOGRÁFICO DE 
ORGANISMOS DOMESTICADOS  
 

Importancia ecológica y evolutiva. Los organismos domesticados pueden 

contener variación genética distinta al resto de los individuos de su especie 

(Wright et al., 2005; Olsen y Gross, 2008; Morrell et al., 2012). Wright y 

colaboradores (Wright et al., 2005) encontraron que solo del dos al cuatro 

porciento de los loci del genoma de maíz se encuentran involucrados en la 
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domesticación y  mejoramiento de miles de años. Es posible que en el manejo 

tradicional de plantas como el chile que permite el flujo entre los cultivares y las 

plantas silvestres la diferencia sea más pequeña (Aguilar-Meléndez et al., 2009) 

(Fig. 1; Capítulo 4). El flujo génico de un organismo domesticado a uno silvestre 

podría significar la transferencia de nueva información que cambie 

sustancialmente la adecuación del organismo no domesticado (Raybould y Gray, 

1994; Barton, 2001; Guadagnuolo et al., 2006). Incluso, el establecimiento de 

organismos ajenos a un determinado ambiente también pueden alterar a otros 

organismos no emparentados (por ejemplo, a polinizadores, herbívoros) y cambiar 

la estructura de habitats circundantes (Ellstrand et al., 1999; Diamond, 2002; 

Taberlet et al., 2008). Ellstrand (2003) demostró que 22 de 25 cultivos agrícolas 

forman híbridos con especies silvestres relacionadas. Por otro lado, en otros 

casos, el cultivo a pequeña escala en el lugar de origen del cultivar puede ser una 

alternativa para conservar germoplasma que ha desaparecido de su ambiente 

natural. Entre algunos ejemplos se puede mencionar a Spondias purpurea (Miller y 

Schall, 2005; Miller y Knouft, 2006) y  Chenopodium berlandieri subsp. nuttalliae 

cv. chía roja (Palomino et al., 2008).  

Importancia económica. Hoy necesitamos entender en dónde y cómo 

hemos podido domesticar a los organismos, para ofrecer soluciones ante los 

problemas derivados del cambio climático global, abastecimiento de alimentos y 

fuentes de energía (Casas y Valiente-Banuet, 1999; Diamond, 2002; Andersen, 

2003; Hammer et al., 2003). Uno de los objetivos primordiales es reconocer la 

utilidad del germoplasma y su ubicación geográfica, lo que facilitará la explotación 

de los recursos y su mejoramiento genético (Tanksley y McCouch, 1997; Diamond, 
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2002; Kereiva et al., 2007; Morrell et al., 2012). Por ejemplo, tradicionalmente el 

girasol (Helianthus annuus) se considera que fue domesticado en Estados Unidos 

de Norteamérica. Mediante el análisis de 12 microsatélites de 21 poblaciones 

silvestres, 8 cultivos nativos de EE. UU. y 2 cultivos comerciales se reconoció que 

el origen de los cultivares es el centro-este de dicho país (Harter, et al., 2004; 

Blackman et al., 2011). Los cultivares comerciales del girasol para la producción 

de aceite provienen de la misma poza génica que las plantas silvestres del Centro 

Este de los Estados Unidos. (Harter, et al., 2004). Además, Blackman y 

colaboradores (2011) encontraron un selective sweep en tres genes en H. annuus 

de poblaciones silvestres del Centro Este de los Estados Unidos lo cual corrobora 

que el girasol primero se doméstico en dicho lugar. (Blackman et al., 2011). Sin 

embargo, el muestreo de cultivares y poblaciones silvestres es incompleto porque 

se han encontrado poblaciones silvestres, cultivares y restos fósiles que indican 

que el girasol primero se domesticó en México (Bye et al., 2008; Lentz, et al., 

2008). A pesar que en los trabajos antes citados se ha incrementado el muestro 

de poblaciones silvestres, falta incluir poblaciones del centro y sur de Veracruz. En 

la actualidad los principales cultivos de girasol son estadounidenses pero México 

podría comenzar a explotar sus propio germoplasma y protegerlo. Este es un 

fenómeno muy interesante que se repite en otros centros de origen en los cuales 

la producción del organismo domesticado es mucho menor que en otros lugares 

(Diamond, 2002; Cuadro 1). 

Importancia social. La diversidad biológica puede formar parte de la 

identidad de los pueblos indígenas o de determinadas culturas (Perales y Aguirre, 

2008). Por ejemplo, la diversidad de maíz criollo en México es el resultado de las 
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prácticas de manejo de los pueblos indígenas por más de 7000 años (Doebley, 

1990; Matsuoka et al., 2002; Boege, 2009). Por lo cual, las propias comunidades 

indígenas exigen la proteción de tal diversidad (Boege, 2009). Una alternativa para 

la conservación biológica son los acuerdos de centros de origen. Los acuerdos de 

centros de origen sirven para delimitar geográficamente un área en la cual se 

tendran metas de conservación de los parientes silvestres y cultivares 

convencionales (SAGARPA y SEMARNAT, 2012). 

Cuadro 1. Lugar de origen y producción de algunos cultivos de mayor consumo mundial. 

Cultivo Nombre científico Lugar de 
origen 

Producción 
(1000 toneladas) 

Referencia 

Maíz Zea mays ssp. mays  México China 
EE. UU. 
Brasil 
México 

130, 434 
299, 917 
  41, 806 
  22, 000 

Matsuoka et al., 
2002; Benz, 
2001; 
FAO 2005-2006. 

Millet Pennisetum glaucum  Oeste de 
África 
(norte de 
Namibia) 

India 
Nigeria 
China 
Namibia 

    9, 400 
    6, 282 
    1, 813 
          60 

Oumar et al., 
2008; 
Ellstrand, 1999; 
FAO 2005-2006. 

Sorgo Sorghum bicolor  África EE. UU. 
Nigeria 
India 

  11, 555 
    8, 028 
    6, 400 

Ellstrand, 1999; 
De Wet y 
Huckabay, 1967; 
FAO 2005-2006. 

Papas Solanum tuberosum  Andes China 
Rusia 
EE. UU. 
Perú 

  70, 036 
  35, 914 
  20, 686 
    2, 996 

Pickersgill, 2007; 
Spooner et al., 
2005.; 
FAO 2005-2006. 

Cassava Manihot esculenta  ssp. 
esculenta  

Sur de la 
Amazonia 

Nigeria 
Brasil 
Tailandia 

  38, 179 
  23, 778 
  21, 440 

Olsen y Schaal, 
1999; 
FAO 2005-2006. 

Soya Glycine max China y 
Corea 

EE. UU. 
Brasil 
China 
Corea 

  85, 013 
  49, 793 
  17, 600 
        499 

Ellstrand, 1999; 
FAO 2005-2006. 

Girasol Helianthus annuus  EE. UU.  Rusia 
Argentina 
EE. UU. 
México 

    4, 801 
    3, 100 
        930 
            1 

Harter, et al., 
2004;  
FAO 2005-2006. 

Algodón Gossypium hirsutum  Mesoaméri
ca 

China 
EE. UU. 
India 
México 

  12, 640 
    7, 477 
    5, 130 
        200 

Westengen et al., 
2005; 
Ellstrand, 1999; 
FAO 2005-2006. 

Caña de 
azúcar 

Saccharum officinarum  Australasia Brasil 
India 
Australasia 

416, 256 
236, 180 
  37, 435 

Ellstrand, 1999; 
FAO 2005-2006. 



 23

Otra forma de uso y protección de productos generados por la 

domesticación son las denominaciones de origen. Una denominación de origen 

señala a un lugar geográfico en la cual se generó productos que tienen calidades 

o características específica (LISBON, 1979). Ejemplos de denominaciones de 

origen son el Tequila de la región Tequila en el estado de Jalisco, queso de Parma 

en Italia y la cerámica Chulucas de Perú (LISBON, 1979). Con las denominaciones 

de origen se pretende reconocer a la región como creadora de tales productos y 

con los permisos correspondientes para producirlos con autenticidad que les da un 

valor agregado. Finalmente, se pretende que los beneficios de los productos sean 

para la región y la gente en dónde se originaron (LISBON, 1979; Granados, 2004).  

 
EL USO DE LA ECOLOGÍA MOLECULAR PARA INFERIR EL 
CENTRO DE ORIGEN DE ORGANISMOS DOMESTICADOS  
 

La ecología molecular hace uso de marcadores moleculares para abordar 

preguntas clásicas y novedosas de la ecología (Eguiarte et al., 2007). Una de las 

herramientas analíticas de la ecología molecular que se han empleado en los 

últimos años para inferir los centros de origen es la filogeografía, entendida a 

grosso modo como el análisis de la distribución de linajes de genes a lo largo de 

su distribución geográfica mediante el uso de marcadores moleculares (Avise, 

2000, 2009). La filogeografía ha permitido dibujar en el espacio y tiempo la historia 

de las poblaciones silvestres, su divergencia y las relaciones de los organismos 

domesticados con sus parientes silvestres. En las siguientes secciones 

analizamos los fundamentos, métodos y técnicas de la filogeografía. También, 

presentamos ejemplos que muestran la interacción entre la filogeografía con otras 
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ramas de la ecología molecular tales como la genética de poblaciones, 

coalescencia y filogenia. Además, se exponen las limitaciones de esta disciplina 

para inferir los centros de origen y los futuros caminos que podría tomar en favor 

de tal objetivo. 

Filogeografía. La filogeografía es el campo de estudio relacionado con los 

principios y procesos que gobiernan la distribución geográfica de linajes de genes, 

sobre todo aquellos entre y dentro de especies cercanamente relacionadas. La 

filogeografía se apropia de principios y análisis de la genética de poblaciones, la 

filogenia, coalescencia, demografía y biogeografía (Avise, 2000; 2009). Esto ha 

permitido a la filogeografía diferenciar entre la historia poblacional y el flujo génico, 

es decir se puede diferenciar entre la variación y estructura genética actual de la 

que existió en el pasado y entre los procesos de divergencia ya sea por vicarianza 

o dispersión (Avise, 2000, 2009). Este objetivo va más allá de lo que llamamos 

microevolución por lo cual Avise (2000) considera a la filogeografía como un 

puente entre la microevolución y macroevolución (Avise, 2000, 2009).  

Mediante estudios filogeográficos es posible inferir el centro de origen de 

organismos domesticados (Olsen y Schaal, 1999; Driscoll et al., 2007; Xia et al., 

2009). Esto es debido a que los organismos domesticados generalmente son una 

muestra de la composición alélica de las poblaciones silvestres progenitoras 

(Wright et al., 2005; Olsen y Gross, 2008; Morell et al., 2012). En el caso de que 

existan diferencias en la composición de alelos entre los organismos 

domesticados y sus parientes silvestres es posible rastrear el número y lugares de 

origen (Miller y Schaal, 2005; Morrell y Clegg, 2007; Gunn et al., 2011). 

Lamentablemente, muchos de estos estudios se basan sólo en la interpretación de 
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filogramas de dos o tres genes y no se explora más allá con el análisis de 

estadísticos poblacionales (Olsen y Schaal, 2001; Miller y Schaal, 2005) 

demográficos (Allaby et al., 2008) o simulaciones de coalescencia (Allaby et al., 

2008; Olsen y Gross, 2008) que apoyarían o completarían el escenario de centros 

de origen de organismos domesticados o cultivados. 

Genealogías. Una genealogía refleja la historia de los linajes a nivel 

intraespecífico. Estos describen el patrón de ancestría entre secuencias 

homólogas de ADN de diferentes individuos de una población o entre especies 

cercanas (Bahlo y Griffiths, 2000; Posada y Crandall, 2001). Estas relaciones se 

representan de manera gráfica en las llamadas redes de haplotipos, considerando 

como haplotipo a una combinación única de un marcador genético presente en 

una muestra (Bahlo y Griffiths, 2000; Clement et al., 2000; Posada y Crandall, 

2001). Las redes de haplotipos pueden representar las conexiones entre 

haplotipos a través de pasos mutacionales pudiéndose basar para su arreglo en 

diferentes algoritmos que consideran distancias genéticas, likelihood o mínimos 

cuadrados (Bahlo y Griffiths, 2000; Clement et al., 2000; Posada y Crandall, 2001). 

Es deseable en la reconstrucción de las historias evolutivas analizar 

diferentes genomas para indagar en la historia de las madres (ADN mitocondrial o 

de cloroplasto) o de los dos padres (ADN nuclear). Pero por la naturaleza y las 

rutas evolutivas que toman los distintos genomas de un organismo suelen contar 

cada uno su propia historia y éstas pueden ser o no ser congruentes entre sí (Petit 

et al., 2005; Avise, 2009).  

Árboles filogenéticos. Un árbol filogenético es un grafo que describe las 

relaciones de parentesco, ancestría y descendencia, entre genes, de organismos, 
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de especies o de taxa (Avise, 2006; Baum, 2008) Así, el análisis filogenético de un 

mismo genoma o datos mezclados de diferentes genomas pueden resultar en 

topologías y apoyos estadísticos similares. Un ejemplo claro al respecto son los 

resultados presentados por Driscoll et al. (2007) para proponer que el gato se 

domesticó en el cercano oriente. Estos investigadores utilizaron 36 microstélites y 

dos genes mitocondriales para analizar las relaciones entre las subespecies 

silvestres y domesticadas de Felis silvestris. Con los microsatélites obtuvieron 

dendogramas de distancias genéticas (neighbor-joining) que resultaron 

congruentes con los clados encontrados en árboles de secuencias de mitocondria 

generados por inferencia bayesiana, máxima verosimilitud y máxima parsimonia. 

Dentro de las subespecies de F. silvestris se observaron cinco grupos. Los gatos 

domesticados pertenecieron a sólo uno de los grupos, compartiendo el mismo 

haplotipo con los gatos silvestres del cercano oriente (Driscoll et al., 2007). 

Además, la misma historia se infiere del análisis de coancestría basado en 

inferencia bayesiana bajo los supuestos de la teoría de coalescencia (Avise, 2000, 

Templeton, 2006; Avise, 2009) la cual se describe en la siguiente sección.  

Análisis de coancestría. Con frecuencia la asignación de individuos a 

poblaciones o el reconocimiento de los límites de las subestructuras se realizan de 

forma arbitraria principalmente considerando su distribución geográfica. Por lo cual 

se han establecido análisis de la varianza de la distribución de los loci a través de 

las F de Wright para describir diferentes niveles de estructuración de las 

poblaciones (Wright, 1921; Hartl y Clark, 1997). Pritchard et al. (2000), utilizan la 

inferencia bayesiana para reconocer grupos y subgrupos que evidencian flujo 

génico, coancestría e hibridización. Estos autores proponen dos modelos, uno que 
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considera que cada individuo pertenece a una población dada (linajes puros) y 

otro que considera que los individuos pueden pertenecer a varias poblaciones. A 

través de este último se estima la proporción de los distintos linajes que pudieran 

estar presentes en los individuos. Estos modelos suponen que los loci no se 

encuentran ligados y que se pueden recombinar libremente. En esta aproximación 

bayesiana, los datos son de genotipos multilocus y se utilizan para definir los 

grupos de poblaciones con distintas frecuencias de alelos referidos como grupos 

en los cuales se asignan probabilísticamente los individuos a cada uno de estos 

grupos (Pritchard et al., 2000). A partir de estos modelos se han propuesto 

algunas modificaciones para genes ligados (Falush et al., 2003, 2007; Piry et al., 

2004; Corander y Tang, 2007; Hubisz et al., 2009). Aunado a estos modelos se 

han diseñado validaciones  de los mismos mediante el uso de diferentes 

marcadores, número de muestras (Rosenberg et al., 2005), escenarios de 

poblaciones con diferentes tasas de dispersión (Evano et al., 2005) o modelos de 

estructura poblacional (Huelsenbeck y Andolfatto, 2007) con el fin de lograr una 

mejor estimación de los grupos y procesos de migración. Los programas que 

realizan tales análisis son STRUCTURE (Pritchard et al., 2000) o STRUCTURAMA 

(Huelsenbeck et al., 2011) y a pesar de que tienen la opción de presentar sus 

resultados en gráficas se ofrecen otros programas para la presentación de los 

datos como lo realiza el programa DISTRUCT (Rosenberg, 2005). 

Una vez que se reconoce la estructura de las poblaciones silvestres, se 

incluyen los individuos domesticados. A partir de la ubicación de los cultivares en 

las redes reconstruidas con individuos pertenecientes a poblaciones silvestres es 
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posible reconocer la proporción de ancestría de la o las poblaciones de las que 

derivan (Driscoll et al. 2007; Morrell y Clegg, 2007; Kwak et al., 2009).  

Diferentes estudios han utilizado los análisis de asignación para observar la 

estructura de las poblaciones silvestres en los cuales se emplea el programa 

STRUCTURE. A estos mismos análisis se incorporan los datos de las plantas 

domesticadas y se identifica a qué poza génica pertenecen y de qué región 

geográfica proceden (Driscoll et al. 2007; Aguilar-Meléndez et al., 2009, Bitocchi et 

al., 2012). Mediante los análisis de asignación y generalmente haciendo uso de 

decenas de polimorfismos de un solo nucleótido SNP (single nucleotide 

polymorphism) (Gibson y Muse, 2004) se han identificado a parientes cercanos y 

centros de origen (Morrell y Clegg, 2007; Aguilar-Meléndez et al., 2009; Kwak et 

al., 2009). 

Índices de resumen. Entre los organismos silvestres y domesticados 

podemos analizar regiones neutrales de ADN y utilizar el modelo de sitios infinitos 

en el cual la probabilidad de cambio de un sitio es baja y el número de mutaciones 

incrementa proporcionalmente con el tiempo. Así, es posible ordenar la variación 

neutral y ubicarla a lo largo de su distribución (Schaal y Olsen, 2000; Innan y Kim, 

2004; Allaby et al., 2008). Por lo tanto, en los estudios filogeográficos que buscan 

identificar el centro de origen de los organismos domesticados el cálculo de los 

llamados estadísticos de resumen (D’ de Tajima, diversidad nucleotídica, 

diversidad haplotípica, distancias genéticas, sitios polimórficos (S), número 

promedio de diferencias pareadas entre las secuencias (k), flujo génico, 

coeficiente de coancestría, entre otros; Fu y Li, 1993; Hey y Machado, 2003) se 

utilizan como evidencia de similitud entre los organismos domesticados y 
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poblaciones silvestres o para apoyar la inferencia de algunos eventos 

demográficos del pasado tales como cuellos de botella (Schaal et al., 1998; 

Rosenberg y Nordborg, 2002; Olsen y Gross, 2008). 

En algunas ocasiones se utilizan análisis de componentes principales para 

distinguir los patrones de diversidad genética a través de comparar los 

polimorfismos entre regiones geográficas ya sea estas indicadas a priori o a 

posteriori (Smith and Stephens, 1971). 

Olsen y Schaal (1999, 2001) reconstruyen la historia de cassava o 

mandioca (Manihot esculenta subs. esculenta) a través de la estadística de la 

variación de las plantas silvestres y cultivadas. En 1999 mediante el uso del gen 

nuclear de baja copia G3pdh se estableció que cassava pudo haber surgido a 

partir de M. esculenta subs. flabellifolia en el borde sur de la cuenca del Amazonas 

(Olsen y Schaal, 1999). Este resultado fue apoyado con datos de microsatélites y 

secuencias ITS en el 2001 (Olsen y Schaal, 2001). Cassava representa un 

subgrupo (sólo el 22.1 %. Ht=0.52) de la variación genética de las plantas 

silvestres de las subespecie flabellifolia (Olsen y Schaal, 2001). La distribución de 

alelos y genotipos a través de las poblaciones silvestres indican un moderado a 

alto nivel de estructura poblacional FST= 0.13 y ρST= 0.23 (Olsen y Schaal, 2001; 

Olsen, 2002). La alta diferenciación entre las poblaciones silvestres sugieren un 

bajo flujo génico el cual contribuye a generar un patrón de aislamiento por 

distancia observado en esta especie (Olsen y Schaal, 2001; Olsen, 2002). La alta 

estructuración poblacional, el bajo flujo génico y el patrón de aislamiento por 

distancia posiblemente se han visto moldeados por la dispersión de las semillas la 

cual es por autocoria mecánica quedando esta dentro o en las cercanías de las 
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poblaciones de donde se generaron (Olsen y Schaal, 2001; Olsen, 2002). El flujo 

génico restringido y aislamiento por distancia son apoyados mediante el análisis 

de clados anidados mediante el uso de secuencias del gen nuclear G3pdh (Olsen 

y Schaal, 2001; Olsen, 2002). Por medio de este análisis, el cual se describe en la 

siguiente sección, también se sugiere fragmentación reciente entre las 

poblaciones del noroeste y oeste. Esta fragmentación pudo darse en la última gran 

glaciación (aprox. hace 18 000 años) donde los bosques de transición del 

amazonas pudieron haber generado la fragmentación entre noroeste y oeste de 

las poblaciones silvestres de la subespecie flabellifolia (Olsen y Schaal, 1999, 

2001; Olsen, 2002). 

Análisis filogeografico de clados anidados. A través del análisis 

filogeográfico de clados anidados (NCPA por sus siglas en inglés; Templeton, 

1998) primeramente se prueba si la distribución geográfica de las haplotipos es 

aleatoria. Para ello se sobrepone las distancias geográficas a un árbol de genes y 

a través de métodos estadísticos explícitos se mide el grado de asociación entre la 

distribución geografía y el grado de parentesco (Templeton, 1998, 2009). El 

análisis filogeográfico de clados anidados también infiere y pone a prueba 

estadísticamente los mecanismos evolutivos que moldearon la distribución 

espacial de los patrones de la variación genética observada. Es posible diferenciar 

a través de este método el flujo génico recurrente de factores históricos que han 

generado los patrones filogeográficos que se observan (Templeton, 1998, 2009). 

También es posible evaluar mediante NCPA si el muestreo efectuado es 

adecuado para detectar una asociación significativa entre las variantes genéticas y 

la distribución geográfica (Templeton, 1998, 2009). Otra utilidad del método es 
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definir grupos a través de los clados inferidos para análisis de diferenciación 

genética (MANOVA) u otras variables asociadas a las regiones geográficas 

propuestas como variables bioclimáticas o geológicas (Templeton et al., 1992, 

1998; Templeton, 2009). 

A pesar de ser NCPA es uno de los métodos de análisis más empleados en 

estudios filogeográficos, ha sido fuertemente criticado por sobreestimar falsos 

positivos, asociaciones significativas, y que no cuenta con probabilidades u otras 

medidas de confianza asociadas a las estimaciones que genera (Panchal y 

Beaumont, 2007; Petit, 2008). Sin embargo, Templeton (2009) plantea que la 

hipótesis nula puede ser aceptada o rechazada mediante la evaluación estadística 

de las medidas de distancias entre los clados en diferentes niveles de 

anidamiento. Además, en el desarrollo del análisis existen varias decisiones que 

se toman que no consideran los sistemas automatizados y que puede llevar a uno 

u otro resultado. Por ejemplo, la resolución de loops es una decisión del autor 

basado en información biológica (Templeton, 1998; Posada et al., 2000). Este tipo 

de manipulación del análisis puede verse como una poderosa herramienta 

siempre y cuando se conozca profundamente la biología e historia del organismo 

estudiado.  

No obstante lo controvertido y las limitaciones que tiene el NCPA existen 

algunos trabajos en los que la evidencia que arroja es clara y ha podido verificarse 

a través de otros análisis u otras fuentes de evidencia (Olsen y Schaal, 1999, 

2001; Olsen, 2002; Miller y Schaal, 2005, 2006). Por ejemplo, Miller y Schaal 

(2005) identificaron múltiples orígenes en la domesticación de la ciruela, Spondias 

purpurea, a través de NCPA. Estos autores encontraron que a lo largo de la 
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distribución geográfica de las poblaciones silvestres de las ciruelas en 

Mesoamérica las poblaciones del centro y sur de México compartían los mismos 

haplotipos que los cultivares. Además, un NCPA detectó asociación significativa 

entre las relaciones mutacionales y las localidades geográficas de los alelos. A 

través de este análisis los autores referidos reconocieron dos grupos separando 

genética y geográficamente al centro y el sur de México, lo que apoya la existencia 

de por lo menos dos centros de domesticación para S. purpurea. Estos dos grupos 

fueron apoyados con la estructura de la variación de AFLP identificada tanto a 

través de análisis de componentes principales como a través de análisis molecular 

de varianza, MANOVA (Miller y Schaal, 2006). Por otra parte, en la red de 

haplotipos muestra que los nodos más conectados son los haplotipos 

correspondientes al centro-occidente de México en el estado de Michoacán y 

siguiendo los supuestos de coalescencia los haplotipos de Michoacán serían los 

haplotipos ancestrales pudiéndose dar la primera domesticación de la ciruela en la 

región centro-occidente de México.  

Historia demográfica. En el estudio de las historias de las poblaciones de 

organismos, la demografía aporta elementos esenciales. Permite someter a 

prueba hipótesis sobre el tamaño estable de las poblaciones a través del tiempo, 

el incremento o declinación de la tasa de crecimiento o de migración (Avise, 2000, 

2009). Existen diferentes métodos para calcular estos parámetros demográficos 

entre los que se encuentran los filogenéticos y de coalescencia. Estos métodos 

tratan de superar las deficiencias de los estadísticos de resumen clásicos 

(Nordborg, 2000; Rosenberg y Nordborg, 2002). 
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Algunos de los análisis demográficos suponen una correlación directa entre 

el tamaño poblacional y el tiempo de coalescencia (Avise 2000, 2009). La tasa de 

crecimiento dependerá del patrón de sustitución y el tiempo de coalescencia. En 

un árbol genealógico cada nodo interno es un evento de coalescencia (Rosenberg 

y Nordborg, 2002; Avise, 2009). Se puede graficar la distribución acumulada de los 

eventos coalescentes contra el tiempo y la forma de la curva resultante de los 

linajes a través del tiempo (LTT); tal gráfica permitirá una estimación del tamaño 

poblacional en un momento dado y saber si el crecimiento poblacional ha sido 

constante (Emerson, 2001). Un método similar a este es el de “skyline plots” el 

cual utiliza el tamaño efectivo de la población (Ne) en lugar de los eventos 

coalescentes para lo cual se mide la media armónica de Ne entre cada evento de 

mutación y se grafica contra el tiempo. A partir de estos métodos gráficos se 

puede elegir un modelo demográfico para la estimación de otros parámetros 

aunque no existe alguna medida de significancia para discernir entre los modelos 

(Emerson, 2001). 

Se pueden estimar los tiempos de divergencia calculando la tasa de 

diversificación a través de máxima verosimilitud. La tasa de diversificación tiene 

dos componentes: la tasa de natalidad instantánea y la tasa de mortalidad 

instantánea para poner a prueba la hipótesis sobre el ritmo de crecimiento de 

linajes a través del tiempo (Emerson, 2001; Strimmer y Pybus, 2001). También, 

mediante el análisis de la distribución de las frecuencias pareadas (“distribución 

mismatch”) se puede evaluar si la distribución observada del número de sitios 

polimórficos en la muestra (S) o el número promedio de diferencias pareadas (k) 
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es diferente a una distribución bajo la hipótesis de crecimiento poblacional (Rogers 

y Harpending, 1992; Avise, 2000). 

Sistemas de información geográfica. El ambiente modifica a los 

organismos y los organismos modifican el ambiente; y es pertinente destacar que 

en el caso de los organismos domesticados el ambiente es fuertemente 

modificado también por los seres humanos. Smith (2007) maneja el concepto de 

construcción de nicho considerando al humano como un ingeniero ecosistémico 

que modifica el ambiente para el y para muchos otros organismos. Esta 

modificación para los organismos domesticados pudo darse desde la manipulación 

inconsciente por el hombre del medio a través de fuegos controlados, cortar 

árboles y construir presas, desde hace 55 000 a. C. Smith (2007) expresa varias 

de sus ideas mediante la integración del modelado de nicho y distribución 

geográfica de plantas domesticadas y sus polinizadores. Por ejemplo, este autor 

realizó un estudio con las abejas del género Peponapis (Eucerini, Apidae) las 

cuales tienen una distribución neotropical y están especializadas en plantas del 

género Cucurbita. De acuerdo con el autor referido, Peponapis fervens es la única 

especie del género conocida en el sur de América del Sur, mientras que las 

especies de Curcubita que se distribuyen en la misma zona incluyen cuatro 

domesticadas (C. ficifolia, C. maxima maxima, C. moschata y C. pepo) y una 

silvestre (C. maxima andreana). Mediante análisis de sistemas de información 

geográfica el autor (Smith, 2007) sugiere que esta abeja amplió su distribución 

geográfica por toda América debido a la domesticación de Cucurbita.  

Otros estudios se enfocan en aspectos particulares del ambiente de los 

sitios de cultivo y de las poblaciones silvestres. En algunos  trabajos se compara 
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variables bioclimáticas de las poblaciones silvestres y los sitios de cultivo (Miller y 

Knouft, 2006), reconocen las zonas de transición (Miller y Knouft, 2006), los límites 

de las plantas silvestres (Miller y Knouft, 2006; Solano y Feria, 2007; Lentz et al., 

2008) e incluso realizan predicciones de  posibles nuevos lugares de colecta 

(Miller y Knouft, 2006; Lentz et al., 2008). 

Otro tipo de acercamiento a la integración de los estudios de modelaje de 

nicho y domesticación es a través del concepto de conservadurismo de nicho 

entendido como un patrón de características ecológicas que permiten subsistir, 

permanecer y ocupar determinadas zonas geográficas (Wiens y Graham, 2005). 

Es posible imaginar que las primeras plantas manipuladas por el hombre 

presentaban características de nicho que fueron cambiando por la intervención del 

hombre en su historia evolutiva (Miller y Knouft, 2006). Podríamos distinguir 

diferencias genéticas, quizás nuevos linajes en ambientes diferentes a los 

ancestrales, (Miller y Knouft, 2006; Lentz et al., 2008) y podríamos indagar las 

condiciones climáticas que permitieron la domesticación de los organismos en 

momentos y regiones determinadas (Diamond, 2002).  

CONCLUSIÓN 

El marco teórico de la ecología molecular permite integrar la información 

generada a través de estudios de filogeografía, coalescencia, demografía, historia, 

ambiente, arqueología, paleontología, entre otros; para inferir con mayor precisión 

los centros de origen de organismos domesticados o cultivados. Es muy 

importante entender la relevancia del muestreo en los estudios puesto que 

dependiendo de las poblaciones y los individuos analizados será la historia que se 
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cuente. Es deseable contar con el muestreo que represente a la mayor parte de la 

diversidad de las especies. La historia por contar también dependerá de a quien 

nombran silvestres, cultivados, “domesticados”. El análisis de miles de SNIPs 

permite contar con información detallada para describir con mayor detalle los 

posibles escenarios de centros de origen. Lo deseable sería contar con una 

información que contraste y aclare los distintos tipos de explicaciones. 
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Cuadro 2. Centros de origen para algunos organismos domesticados inferidos a través de evidencia molecular 

Especie  Nombre 
común 

Lugar de origen Edad (años) Evidencia Referencia 

Animales 
Bos indicus L. zebu Valles Indios 

(Pakistán) 
5000  mtDNA, D-loop, AN4-

bio, AN3 
Baig et al. 2005; 
Beja-Pereira et al., 
2006 

Bos taurus L. 
 
 

vaca Creciente Fértil 
 

8800 - 8300  mtDNA D-loop, AN4-bio, 
AN3 proline tRNA, 12S 
rRNA, cromosoma Y, 
SSR, SNP, ancient 
mtDNA, radiocarbono 

Loftus et al., 1994; 
MacHugh et al., 1997; 
Troy et al., 2001; Baig 
et al., 2005  
 

Canis familiaris L. perro Este de Asia (Medio 
Oriente)  

16 300 - 10 000 
 

Genoma (SNPs), 
mtDNA (región control), 
radiocarbono 

Savolainen et al. 2002; 
Pang et al., 2009; 
vonHoldt et al., 2010 

Capra hircus L. cabra Creciente Fértil 
 

10 500 - 9900  mtDNA, 
radiocarbono 

Taberlet et al., 2008 

Equus asinus asinus L. burro África 
 

6300  
 

mtDNA (región control) 
radiocarbono 

Beja-Pereira et al., 
2004 

Equus ferus caballus L. caballo Múltiples lugares y 
especies silvestres 

10 000 - 6000 mtDNA (D-loop, región 
control)  

Vilà et al., 2001; 
Jansen et al., 2002  

Felis silvestris Schreber gato Creciente Fértil 
 

9000 36 STR, mtDNA (ND5 y 
ND6) 

Driscoll et al., 2007 

Gallus gallus domestucus L. pollo Sureste de Asia 
(Indochino) 

6000 Genoma, 7 millones de 
SNPs. 

Gongora et al., 2008; 
Rubin et al., 2010  

Ovis aries L. borrego Creciente Fértil 
 

8500  mtDNA, 
radiocarbono 

Taberlet et al., 2008 
 

Sus scrofa domesticus 
Erxleben 

puerco Múltiples orígenes a 
través de Europa y 
Asia  

11 000 - 9000 mtDNA (región control, 
citocromo b), nDNA 
(MC1R), DNA fósil 

Giuffra et al., 2000; 
Larson et al., 2005, 
2007  

Insectos 
Apis mellifera L. abeja mielera A. m. scutellata 

(Africa), A. m. sicula 
(sureste de Europa y 
Africa), 
A. m. ligustica 

9000 SSRn, cp, RFLP, 
mtDNA 

Franck et al., 1998, 
2000 
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(sureste de Europa) 
A. m. carnica 
(Yugoslavia), A. m. 
caucasica (Creciente 
Fértil) 

Bombix mori L. gusano de 
seda 

H1:mezcla de 
diferentes pobs. 
silvestres. 
H2: al mismo tiempo 
en ≠ lugares 

> 5000 40 genomas, 15986559 
SNPs 

Xia et al., 2009 

Plantas 
Artocarpus altilis Blanco 
 

árbol del pan Melanesian y 
Polynesia 

< 4500 AFLP Zerega et al., 2004 

Capsicum annuum L.  
 

chile, 
pimiento 

Múltiples 
domesticaciones en 
Mesoamérica 

6000  nDNA (Dhn, G3pdh y 
Waxy) 

Pickersgill, 2007; 
Aguilar - Meléndez et 
al., 2009 

Chenopodium quinoa Willd. quinua Andes 7000  SSR, NOR, RAPD, 
radiocarbono 

Wilson y Heiser, 1979; 
Ruas et al. 1999; 
Maughan et al., 2006 

Cicer arietinum L. garbanzo Creciente Fértil, 
cerca de la parte alta 
de los ríos Tigris y 
Éufrates en la actual 
Turquía sureste / 
norte de Siria 

9500 RFLP, RAPD, ISSR, 
AFLP 

Udupa et al., 1993; 
Iruela et al., 2002, 
Sudupak et al., 2004 

Citrullus lanatus (Thurb.) 
Matsum. et Nakai 

sandía Swaziland y 
Sudáfrica 

 AFLP, cpDNA (trnS-
trnG, atpA-trnR, trnE-
trnT) 

Dane y Liu, 2007 
 

Coffea arabica L. café Sierras al SW de 
Etiopía (Typica y 
Bourbon) 

 RAPD, RFLP, GISH Lashermes et al., 
1999; Anthony et al., 
2001 

Curcubita argyrosperma 
Hort. ex L. H. Bailey 
 

ayote, pipián Suroeste de México 6450 – 7000 nDNA (nad1), 
radiocarbono 

Sanjur et al., 2002; 
Smith, 2005; 
Pickersgill, 2007 
 

C. ecuadorensis H. C. Cutler 
y Whitaker 

calabaza Oeste de Ecuador 12000 - 10 130 
 

nDNA (nad1), 
radiocarbono 

Sanjur et al., 2002; 
Piperno y Stothert, 
2003; Pickersgill, 2007 
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C. maxima Dunch. calabaza de 
castilla, 
ahuyama, 
zapallo 

Bolivia 6000  nDNA (nad1), 
radiocarbono 

Merrick, 1995; Sanjur 
et al., 2002; 
Pickersgill, 2007 
 

C. moschata Duch. calabaza 
amarilla, 
anco, 
tamaloyote 

Norte de las tierras 
bajas del Sur de 
América 

8000  nDNA (nad1), 
radiocarbono 

Merrick, 1995; Sanjur 
et al., 2002; Dillehay et 
al., 2007; Pickersgill, 
2007 

C. pepo ssp. ovifera (L.) 
Alef. 
 

calabaza Centro-este de EE. 
UU. 

6300  nDNA (nad1), 
radiocarbono 

Sanjur et al., 2002; 
Smith, 2006; 
Pickersgill, 2007 
 

Eleusine coracana Gaertn 
 

mijo Oeste de África 
(norte de Namibia) 

7000 - 5000  SSR Oumar et al., 2008 

Gossypium hirsutum L. 
 

algodón Mesoamérica, 
Península de 
Yucatán 

5500 – 5300 SSR, AFLP, Aloenzimas Smith y Stephens, 
1971; Wendel et al., 
1992; Brubaker y 
Wendel, 1994; 
Westengen et al., 
2005; 
Pickersgill, 2007 

Glycine max Merrill soya China-Corea 10 000  RFLP Hymowitz, 1970; Xu et 
al., 2002; Carter et al., 
2004 

Helianthus annuus L. girasol Centro-este de 
Estados Unidos 

4300  Fósiles, SSR Harter et al., 2004; 
Smith, 2006; 
Blackman et al., 2011 

Hordeum vulgare L. cebada Dos centros de 
origen: Creciente 
Fértil (Israel-
Jordania) y 1500-
3000 km al este 
(montañas de Zagros 
y más al este) 

10 000 - 10 500 AFLP, BKn-3, SNPs Badr et al., 2000; 
Tanno et al., 2002; 
Willcox, 2005. 
Morrell y Clegg, 2007 

Ipomoea batatas L. camote  Centroamérica  ISSR, cpADN, mtADN Srisuwan et al., 2006; 
Pickersgill, 2007 
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Lagenaria sinceraria 
(Molina) Stand. 

bottle gourd 
Calabaza de 
peregrino, 
porongo, 
jícaro 

Este de Asia  14 000 - 15 000  
10 000 llega al 
Nuevo Mundo  

SNP de cpADN (trnS-
trnG, trnC-trnD) 
AMS  

Erickson et al., 2005; 
Clatke et al., 2006 

Lens culinaris L. lenteja Creciente Fértil, 
cerca de la parte alta 
de los ríos Tigris y 
Éufrates en la actual 
Turquía sureste / 
norte de Siria 

9500 cpDNA restriction Mayer y Soltis, 1994; 
Ladizinsky, 1999 

Malus domestica Borkh manzana Centro de Asia (Tian 
Shan Turkestan) 
 

Manejo: 7000 - 
9000. Cultivo: 
4000 – 3000 

RAPD, SSR, ADNcp, 
ADNn (matK, ITS) y 
radiocarbono 

Harris et al., 2002;  
Coart et al., 2006; 
Velasco et al., 2010 

Manihot esculenta Crantz. 
subs. esculenta 
 

cassava, 
yucca 

Borde sur de la 
cuenca del 
Amazonas 

7000 - 5400  ADNcp (G3pdh) ADNn 
(ITS), SSR, 
radiocarbono 

Olsen y Schall, 2001, 
1999; Olsen, 2002  
 

Musa x paradisiaca L.  plátano 
 

Sureste de Asia, 
desde la India hasta 
la península Malaya 

8950  ADNcp, SSR, RFLP, 
radiocarbono 

Lentfer y Green, 2004; 
Ge et al., 2005 
 

Olea europaea L. subs. 
Europea 

aceituna W del Mediterráneo 8000  ADNmt, SSR, RAPD, 
radiocarbono 

Baldoni et al., 2006; 
Breton et al., 2006 

Pennisetum glaucum (L.) 
R.Br. 

millet´s W África (N de 
Namibia) 

7000 – 5000 Aloenzimas Ellstrand, 1999 

Phaseolus vulgaris L. 
 

fríjol Cuenca del Río 
Lerma-Río Grande 
de Santiago, centro-
oeste de México, 
Mesoamérica y 
región andina 

8000 - 10 000 Isoenzimas, RAPD, 
AFLP, RFLP, SSR, ADN 
(10 fragmentos), 
radiocarbono 

Chacón et al., 2005; 
Kwak et al., 2009; 
Bitocchi et al., 2012 
 

Sorghum bicolor (L.) 
Moench. 

sorgo África 7000 – 5000 RFLP, aloenzimas, 
morfología 

De Wet y Huckabay, 
1967; Ellstrand, 1999 

Theobroma cacao L. cacao Domesticado en 
Centroamérica por 
los Mayas 

2000 – 3000 RFLP, SSR Motamayor et al., 
2002, 2003; 
Henderson et al., 2007  

Triticum monococcum L. einkorn 
wheat 

Creciente Fértil, 
Sureste de Turquía, 
montañas Karacada 

10 000 AFLP, arqueología Heun, et al., 1997 
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Triticum turgidum L. subs. 
Dicoccum 

emmer Creciente Fértil, 
Sureste de 
Turquía/norte de 
Siria 

10 000  AFLP, SSR, 21 genes 
de DNA nuclear 

Ozkan et al., 2002, 
2005; Haudry et al., 
2007  
 

Triticum turgidum L. subs. 
durum 
(trigo duro) 

trigo duro Creciente Fértil, 
Sureste de 
Turquía/norte de 
Siria 

10 000 SSR, 21 genes de DNA 
nuclear 

Haudry et al., 2007 ; 
Ozkan et al., 2002, 
2005 
 

Triticum aestivum L. 
 

trigo suave Creciente Fértil, 
Sureste de 
Turquía/norte de 
Siria 

10 000  Isoenzymas, RAPD 
SSR, 21 genes de DNA 
nuclear 

Ozkan et al., 2002, 
2005; 
Simons et al., 2006; 
Haudry et al., 2007 

Oryza sativa L. arroz Sur de Asia 9000  Waxy, Isoenzymas, 
RAPD, leyenda, 
radiocarbono 

Ellstrand, 1999; Olsen 
y Purugganan, 2002 

Solanum melongena L. berenjena Sudeste Asiático en 
Assam (noroeste de 
la India), Birmania y 
China 

 Aloenzimas, ADNcp, 
RAPD, AFLP, STMS 

Karihaloo et al., 1995; 
Isshiki et al., 1998; 
Furini y Wunder, 2004; 
Behera et al., 2006  

Solanum tuberosum L. papa Las tierras altas del 
Sur de Perú dentro 
de los Andes 

6000  AFLP, RFLP, RAPD, 
morfología, 
radiocarbono 

Spooner et al., 2005; 
Pickersgill, 2007 
 

Spondias purpurea L. ciruela, 
jocote 

Sur de México y 
centro-oeste de 
México 

 trnG-trnS Miller y Schall, 2005 
 
 

Complejo de especies del 
género Viola 

violeta Este-oeste de 
mediterráneo 
(Turkia e Italia) 

153 Aloenzimas, ITS, 
datos históricos 

Malécot et al., 2007 

Vitis vinifera L. ssp. sativa 
 

uva Creciente Fértil y 
oeste del 
Mediterráneo 

850 - 4000  SSR McGover, 2003; 
Arroyo-García et al., 
2006 

Zea mays ssp. mays L. maíz Centro del río Balsas 
 

10 500 - 8500  Isoenzimas, cpDNA, 
SSR, genes (tg1, pbf, 
su1) 

Doebley, 1990;  
Matsuoka et al., 2002;  
Jaenicke-Després et 
al., 2003  
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CAPÍTULO 2 

Historia natural de la nochebuena 

RESUMEN 

La nochebuena es una de las plantas de ornato más vendidas en todo el 

mundo, con ventas anuales que superan los cientos de millones de dólares solo 

en los Estados Unidos. Es el símbolo floral de la navidad y la planta de ornato de 

invierno por excelencia. A pesar de la importancia económica de la nochebuena 

poco se sabe sobre su historia natural y cultural. Nosotros comenzamos a cubrir 

algunos huecos sobre el estudio de la biología de la nochebuena. En este trabajo 

documentamos la salida de la nochebuena desde México por medio de Joel 

Roberts Poinsett. Además, con base en trabajo de campo con las poblaciones 

silvestres de nochebuena en los últimos 10 años, reportamos algunas de nuestras 

principales observaciones en morfología, ecología y manejo de la nochebuena que 

servirán de punto de partida para futuras investigaciones de esta planta 

emblemática. 

INTRODUCCIÓN 

La nochebuena, Euphorbia pulcherrima Willd. ex Klotsch, es una de las 

plantas de ornato de mayor importancia económica en el mundo (Ecke, 2011; 

USDA y NASS, 2011). Desde tiempos prehispánicos la nochebuena cautivó a los 

pueblos indígenas por sus brácteas rojas que sobresalen entre los campos secos 

de invierno. La llamaron cuetlaxochitl, le dieron algunos usos medicinales, la 

utilizaron en ofrendas y la cultivaron en jardines mesoamericanos (Sahagún, 1885; 

Hernández, 1946; 1959). En 1828 Joel Roberts Poinsett, primer Ministro 
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Plenipotenciario de los Estados Unidos en México, introduce a los Estados Unidos 

la nochebuena (Moon, 1956; Fry, 1994). Hoy es el símbolo floral de la navidad en 

todo el mundo y la planta de ornato por excelencia de la temporada de invierno. 

A pesar de la enorme importancia cultural y económica de la nochebuena, 

poco se ha escrito sobre su historia, biología, manejo y domesticación. Nosotros 

hemos comenzado a cubrir dicha carencia con trabajo de campo en los últimos 

diez años en el cual recopilamos datos sobre su historia, su fenología, variación 

morfológica, sus posibles polinizadores, manejo y domesticación. Toda esta 

información es una plataforma muy importante para identificar prioridades de 

investigación para el manejo y conservación de la nochebuena. 

Este trabajo tiene varios objetivos. El primero es documentar mediante la 

consulta de escritos históricos la hipótesis de que Joel R. Poinsett introdujo a los 

Estados Unidos las nochebuenas desde Taxco, Guerrero. Otro objetivo es 

presentar nuestras observaciones de campo que describen características de la 

historia natural de las poblaciones silvestres de nochebuena. Finalmente, 

discutimos las perspectivas futuras de investigación sobre el estudio de la historia 

natural y conservación de la nochebuena. 

MÉTODOS 

Narrativa histórica. Los datos históricos presentados en este trabajo los 

obtuvimos a través de la consulta de numerosas fuentes bibliográficas de México, 

Estados Unidos de América y Europa. En México consultamos las bases de datos 

de la Universidad Nacional Autónoma de México (UNAM). Las bases de datos 

consultadas de la UNAM fueron LIBRUNAM, SERIUNAM, TESIUNAM y 

Hemeroteca Latinoamericana. También consultamos las bases de datos de la 
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Escuela Nacional de Antropología e Historia (ENAH), Universidad Autónoma de 

Chapingo (UACh), Colegio de Posgraduados, Instituto de Investigaciones Dr. José 

María Luis Mora (Instituto Mora) y Archivo Histórico del Gobierno de Taxco de 

Alarcón. En los Estados Unidos se consultó las bases de datos de Historical 

Society of Pennsylvania, Washington University in St. Louis y Missouri Botanical 

Garden. De Europa se consultó la base de datos del Royal Botanic Garden 

Edinburgh y Freie Universität Berlin, Alemania.   

Otras fuentes de datos fundamentales para describir la historia de la 

nochebuena fueron documentos proporcionados por el Dr. Mark H. Mayfield de 

Kansas State University, Joel T. Fry de Bartram Garden y Dr. Robert Bye Boettler 

del Jardín Botánico de la UNAM. Los documentos proporcionados por los 

anteriores investigadores fueron publicaciones y fuentes originales que obtuvieron 

como resultado de sus propias investigaciones. 

Caracteres morfológicos, ecológicos y domesticación. Desde el 2001 el 

Dr. Mark Olson y su equipo de trabajo han visitado las poblaciones silvestres de 

nochebuena, de las cuales se conserva material para el análisis de ADN y apuntes 

de algunas observaciones con respecto a dichas poblaciones. Este trabajo fue 

llevado acabo para llenar el hueco que existe en cuanto a la documentación del 

rango de distribución de la nochebuena en el estado silvestre. Se anotó la 

ubicación geográfica (incluyendo coordenadas), el hábito de la planta, su estado 

fenológico, las plantas asociadas, características de la vegetación, sustrato y 

exposición. 
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BREVE HISTORIA DE LA NOCHEBUENA 

De cuetlaxochitl a nochebuena. La nochebuena tiene una larga 

tradición hortícola desde el imperio Azteca (Sahagún, 1885; Hernández 1946; 

1959; Navarro, 1992). La llamaban cuetlaxóchitl que en náhuatl significa flor que 

se marchita (Sahagún, 1885; Hernández, 1946; 1959). Es una flor utilizada en 

ofrendas para los dioses como Tonantzin. Era símbolo de la sangre de los 

guerreros que morían en batalla, pureza entre las doncellas y decoraba los 

vestidos mexicas (McGinty, 1980). La utilizaron para adornar los jardines de 

Nezahualcoyotl y Moctezuma (McGinty, 1980). Durante la colonia los frailes 

franciscanos de Taxco empezaron a utilizarla en la fiesta de nacimiento de Jesús 

debido a sus colores brillantes y a la época de su florecimiento que coincide con 

dichas fiestas (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990) Actualmente es considerada 

como la flor de la amistad, símbolo floral mexicano que anuncia la llegada de la 

época navideña en todo el mundo y la planta de ornato de interior más común en 

invierno (Ecke, 2011; Taylor et al., 2011). 

La leyenda de Joel Roberts Poinsett. Tradicionalmente se atribuye a 

Joel Roberts Poinsett la introducción de la nochebuena a la horticultura 

internacional (Say, 1828; Rafinesque, 1833; Graham, 1836; Moon, 1956; McGinty, 

1980; Ecke et al., 1990; Fry, 1994). Poinsett nació el 2 de marzo de 1779 en 

Charleston, Carolina del Sur en los Estados Unidos. Poinsett estaba sumamente 

interesado en las ciencias, el arte, la milicia y la política (Gilpin, 1825; Gaxiola, 

1936; Ralph, 1995). Sus habilidades sociales le permitieron trabajar para el 

gobierno de los Estados Unidos como agente especial, legislador y cónsul. En 

1825 fue enviado a México bajo el nombramiento de Primer Ministro 
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Plenipotenciario de los Estados Unidos, cargo que mantuvo hasta 1830 (Weber, 

1974).  

Poinsett era también un botánico aficionado a quien le gustaba realizar 

caminatas a los alrededores de pueblos y caminos recolectando especímenes 

biológicos (Gilpin, 1825; Gaxiola, 1936; García, 1970). Como miembro de la 

Sociedad Filosófica Americana, ubicada en Filadelfia, realizó una expedición a 

distintos lugares de México en 1828 con algunos miembros de la Sociedad 

Histórica de Pennsylvania (William Maclure, Thomas Say y William H. Keating). 

Estas personas enviaron desde México a Filadelfia por lo menos cuatro 

cargamentos de plantas, entre las cuales pudo haberse encontrado la nochebuena 

(Say, 1828; Ronaldson, 1928; Fry, 1994).  

¿De dónde tomó Poinsett las plantas de nochebuena? Algunos documentos 

indican que en 1828 Poinsett encontró las nochebuenas en las barrancas 

cercanas a Taxco, Guerrero en México (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). 

También, es posible que el interés de Poinsett por cultivar la nochebuena en los 

Estados Unidos surgiera al conocer los usos y cultivos de la nochebuena en 

México. Incluso puede ser que haya mandado a Filadelfia plantas de cultivos 

mexicanos. El lugar o los sitios de los cuales procedieron las nochebuenas que 

Poinsett mandó a los Estados Unidos sigue siendo un misterio. 

Lo que sí se conoce con mayor claridad es el paradero de las nochebuenas 

enviadas por Poinsett. Graham (1836) menciona que en 1828 Poinsett envió 

plantas y semillas de nochebuena al Jardín Botánico de Bartram en Filadelfia 

(Rafinesque, 1833) y a Charleston. Fry (1994), indica que la aclimatación de las 

plantas y su cultivo se dio en dicho jardín bajo el cuidado de la nieta de John 

Bartram, Ann Bartram, y su esposo Robert Carr. En 1929 los Bartram presentaron 
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Poinsettia pulcherrima en la primera exposición semi-anual de frutos, flores y 

plantas de la Pennsylvania Horticultural Society, conocido hoy como la Feria de 

Flores de Filadelfia (www.bartramsgarden.org). Pocos años después de la 

introducción de la nochebuena en Filadelfia, las casas cercanas a Bartram 

comenzaron a presentar nochebuenas en sus invernaderos a las cuales llamaban 

Poinsettias (Rafinesque, 1833). En 1833 Robert Buist introdujo las nochebuenas 

cultivadas por los Bartram al Real Jardín Botánico de Edimburgo (Graham, 1936). 

Lamentablemente en la actualidad no hay plantas vivas ni ejemplares de herbario 

de nochebuenas enviadas por Poinsett en el Jardín Botánico de Bartram (Fry, 

comunicación personal). Los herbarios de Filadelfia y Edimburgo también carecen 

de ejemplares de aquellos cultivos de E. pulcherrima.  

BOTÁNICA 

Historia taxonómica. La nochebuena, Euphorbia pulcherrima ha recibido 

varios nombres taxonómicos. En 1834 Johann Klotzsch realizó la descripción de la 

nochebuena basándose en distintos materiales incluyendo el ejemplar 9259 del 

Herbarium Willdenow del Museum Botanicum Berolinense, Berlin-Dahlem, 

Alemania (Klotzsch, 1834). Este ejemplar fue nombrado por Willdenow Euphorbia 

pulcherrima y es una colecta de Humboldt (1803-1804). Otros ejemplares de la 

colección del herbario de Willdenow son considerados sinónimos de E. 

pulcherrima. Estos ejemplares son E. diversifolia (Humbolt, 9257) y E. coccinea 

(Humbolt, 9258) (Klotzsch, 1834). Graham describió, en 1836, a la nochebuena 

bajo el nombre de Poinsettia pulcherrima basándose también en los ejemplares 

del herbario Willdenow y sin tener conocimiento del trabajo de Klotzsch (Graham, 

1836).  
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Rafinesque en 1833 en el Atlantic Journal pública una pequeña nota para 

comentar sobre las euforbias cultivadas en el jardín Bartram enviadas por 

Poinsett. A estas plantas Rafinesque las nombra como Pleuradena coccinea, 

también conocida en esa época como Euphorbia Poinseti en Filadelfia. Sessé y 

Mociño la llamaron Euphorbia fastuosa. El ejemplar de estos botánicos procede de 

Xochitlán, Morelos y fue enviado a Madrid en 1786 pero dicho nombre fue 

publicado hasta 1889 (McVaugh, 2000).  

La nochebuena también ha sido llamada E. heterophylla (Klotzsch, 1834), 

E. erythrophylla Bertol. (Bertolini, 1840), E. lutea Alam ex Boiss y E. diversifolia 

Willd. ex Boiss. (de Candolle, 1862), E. poinsettiana Buist ex Giah. (Buist, 1836), 

mientras individuos con brácteas blancas o amarillas han recibido nombres tales 

como Poinsettia pulcherrima var. albida Maund (1838) y E. pulcherrima fo. lutea 

Steyerm (1940). Finalmente el nombre válido es Euphorbia pulcherrima Willd. ex 

Klotzsch. (Klotzsch, 1834). 

Variación morfológica  

Hábito. El hábito de la nochebuena es de arbustivo a pequeños árboles. La 

ramificación de las plantas silvestres de nochebuena es alterna y puede darse 

desde la base. En el campo hemos observado que la mayoría de las nochebuenas 

silvestres alcanza los 4 m de altura. Las plantas más grandes las hemos 

observado en Taxco. En esta región las plantas pueden alcanzar los 10 m de 

altura y presentan troncos gruesos y tienen la forma de árboles. En Guatemala 

también hemos observado plantas de 10 m. Las poblaciones de plantas de menor 

altura las hemos observado en el norte de México. 
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Los tallos de nochebuena al ser muy delgados suelen encorvarse. Algunas 

nochebuenas forman enredaderas con otras plantas. Muchas de ellas forman 

agregados de plantas bajo la sombra. Los tallos terminales son verdes y huecos. 

Hojas. Las hojas de las nochebuenas silvestres son escasas, alternas, de 

forma ovada, hastada, ligera o claramente sinuadas, con venación evidente, 

muchas veces con pubescencia en ambas caras, verde en el haz y verdoso en el 

envés (Modificado de Graham, 1836). En las poblaciones silvestres se observa 

variación en las formas de las hojas. A lo largo de su desarrollo, las hojas pueden 

pasar por más de una de las formas que se observan en la Figura 1.  

Las plantas pierden las hojas durante y después de fructificar en los meses 

de febrero a marzo y después vuelven a generar nuevas hojas incluso antes de la 

llegada de las lluvias. En ambientes muy húmedos como en los que se encuentran 

algunas poblaciones de Chiapas las plantas conservar sus hojas todo el año. 

El tipo de hoja ha sido un carácter seleccionado para la generación de 

cultivares. Los cultivares más antiguos son de brácteas lanceoladas y delgadas 

como las plantas silvestres. Después, se incrementó el área y el número de 

brácteas (Figura 2).  

Inflorescencias, frutos y semillas. Las inflorescencias de las 

nochebuenas están agregadas en la parte terminal de las ramas. Las 

inflorescencias  se conocen como ciatios, que son agregados de flores masculinas 

rodeando una flor femenina y en conjunto cubiertas por un involucro caliciforme en 

forma de copa. Los frutos de las nochebuenas son capsulares, con una semilla por 

cada lóculo (modificado de Graham, 1836). La dispersión de las semillas es por 

dehiscencia mecánica, la cual expulsa las semillas cerca de la planta madre.  
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Hemos observado en las poblaciones silvestres de nochebuena nuevas 

plantas provenientes de los bancos de semillas una vez que comienzan las lluvias. 

En la Universidad de Chapingo han cuantificado la germinación de semillas de una 

población de nochebuena de Taxco, Guerrero y el porcentaje es hasta del 67.39% 

(González, 2007).  

Las brácteas de las poblaciones silvestres se encuentran agregadas en la 

parte terminal de las ramas. La variación del tamaño, número y forma de las 

brácteas entre las poblaciones es enorme (Figura 3). Sin embargo, la mayoría son 

lanceoladas y angostas. Dentro de las poblaciones las brácteas presentan 

distintas tonalidades de rojo y existen poblaciones enteras que sólo presentan 

brácteas blancas.  

Polinizadores. No se han realizado estudios para conocer el tipo de 

polinización o reproducción de E. pulcherrima. En el género Euphorbia la 

polinización es generalista. La mayoría de polinizadores que se han reportado 

para las especies de este género son insectos, algunos pájaros y anemofilia 

residual (Meeuse et al., 1989; Webster, 1994). Para el subgénero Poinsettia se 

han identificado como polinizadores algunas especies de colibrís y algunas 

mariposas (Meeuse et al., 1989; Webster, 1994). Nosotros en el campo hemos 

visto ocasionalmente acercarse a las flores de plantas silvestres de Euphorbia 

pulcherrima algún tipo de mosca, avispas y con frecuencia están llenas de 

hormigas. Vit (2004) reportó la presencia de abejas mieleras (Apis mellifera L.) en 

cultivos de nochebuena y plantas de jardín.  

Fenología. Hemos observado en las poblaciones silvestres de nochebuena 

que las semillas germinan en los meses de junio-julio. Las plántulas que 

sobreviven crecen hasta formar flores en los meses de octubre a marzo. Durante 
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los meses de diciembre y enero se forman los frutos cuyas semillas se dispersan 

en febrero-marzo. Después de dispersar las semillas, las plantas permanecen sin 

frutos ni hojas durante la temporada de secas. Una vez que regresan las lluvias o 

un poco antes vuelven a formar hojas y continúan con el resto del ciclo. 

Tipos de suelo. Las poblaciones silvestres de nochebuena que colectamos 

crecen en suelos rogosol, feozem, cambrisol, acrisol y leptosol (con base en la 

Cartografía edáfica de INEGI, 1982-1988). La mayor parte de las poblaciones se 

encuentran en regosoles y feozem. Estos suelos son jóvenes, no consolidados y 

generados por los productos residuales de la erosión hídrica de las pendientes de 

las barrancas. Los regosoles los encontramos en el noroeste de México y los 

feozem a lo largo de toda la distribución de E. pulcherrima. En el suroeste de 

México encontramos que las poblaciones silvestres de nochebuena crecen 

principalmente en cambisoles o suelos con moderado desarrollo que forman 

terrones. En las zonas más húmedas del suroeste de México las nochebuenas 

crecen en acrisol, leptosol y feozem. Los acrisoles y leptosoles presentan una 

textura arenosa y son sensibles a la lixiviación (FAO-ISRIC-ISSS, 1998). 

DOMESTICACIÓN 

Los cultivares de nochebuena pueden ser a simple vista muy diferentes de 

las plantas silvestres (Fig. 2). Muchos de estos cultivares son el resultado de 

cruzas entre distintos fenotipos de Euphorbia pulcherrima seleccionados 

artificialmente o pueden ser cruzas entre distintas especies como lo es el cultivar 

Dulce Rosa, resultado de la cruza entre E. pulcherrima y E. cornastra (Moon, 

1956; Ecke et al., 1990; Ecke, 2011). 
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Actualmente no se cuenta con la caracterización genotípica o fenotípica 

para poder afirmar que la nochebuena es una planta domesticada. Este es una 

línea de investigación muy importante por abordar. Nuestro trabajo en campo con 

la nochebuena silvestre nos ha permitido generar un criterio para reconocer las 

plantas silvestres de los cultivos tradicionales o comerciales (Tabla 1). Cabe 

aclarar que llamamos cultivos tradicionales a aquellos que se generan a pequeña 

escala y con esquejes de plantas silvestres. Llamamos cultivos comerciales 

aquellos que se generan a gran escala, con variedades patentadas o registradas 

de las cuales en su mayoría fueron creadas fuera de México.  

Diferencias entre plantas silvestres y cultivares de nochebuena.  

a) Ubicación geográfica. Nos basamos en los ejemplares herborizados de 

los siguientes herbarios: Herbario Nacional de México (MEXU), Herbario de la 

Escuela Nacional de Ciencias Biológicas (ENCB),  Herbario de la Facultad de 

Ciencias (FCME), Herbario de la Universidad Autónoma del Estado de Morelos 

(HUMO), Herbario de la Universidad Autónoma de Chapingo (CHAPA), Missouri 

Botanical Garden Herbarium (MBG) y Huntington Botanical Gardens Herbarium 

(HNT).  Estas colectas forman parte de poblaciones de individuos fuera de 

asentamientos humanos en bosque tropical subcaducifolio, bosque tropical 

caducifolio y selva mediana subcaducifolia; a lo largo de la costa del Pacífico 

desde el norte de México hasta Guatemala y en el oeste de México. 

b) Morfología. Las plantas silvestres de nochebuena no presentan la 

ramificación frecuente que se observan en las plantas cultivadas. La ramificación 

de muchos de los cultivares es de un solo tallo principal generada por la infección 

de un fitoplasma (Lee et al., 1997). Las plantas silvestres presentan varias ramas 

alternas que pueden derivarse desde la base del tallo. Las inflorescencias de las 
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nochebuenas silvestres están formadas de tres a cuatros ramificaciones cada una 

con ciatios alternados hasta la punta de la ramificación y cada ciatio tiene una 

bráctea. La anterior conformación genera una inflorescencia de forma estrellada 

extendida, con brácteas más angostas y en mayor número en comparación con 

los cultivares. En los cultivares las inflorescencias se observan más compactas o 

“dobles” debido al acortamiento de entre nudos generado por la selección y el uso 

de químicos o la estimulación mecánica como el cortar o pinchar los tallos (Ecke et 

al., 1990; Potter y Eames, 1997). El acortamiento entre nudos genera la apariencia 

de que las inflorescencias presentan mayor número de brácteas.  

c) Reproducción. Las plantas silvestres de E. pulcherrima generan frutos 

con semillas. La mayoría de las flores de los cultivares no generan frutos o no 

terminan de formarlos. El cultivo de nochebuenas es a través de esquejes y otras 

formas de reproducción asexual (Ecke et al., 1990). Los productores de 

nochebuena evitan utilizar las semillas para producir nuevas plantas, ya que 

consideran generaría una producción más lenta y tendrían un menor control de los 

caracteres deseables para su comercio. Aunque algunos cultivares comerciales 

siguen generando algunas semillas, desconocemos su fertilidad y la capacidad 

para establecerse en ambientes naturales.  

d) Invasividad. Observamos que en el campo es difícil observar plantas 

silvestres creciendo solas fuera de las poblaciones debido a que fácilmente se 

desecan. Los cultivares comerciales se generan en ambientes controlados. Los 

cultivares sin el cuidado del hombre podrían tener dificultades para establecerse 

fuera de cultivo. El establecimiento de los cultivares comerciales en el campo 

queda como una pregunta abierta para posteriores estudios. 
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e) Marcadores moleculares. Nuestro trabajo en ecología molecular nos ha 

permitido relacionar los haplotipos o variantes genéticas entre silvestres y 

cultivares (Capítulo 3). Hemos podido reconocer plantas silvestres de cultivares y 

plantas de poblaciones silvestres transplantadas a jardines. Reconocimos que solo 

2 de 12 haplotipos silvestres de cloroplasto son utilizados en la generación de 

cultivares. La alta estructuración genética de las poblaciones silvestres nos 

permite la identificación de la procedencia de las poblaciones silvestres de las 

plantas pero también es un indicio de que el flujo génico se está perdiendo entre 

las poblaciones, lo que significa un riesgo para la permanencia de la nochebuena 

silvestre. 

Manejo tradicional de la nochebuena. El manejo tradicional de plantas se 

ha descrito como sistemas de manipulación no agrícola de poblaciones o 

comunidades vegetales (Casas et al., 1997 y 2007). Este tipo de manejo surgió 

mucho antes que la agricultura con la plena intención de promover la abundancia 

de algunos productos vegetales para satisfacer las necesidades humanas. Este 

tipo de prácticas puede llevar a la domesticación de plantas sin la necesidad de 

ser propiamente cultivadas (Casas et al., 1997 y 2007). Actualmente existe una 

amplia gama de manejos tradicionales de plantas silvestres que pueden llegar a 

ser muy específicos dependiendo del resultado deseado.  

La nochebuena es cultivada en algunos lugares de México por ser parte de 

la medicina popular. Las inflorescencias se emplean como febrífugo y se aplican 

cataplasmas de las hojas sobre la piel para combatir picaduras de insectos e 

inflamaciones. También se realizan aplicaciones tópicas de látex en erisipela y 

verrugas. La han utilizado para incrementar o promover la secreción de leche, 

como anticonceptivo, depilatorio y para calmar el dolor de muelas (Aguilar et al., 
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1994; Argueta et al., 1994; Bye et al., 2008). Sin embargo, poco se ha indagado en 

la eficacia de sus usos medicinales incluso se ha reportado que presenta 

propiedades tóxicas por lo cual deben ser considerados con muchas reservas 

(Baas, 1977; Smith-Kielland et al., 1996; Massmania, 1998; Ibáñez et al., 2004). 

En el campo nosotros observamos ciertos tipos de manejo de las nochebuenas 

silvestres que a continuación mencionamos. 

Trasplante. El cultivo tradicional de la nochebuena se lleva a cabo a través 

de transplante. Este tipo de manejo es simplemente tomar una rama de una 

población silvestre cercana y colocarla en el jardín. Algunas personas tienen un 

mayor número de plantas en los traspatios para obtener más flores al final del año 

y usarlas en adornos u ofrendas. En los estados de Oaxaca y Morelos conocimos 

personas que en sus patios traseros enraizaban las plantas silvestres en macetas 

para venderlas en la temporada navideña a locales o foráneos. La gente de estos 

lugares conservaba a las plantas en el interior de sus casas durante las fiestas de 

diciembre. Después, algunas de estas plantas las siembran en los jardines. 

Recolección. En algunas poblaciones cercanas a Taxco, Guerrero y en 

Oaxaca, hemos observado que cortan las inflorescencias de las nochebuenas 

silvestres para adornar altares. En algunas fiestas patronales de fin de año, como 

las de 12 de diciembre, se juntan grandes rollos de inflorescencias silvestres de 

nochebuena para celebrar las fiestas. Es importante mencionar que si en la 

recolección se cortan la mayoría de las inflorescencias de las plantas silvestres 

esto podría estar cambiando la constitución genética de la población y poner en 

riesgo la permanencia de las siguientes generaciones silvestres.  

Tolerancia. En Morelos, Guerrero, Jalisco, Nayarit, Sinaloa, Chiapas y 

Guatemala poblaciones silvestres fueron sustituidas por potreros o cultivos de 
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café. En ocasiones los campesinos dejan algunas plantas de nochebuenas en los 

límites de los campos de trabajo. 

CONCLUSIONES 

La nochebuena ha sido utilizada y cultivada en jardines de México desde 

épocas prehispánicas. En nuestra investigación encontramos documentos 

históricos que sustentan la introducción de la nochebuena a los Estados Unidos 

desde México por envíos de Joel Roberts Poinsett al Jardín Botánico de Bartram 

Filadelfia en 1828 (Say, 1828; Rafinesque, 1833; Graham, 1836; Moon, 1956; 

McGinty, 1980; Ecke et al., 1990; Fry, 1994) y posteriormente a Europa en 1834 

por Robert Buist (Rafinesque, 1833; Graham, 1836; Fry, 1994). Encontramos solo 

dos documentos que sugieren que las nochebuenas que Poinsett envió a los 

Estados Unidos eran de Taxco, Guerrero (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). 

En 1834 Johann Klotzsch determina a la nochebuena como Euphorbia 

pulcherrima Will. ex Klotzsch utilizando distintos ejemplares de herbario sin 

nombrar alguno de estos como el ejemplar tipo. 

No se cuenta con estudios a través de los cuales se pueda considerar a los 

cultivares de la nochebuena como plantas domesticadas. Nosotros distinguimos a 

los cultivares de las poblaciones silvestres de nochebuena a través de las 

siguientes características: Las poblaciones silvestres no dependen del hombre 

para sobrevivir y crecen en ambientes generalmente aislados de asentamientos 

humanos. Estas poblaciones crecen generalmente en barrancas de bosque 

tropicales subcaducifolios.  Las plantas de las poblaciones silvestres se ramifican 

a lo largo de todo el tallo a comparación de gran parte de los cultivares que 

presentan un solo tallo dominante. Las poblaciones silvestres forman frutos con 



 67

semillas a comparación de los cultivares en los cuales difícilmente generan 

semillas. Se puede realizar la distinción entre cultivares y silvestres a través de 

marcadores moleculares. 

Las poblaciones silvestres de nochebuena presentan el manejo de 

transplante, recolección y tolerancia. 

Reconocemos las futuras líneas de investigación en la historia cultural y 

natural de la nochebuena: comprobar las propiedades medicinales de la 

nochebuena,  tipificar la especie, cuantificar la variación morfológica en las 

poblaciones silvestres y cultivares, conocer la forma de reproducción de la 

nochebuena y sus posibles polinizadores, analizar el porcentaje de germinación de 

las semillas silvestres y de los cultivares, determinar si la nochebuena es una 

planta domesticada a través de la descripción de un síndrome de domesticación o 

através de diferencias genéticas. 
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Figura 1. A. Planta de Oaxaca (No. de colecta: Trejo 18); B. Hoja de Chiapas (Olson 815); 

C. Hoja de Sinaloa (Olson 1071); Hoja de Sinaloa (Olson 1065-I). La barra representa 6 

cm.  
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Figura 2. A. Inflorescencia de Oaxaca (No. de colecta: Trejo 18); B. Cultivar Uva (Trejo 

39); C. Cultivar Nutcracker Salmon (Trejo 117). D. Cultivar  Primero Glitter (Trejo 37).  
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Figuras 3. A. Oaxaca (No. de colecta: Trejo y Olson 18),  B. Michoacán (Olson 1085), C. 

Jalisco (Olson 1076), D. Guerrero (Trejo 11), E. Oaxaca (Trejo 17), F. Guerrero (Trejo 8). 

El fondo es Euphorbia fastuosa (Sessé y Mociño, 1889). La barra representa 4 cm. 
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Tabla 2. Diferencias entre silvestres y cultivares de Euphorbia pulcherrima 

Característica Silvestre Cultivar 
Procedencia Se distribuye desde el norte de 

México hasta Guatemala por la 
costa del Pacífico y el centro de 
México  

Planta producto de la siembra 
artificial en pequeña o gran 
escala fuera del área de 
distribución de las plantas 
silvestres 

Ramificación Las ramas son largas y 
delgadas con entrenudos largos 
y poco ramificados 

Las ramas son cortas, con 
entrenudos cortos y muy 
ramificados 

“Inflorescencias” con entrenudos largos “dobles”, por acortamiento 
entre nudos 

Número de inflorescencias Mayor menor 
Número de brácteas Mayor menor 
Ancho de la bráctea Menor mayor 
Número de “flores” (ciatios) Mayor menor 
Hojas Variación en la morfologia de 

las hojas (heterofilia) 
La mayoría de las hojas o 
todas son iguales 

Presencia de frutos y semillas Sí Desarrollo incompleto de frutos 
y semillas 
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CAPÍTULO 4 

Diversidad genética y estructura poblacional de  

Euphorbia pulcherrima 

INTRODUCCIÓN 

El análisis de la diversidad genética dentro de las especies se realiza bajo 

el marco teórico de la genética de poblaciones. La genética de poblaciones es el 

estudio de los procesos y mecanismos por los cuales evoluciona una población 

(Hedrick, 2000; Templeton, 2006). Mediante la genética de poblaciones se analiza 

la diversidad genética, su distribución geográfica y los procesos que la originaron 

(Hedrick, 2000; Templeton, 2006).  

La genética de poblaciones utiliza modelos matemáticos que simulan a las 

poblaciones. El modelo ideal se encuentra en equilibrio de Hardy-Weinberg, en el 

cual las poblaciones son lo suficientemente grandes para que los apareamientos 

entre los individuos sean al azar y la población no se vea afectada por ninguna 

fuerza evolutiva. Las fuerzas evolutivas o procesos evolutivos que actúan en las 

poblaciones son la mutación, la selección natural o artificial, deriva génica, 

endogamia o flujo génico (Hedrick, 2000; Templeton, 2006). 

Existen diversos estadísticos para analizar la diversidad genética en una 

muestra de secuencias. Entre las medidas que se utilizan se encuentran: la 

diversidad haplotípica (Hd) (Nei, 1987), expresada como la probabilidad de 

encontrar dos haplotipos (combinación específica de sitios de un fragmento del 

genoma) elegidos aleatoriamente en una muestra (Nei, 1987). Otro índice es la 

diversidad nucleotídica (π o pi), que se define como el promedio de diferencias 
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nucleotídicas entre dos secuencias tomadas al azar en una muestra (Nei, 1987). 

La diversidad genética de Watterson θ (θw, teta) es el número de sitios 

nucleotídicos segregantes en una muestra de secuencias (Watterson, 1975). Por 

su parte, el número de sitios segregantes (S) es el promedio de diferencias entre 

dos secuencias tomas al azar en una muestra (Tajima, 1983). Finalmente, se 

puede cuantificar el número promedio de diferencias nucleotídicas (k) entre los 

sitios segregantes de las secuencias comparadas por pares al azar en una 

muestra (Tajima, 1983). 

Cuando se estudia la variación genética en una población o grupo 

determinado de individuos mediante el análisis de secuencias se considera que 

cada uno de los sitios son neutrales y sólo algunos presentan la presión de la 

selección natural o en el caso de organismos domesticados los sitios podrían 

expresar los efectos de la selección artificial (Hedrick, 2000; Innan y Kim, 2004; 

Templeton, 2006). La neutralidad de las secuencias se evalúa mediante pruebas 

de neutralidad como la D de Tajima (Tajima, 1989) y Hudson, Kreitman y Aguadé, 

1987 (HKA). 

La prueba D de Tajima detecta las diferencias entre π y θ. Las diferencias 

entre los dos índices se expresa en un valor llamado D. Si D es mayor a 1, hay 

mayor diversidad por sitio que puede ser debido a la acción de la selección 

positiva. Si es D menor a 1, es una posible indicación de que la selección 

purificadora mantiene baja la diversidad en todos los sitios segregantes. Para que 

los sitios se encuentran fuera del equilibrio neutral, los valores anteriores tienen 

que ser estadísticamente diferentes y/o que D diferente a cero (Tajima, 1983, 

1989). 
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La prueba de Hudson, Kreitman y Aguadé, 1987 (HKA) prueba la 

correlación entre los niveles de variación entre las secuencias a nivel inter e 

intrapoblacional. Si las secuencias se encuentra bajo neutralidad no debería haber 

diferencias entre la variación genética entre poblaciones dentro de una misma 

especie y entre diferentes especies (Hedrick, 2000). 

La variación genética de los individuos de una especie puede ser 

heterogenea a lo largo de su distribución geográfica. Por lo cual, es posible 

observar grupos de individuos dentro de una población o grupos de poblaciones. A 

esta distribución y agrupamiento de la variación genética se le llama estructura 

poblacional (Excoffier, 2001; Hedrick, 2000; Templeton, 2006). La estructura 

poblacional puede ser el reflejo de los distintos procesos evolutivos a lo largo de la 

historia evolutiva de una especie. Por ejemplo, la migración o flujo génico pueden 

homogeniza la variación genética entre los grupos y el aislamiento y la deriva 

génica podrían promover la diferenciación entre grupos (Excoffier, 2001; Hedrick, 

2000; Templeton, 2006). Existen diferentes aproximaciones para estimar la 

estructura poblacional. 

Wright (1921) propuso tres coeficientes para medir la diferenciación 

genética. Estos coeficientes son FST que es el índice de fijación subpoblacional y 

mide la diferenciación genética sobre las poblaciones. Si FST es igual a cero la 

población total estaría en equilibrio Hardy-Weinberg pero si es igual a uno todas 

las poblaciones serían diferentes entre sí (Hartl y Clark, 1997). El segundo de los 

índices de Wright es FIS mide la reducción en la heterocigosis de un individuo 

debido al apareamiento al azar (Hartl y Clark, 1997). Finalmente se tiene a FIT 

mide la reducción en la heterocigosis de ese individuo con respecto a la población 

total (Hartl y Clark, 1997). 
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En un principio podríamos pensar que el flujo génico es mayor entre los 

individuos o poblaciones más cercanas. Si el apareamiento entre los individuos 

más cercanos es mayor a lo esperado al azar, a este patrón se le da el nombre de 

aislamiento por distancia (Wright, 1943). Existen pruebas que evaluan la 

correlación entre las variables de diversidad genética y distancias geográficas, la 

más utilizada en estos trabajos es la prueba de Mantel (1967). 

La nochebuena (Euphorbia pulcherrima) es la planta de ornato por 

excelencia en la época de invierno. Sus ventas superan los cientos de millones de 

dólares al año (Ecke, 2011; USDA y NASS, 2011). Esta emblemática planta se 

distribuye en el centro de México y por la costa del Pacífico de México y 

Guatemala (Mayfield, 1997). En México como en otros países del todo el mundo 

se encuentra interesados en generar nuevos cultivares de nochebuena (Ecke et 

al., 1990; Parks y Moyer, 2004; Ecke, 2011; Taylor et al., 2011). El conocimiento 

de la variación genética de E. pulcherrima y su estructuración a lo largo de la 

distribución geográfica de las poblaciones silvestres permitirá utilizar variación 

genética que no haya sido integrada en los cultivares. También, el conocimiento 

de la diversidad genética de la nochebuena permitirá establecer estrategias de 

conservación in situ y ex situ. Por ejemplo, permitiría conservar variantes únicas o 

dirigir los muestreos para conservar la mayor parte de la diversidad genética de E. 

pulcherrima. 

Nosotros utilizamos marcadores moleculares nucleares y de cloroplasto 

para analizar la variación genética y la estructura poblacional de poblaciones 

silvestres y cultivares de Euphorbia pulcherrima. De esta manera tendremos una 

descripción de la variación genética E. pulcherrima cuantificada, ubicada y podrá 

ser utilizada para el uso, manejo y conservación de la nochebuena. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 

Plantas analizadas. Colectamos 21 poblaciones silvestres de Euphorbia 

pulcherrima cubriendo su rango de distribución en México y Guatemala. Para 

conocer la ubicación de las poblaciones silvestres nos basamos en Maryfield 

(1997) y en las colectas de herbario de Herbario Nacional de México (MEXU), 

Herbario de la Escuela Nacional de Ciencias Biológicas (ENCB),  Herbario de la 

Facultad de Ciencias (FCME), Herbario de la Universidad Autónoma del Estado de 

Morelos (HUMO), Herbario de la Universidad Autónoma de Chapingo (CHAPA), 

Missouri Botanical Garden Herbarium (MBG) y Huntington Botanical Gardens 

Herbarium (HNT). Además, analizamos 14 cultivares comerciales de mayor 

importancia comercial en los Estados Unidos y México. Los datos de colecta y 

procedencia se presentan en la Tabla 1 del Capítulo 3. 

Extracción de ADN, amplificación por PCR y secuenciación. La descripción de 

esta sección se presenta  en el Capítulo 3. 

Pruebas de neutralidad. Evaluamos desviaciones de la neutralidad aplicando la 

prueba de Tajima’s D (Tajima, 1989) y Hudson, Kreitman and Aguadé, 1987 (HKA) 

implementados en DnaSP v. 5.0 (Librado y Rozas, 2009). Utilizamos E. 

heterophylla como outgroup para la prueba de HKA. 

Análisis de la variación genética. Nosotros obtuvimos el número de haplotipos, 

la diversidad haplotípica (Hd) (Nei, 1987), diversidad genetica Watterson’s θ (θw) 

(Watterson, 1975), diversidad nucleotídica (π o pi) (Nei, 1987), el número de sitios 

polimórficos (S) y el número promedio de diferencias pareadas (k) (Tajima, 1983) 

para lo cual utilizamos DnaSP v. 5.0 (Librado y Rozas, 2009).  
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Estructura poblacional. Analizamos la estructura geográfica de la variación 

genética de poblaciones de Euphorbia pulcherrima utilizando el análisis de 

varianza molecular (AMOVA) diseñado y descrito por Excoffier y colaboradores 

(1992) en el programa Arlequin 3.5. La significancia estadística fue evaluada 

usando 20 000 permutaciones. Las poblaciones fueron agrupadas con base en 

cuatro agregados que observamos en la red de haplotipos (Figura 2, Tabla 1 del 

Capítulo 3). Estos grupos fueron muy cercanos y separados de los otros grupos 

por varios pasos. Nosotros nombramos a estos grupos como “Norte” formado por 

las poblaciones de Sinaloa a Michoacán; “Centro” por las poblaciones de la costa 

del pacífico y el norte de Guerrero y Morelos; “Sur” por las poblaciones de Oaxaca, 

Chiapas y Guatemala. Finalmente, debido a la amplia divergencia de las 

poblaciones del “Centro de Guerrero” con el resto de los agregados lo 

consideramos como otro grupo (Table 1). 

Aislamiento por distancia. Utilizamos una prueba de Mantel de 10 000 

permutations (Mantel, 1967) para evaluar la correlación entre la distancia genética 

(k) y la distancia geográfica (km) de todos los datos y para cada uno de los grupos 

utilizando Arlequin 3.5 (Excoffier et al., 2010). 

RESULTADOS 

Obtuvimos secuencias de cloroplasto de 21 poblaciones, 65 individuos, y 20 

poblaciones, 51 individuos, para el gen nuclear. Incluimos en este estudio 14 

secuencias de cloroplasto y 10 secuencias nucleares de cultivares mexicanos y 

americanos. Las secuencias de los espaciadores intergénicos de cloroplasto 

psbA-trnH resultaron en 716 pb y 838 pb para trnS-trnG. La longitud del gen 
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G3pdh alineado es de 770 bp. La combinación de los tres fragmentos es de 2324 

pb. 

Pruebas de neutralidad. En los fragmentos de cloroplasto, el gen nuclear y en la 

combinación de todos los fragmentos se encontró neutralidad. Se observó 

neutralidad bajo el criterio de Tajima´s (Dcp= -0.41392, P>0.10; Dn=0.5511, 

P>0.10; Dall= 0.72657, P>0.10) y de HKA (X2
cp=0.070, P>0.7906; X2

n=0.119, 

P>0.7455; X2
all=0.113, P>0.7363).  

Análisis de la variación genética. Euphorbia pulcherrima es una especie con 

una alta diversidad genética (Hd = 0.986 ± 0.007). Los valores de cloroplasto para 

los cultivares (Hd = 0.495 ± 0.088) son más pequeños en comparación a las 

plantas silvestres (Hd = 0.884 ± 0.024). En los datos nucleares se no se observó 

grandes diferencias entre silvestres y cultivares. Pero, siguen siendo mayor en las 

plantas silvestres (Hd = 0.894 ± 0.018) que en los cultivares (Hd = 0.888 ± 0.015). 

La comparación de los indices de diversidad de Euphorbia pulcherrima se 

presentan en la Tabla 1.  

Estructura poblacional. Para la matriz combinada de datos de cloroplasto y 

núcleo el mayor porcentaje de varianza se encontró entre grupos (59.54%) que en 

entre poblaciones (33.25%). La variación dentro de los grupos fue 7.21%. Lo 

mismo pasa con el cloroplasto, la variación entre grupos (65.19%) es mayor que 

entre poblaciones (34.81%). Las secuencias de cloroplasto dentro de las 

poblaciones no cambian. Para el gen nuclear el mayor porcentaje de varianza fue 

dentro de las poblaciones (95.65%), seguido entre poblaciones (5.62%) y 

finalmente entre regiones (1.27%). El resto de los resultados del análisis de 

varianza se presentan en la Tabla 2.   
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Aislamiento por distancia. No se encontro un patrón de aislamiento por distancia 

en el análisis combinado de los tres fragmentos de ambos genomas (r = 0.094435; 

p = 0.224000) o en el cloroplasto (r = 0.199025; p = 0.099000) o núcleo (r = -

0.001197; p = 0.481000). En algunos fragmentos y dentro de algunas regiones 

presentaron aislamiento por distancia, en el “Centro” (rall = 0.197075; p = 

0.219000; rcp = 0.667385; p = 0.012000; rn = 0.096414; p = 0.377000) y el “Sur” (rall 

= 0.832395; p = 0.122000; rcp = 0.843968; p = 0.009600; rn = 0.636321; p = 

0.170000) pero no para el “Norte” (rall = 0.280749; p = 0.169000; rcp = 0.362669; p 

= 0.055000; rn = 0.159086; p = 0.281000).  

 

Tabla 1. Índices de diversidad genética para Euphorbia pulcherrima. 

Grupo  No.  
de 

Haplotipos 

Diversidad 
Haplotipica 

(Hd±SD) 

Diversidad 
Nucleotídica 

(π) 
 

Theta 
(θw ±SD) 

No. de sitios 
segregantes 

(S) 

Promedio 
de no. de 

diferencias 
nucleotí-

dicas 
(k) 

 Cloroplasto (psbA-trnH + trnS-trnG) 
Silvestres 11 0.884 ± 0.024 0.00884  0.00844 ± 

0.00264 
41 9.628 

cultivares 2 0.495 ± 0.088 0.00129  0.00082 ± 
0.00053 

3 1.484 

Total 12 0.869 ± 0.024 0.00768  0.00818 ± 
0.00246 

42 8.913 

Núcleo (G3pdh) 
Silvestres 9 0.894 ± 0.018 0.01280  0.00763 ± 

0.00263 
25 9.854 

cultivares 9 0.888 ± 0.015 0.01270  0.00725 ± 
0.00242 

25 9.776 

Total 9 0.893 ± 0.015 0.01270  0.00722 ± 
0.00241 

25 9.780 

Combinado (psbA-trnH + trnS-trnG + G3pdh) 
Silvestres 27 0.982 ± 0.01 0.01019  0.00819 ± 

0.00257 
64 18.943 

cultivares 8 0.956 ± 0.059 0.00626  0.00515 ± 
0.00225 

28 12.044 

Total 36 0.986 ± 0.007 0.01082  0.01207 ± 
0.00349 

65 19.911 
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Tabla 2. Análisis de la varianza molecular (AMOVA) para Euphorbia pulcherrima, *= 

p<0.05. Las regiones son tres que corresponden agregados de la red de haplotipos (Fig. 

2, Capítulo 3) nombrados como “Norte”, “Centro”,  “Sur” y “Centro de Guerrero”.  

 

Funente de la 
variación 

g.l Suma de 
cuadrados 

Componente 
de la varianza 

% de la 
variación 

Estadístico φ 

equivalente a 
F 

Cloroplasto (psbA-trnH + trnS-trnG) 
Entre regiones 3 1434.254 38.89410 65.19* φCT 0.65192 

Entre 

poblaciones 

dentro de las 

regiones 

17 801.600 20.76686 34.81* φSC 1.00000 

Dentro de las 

poblaciones 

27 0 0.00000 0.00 φST 1.00000 

Núcleo (G3pdh) 
Entre regiones 3 14.056 -0.06166 1.27 φCT 0.01268 

Entre 

poblaciones 

dentro de las 

regiones 

16 83.348 0.27339 5.62 φSC 0.05551 

Dentro de las 

poblaciones 

20 102.333 4.65152 95.65 φST 0.04354 

Combinado (psbA-trnH + trnS-trnG + G3pdh) 
Entre regiones 3 1298.773 39.93831 59.54 φCT 0.59542 

Entre 

poblaciones 

dentro de las 

regiones 

16 767.286 22.30395 33.25 φSC 0.82189 

Dentro de las 

poblaciones 

20 96.667 4.83333 7.21 φST 0.92794 

 

 

 

 



 95

DISCUSIÓN 

La nochebuena, Euphorbia pulcherrima, es una especie con alta diversidad 

genética (Tabla 1). Sus niveles de variación son comparables con Persea 

americana (Chen et al., 2008), Phaseolus vulgaris (Bitocchi et al., 2012) y 

Helianthus annuus (Liu y Burke, 2006) (Tabla 3; Figura 1). La nochebuena como 

con el resto de las especies antes mencionadas se distribuye ampliamente en 

distintos ambientes de México lo que puede estar generando parte de la variación 

genética dentro de esta especie.  

Las poblaciones silvestres de nochebuena presentan una mayor diversidad 

genética que los cultivares (Tabla 3; Fig. 1). Los cultivares presentaron el 16.6 % 

de los haplotipos de cloroplasto  y 77.77 % de núcleo, observados en las 

poblaciones silvestres. La mayoría de las poblaciones silvestres tanto de 

nochebuena, girasol (Liu y Burke, 2006), aguacate (Chen et al., 2008) y frijol 

(Bitocchi et al., 2012) no son utilizadas en la generación de cultivares y la 

intencidad de manejo no ha tenido fuertes implicaciones en la reducción de la 

diversidad genética de las plantas silvestres.  

Nosotros encontramos una alta estructuración de la diversidad genética en 

los fragmentos de cloroplasto de las poblaciones silvestres de E. pulcherrima. Los 

grupos regionales “Norte”, “Centro”, “Sur” y “Centro de Guerrero” representan el 

mayor porcentaje de la distribución de la variación genética de cloroplasto de las 

poblaciones silvestres de nochebuena (59.54%) mucho más que entre 

poblaciones (34.81%). Dentro de las poblaciones silvestres no pudimos observar 

la variación entre individuos con los marcadores de cloroplasto. La estructuración 

de la diversidad genética entre las regiones es el reflejo de la interrupción del flujo 
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génico. La diversidad nuclear es homogénia en las poblaciones silvestres, 

posiblemente el incremento de diversidad nuclear dentro de los cultivares se deba 

a las cruzas convencionales utilizando el polen de diferentes plantas. 

E. pulcherrima no presenta un patrón de aislamiento por distancia, aunque 

el grupo “Centro” (rcp = 0.667385; p = 0.012000) y “Sur” (rcp = 0.843968; p = 

0.009600) si presentaron el patron de aislamiento por distancia con los datos de 

cloroplasto. Algunos autores sugieren que la depresión del Balsas es una region 

de tierras bajas que se extiende entre el eje neovolcánico y la Sierra Madre del 

Sur y permite el paso de organismos de la costa del Pacífico hasta el Centro de 

México actuando como una barrera geológica que fragmenta las poblaciones del 

Norte, Centro y Sur (Bitocchi et al., 2012; Marshall y Liebher, 2000; Sullivan et al., 

2000). Como mostramos en el Capítulo 3, la evidencia señala que los cultivares de 

nochebuena provienen del grupo “Centro”, lo que abre la posibilidad de 

incrementar la generación de nuevos cultivares utilizando el germoplasma de los 

grupos “Norte” y “Sur”. 

Al ser Euphorbia pulcherrima una especie con alta variación genetica y 

estructurada poblacional, lo que implica grandes retos para su conservación in situ 

y ex situ. Como lo hemos mencionado en capítulos anteriores, una de las 

soluciones más sencillas para conservar la mayor parte de la diversidad genética 

de las poblaciones silvestres de nochebuena sería conservar los 12 haplotipos de 

cloroplasto que al mismo tiempo representan el total de los haplotipos nucleares y 

la mayor parte de la variación de genetica de las poblaciones silvestres. 

Establecer programas de largo plazo para la conservación de germoplasma de 

nochebuena en bancos de germoplasma, jardines botánicos, solares comunitarios, 

áreas naturales protegidas ANP y regiones terrestres prioritarias (RTP).  
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Tabla 3. Índices de diversidad para diversas plantas cultivadas. 

Especie 
(nombre común) 

maarcador 
molecular 

silvestre o 
cultivado 

Diversidad 
Haplotipica 

(Hd ± SD) 

Diversidad 
Nucleotídica 

(π) 

Theta 
(θw ± SD) 

Heterocigosis 
esperada (He) 

Referencia 

Euphorbia pulcherrima 
(nochebuena) 

psbA-trnH + 
trnS-trnG +  

silvestre 0.884 ± 0.024 0.00884  0.00844 ± 
0.00264 

 Trejo et al., 2012 

Euphorbia pulcherrima 
(nochebuena) 

psbA-trnH + 
trnS-trnG +  

cultivado 0.495 ± 0.088 0.00129  0.00082 ± 
0.00053 

 Trejo et al., 2012 

Euphorbia pulcherrima 
(nochebuena) 

G3pdh silvestre 0.894 ± 0.018 0.01280  0.00763 ± 
0.00263 

 Trejo et al., 2012 

Euphorbia pulcherrima 
(nochebuena) 

G3pdh cultivado 0.888 ± 0.015 0.01270  0.00725 ± 
0.00242 

 Trejo et al., 2012 

Manihot esculenta 
(yucca) 

G3pdh cultivado 0.408 ± 0.002    Olsen, 2002 

Capsicum annuum 
(chile) 

G3pdh silvestre  0.00259 0.00276 ± 
0.00031 

 Aguilar-Meléndez et al., 2009 

Capsicum annuum 
(chile) 

G3pdh cultivado  0.00246 0.00227 ± 
0.00040 

 Aguilar-Meléndez et al., 2009 

Oryza rufipogon Waxy silvestre  0.0213   Olsen et al., 2006 
Oryza sativa 

(arroz) 
Waxy cultivado  0.0056   Olsen et al., 2006 

Lycopersicon esculentum 
(jitomate) 

TG10 silvestre  0.0035 0.0024  Nesbitt y Tanksley, 2002 

Lycopersicon esculentum 
(jitomate) 

TG10 cultivado  0.0017 0.0019  Nesbitt y Tanksley, 2002 

Brassica oleracea BoCAL silvestre  0.0030 0.0043  Purugganan et al., 2000 
Brassica oleracea ssp. bitrytis 

(coliflor) 
BoCAL cultivado  0.0003 0.0006  Purugganan et al., 2000 

Brassica oleracea ssp. italica 
(brócoli) 

BoCAL cultivado  0.0035 0.0059  Purugganan et al., 2000 

Helianthus annuus 
(girasol) 

genes 
nucleares 

silvestre  0.00128 0.0144  Liu y Burke, 2006 

Helianthus annuus 
(girasol) 

genes 
nucleares 

cultivado  0.00106 0.0072  Liu y Burke, 2006 

Persea americana Mill. 
(aguacate) 

genes 
nucleares 

cultivado 0.884 0.00658 0.00709  Chen et al., 2008 

Medicago sativa L. 
(alfalfa) 

genes 
mitocondriales 

silvestre 0.821    Muller et al., 2003 

Medicago sativa L. 
(alfalfa) 

genes 
mitocondriales 

cultivado 0.583    Muller et al., 2003 
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Phaseolus vulgaris L. 
(frijol) 

5 regiones del 
genoma 

silvestre de 
los Andes 

 0.0106 0.0087  Bitocchi et al., 2012 

Phaseolus vulgaris L. 
(frijol) 

5 regiones del 
genoma 

cultivar  0.0027 0.0030  Bitocchi et al., 2012 

Malus sylvestris 
(manzana) 

SSR silvestre    0.59 Coart et al., 2006 

Malus domestica Borkh. 
(manzana) 

SSR cultivado    0.49 Coart et al., 2006 

Glycine max (L.) Merr. 
(Avena) 

SSR silvestre    0.236 Xu et al., 2002 

Glycine max (L.) Merr. 
(Avena) 

SSR cultivado    0.269 Xu et al., 2002 

Spondias purpurea L. 
(ciruela) 

AFLP silvestre    0.1867  Miller y Schaal, 2006 

Spondias purpurea L. 
(ciruela) 

AFLP cultivado    0.1694  Miller y Schaal, 2006 

Tamarindos indica 
(tamarindo) 

RAPS cultivado    0.38 Diallo et al., 2007 

Hordeum spontaneum K. 
(cebada) 

isoenzimas silvestre    0.18 Jana y Pietrzak, 1988 

Hordeum vulgare L. 
(cebada) 

isoenzimas cultivado    0.15 Jana y Pietrzak, 1988 
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Figura 1. Diversidad genética de diferentes plantas cultivadas. En el eje horizontal coresponde a la diversidad genética 

Watterson (θw) y el eje vertical corresponde a la diversidad nucleotídica (π). 
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La nochebuena (E. pulcherrima) es una de las plantas de ornato de mayor 

importancia económica en el mundo. Sus ventas anuales superan los cien 

millones de dólares al año solo en los Estados Unidos, debido a que es el símbolo 

floral de la navidad (USDA y NASS, 2011; Taylor et al., 2011). Sin embargo, poco 

se ha investigado sobre su historia natural, variación genética, distribución, estado 

de conservación y el origen de sus cultivares (plantas que se producen en 

condiciones artificiales para su venta). Las silvestres, crecen de manera natural en 

el campo desde Sinaloa, en México, hasta Guatemala por la costa del Pacífico; 

también se distribuyen en el norte de Guerrero y en Morelos pero no en el Distrito 

Federal (Mayfield, 1997).  

Para comenzar a llenar los grandes vacíos de conocimiento sobre la 

biología de la nochebuena, se evaluó la importancia del DF como reservorio de la 

diversidad genética de ésta. El estudio se realizó con 11 poblaciones silvestres, o 

conjuntos de plantas no cultivadas, representativas de la distribución geográfica de 

E. pulcherrima, de las cuales diez son de México y una de Guatemala (Tabla 1). 
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Se analizaron cuatro cultivares de los Estados Unidos y México, y cuatro plantas 

de parques y jardines del DF (Tabla 1). Para todas las plantas se obtuvieron 

fragmentos de genoma de cloroplasto o secuencias psbA-trnH (Hamilton, 1999) y 

trnS-trnG (Sang et al., 1997). Con los datos de las secuencias se evaluó la 

diversidad genética (Watterson, 1975; Nei, 1987; Tajima, 1983) de las plantas del 

DF y se compararon con las plantas silvestres y los cultivares (Tabla 2).  

Para conocer la procedencia de las plantas del DF se analizaron las 

relaciones de parentesco entre ellas, con las poblaciones silvestres y cultivares de 

nochebuena a través de árboles genealógicos (Posada y Crandall, 1998; 

Huelsenbeck y Ronquist 2001). 

Los resultados revelan que la diversidad genética presente en las plantas 

del DF (Hd = 0.500 ± 0.265, π = 0.00130), es casi tan alta como la encontrada en 

los cultivares (Hd = 0.667 ± 0.204, π = 0.00173), y menor que la observada en las 

plantas silvestres (Hd = 1 ± 0.039, π = 0.01139) (Tabla 2). La mayoría de las 

plantas del DF, exceptuando la planta de jardin 71, comparten el mismo haplotipo 

de cultivares (Hcp = 5) y de poblaciones de Guerrero (Hcp = 5) y Morelos (Hcp = 6) 

(Fig. 1). Esto abre dos posibilidades que pudieran ser cultivares o plantas 

silvestres, cuestión que podría resolverse con posteriores estudios. La planta de 

jardín 70 presentó el mismo haplotipo de otros cultivares (Hcp = 7) (Tabla 1).  

Concluímos de estos datos que, a pesar del pequeño tamaño de muestra, 

el DF podría estar resguardando una parte significativa de la variación genética, 

tanto de plantas silvestres como cultivares. De lo anterior observamos que las 

personas siembran en los parques o jardines las plantas que compran, o las 

silvestres que se traen del campo. Las plantas sembradas en parques y jardines, 

representan casi una quinta parte de la diversidad genética de E. pulcherrima, lo 
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que convierte al DF en un reservorio importante de la diversidad genética de la 

nochebuena.  

Este es un primer trabajo que analiza la diversidad genética y procedencia 

de las nochebuenas del DF. En una siguiente se buscará incrementar el muestreo 

de plantas del DF. Este tipo de ejercicios (Altieri et al., 1997; Miller y Schaal, 2005; 

Abebe et al., 2010) resalta la importancia de las plantas de los jardínes y parques 

que, sin darnos cuenta, son conservación in situ que está en la mayoría de los 

casos bajo nuestro cuidado. 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Plantas analizadas. Nosotros analizamos 11 plantas de poblaciones silvestres de 

Euphorbia pulcherrima, 4 cultivares de México y los Estados Unidos, 4 plantas de 

jardines y parques del Distrito Federal (Tabla 1). Utilizamos como grupos 

hermanos a E. heterophylla L. y Euphorbia cornastra (Dressler) (Mayfield, 1997; 

Steinmann y Porter, 2002; Zimmermann et al., 2010). 

Extracción de AND, amplificación de PCR y secuenciación. La descripción de 

esta sección se presenta  en el Capítulo 3. 

Análisis de la variación genética. Obtuvimos el número de haplotipos, la 

diversidad haplotípica (Hd) (Nei, 1987), diversidad genetica Watterson’s θ (θw) 

(Watterson, 1975), diversidad nucleotídica (π o pi) (Nei, 1987), el número de sitios 

polimórficos (S) y el número promedio de diferencias pareadas (k) (Tajima, 1983) 

para lo cual utilizamos DnaSP v. 5.0 (Librado y Rozas, 2009).  

Relaciones entre plantas silvestres y cultivares. Utilizamos un método 

bayesiano para describir el patrón de relaciones filogenéticas entre los individuos 

de Euphorbia pulcherrima. Determinamos el modelo de evolución de nuestros 
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datos utilizando el criterio de información de Akaike (Akaike, 1974) implementado 

en ModelTest v3.7 (Posada y Crandall, 1998). Analizamos los dos fragmentos de 

cloroplasto en conjunto y corrimos cuatro cadenas de Markov por 10 000 

generaciones usando una temperatura de 0.02 en MrBayes v.3.1.2 (Huelsenbeck 

y Ronquist, 2001). Confirmamos la estacionalidad con gráficas de valores log-

likelihood contra generaciones, descartamos el 25% de los árboles iniciales como 

burn-in y calculamos el consenso de mayoría con el resto de los árboles. 

Excluimos la mitad de los árboles antes de calcular las probabilidades posteriores 

bayesianas (PP). 

Tabla 1. Plantas analizadas en este capítulo. Se presenta la especie, el número de 

colecta, la procedencia en México con excepción de Sacatepéquez que pertenece a 

Guatemala, y el número de haplotipo de cloroplasto (Hcp) siguiendo la numeración del 

Capítulo 3.  

 
Especie No. de colecta Categoría Procedencia/cultivar Hcp 

E. pulcherrima 1073 silvestre Nayarit 1 
E. pulcherrima 1071A silvestre Sinaloa 2 
E. pulcherrima 1085 silvestre Michoacán 3 
E. pulcherrima 1086 silvestre Michoacán 4 
E. pulcherrima 8 silvestre Guerrero 5 
E. pulcherrima 68 silvestre Morelos 6 
E. pulcherrima 104 silvestre Guerrero 8 
E. pulcherrima 60 silvestre Guerrero 9 
E. pulcherrima 18 silvestre Oaxaca 10 
E. pulcherrima 1108 silvestre Chiapas 11 
E. pulcherrima 56 silvestre Guatemala 12 
E. pulcherrima 73 cultivar Sup-Jibi 5 
E. pulcherrima 74 cultivar Freedom Red 5 
E. pulcherrima 52 cultivar Rehilete 7 
E. pulcherrima 76 cultivar Marble Star 7 
E. pulcherrima 28 parque Álvaro Obregón 5 
E. pulcherrima 28A parque Coyoacán 5 
E. pulcherrima 71 jardín Coyoacán 5 
E. pulcherrima 70 jardín Coyoacán 7 
E. cornastra 61 silvestre Guerrero 13 
E. heterophylla 63 silvestre Jalisco 14 
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Tabla 2. Índices de diversidad genética para el análisis de fragmentos de cloroplasto 

psbA-trnH y trnS-trnG en plantas de Euphorbia pulcherrima. 

Grupo  No.  
de 

Haplotipos 

Diversidad 
Haplotipica 

(Hd ± SD) 

Diversidad 
Nucleotídica 

(π) 
 

Theta 
(θw ± SD) 

No. de sitios 
segregantes 

(S) 

Promedio 
de no. de 

diferencias 
nucleotí-

dicas 
(k) 

Silvestres 11 1 ± 0.039 
 

0.01139 0.01285 ± 
0.00536 

41 12.4 

Cultivares 2 0.667 ± 0.204 
 

0.00173 0.00142 ± 
0.00103 

3 2 

Plantas del 
DF 

2 0.5 ± 0.265 0.00130 0.00142 ± 
0.00103 

3 1.5 

 
 
Figura 1. Cladograma de consenso de mayoría al 50% bayesiano basado en los 

fragmentos de cloroplasto psbA-trnH y trnG-trnS (1554 pb; K81uf+G). Las probabilidades 

posteriores se muestran sobre las ramas. 
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DISCUSIÓN 

Entender el proceso de domesticación permite tomar decisiones más 

adecuadas para responder a los retos de manejo, mejoramiento y conservación de 

la biodiversidad (Diamond, 2002; Kereiva et al., 2007; Morrell et al., 2012). Un 

punto de partida fundamental para el estudio de la domesticación es la inferencia y 

delimitación de los centros de origen (de Candolle, 1883; Harlan, 1975; Vavilov, 

1920-1940; Burger et al., 2008; Morrell et al., 2012). Sin embargo, la mayoría de 

los pocos centros de origen inferidos son de los primeros organismos 

domesticados hace más de 10 000 años y con fines alimenticios (Larson et al., 

2005; Morrell y Clegg, 2007; Taberlet et al., 2008; Kwak et al., 2009). Nosotros 

consideramos que la inferencia de centros de origen en organismos recientemente 

domesticados, cientos de años, y con fines distintos al alimenticio amplía la 

comprensión de la domesticación para el manejo y conservación de la 

biodiversidad.  

En las domesticaciones recientes podríamos contar con la documentación 

histórica que muestre los fines de su uso, objetivos que pueder ser muy diversos 

como lo es para entretenimiento y adorno. Las poblaciones de los parientes 

silvestres podrían aún existir y en su distribución original. Lo que no sucede con en 

algunas domesticaciones antiguas como el maíz o la yuca en que las poblaciones 

de los parientes silvestres ya han desaparecido (Olsen y Schall, 1999; Matsuoka 

et al., 2002, Jaenicke-Després et al., 2003).  

Algo más que debemos recordar al inferir centros de origen es integrar 

diferentes tipos de evidencia. Históricamente, la inferencia de centros de origen se 

ha realizado utilizando uno o dos tipos de evidencia (Larson et al., 2005; Smith, 
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2006; Pickersgill, 2007; Taberlet et al., 2008). Sin embargo, de Candolle (1883) y 

Vavilov (1920-1940) desde un principio mencionaban la necesidad de utilizar 

diferentes tipos de evidencia para tener un escenario general del proceso de 

domesticación e inferir un centro de origen. Incluso, publicaciones recientes hacen 

una invitación para integrar datos arqueológicos y genéticos para realizar 

inferencias de centros de origen (Zeder et al., 2006; Burger et al., 2008; Morrell et 

al., 2012). Nosotros consideramos que el marco teórico de la ecología molecular 

permite integrar distintos tipos de evidencia desde histórica, paleontológica hasta 

genomas para inferir un centro de origen.   

Para ejemplificar lo antes mencionado nosotros pusimos a prueba la 

hipótesis de que los cultivares comerciales a nivel mundial de una de las plantas 

ornamentales más importantes y cultivada recientemente, la nochebuena, 

provienen de Taxco, Guerrero (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). Para inferir el 

centro de origen de los cultivares de nochebuena utilizamos evidencia histórica, 

genética y ambiental. Los tres tipos de inferencia señalan al norte de Guerrero 

como el lugar de procedencia de los cultivares de nochebuena. El estudio del 

centro de origen de los cultivares de la nochebuena muestra un proceso diferente 

de domesticación de los organismos para obtener comida hace 10 000 años o 

más. A través de documentos históricos conocemos que la nochebuena se 

seleccionó principalmente para ser usada como flor de ornato (Graham, 1836; 

Sahagún, 1885; Ecke et al., 1990) y como se fueron generando los cultivares de 

esta planta (Moon, 1956; Ecke et al., 1990; Taylor et al., 2011). A diferencia del 

maíz, el cerdo, la vaca, la mayoría de los cultivares de nochebuena se generaron 

fuera de su área de distribución original en los últimos 180 años a través de cruzas 

entre variantes fenotipicas seleccionadas en invernadero y recientemente por 
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cruzas entre especies cercanas como Euphorbia cornastra (Graham, 1836; Moon, 

1956; Ecke et al., 1990; Fry, 1994; Taylor et al., 2011).  

El reciente cultivo de la nochebuena y la presencia de las poblaciones 

silvestres de Euphorbia pulcherrima en su ambiente natural permitó ubicar 

aquellas poblaciones silvestres que comparten haplotipos con los cultivares. 

Además, pudimos evaluar que Euphorbia pulcherrima es una especie con una alta 

diversidad genética (Hd = 0.986 ± 0.007, π = 0.01082) comparable con el frijol, 

Phaseolus vulgaris (π = 0.0106) también cultivado en Mesoamérica (Bitocchi et al., 

2012). Muchas plantas distribuidas en Mesoamérica presenta alta diversidad 

genética por la heterogeneidad en la topografia y en los climas a lo largo del 

gradiente latitudinal (Diamond, 2002; Miller y Schaal, 2005; Kwak et al., 2009).  

Los cultivares de nochebuena, como en muchas otras plantas cultivadas 

(ver Tabla 1 y Fig. 1 del Capítulo 4), presentan menor diversidad genética que las 

plantas silvestres. En los datos de cloroplasto es mucho más clara la diferencia 

entre los cultivares (Hd = 0.495 ± 0.088, π = 0.00129) y las plantas silvestres (Hd = 

0.884 ±, π = 0.0084). Los cultivares sólo presentaron dos haplotipos de cloroplasto 

mientras que en las poblaciones silvestres se observaron 11 haplotipos. Tal 

diferencia no fue tan evidente en el núcleo posiblemente porque el desarrollo de 

los cultivares implica cruzas entre plantas a través del polen y gran parte de los 

haplotipos de núcleo presentes en los cultivares (6 de 7) se encuentran en norte 

de Guerrero. La reducción de la diversidad genética de plantas de 

domesticaciones antíguas se deben a las fuertes presiones de selección artificial 

que generan a cuellos de botella  en la diversidad de las plantas (Dorbley, 1990; 

Allaby et al., 2008; Olsen y Gross, 2008). En el caso de la nochebuena los 

cultivares son una pequeña muestra de la diversidad genética total de E. 
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pulcherrima. Si no se incluye mayor diversidad para la generación de nuevos 

cultivares, la diversidad genética dentro de los cultivares podría reducirse aún 

más. 

A través del estudio de domesticaciones recientes aumenta nuestra 

compresión con respecto al proceso de la domesticación. En las domesticaciones 

antiguas la presión de selección ha sido durante miles de años, la mayoría de las 

razas de cerdo se generaron de poblaciones silvestres del Creciente Fértil, Asia y 

Europa en los últimos 11 000 años (Larson et al., 2005, 2007). La presión de 

selección en las domesticaciones antiguas en muchos de los casos a sido laxa 

(Diamond, 2002; Miller y Schall, 2005; Pickersgill, 2007) a comparación de la 

generación de los cultivares de nochebuena en que la mayoría fueron creados a 

través de cruzas convencionales en los últimos docientos años y con mayor 

intensidad desde los años 70 (Ecke et al., 1990; Taylor et al., 2011). La forma en 

que se domesticaron los organismos, los cientos maíces criollos de México son el 

resultado de prácticas tradicionales que forma parte de la cultura y constumbres 

de los pueblos de México por más de 7000 años (Matsuoka et al., 2002; Boege, 

2009). La mayoría de los cientos de cultivares de la nochebuena son el resultado 

de proyectos de mejoramiento genético en los Estados Unidos (Eckel et al., 1990; 

Taylor et al., 2011). Algunos autores consideran que el caballo primero se 

seleccionó para producir leche y después como animal de carga o transporte 

(Outram et al., 2009). En proyectos como en la nochebuena los objetivos de 

obtener cultivares con brácteas moradas y onduladas son objetivos planteados 

para cumplise en algunos años. Cantidad del material genético modificado, Wright 

y colaboradores (2005) encontraron que  aproximadamente del 2% al 4% del 

genoma del maíz ha sido modificado por la domesticación. El porcetaje del 
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genoma modificado podría ser mucho mayor en poco tiempo por la manipulación 

intensa a través de técnicas biotecnológicas (Purugganan y Fuller, 2009; Morrell et 

al., 2012).  

Al identificar la procedencia del germoplasma de los cultivares de 

nochebuena y analizar la diversidad genética de las plantas silvestres de 

nochebuena es posible establecer planes de conservación, manejo y 

mejoramiento de germoplasma no explorado para la generación de nuevos 

cultivares. 

Nosotros generamos a través de la búsqueda de la procedencia de los 

cultivares de nochebuena un mapa de la distribución de la diversidad genética de 

las poblaciones silvestres de nochebuena. Este mapa en conjunto con los modelos 

de distribución potencial, mapas de uso del suelo y mapas de áreas protegidas 

nos permitieron reconocer el estado de conservación de Euphorbia pulcherrima. 

Identificamos las poblaciones silvestres más vulnerables por presentar el mayor 

impacto derivado de las actividades humanas, haplotipos únicos, bajo número de 

individuos y estar fuera de áreas protegidas. También hemos reconocido 

poblaciones silvestres con características importantes para su conservación por su 

diversidad morfológica como son las poblaciones de brácteas blancas o 

características fisiológicas como las poblaciones que crecen en lugares muy secos 

y fríos en el norte de México o lugares muy húmedos como las poblaciones del sur 

de México.  

Nuestro trabajo nos permite tener un registro de las variantes genéticas de 

las plantas silvestres y cultivares mexicanos de nochebuena. Este registro 

publicado internacionalmente debe servir como protección para el uso de las 
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variantes genéticas de México. Al contar con los marcadores genéticos se podría 

monitorear nuestras variantes genéticas para evitar la biopiratería. 

Estrategias de conservación de germoplasma de nochebuena podría ser 

protección in situ para conservar las poblaciones en su sitio original  y permitir que 

continúen evolucionando en su estado natural. La conservación in situ podría ser 

también en jardínes botánicos con el objetivo de educar o para fomentar el 

turismo. Las poblaciones de Taxco se encuentran en condiciones lamentables, a 

pesar de que podrían ser un atractivo turístico por ser las poblaciones ancestrales 

y de importancia histórica. El Jardín Botánico de Taxco podría albergar in situ una 

muestra de la diversidad genética y morfológica de la nochebuena silvestre y de 

los cultivares mexicanos.  

También es necesario difundir y discutir con las personas con respecto al 

manejo de la nochebuena silvestre puesto que en algunas regiones de Guerrero y 

Oaxaca las inflorescencias de las nochebuenas silvestres se cortan para adonar 

altares. Nosotros hemos visto grandes cantidades de nochebuenas silvestres 

utilizadas en altares. Es necesario evaluar que importancia tiene esta actividad 

para la permanencia de las poblaciones silvestres y en caso de que afecte la 

continuidad de la población recomendar modular su uso. 

Algunos trabajos en mejoramiento, manejo y conservación del 

germoplasma mexicano de nochebuena se han comenzado a realizar pero falta 

mucho por hacer. Instituciones como la Universidad Autónoma de Chapingo, 

Universidad Autónoma del estado de Morelos y el Instituto Nacional de 

Investigaciones Forestales, Agrícolas y Pecuarias (INIFAP) cuentan con 

programas de mejoramiento de cultivares mexicanos de nochebuenas. Para estos 

grupos de trabajo la distribución de las poblaciones silvestres de nochebuena y las 
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diferencias genéticas dentro de las plantas silvestres son de gran importancia para 

sus objetivos de mejoramiento genético. También estas instituciones cuentan con 

proyectos para conservar ex situ de semillas y plantas de nochebuenas silvestres. 

Una vez que conocemos la distribución y estructura de la variación genética de las 

poblaciones silvestres de nochebuena los muestreos de dichas colecciones 

podrán ser orientados a la conservación de la mayor parte de la diversidad 

genética de la nochebuena silvestre. 

Presentamos en esta tesis datos de trabajo de campo de más de 10 años 

que fortalecerá las decisiones de próximos estudios o programas de manejo, 

mejoramiento y conservación de la nochebuena. Quedan muchas líneas de 

investigación por seguir como es la morfometría de plantas silvestres y cultivadas 

para describir los cambios que han adquirido los cultivares con respecto a las 

plantas silvestres. Conocer los mecanismos de polinización de la nochebuena que 

en conjunto con el análisis de la diversidad genética permitirán conocer la 

dinámica de los procesos evolutivos de las poblaciones silvestres de nochebuena. 

Influencia del manejo en la estructura genética de las poblaciones silvestres e 

indagar en las propiedades medicinales de la planta. 

El Distrito Federal juega un papel importante como reservorio de la 

diversidad genética de plantas silvestres y cultivadas de nochebuena y muy 

posiblemente de otras plantas. Es importante reconocer la pequeña pero 

importante función que podrían estar representando las ciudades como el Distrito 

Federal para la conservación in situ de la biodiversidad y que podrían ser la única 

opción para algunos organismos o variantes genéticas. 

Lograr inferir el centro de origen de un organismo domesticado dependerá 

de la evidencia utilizada y del organismo de estudio. No importa el número de tipos 
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de evidencias que se utilicen, lo que importa es que aporten información útil para 

identificar en dónde se domesticaron los organismos. Pero un número mayor de 

evidencias evaluadas para inferir un centro de origen podría permitir generar 

explicaciones más claras y precisas. Es posible que existan diferentes 

explicaciones igualmente válidas o que cambie la inferencia con nueva 

información. Es necesario estar consciente de esta conclusión por el impacto 

económico, político y social que surge al señalar a un lugar centro de origen.  

En futuros estudios sobre inferencia de centros de origen el uso de la 

genómica es una opción que puede permitir tener la completa información 

genética para conocer en detalle la historia de los organismos. Nuevos 

experimentos y aproximaciones bioinformáticas estarían dirigidos a reconocer los 

loci bajo selección y en dónde está involucrada la adaptación (Wrigt et al., 2005, 

Purugganan y Fuller, 2009; Morrell et al., 2012). También, el desarrollo de 

modelos demográficos pueden servir para identificar los loci que han perdido 

mayor diversidad por posibles cuellos de botella como resultado de la 

domesticación (Olsen y Gross, 2008; Morrell et al., 2012). Uno de los mayores 

objetivos es conocer la base genética de los fenotipos y tener un mayor control de 

los mismos (Purugganan y Fuller, 2009; Morrell et al., 2012). Además, existe la 

tendencia de que la secuenciación de genomas es cada vez más rápido y menos 

costoso (Purugganan y Fuller, 2009; Morell et al., 2012). En diferentes trabajos 

como el gusano de seda (Xia et al., 2009), el chocolate (Argout et al., 2011) y el 

pollo (Rubin et al., 2010) se utilizaron los genomas para inferir los centros de 

origen. Es la misma pregunta pero resuelta con miles o millones de sitios 

polimórficos de un solo núcleotido (single-nucleotide polymorphism, SNP) que 

pueden ser el resultado de la selección artificial lo que ayuda a describir el proceso 
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de domesticación, el origen de la adaptación, detectar los fenotipos con rasgos no 

adaptativos bajo condiciones de manejo (Morrell y Clegg, 2007; vonHoldt et al., 

2010). También, la genómica nos podría permitir contar con gran cantidad de 

información para acelerar el mejoramiento genético, para generar nuevos 

cultivares al optimizar el descubrimiento de nueva variación genética (Morrell y 

Clegg, 2007; Xia et al., 2009).  
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CONCLUSIONES 

• Inferir un centro de origen de organismos domesticados o cultivados 

recientes y no alimenticios amplía la comprensión del  proceso de 

domesticación, permite distinguir las relaciones de parentesco entre las 

poblaciones silvestres y organismos domesticados; y proporciona 

información útil para el manejo y conservación de la biodiversidad. 

• El uso de diversos tipos de evidencia integrados bajo el marco teórico 

de la ecología molecular puede delimitar con mayor claridad y presición 

la región geográfica de un centro de origen de organismos 

domesticados o cultivados. 

• Los cultivares comerciales de nochebuena a nivel mundial provienen del 

norte de Guerrero. 

• Las poblaciones silvestres más vulnerables y con mayor prioridad para 

su conservación son las poblaciones con un mayor impacto por las 

actividades humanas, con haplotipos únicos, con pocos individuos, que 

se encuentran fuera de áreas naturales protegidas, con haplotipos 

ancestrales y con características paticulares morfológicas o de ambiente 

en el cual crecen. 

• Euphorbia pulcherrima es una especie con alta diversidad genética y 

estructurada a lo largo de su distribución.  

• La diversidad genética en los cultivares es menor que en las 

poblaciones silvestres de nochebuena. 

• El Distrito Federal es reservorio de aproximadamente una quinta parte 

de la diversidad genética de Euphorbia pulcherrima. 
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• Identificamos diferentes líneas de investigación para el estudio de la 

nochebuena: estudios morfológicos con los cuales se podrían distinguir 

las plantas silvestres y cultivadas y describir un posible síndrome de 

domesticación de la nochebuena; impacto del manejo en las 

poblaciones silvestres; tipo de reproducción de la nochebuena, 

evolución clonal del cultivo, propiedades medicinales, tipificación de la 

especie. 
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