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RESUMEN 

Uno de los objetivos centrales la biología evolutiva es entender el origen y evolución de los 

patrones de especiación. Existe una gran cantidad de factores que moldean el proceso de especiación 

entre los que se encuentran el cambio climático, la geografía y la heterogeneidad ambiental, entre otros. 

Las especies-anillo se han propuesto como un buen modelo para estudiar los patrones de especiación, 

ya que ilustran dicho proceso mediante cambios graduales y proveen de un ejemplo de aislamiento 

reproductivo en la presencia de flujo génico.  

Uno de los sistemas biológicos propuestos que podría cumplir con las características es la 

especie-anillo Euphorbia tithymaloides. En un estudio previo se estableció que E. tithymaloides es una 

especie-anillo que se originó en México/Guatemala y se expandió hacia el Caribe mediante dos frentes 

geográficos. En este estudio, se evalúa si la evidencia morfológica, genética, ecológica y biogeográfica 

disponible para E. tithymaloides corresponde al modelo de una especie-anillo. Específicamente, este 

estudio se centra en: a) investigar los patrones morfológicos y genéticos de E. tithymaloides con 

respecto a su geografía,y b) explorar la posible influencia del clima en la estructura genética y espacial 

de E. tithymaloides. 

Los resultados tanto morfológicos como genéticos son consistentes con la hipótesis de que E. 

tithymaloides es una especie-anillo que expandió su área de distribución desde el continente hacia las 

islas del Caribe a partir de dos frentes geográficos. Se reporta una convergencia floral entre las 

poblaciones que se ubican al final de cada frente geográfico y que existe una clara diferenciación 

genética entre poblaciones de las Antillas Mayores, de las Antillas Menores y del Continente. Se 

sugiere que tanto las diferencias morfológicas como genéticas reportadas en E. tithymaloides están 

siendo promovidas principalmente por factores bióticos, dada la baja correlación con los factores 

climáticos. 

Este estudio evalúa si la evidencia morfológica, genética, ecológica y biogeográfica disponible 

para E. tithymaloides corresponde al modelo de una especie-anillo. Se documenta el patrón de 

convergencia de las características morfológicas del ciatio de E. tithymaloides y se identificaron tres 

grupos genéticos que corresponden a poblaciones de las Antillas Menores (LA), a poblaciones de las 

Antillas Mayores (GA) y a poblaciones del continente. Los resultados de los análisis de la influencia 

del clima sobre las características morfológicas y la estructura genética indican que las diferencias 

morfológicas y genéticas se deben a factores bióticos.  
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ABSTRACT 

One of the main objectives of evolutionary biology is to understand the origin and evolution of 

the speciation pattern. There is a great amount of factor that can shape the speciation process, among 

them, we can find climate change, geography and environmental heterogeneity. Ring species have been 

proposed as a great model for studying the speciation patterns because they illustrate the speciation 

process by showing gradual changes and they can be an example of reproductive isolation in presence 

of gene flow. 

Euphorbia tithymaloides has been proposed as one of the models that could meet with all the 

ring species characteristics. In a previous study, it was established that E. tithymaloides is a ring species 

that originated in México/Guatemala and expanded its range towards de the Caribbean by means of two 

geographic fronts. In this study, we evaluate if the available morphologic, genetic, ecologic and 

biogeographic evidence for E. tithymaloides conforms to the ring species model. Particularly, this study 

aims to: a) Investigate the morphological and genetic patterns of E. tithymaloides with regard to its 

geography, and b) explore the impact of climate on the genetic and spatial structure of E. tithymaloides.  

Morphological and genetic results are consistent with the hypothesis that E. tithymaloides is a 

ring species that expanded its range from the continent to the Caribbean islands by means of two 

geographic fronts. We show that there is floral convergence between the populations that are located at 

the end of each geographic front and that there is a clear genetic differentiation between the populations 

of the Greater Antilles, Lesser Antilles and the continent. We suggest that both, morphologic and 

genetic differences in E. tithyamloides are mainly due to biological factors. 

This study evaluates if the morphological, genetic, ecological and biogeographic evidence is 

available for E. tithymaloides conforms to the ring species model. We document that the morphological 

characteristics of the ciatia show a convergence pattern and that there are three genetic groups that 

correspond to the populations of the Lesser Antilles (LA), Greater Antilles (GA) and continent. The 

results of the climatic analysis show that morphologic and genetic differences are due to biotic factors.  
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INTRODUCCIÓN 

Uno de los principales objetivos de la biología evolutiva es entender el origen y evolución de 

los patrones de diversificación dentro de las especies (Cracraft & Prum, 1988; Qiao et al., 2018). 

Existen diversos factores que moldean el proceso de diversificación, entre los que se encuentran los 

cambios climáticos, la geografía (p.ej. latitud y altitud), la historia de la especie y la heterogeneidad 

ambiental (Harmon & Harrison, 2015; Hewitt, 2004; Qiao et al., 2018). Estos factores no son 

excluyentes entre sí y pueden ocurrir de manera simultánea y producir patrones evolutivos complejos 

(Qiao et al., 2018). 

Los complejos de especies cercanamente emparentadas proveen una oportunidad única para 

entender cómo los procesos de colonización, flujo génico y adaptación local dan origen a los eventos 

de diversificación. Un ejemplo de estos complejos son las especies-anillo que ilustran el proceso de 

diversificación mediante cambios graduales bajo un escenario particular de aislamiento reproductivo y 

flujo génico (Irwin et al. 2005; Irwin, Irwin, & Price, 2001; Kuchta & Wake, 2016; Monahan, Pereira, 

& Wake, 2012; Qiao et al., 2018).  

Las especies-anillo se definen como una cadena de poblaciones que se forma a partir de una 

población ancestral que expandió su área de distribución alrededor de una barrera geográfica o de una 

región ecológicamente no idónea mediante dos frentes de dispersión, de tal forma que, cuando éstos se 

reencuentran existen barreras al libre flujo de genes entre sus poblaciones; es decir, se comportan como 

especies distintas (de Brito Martins & de Aguiar, 2016; Fuchs et al., 2015; Irwin et al., 2001).  

Para que una especie pueda ser considerada como especie-anillo debe cumplir con tres 

características: 1) que tenga una distribución circular originada por la expansión de su área de 

distribución a través de dos frentes geográficos; 2) que las formas terminales coexistan, conservando 

las interacciones de dos especies que se encuentran en simpatría y 3) que las dos poblaciones 

terminales permanezcan conectadas por una cadena de poblaciones que permita la existencia de flujo 

génico entre ellas, de tal forma que se mantienen las interacciones entre las poblaciones a lo largo de la 

distribución de la especie (Cacho & Baum, 2012; Irwin et al., 2001; Kuchta & Wake, 2016) (Figura 1).  

Mayr (1963) se refirió a estos sistemas como la “demostración perfecta de la especiación”, ya 

que permiten estudiar aspectos clave sobre la divergencia de las especies. Entre otros aspectos, hacen 

posible rastrear la historia de la formación de las especies en el espacio a través de la variación 

geográfica que conecta formas aisladas reproductivamente. Estos sistemas son importantes para la 
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biología evolutiva porque permiten evaluar si la diferenciación geográfica a nivel de especie puede 

ocurrir en presencia de flujo génico (Irwin et al., 2001). 

En 2001, Irwin et al. realizaron una revisión de las especies que se han propuesto como 

especies-anillo, partiendo de las 18 especies mencionadas por Mayr (1963). En dicho estudio, Irwin et 

al. (2001) reconocen que la mayoría de las especies propuestas cumplen con la siguiente condición: 

coexistencia de dos poblaciones cercanamente emparentadas pero que presentan formas distintas 

(formas terminales de la especie-anillo). Sin embargo, en la mayoría de los casos, carecen de áreas de 

distribución continuas, lo que interrumpe el flujo génico entre las poblaciones. Por ello, hasta el 2012 

únicamente se reconocían dos especies que cumplían con las características de una especie-anillo: la 

salamandra (Ensantina eschscholtzii), en las montañas que rodean el Valle Central de California y el 

mosquitero verdoso (Phylloscopus trochiloides), en la Plataforma Tibetana (Irwin, et al. 2001; Cacho 

& Baum 2012). Sin embargo, E. tithymaloides se ha propuesto como una especie-anillo, ya que podría 

cumplir con las características antes descritas. 

Uno de los modelos propuestos que podría cumplir con las características de especie-anillo es 

Euphorbia tithymaloides (Cacho & Baum, 2012). Esta especie es la más variable y de mayor 

distribución del clado Pedilanthus de Euphorbia (Cacho  et al., 2010). Su distribución incluye México, 

Florida, Centroamérica, el norte de Sudamérica y la mayoría de las islas del Caribe. Dentro de esta 

especie se reconocen ocho subespecies con base en su distribución geográfica y diferencias entre 

caracteres vegetativos y de reproducción (Cacho & Baum, 2012; Dressler, 1957), pero éstas son sutiles 

y hay intergradación entre ellas. Previo al estudio de Cacho y Baum (2012), únicamente se había 

propuesto una especie de plantas como especie-anillo, Acacia karoo, que rodea al Macizo Central de 

Sudáfrica. 

Cacho y Baum (2012) realizaron un estudio filogenético para 42 poblaciones utilizando dos 

regiones nucleares (una región basada en el gen de Solanum SGN-U43200 y un locus del gen G3PDH). 

En ese estudio, los autores establecieron que E. tithymaloides es una especie-anillo que se originó en 

México/Guatemala y se expandió hacia el Caribe mediante dos frentes geográficos: 1) el frente de las 

Antillas Menores (LA, por sus siglas en inglés), formado por las subespecies E. tithymaloides L. ssp. 

tithymaloides, E. tithymaloides L. ssp. padifolia y E. tithymaloides L. ssp. parasitica) y 2) el frente de 

las Antillas Mayores (GA, por sus siglas en inglés), formado por las subespecies E. tithymaloides L. 

ssp. tithymaloides, E. tithymaloides L. ssp. smallii, E. tithymaloides L. ssp. jamaicensis, E. 

tithymaloides L. ssp. bahamensis y E. tithymaloides L. ssp. angustifolia. El punto de reencuentro de 
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estos dos frentes es en las Islas Vírgenes, específicamente en la Isla de St. Croix, donde coexisten las 

subespecies E. tithymaloides L. ssp. padifolia y E. tithymaloides L. ssp. angustifolia (Figura 1).  

Cacho y Baum (2012) reportan que el Pasaje de Anegada, caracterizado por una gran distancia 

entre islas (>15 km) y corrientes de fuertes a moderadas, ha funcionado como una barrera al flujo 

génico. Sin embargo, en su análisis filogenético se encontraron alelos provenientes de ejemplares del 

Frente de las Antillas Mayores en un clado conformado por ejemplares de las Antillas Menores en al 

menos una población (Vieques), los cuales sugieren la ocurrencia de introgresión. 

 

Figura 1. Distribución de Euphorbia tithymaloides. GA = Frente de las Antillas Mayores, LA = Frente 

de las Antillas Menores, Mainland = Continente. Las subespecies mostradas en la imagen son las 

siguientes: 1) E. tithymaloides L. ssp. tithymaloides, 2) E. tithymaloides L. ssp. jamaicensis, 3) E. 

tithymaloides L. ssp. angustifolia, 4-6) E. tithymaloides L. ssp. tithymaloides, y 7) E. tithymaloides L. 

ssp. padifolia. Imagen adaptada de Cacho et al. 2019. 

 

 

  



6 

 

OBJETIVOS 

General 

El objetivo del presente estudio es evaluar si la evidencia morfológica, genética, ecológica y 

biogeográfica disponible para E. tithymaloides corresponde al modelo de una especie-anillo. 

 

Particulares 

- Investigar posibles patrones de variación genética y morfológica de E. tithymaloides con 

respecto a su geografía. 

- Explorar la influencia del clima en la distribución espacial de la variación genética de E. 

tithymaloides. 

 

ANTECEDENTES 

Los procesos que conducen la divergencia de linajes, la diversificación y la construcción de la 

biodiversidad son diversos e incluyen factores geográficos, históricos y ambientales que favorecen el 

aislamiento e interrumpen el flujo génico entre poblaciones (Rissler & Apodaca, 2007). El flujo génico 

es el factor responsable de la cohesión genética entre las poblaciones, es decir, impide que éstas se 

diferencien a través de adaptaciones locales o por deriva génica (Morjan & Rieseberg, 2004; Petit & 

Excoffier, 2009). El flujo génico entre poblaciones disminuye la divergencia y su impacto en la 

diferenciación de poblaciones depende de si la divergencia entre poblaciones se atribuye a adaptación 

local, deriva génica o la fijación inicial de mutaciones ventajosas a lo largo de la distribución de la 

especie (Irwin et al. 2008). 

Además del flujo génico, existen otras tres fuerzas evolutivas: la deriva génica, que consiste en 

un cambio al azar en las proporciones de los alelos en una población; la mutación, que es la que genera 

toda la variación genética y la selección natural, que menciona que los individuos que tienen alelos más 

ventajosos, dejan más hijos y estos alelos incrementan su proporción en las pozas génicas, en caso 

contrario, los alelos son removidos rápidamente. Estas fuerzas no son mutuamente excluyentes y 

pueden encontrarse en un balance, por ejemplo, si encontramos alelos con diferentes proporciones entre 

poblaciones, puede deberse a un balance entre deriva génica y flujo génico; a mayor deriva génica, las 

frecuencias alélicas entre las poblaciones serán más diferentes, mientras que entre más alto sea el flujo 

génico, éstas serán más parecidas (Eguiarte et al. 2013). 
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Dentro de los factores ambientales que favorecen el aislamiento e interrumpen el flujo génico 

entre poblaciones se encuentra el clima, que juega un papel importante en la diversificación, ya sea por 

conservadurismo de nicho o por divergencia de nichos (Dai et al., 2015; Hua & Wiens, 2013; Jezkova 

& Wiens, 2018; Soberón, 2007). El clima puede ocasionar la fragmentación de las áreas de distribución 

ocasionando una especiación alopátrica (a través del conservadurismo de nicho) o una divergencia 

parapátrica de las poblaciones a los largo de los gradientes climáticos (a través de la divergencia de 

nichos) (Jezkova & Wiens, 2018).  

El primer mecanismo plantea que diferencias en el clima a lo largo del área de distribución 

pueden funcionar como una barrera a la dispersión entre las poblaciones alopátridas (Hua & Wiens, 

2013; Jezkova & Wiens, 2018). Bajo este escenario, las especies en cada lado de la barrera no pueden 

adaptarse a las condiciones climáticas de ésta, ya que mantienen tolerancias climáticas similares a lo 

largo del tiempo. Una vez que ha ocurrido el aislamiento geográfico debido al conservadurismo de 

nicho, estas poblaciones alopátridas pueden presentar aislamiento reproductivo a través de varios 

mecanismos, entre los que se encuentran los efectos pleiotrópicos como resultado de la divergencia de 

caracteres ni relacionados con el clima; adaptaciones divergentes a condiciones ambientales similares y 

las interacciones epistáticas entre genes cuya fijación en poblaciones diferentes no requiere de la 

divergencia del nicho ecológico (Hua & Wiens, 2013). 

El segundo mecanismo menciona que cuando las poblaciones de una especie ocurren en hábitats 

diferentes, las condiciones climáticas diferentes en las que viven pueden imponer una selección 

divergente que a su vez provoque que haya aislamiento reproductivo, tal como se ha propuesto en las 

hipótesis de especiación ecológica o especiación en gradiente (Hua & Wiens, 2013; Jezkova & Wiens, 

2018). Bajo este mecanismo, la divergencia de nicho climático es necesaria para que las poblaciones 

puedan vivir en distintos hábitats (Hua & Wiens, 2013).  

La identificación de especies hace que surjan un gran número de preguntas e hipótesis, por 

ejemplo: ¿las poblaciones están aisladas reproductivamente? ¿Son ecológicamente intercambiables? 

¿Con qué frecuencia ocurre la migración si es que existe? ¿Ocurre introgresión cuando las poblaciones 

entran en contacto? A pesar de la complejidad de estas preguntas, al identificar las especies la mayoría 

de las veces se carece de un modelo que permita contestarlas todas (Bond & Stockman, 2008). Las 

especies-anillo conservan las interacciones típicas entre las poblaciones a lo largo de toda la 

distribución de la especie. Éstas fueron reconocidas por Mayr (1942) como “la demostración perfecta 

de la especiación” y se ha propuesto que estos modelos proveen la información necesaria para rastrear 
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la historia de la formación de las especies en el espacio a través de la variación geográfica que conecta 

a las formas aisladas reproductivamente (Irwin et al., 2001). 

La formación de una especie-anillo incluye eventos de colonización que resultan en la 

expansión del área de distribución de la especie (Figura 2). Durante esta expansión, los individuos que 

se encuentran más cerca de los frentes experimentan menores densidades y contribuyen de manera 

desproporcionada a las siguientes generaciones. Como consecuencia de esto, se espera una gran 

diferenciación entre las dos poblaciones terminales (de Brito Martins & de Aguiar, 2016; Irwin et al. 

2001; Monahan et al. 2012), dada por un aislamiento por distancia y no por eventos de alopatría 

(Joseph et al., 2008). Esto provee de un modelo único para rastrear, a lo largo de la distribución 

geográfica, la variación genética entre las distintas poblaciones, desde la ancestral hasta las dos formas 

más divergentes. 

 

Figura 2. Modelo de formación de una especie anillo. A partir de una población ancestral se inicia la 

expansión del área de distribución por medio de dos frentes geográficos que rodean una barrera 

geográfica. 
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Las características ambientales tienen un papel importante en la definición de los límites entre 

las especies (Wiens, 2004) y en la estructuración genética de las poblaciones que comprenden el área 

de distribución de la especie (de Brito Martins & de Aguiar, 2016). Las especies-anillo descritas 

cuentan con un área de distribución muy amplia (Alcaide et al., 2014; Cacho & Baum, 2012), por lo 

que es posible que las distintas poblaciones de una misma especie se encuentren en ambientes 

diferentes. Las poblaciones intermedias entre la población ancestral y las formas terminales de la 

distribución en anillo permiten identificar qué condiciones ambientales han influenciado en la 

distribución de la especie y que, posiblemente, han tenido un impacto en el cambio gradual de la 

estructuración genética de las poblaciones (Qiao et al., 2018).  

La diversidad genética en ocasiones está correlacionada con las capacidades de adaptación y 

éxito reproductivo de las especies, por lo que el establecimiento de nuevas poblaciones de una especie 

depende de su grado de adaptación a las condiciones ambientales locales. Por ello, entender de qué 

manera los procesos espacio-ambientales determinan la estructura genética de una población es 

importante para comprender cómo han cambiado las áreas de distribución de las especies (Rosche et 

al., 2018). Las diferencias ambientales también afectan la germinación y el reclutamiento de semillas 

que, a su vez, afectan la diferenciación genética entre las poblaciones de plantas, en ocasiones debido a 

procesos aleatorios como el efecto fundador o la deriva génica. Por lo tanto, la estructura genética de 

cualquier especie de planta refleja su interacción con el ambiente (Hamasha et al., 2013). 

 

METODOLOGÍA 

El desarrollo de la presente investigación se llevó a cabo con dos enfoques principales. El 

primero consistió en explorar la variación genética y morfológica de Euphorbia tithymaloides en el 

paisaje, con el objetivo de identificar patrones geográficos en dicha variación. El segundo, se centró en 

evaluar la influencia del clima en la estructura genética de E. tithymaloides. 

 

Área de estudio 

El Caribe es la región Neotropical más antigua (Santiago-Valentin & Olmstead, 2004). Esta 

región es considerada como una unidad fitogeográfica distinta dentro de los trópicos debido a su gran 

diversidad de plantas. La flora de plantas vasculares de esta región consta de ~12,000 especies 

incluyendo a las que se encuentran en la parte norte de Florida. Cerca del 50% de las especies de esta 
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región son endémicas por lo que se le ha considerado como un hotspot a nivel mundial (Santiago-

Valentin & Olmstead, 2004). 

La placa del Caribe es una porción de la placa del Pacífico que incluye a las Antillas Mayores y 

Menores y que se originó durante el Jurásico-Cretácico (200 – 150 Mya). Las Antillas Mayores 

surgieron durante el Cretácico temprano (110 - 130 Mya) como un arco volcánico de islas que se formó 

debido a la subducción de la Placa de Norteamérica bajo la Placa del Caribe durante su desplazamiento 

hacia el este (Hedges, 2006; Hedges, Hass, & Maxson, 1992; Nieto-Blázquez, Antonelli, & Roncal, 

2017; Santiago-Valentin & Olmstead, 2004). Posteriormente, este movimiento ocasionó la colisión 

entre el arco de las Antillas Mayores con la Plataforma de Las Bahamas deteniendo la subducción en 

esta zona y creando una falla que fijó a Cuba, Española y Puerto Rico a la Placa de Norteamérica. 

Hacia el este, la subducción continuó formando un arco de islas que actualmente constituye a las 

Antillas Menores (Hedges, 2006) (Figura 3). Se estima que desde el Oligoceno-Mioceno temprano (20 

– 30 m Mya) las islas del Caribe ya se encontraban en la disposición que presentan actualmente. En 

cuanto a la disposición actual del Continente Americano uno de los eventos geológicos más 

importantes es la formación del Istmo de Panamá que ocurrió hace 3 Mya (O’Dea et al., 2016). 

Los patrones de circulación marina y los eventos geológicos han tenido una influencia 

importante en la distribución de especies en el Caribe. Fluctuaciones en los niveles del mar, 

relacionadas con las oscilaciones climáticas del Cuaternario cambiaron la geografía y ecología de la 

región. Las corrientes marinas existentes en el Caribe se caracterizan por tres sistemas principales: la 

corriente del Caribe, la corriente de las Antillas y el remolino que va de Panamá a Costa Rica (Jossart 

et al., 2017). 
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Figura 3. Geología del Caribe. A) Antillas Mayores surgen durante el Cretácico temprano como un arco 

volcánico de islas que se formó debido a la subducción de la Placa de Norteamérica bajo la Placa del Caribe. B) 

Colisión entre el arco de las Antillas Mayores con la Plataforma de las Bahamas (Imagen modificada de 

(Schneider et al., 2004). 

 

La región del Caribe, incluyendo a las Antillas Mayores y a las Antillas Menores, es 

considerada como un hotspot de biodiversidad que contiene cerca de 13,000 especies de plantas con 

semilla, de las cuales el 72% son endémicas (Cano et al., 2018; Hortelano-Moncada, Cervantes, & 

Trejo-Ortíz, 2009; Nieto-Blázquez et al., 2017). Estudios comparativos enfocados en plantas del Caribe 

reportan que han existido varios intercambios bióticos entre las islas, entre las islas y Sudamérica y 

Norteamérica así como diversificaciones locales (Cano et al., 2018; Santiago-Valentin & Olmstead, 

2004). A pesar de que se han propuesto varios modelos geológicos para explicar el intercambio biótico 

entre las áreas continentales y las islas del Caribe (p. ej. las Proto-Antillas que comunicaban a 

Norteamérica y Sudamérica durante el Cretácico tardío, GAARlandia (del inglés Greater Antilles-Aves 

Ridge) que conectaba a las Antillas con Sudamérica durante el Oligoceno y la formación del Istmo de 

Panamá en el Mioceno) ((Cano et al., 2018) y referencias en él), existen varios estudios que postulan 

que la dispersión por agua tiene un papel importante en la historia biogeográfica de los linajes de 

plantas en el Caribe (Cano et al., 2018; Nieto-Blázquez et al., 2017). 

 

Especie de estudio 

Euphorbia tithymaloides L. es la especie más variable y de distribución más amplia del clado 

Pedilanthus. Su distribución incluye México, Florida, Centroamérica, el norte de Sudamérica y la 

mayoría de las islas del Caribe. Dentro de esta especie, con base en la distribución y diferencias entre 
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caracteres vegetativos y reproductivos, se han reconocido ocho subespecies (Cacho & Baum, 2012; 

Dressler, 1957)(Cacho & Baum, 2012; Dressler, 1957): E. tithymaloides subsp. tithymaloides, E. 

tithymaloides subsp. smallii, E. tithymaloides subsp. bahamensis, E. tithymaloides subsp. parasitica, E. 

tithymaloides subsp. angustifolia, E. tithymaloides subsp. padifolia, E. tithymaloides subsp. 

jamaicensis y E. tithymaloides subsp. retusa (Dressler, 1957). Sin embargo, estas diferencias son 

sutiles y hay intergradación morfológica entre ellas. Es posible que E. tithymaloides subsp. retusa sea 

un escape de cultivos y E. tithymaloides subsp. smallii posiblemente se encuentra extinta (com. pers. 

Ivalú Cacho).  

Euphorbia. tithymaloides tiene una semilla ovoide moderadamente grande (3-5 mm) y sin 

ninguna característica importante de dispersión más que la dehiscencia de la cápsula que puede, a lo 

mucho, arrojar la semilla de dos a tres metros de distancia. La colonización de esta especie hacia las 

Antillas quizás puede ser explicada por la dispersión de partes de la planta durante las tormentas. Los 

tallos probablemente pueden sobrevivir tiempos cortos en agua salada y, al llegar a costa, pueden 

establecerse incluso cuando hay condiciones poco favorables (Dressler, 1957). 

 

Datos moleculares  

Se utilizaron los datos moleculares generados por Cacho y Baum (2012), los cuales incluyeron 

dos regiones nucleares: la primera basada en el gen SGN-U342009 (Solanum Gene Network Unigene), 

que está asociado a la familia de proteínas fosfoglicerato mutasa que contiene dominios Interpro y tiene 

un papel importante en el movimiento estomático, crecimiento vegetativo y producción de polen en 

Arabidopsis thaliana (Zhao et al. 2011). 

La segunda región, G3PDH, se ubica en el locus GAPC-2 del gen gliceraldehído-3-fosfato 

deshidrogenasa subunidad C. Funciona en la formación de enlaces iónicos de cobre y zinc y en la 

actividad del gliceraldehído-3-fosfato deshidrogenasa. Está involucrada en la respuesta al estrés 

oxidativo, en la respuesta a los iones de cadmio, en la gluconogenésis, en la respuesta de defensa a las 

bacterias y en la glicólisis. Se encuentra en la el citosol, la mitocondria, la membrana plasmática y en la 

membrana celular.  

 

Patrones genéticos y morfológicos de E. tithymaloides con respecto a su geografía. 

Para evaluar patrones genéticos y morfológicos en E. tithymaloides se analizaron las secuencias 

genéticas disponibles, publicadas por Cacho y Baum (2012), y que corresponden a dos marcadores, 
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G3PDH y SGN-U34200. Se visualizó la variación genética utilizando análisis de componentes 

principales (PCA) y para evaluar la hipótesis de la especie anillo se implementaron pruebas de Mantel 

y modelos que toman en cuenta la autocorrelación espacial en la variación genética (Moran Eigen 

Value Maps). Para evaluar patrones geográficos en la variación morfológica de E. tithymaloides, se 

realizaron medidas del ciatio y las hojas, y se evaluaron usando modelos lineares y el Pasaje de 

Anegada como referencia geográfica. Mayor detalle sobre estos análisis y modelos se presenta en el 

Anexo 1. 

 

Estructura genética 

Para llevar a cabo los análisis de estructura genética se utilizaron las secuencias disponibles en 

GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) de la región nuclear SGN-U34200 para 160 secuencias con 

una longitud de 855 pares de bases para 118 individuos correspondientes a 35 poblaciones y las 127 

secuencias de la región nuclear G3PDH de 719 pares de bases, pertenecientes a 114 individuos de 32 

poblaciones (Cacho & Baum 2012). Las diferencias que existen entre el número de individuos y de 

secuencias se deben a que algunos individuos son homocigotos y otros son heterocigotos (ver Anexo 

2). Por ello, las secuencias se utilizaron como haploides. 

A partir de las secuencias de los loci SGN- U34200 y G3PDH, se construyeron las matrices de 

haplotipos en GenAlex v.6.5 (Peakall & Smouse, 2017) con las opciones Distance based, Genetic y 

Haploid para inferir la estructura poblacional a partir de éstas. Se construyeron tres matrices: una para 

cada uno de los loci y una con los loci concatenados; para ésta última se consideraron únicamente 

aquellos individuos con información para ambos genes (Anexo 3). Se llevó a cabo un análisis de 

agrupamiento de poblaciones en STRUCTURE v2.3.4 (Pritchard, Wen, & Falush, 2010) para cada uno 

de los genes de manera individual y para la matriz concatenada. Este programa utiliza un modelo de 

agrupamiento Bayesiano donde se puede asumir de 1 a K poblaciones y las caracteriza con base en el 

conjunto de frecuencias alélicas de cada locus (Pritchard et al., 2010). Para cada una de las matrices se 

llevó acabo el análisis bajo el modelo con admixia, el cual asume la ocurrencia de ancestría mixta 

(Pritchard, Wen, y Falush 2010). Esto se modela asumiendo que un individuo i hereda una fracción de 

su genoma de sus ancestros provenientes de K poblaciones. El resultado considera el promedio de los 

estimados posteriores de estas proporciones. Es un modelo flexible para lidiar con las complejidades de 

poblaciones reales y permite lidiar con zonas híbridas (Pritchard, Wen, & Falush, 2010). Los 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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parámetros utilizados para llevar a cabo los cuatro análisis fueron: 10,000 generaciones de burnin, 

100,000 generaciones de MCMC y 15 réplicas cada una para cada valor de K desde 2 hasta 20.  

Los resultados de STRUCTURE fueron resumidos en StructureHarvester 

(http://taylor0.biology.ucla.edu/STRUCTUREHarvester/ (Earl & VonHoldt, 2012) para inferir el valor 

de K más probable. Los datos fueron procesados en CLUMPP (Jakobsson & Rosenberg, 2007) que 

permite comparar y alinear los resultados obtenidos para cada K. Finalmente, los resultados fueron 

proyectados en mapas elaborados en QGIS 3.8.3-Zanzibar. 

Los estadísticos de diversidad genética, poblacional y molecular se obtuvieron considerando las 

siguientes agrupaciones de individuos o escenarios (Anexos 3, 4 y 5):  

1) Escenario geográfico: los individuos se asignaron al frente de las Antillas Mayores (GA, por 

sus siglas en inglés), Antillas Menores (LA, por sus siglas en inglés) o Continente. 

2) Escenario isla vs. continente: los análisis se hicieron comparando el grupo de los individuos 

que se encuentran en alguna isla contra el grupo de los individuos que se ubican en 

continente. 

3) Escenario filogenético: para este escenario, se consideró la propuesta de asignación de 

alelos Cacho y Baum (2012), la cual contempla la inclusión de los siguientes grupos: 

Antillas Mayores, Antillas Menores y Continente. 

4) Grupos resultantes en STRUCTURE. 

Para cada escenario, se estimaron los siguientes índices de diversidad: número de haplotipos 

(h), diversidad haplotídica (Hd) y diversidad nucleotídica (π) y número promedio de diferencias 

pareadas de nucleótidos dentro de la población (K). Como parámetros de estructura genética se 

estimaron FST (Weir & Cockerham, 1984) y GST. Adicionalmente, se estimó el número promedio de 

diferencias nucleotídicas (Kxy), la substitución de nucleótidos por sitio (Dxy), y la substitución 

nucleotídica por sitio (Da) entre poblaciones. Todos estos índices se estimaron utilizando el software 

DnaSP v6 (Librado & Rozas, 2009) con una prueba de 10,000 permutaciones.  

Finalmente, para cada matriz (SGN-U34200, G3PDH y concatenada) y bajo cada escenario 

(geográfico, isla vs. continente, filogenético y STRUCTURE) se realizó un análisis de varianza 

molecular (AMOVA) para evaluar la diferenciación entre poblaciones. Dichos análisis se llevaron a 

cabo en GenAlex v.6.5 (Peakall & Smouse, 2017), que permite estimar la diferenciación genética entre 

http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester/
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poblaciones (PhiPT, análogo de Fst). La significancia estadística de las AMOVA se determinó para cada 

una de las matrices y bajo cada uno de los escenarios propuestos con 999 permutaciones.  

 

Influencia del clima 

Un método muy utilizado para identificar los factores climáticos que determinan la distribución 

de una especie y su papel en la especiación es la caracterización del espacio ecológico de las especies 

(Jezkova & Wiens, 2018; Rissler & Apodaca, 2007; Soberón, 2007). Una aproximación adecuada es 

caracterizar el espacio climático, se puede lograr mediante análisis de componentes principales (PCA, 

por sus siglas en inglés) (Moreno-Letelier, Ortíz-Medrano, & Piñero, 2013), ya que permite condensar 

la información de un fenómeno multivariado en sus características principales y más representativas al 

proyectar la información en una presentación bidimensional. Los dos ejes creados son independientes y 

aunque reducen el número de dimensiones, es decir, la complejidad de los datos originales, también 

mantienen bastante de la relación original entre las variables (información o varianza explicada) 

(Janekovi & Novak, 2012). 

El análisis de componentes principales (PCA, por sus siglas en inglés) es uno de los métodos 

estadísticos que se ha propuesto para resolver o reducir la autocorrelación. La ventaja del PCA es que 

es una teoría exacta sobre las distribuciones estimadas, esto es que tanto el error de la regresión como 

los estimados cuentan con una distribución normal y los componentes principales (PC por sus siglas en 

inglés) son herramientas útiles para detectar y cuantificar relaciones mutuas entre variables. Otra 

propiedad importante de los PC es que son independientes uno del otro (i.e. son ortogonales) (Cruz-

Cárdenas et al., 2014). 

Con la intención de identificar aquellas variables climáticas que tengan mayor influencia en la 

estructura genética de E. tithymaloides, se realizó un PCA utilizando los valores climáticos que se 

extrajeron de las variables climáticas de Worldclim v1.4 (Hijmans et al., 2005); www.worldclim.org, 

descargadas el 6 de noviembre del 2017) a una escala de 30’’ (resolución de ~1km2 en el Ecuador) y 

utilizando los registros de las poblaciones que tienen datos genéticos (Cacho & Baum 2012). 

Se caracterizó el espacio climático para las poblaciones de Euphorbia tithymaloides para los dos 

genes de los que se tiene información. Se utilizó la plataforma estadística R v.3.4.4 (R Core team, 

2015) para llevar a cabo los siguientes análisis. Primero, de las 19 variables climáticas de Worldlcim, se 

extrajeron los valores climáticos que corresponden a las diferentes localidades de donde se tienen 

individuos con información genética. Esto se llevó a cabo con la función “extract” del paquete raster 

http://www.worldclim.org/
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(Hijmans & van Etten, 2010). Posteriormente, se realizó un análisis de correlación (función “cor”) 

entre los valores climáticos y con la intención de disminuir la multicolinearidad espacial, se eliminaron 

las variables con un coeficiente de correlación de Pearson >0.8 o menor a -0.8 (ver resultados). 

Finalmente, se llevó a cabo un PCA tanto para el gen SGN-U34200 como para el locus del gen G3PDH 

de los valores climáticos extraídos de cada registro utilizando la función “prcomp” y se elaboraron las 

gráficas de los PCA con la función “ggbiplot” del paquete “ggplot”.  

 

RESULTADOS 

Patrones de variación genética y morfológica de E. tithymaloides con respecto a su geografía. 

La variación genética en E. tithymaloides en el Caribe fueron más consistentes con un modelo 

que implica una expansión del área de distribución por medio de dos frentes geográficos que con el 

modelo de aislamiento por distancia. Esto sugiere que la hipótesis que mejor explica estos datos es la 

que establece que E. tithymaloides colonizó el Caribe a través de dos frentes geográficos, uno a través 

de las Antillas Mayores y otro que se dispersó hacia el norte de Sudamérica y luego hacia las Antillas 

Menores. Este escenario es congruente con la hipótesis de especie-anillo. 

La morfología floral de E. ittihymaloides parece haber cambiado a lo largo de ambos frentes 

geográficos. Los cambios ocurridos en cada uno de los frentes muestran un patrón que consiste en 

inflorescencias más cortas y compactas en las poblaciones de las Antillas comparadas con la forma más 

alargada de lo ciatios de las poblaciones que se ubican en el continente. En un contexto evolutivo, este 

patrón de variación sugiere una convergencia evolutiva hacia ciatios relativamente más cortos en 

poblaciones de las Antillas. Mayor detalle sobre estos resultados se presenta en el Anexo 1. 

 

Influencia del clima en la distribución espacial de la variación genética de E. tithymaloides. 

Datos moleculares 

Considerando ambos marcadores moleculares, la región nuclear SGN-U34200 cuenta con 160 

alelos únicos con una longitud de 855bp correspondientes a 118 individuos provenientes de 35 

poblaciones y 127 alelos de la región nuclear G3PDH de 719bp de longitud pertenecientes a 114 

individuos de 32 poblaciones (Cacho & Baum 2012). La diferencia entre el número total de alelos 

únicos y la cantidad de individuos en la muestra radica en que cada una de las secuencias representa un 

alelo en la población, donde los individuos heterócigos presentaron dos diferentes alelos (Cacho & 
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Baum, 2012). En cuanto a la matriz concatenada, ésta cuenta con 194 alelos únicos con una longitud de 

1,574bp correspondientes a 97 individuos provenientes de 27 poblaciones. 

Entre los 160 alelos del gen SGN-U34200 se encontraron 41 haplotipos, 61 sitios variables de 

los cuales 35 resultaron parsimoniosamente informativos. La diversidad haplotídica (Hd) para los 160 

alelos del gen SGN-U34200 fue de 0.922 +/- 0.010 desviación estándar (SD). El número promedio de 

las diferencias nucleotídicas (k) fue de 6.446 y la diversidad nucleotídica (π) fue de 0.00863. 

En cuanto a los resultados de los estadísticos genéticos, para el gen SGN-U34200 se encontró 

que bajo todos los escenarios evaluados, el frente que mayor diversidad haplotídica presenta es el del 

continente (geográfico Hd=0.91056, isla vs. continente Hd=0.90793, filogenético Hd=0.92333 y 

STRUCTURE Hd=0.85819) (Tabla 1). En contraste, el frente con menor diversidad haplotídica en 

todos los escenarios fue el frente LA (geográfico Hd=0.59544, isla vs. continente Hd=0.83175, 

filogenético Hd=0.0.82013 y STRUCTURE Hd=0.74146).  

La diversidad nucleotídica fue mayor para el frente del continente en el escenario geográfico (π 

= 0.00790) y STRUCTURE (π =0.00477), para el escenario isla vs. continente la mayor diversidad 

nucelotídica se registró en el frente de isla (π = 0.00837) y para el escenario filogenético la diversidad 

nucelotídica fue mayor para el frente LA (π =0.00866). Los valores más bajos de este parámetro se 

encontraron en el frente GA para el escenario geográfico (π =0.00185), filogenético (π =0.00343) y 

STRCTURE (π = 0.00133) y para el frente continente en el escenario isla vs. continente (π =0.0070). 

 

Tabla 1. Estadísticos genéticos para el locus SGN-U34200 y los distintos escenarios evaluados. 

Escenario Frente Número de secuencias Haplotipos 
Diversidad haplotídica 

(Hd) 
k π 

Geográfico 

GA 63 11 0.75627 1.38146 0.00185 

LA 27 6 0.59544 3.42450 0.00458 

Continente 70 31 0.91056 5.90062 0.00790 

Isla vs. continente 
Isla 91 15 0.83175 6.25006 0.00837 

Continente 69 30 0.90793 5.75320 0.00770 

Filogenético 

GA 79 17 0.83999 2.56475 0.00343 

LA 56 15 0.82013 6.46948 0.00866 

Continente 25 14 0.92333 6.46948 0.00688 

STRUCTURE 

k1 41 10 0.74146 2.97073 0.00398 

k2 60 25 0.85819 3.56441 0.00477 

k3 59 6 0.69141 0.99240 0.00133 

 

En el caso de los estadísticos de diferenciación basados en las diferencias nucleotídicas entre 

poblaciones (Kxy), el número promedio de substituciones nucleotídicas entre poblaciones (Dxy) y en 
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los estadísticos de distancia genética pareada FST y el análogo GST (Tabla 2), los valores mayores de 

diferencias nucleotídicas entre poblaciones (Kxy) se encontraron entre el frente GA y el frente LA para 

el escenario geográfico (Kxy =12.2058), para el escenario filogenético (Kxy=9.13065) y para el 

escenario STRUCTURE (Kxy = 12.44026). Por lo contrario, los valores menores de diferencias 

nucelotídicas se encontraron entre el frente Continente y el frente GA para el escenario geográfico (Kxy 

= 5.57256), para el escenario filogenético (Kxy = 5.01671) y el escenario STRUCTURE (Kxy = 

3.93079). 

 

Tabla 2. Diferencias nucleotídicas (Kxy), número promedio de substituciones nucleotídicas entre poblaciones 

(Dxy), distancia genética pareada (FST) y valor de GST. 

Escenario Población 1 Población 2 Kxy Dxy FST GST 

Geográfico 

Continente GA 5.57256 0.00746 0.34661 0.08542 

Continente LA 9.79153 0.01311 0.52382 0.09716 

GA LA 12.2058 0.01634 0.80313 0.14935 

Isla vs. continente Continente Isla 6.83262 0.00915 0.12162 0.06209 

Filogenético 

GA LA 9.13065 0.01222 0.50528 0.07938 

GA Continente 5.01671 0.00672 0.23242 0.04638 

LA Continente 8.77500 0.01175 0.33868 0.03836 

STRUCTURE 

k1 k2 11.19594 0.01499 0.70815 0.10669 

k1 k3 12.44026 0.01665 0.84071 0.16180 

k2 k3 3.93079 0.00526 0.42037 0.12678 

 

El mayor número promedio de sustituciones nucleotídicas por sitio entre las poblaciones (Dxy) 

para el gen SGN-U34200 para todos los escenarios se encuentra al comparar el frente GA con LA 

(geográfico Dxy = 0.01634, filogenético Dxy = 0.01222 y STRUCTURE Dxy =0.01665). En cuanto a 

los valores más bajos, estos se reportan para todos los escenarios al comparar el frente del continente y 

el de GA (geográfico Dxy = 0.00746, filogenético Dxy = 0.00672 y STRUCTURE Dxy = 0.00526). En 

cuanto a la distancia genética pareada, los valores mayores se encontraron entre el frente GA y LA para 

todos los escenarios (FST geográfico = 0.80313, FST filogenético = 0.50528 y FST STRUCTURE = 

0.84071). Los valores menores de distancia genética para todos los escenarios se presentaron entre el 

frente GA y continente (FST geográfico = 0.34661, FST filogenético = 0.23242 y FST STRUCTURE = 

0.42037) 

Finalmente, para el coeficiente de diferenciación (GST) los resultados son consistentes con los 

presentados por FST donde los valores mayores se reportan entre los frentes GA y LA para todos los 

escenarios. Sin embargo, para los valores menores para el escenario geográfico este se presenta entre el 
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frente GA y continente y para los escenarios filogenético y STRUCTURE entre el frente LA y 

continente.  

En cuanto al gen G3PDH, se utilizaron 127 alelos de los que se encontraron 28 haplotipos, 60 

sitios variables de los cuales 44 resultaron parsimoniosamente informativos. La diversidad haplotídica 

(Hd) para las 127 secuencias fue de 0.839 +/- 0.021 desviación estándar (SD). El número promedio de 

las diferencias nucleotídicas (k) fue de 10.177 y la diversidad nucleotídica (π) fue de 0.01499. De 

acuerdo con la Tabla 3 se encontró que bajo todos los escenarios evaluados, excepto STRCUTRE, el 

frente que mayor diversidad haplotídica presenta es el de continente (geográfico Hd=0.94388, isla vs. 

continente Hd=0.94388 y filogenético Hd=0.92308). En cuanto al escenario STRUCTURE, el frente 

con mayor diversidad haplotídica fue GA (Hd = 0.95671). En contraste, el frente con menor diversidad 

haplotídica en los escenarios geográfico y filogenético fue LA (Hd =0.54545 y Hd = 0.58531, 

respectivamente). Para el escenario STRUCTURE, el frente con menor diversidad haplotídica fue el de 

continente (Hd = 0.48788). 

La diversidad nucleotídica fue mayor para el frente del continente en el escenario geográfico (π 

= 0.01399) y en el de isla vs. continente (π = 0.01399). Para el escenario filogenético y de 

STRUCTURE el frente con mayores valores fue el GA (π = 0.00723 y π = 0.00919, respectivamente). 

Los valores más bajos de este parámetro se encontraron en el frente LA para el escenario geográfico (π 

= 0.00803) y para el frente de continente para los escenarios filogenético y de STRUCTURE (π = 

0.00393 y π = 0.00919, respectivamente). Las diferencias nucleotídicas entre poblaciones (Kxy), el 

número promedio de substituciones nucleotídicas entre poblaciones (Dxy), la distancia genética pareada 

de las poblaciones (FST) y el valor de GST se presentan en la Tabla 4. 

 

Tabla 3. Estadísticos genéticos para G3PDH y los distintos escenarios evaluados. 

Escenario Frente Número de secuencias Haplotipos Diversidad haplotídica K π 

Geográfico 

GA 66 6 0.62657 6.18182 0.00910 

LA 12 3 0.54545 5.45455 0.00803 

Continente 49 23 0.94388 9.50170 0.01399 

Isla vs. continente 
Isla 78 8 0.68332 7.44456 0.01096 

Continente 49 23 0.94388 9.50170 0.01399 

Filogenético 

GA 64 10 0.61806 4.91022 0.00723 

LA 50 11 0.58531 3.90041 0.00574 

Continente 13 8 0.92308 2.66667 0.00393 

STRUCTURE 

k1 60 8 0.57514 2.00678 0.00296 

k2 45 7 0.48788 1.10101 0.00162 

k3 22 14 0.95671 6.23810 0.00919 
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Tabla 4. Diferencias nucleotídicas (Kxy), número promedio de substituciones nucleotídicas entre poblaciones 

(Dxy), distancia genética pareada (FST) y valor de GST. 

Escenario Población 1 Población 2 Kxy Dxy FST GST 

Geográfico 

Continente GA 13.26964 0.01954 0.40904 0.09023 

Continente LA 8.47279 0.01248 0.11740 0.05488 

GA LA 11.03030 0.01624 0.47253 0.10959 

Isla vs. continente Continente Isla 12.53166 0.01846 0.32386 0.06607 

Filogenético 

Continente GA 15.99159 0.02355 0.76310 0.09610 

Continente LA 8.81231 0.01298 0.62739 0.11604 

GA LA 14.84625 0.02186 0.70327 0.24517 

STRUCTURE 

k1 k2 15.84593 0.02334 0.90194 0.29919 

k1 k3 18.05152 0.02659 0.77163 0.12169 

k2 k3 9.71212 0.01430 0.62217 0.16167 

 

Los valores mayores de diferencias nucleotídicas entre poblaciones (Kxy) se encontraron entre el 

frente GA y el frente continente para los escenarios geográfico y filogenético (Kxy = 13.26964 y Kxy = 

15.99159, respectivamente). Para el escenario STRUCTURE la mayor diferencia estuvo entre los 

frentes GA y LA (Kxy = 18.05152). Por lo contrario, los valores menores de diferencias nucelotídicas 

se encontraron entre el frente Continente y el frente LA para el escenario geográfico (Kxy = 8.47279) y 

para el escenario filogenético (Kxy = 8.81231). En el escenario STRUCTURE el menor número de 

diferencias nucleotídicas entre poblaciones se presentó entre los frentes continente y GA (Kxy = 

9.71212). 

El mayor número promedio de sustituciones nucleotídicas por sitio entre las poblaciones (Dxy) 

para el gen G3PDH para los escenarios geográfico y filogenético es entre los frentes continente y GA 

(Dxy = 0.01954 y Dxy = 0.02355). En cuanto al escenario STRUCTURE el mayor valor de Dxy fue 

entre el frente LA y GA (Dxy = 0.02659). Para los valores más bajos, estos se reportan para los 

escenarios geográfico y filogenético entre el frente continente y LA (Dxy = 0.01248 y Dxy = 0.01298, 

respectivamente). En el escenario STRUCTURE, el menor valor se registró entre el frente continente y 

GA (Dxy = 0.01430). 

En cuanto a la distancia genética pareada, los valores mayores se encontraron entre el frente GA 

y LA para el escenario geográfico (FST = 0.47253), entre continente y GA para el escenario filogenético 

(FST = 0.76310) y entre continente y LA para el frente STRUCTURE (FST = 0.90104). Los valores 

menores de distancia genética se presentaron entre el frente continente y LA para el escenario 

geográfico y filogenético (FST =0.11740 y FST =0.62739, respectivamente). En cuanto al escenario 

STRUCTURE, el menor valor de FST fue entre el frente continente y GA (FST =0.62217). 
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Finalmente, para el coeficiente de diferenciación (GST) los resultados señalan que para el 

escenario geográfico el valor mayor es entre los frentes GA y LA (GST =0.10959), mientras que el valor 

menor fue entre el frente continente y el LA (GST =0.05488). Para el escenario filogenético el valor 

mayor de GST se presenta entre el frente GA y LA (GST =0.24517) y el menor entre el frente de 

continente y de GA (GST = 0.09610). Por último, para el escenario STRUCTURE se observa que el 

valor mayor es entre los frentes LA y continente (GST =0.29919) y el valor menor está entre los frentes 

LA y GA (GST =0.12169). 

En cuanto a la matriz concatenada, se utilizaron 194 alelos de los que se encontraron 50 

haplotipos, 92 sitios variables de los cuales 66 resultaron parsimoniosamente informativos. La 

diversidad haplotídica (Hd) para las 194 secuencias fue de 0.905 +/- 0.012 desviación estándar (SD). El 

número promedio de las diferencias nucleotídicas (k) fue de 15.602 y la diversidad nucleotídica (π) fue 

de 0.01092. De acuerdo con la Tabla 5 se encontró que bajo todos los escenarios evaluados, excepto el 

filogenético, el frente que mayor diversidad haplotídica presenta es el de continente (geográfico Hd = 

0.957, isla vs. continente Hd=0.957 y STRUCTURE Hd = 0.949). En cuanto al escenario filogenético, 

el frente con mayor diversidad haplotídica fue GA (Hd = 0.863). En contraste, el frente con menor 

diversidad haplotídica en todos los escenarios, excepto continente vs. isla, fue el que pertenece al grupo 

LA (geográfico Hd = 0.553, filogenético Hd = 0.654, STRUCTURE Hd = 0.562). Para el escenario 

continente vs. isla, el frente con menor diversidad haplotídica fue el de isla (Hd = 0.838). 

La diversidad nucleotídica fue mayor para el frente del continente en el escenario geográfico (π 

= 0.009) y en el filogenético (π = 0.009). Para el escenario de continente vs. isla el frente con mayor 

diversidad nucleotídica fue el de isla (π=0.010) y para el escenario de STRUCTURE el frente con 

mayor valor fue el de k1 (π = 0.011). Los valores más bajos de este parámetro se encontraron en el 

frente GA para el escenario geográfico (π = 0.001), el frente de continente para el escenario continente 

vs. isla (π=0.009), el frente LA para el escenario filogenético (π=0.002) y el frente 0.001 para el 

escenario de STRUCTURE (π = 0.001). 

Tabla 5. Estadísticos genéticos para la matriz concatenada. 

Escenario Frente 
Número de 

secuencias 
Haplotipos 

Diversidad 

haplotídica 

(Hd) 

k π 

Geográfico 

GA 96 13 0.745 2.154 0.001 

LA 50 7 0.553 6.012 0.004 

Continente 48 32 0.957 12.388 0.009 

Isla vs. 

continente 

Isla 146 20 0.838 14.206 0.010 

Continente 48 32 0.957 12.388 0.009 
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Escenario Frente 
Número de 

secuencias 
Haplotipos 

Diversidad 

haplotídica 

(Hd) 

k π 

Filogenético 

GA 134 36 0.863 8.689 0.006 

LA 57 12 0.654 2.818 0.002 

Continente 3 2 0.667 13.333 0.009 

STRUCTURE 

k1 38 10 0.889 16.624 0.011 

k2 41 10 0.562 1.817 0.001 

k3 88 17 0.784 3.011 0.002 

k4 27 20 0.949 6.895 0.005 

 

Las diferencias nucleotídicas entre poblaciones (Kxy), el número promedio de substituciones 

nucleotídicas entre poblaciones (Dxy), la distancia genética pareada de las poblaciones (FST) y el valor 

de GST se presentan en la Tabla 6. 

Tabla 6. Diferencias nucleotídicas (Kxy), número promedio de substituciones nucleotídicas entre poblaciones 

(Dxy), distancia genética pareada (FST) y valor de GST. 

Escenario Población 1 Población 2 Kxy Dxy FST GST 

Geográfico 

Continente GA 20.81 0.015 0.652 0.076 

Continente LA 15.204 0.011 0.401 0.138 

GA LA 27.747 0.019 0.853 0.189 

Isla vs. continente Continente Isla 18.884 0.013 0.308 0.043 

Filogenético 

Continente GA 17.127 0.012 0.357 0.082 

Continente LA 20.947 0.015 0.618 0.107 

GA LA 26.168 0.018 0.783 0.113 

STRUCTURE 

k1 k2 16.159 0.011 0.451 0.104 

k1 k3 15.879 0.011 0.411 0.038 

k1 k4 16.457 0.012 0.309 0.030 

k2 k3 29.201 0.020 0.922 0.167 

k2 k4 17.240 0.012 0.749 0.141 

k3 k4 19.711 0.014 0.757 0.058 

 

Los valores mayores de diferencias nucleotídicas entre poblaciones (Kxy) se encontraron entre 

el frente GA y el frente LA para los escenarios geográfico y filogenético (Kxy = 27.747 y Kxy = 26.168, 

respectivamente). Para el escenario STRUCTURE la mayor diferencia estuvo entre los grupos k2 y k3 

(Kxy = 29.201). Por lo contrario, los valores menores de diferencias nucelotídicas se encontraron entre 

el frente Continente y el frente LA para el escenario geográfico (Kxy = 15.204), entre el frente 

Continente y GA para el escenario filogenético (Kxy = 17.127). En el escenario STRUCTURE el menor 

número de diferencias nucleotídicas entre poblaciones se presentó entre los grupos k1 y k3 (Kxy = 

15.879). 
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El mayor número promedio de sustituciones nucleotídicas por sitio entre las poblaciones (Dxy) 

para los escenarios geográfico y filogenético es entre los frentes GA y LA (Dxy = 0.019 y Dxy = 0.018). 

En cuanto al escenario STRUCTURE el mayor valor de Dxy fue entre los grupos k2 y k3 (Dxy = 

0.020). Por otro lado, los valores más bajos, se reportan entre el frente Continente y LA para el 

escenario geográfico (Dxy = 0.011), entre el frente Continente y GA para el escenario filogenético (Dxy 

= 0.012) y entre los grupos k1 y k2 y k1 y k3 para el escenario STRUCTURE (ambos con Dxy = 

0.011). En cuanto a la distancia genética pareada, los valores mayores se encontraron entre el frente GA 

y LA para el escenario geográfico (FST = 0.853) y para el escenario filogenético (FST = 0.783). Para el 

escenario STRUCTURE la mayor distancia genética pareada se encontró entre el grupo k2 y k3 (FST = 

0.922). 

Finalmente, para el coeficiente de diferenciación (GST) los resultados señalan que para el 

escenario geográfico el valor mayor es entre los frentes GA y LA (GST =0.189), mientras que el valor 

menor fue entre el frente continente y el GA (GST =0.076). Para el escenario filogenético el valor mayor 

de GST se presenta entre el frente GA y LA (GST =0.113) y el menor entre el frente de continente y de 

GA (GST = 0.082). Por último, para el escenario STRUCTURE se observa que el valor mayor es entre 

los grupos k1 y k4 (GST =0.167) y el valor menor está entre los grupos k1 y k4 (GST =0.030). 

 

Estructura genética 

Los resultados de estructura poblacional indican que tanto para el gen SGN-U34200 como para 

el locus del gen G3PDH, STRUCTURE identifica tres grupos genéticos (K=3; ver Figura 4, Figura 5, y 

Anexos 6 y 7).  
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Figura 4. Delta K encontrado para el locus SGN-U34200 de acuerdo con el método de Evanno. 

 

 

Figura 5. Delta K encontrado para el locus G3PDH de acuerdo con el método de Evanno. 

 

En cuanto a la matriz concatenada, los resultados de estructura poblacional indican que 

STRUCTURE identifica cuatro grupos genéticos (K=4; Figura 6 y Anexo 8). 



25 

 

 

Figura 6. Delta K encontrado para la matriz concatenada de acuerdo con el método de Evanno. 

 

La asignación de individuos a distintos grupos genéticos realizada por STRUCTURE bajo el modelo de 

admixia para el gen SGN-U34200 se muestran en la Figura 7. 
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Figura 7.  Grupos genéticos asignados por STRUCTURE para el gen SGN-U34200 bajo el modelo de 

admixia. Cada color representa un grupo genético. El orden de los individuos es primero por grupo 

genético asignado por el modelo de STRUCTURE y después por distancia al Pasaje de Anegada (PA), 

de tal forma que los individuos más cercanos al Pasaje de Anegada están en los extremos de la gráfica y 

la distancia aumenta hacia el centro del gráfico. 

 

En la Figura 8 se puede observar el promedio de la probabilidad de asignación a uno de los 

grupos genéticos identificados por STRUCTURE para cada una de las poblaciones del locus SGN-

U34200.  
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Figura 8. Promedio de la probabilidad de pertenencia a cada uno de los grupos genéticos para cada 

población para el marcador SGN-U34200. 

 

Los resultados para el locus SGN-U34200 señalan que existen algunas inconsistencias en la 

asignación de individuos con respecto a lo que se esperaría por la ubicación geográfica de estos. Dichos 

alelos y las propuestas de asignación bajo cada uno de los escenarios evaluados se presentan en la Tabla 

7. En las Figuras 9, 10 y 11 se presentan los alelos que presentaron inconsistencias. 
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Tabla 7. Alelos con inconsistencias en la asignación para el gen SGN-U34200 bajo el modelo de admixia por STRUCTURE. 

Alelo Localidad Latitud Longitud Filogenético Continente vs. Isla Geográfico STRUCTURE k1 k2 k3 

e113.oa Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 2 0.0027 0.6615 0.3357 

e114.a1 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 2 0.0027 0.6539 0.3433 

e111.a1 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 0.0029 0.6428 0.3543 

e221.a2 Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 1 0.6101 0.1708 0.2192 

e289.oa Carmelas, México 18.1474722 -89.414694 GA Continente Continente 1 0.6109 0.168 0.2211 

e184.a1 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 0.0021 0.6588 0.3391 

e184.a2 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 0.0026 0.6548 0.3426 

e185.a2 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 0.0029 0.6427 0.3545 

e108.a1 St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 2 0.0027 0.6427 0.3545 

e205.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 3 0.002 0.0089 0.9891 

e206.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 3 0.0021 0.0087 0.9893 

e282.a2 Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 Continente Continente Continente 1 0.4663 0.4545 0.0791 

e224.a2 Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 1 0.623 0.1812 0.1958 

e226.oa Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 1 0.6236 0.1819 0.1946 
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Figura 9. Alelos ubicados en México y Guatemala y su asignación al grupo genético de acuerdo con 

los resultados de STRUCTURE para el marcador SGN-U34200. 

 

 

Figura 10. Alelos ubicados en Jamaica y su asignación al grupo genético de acuerdo con los resultados 

de STRUCTURE para el marcador SGN-U34200. 
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Figura 11.  Alelos ubicados en St. Croix y su asignación al grupo genético de acuerdo con los 

resultados de STRUCTURE para el marcador SGN-U34200. 

 

 

La asignación de individuos a distintos grupos genéticos realizada por STRUCTURE bajo el modelo de 

admixia para el gen G3PDH se muestran en la Figura 12. 
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Figura 12. Grupos genéticos asignados por STRUCTURE para el locus del gen G3PDH bajo el 

modelo de admixia. Cada color representa un grupo genético. El orden de los individuos es primero por 

grupo genético asignado por el modelo de STRUCTURE y después por distancia al Pasaje de Anegada 

(PA), de tal forma que los individuos más cercanos al PA están en los extremos de la gráfica y la 

distancia aumenta hacia el centro del gráfico. 

 

En la Figura 13 se puede observar el promedio de la probabilidad de asignación a uno de los grupos 

genéticos identificados por STRUCTURE para cada una de las poblaciones del gen G3PDH.  
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Figura 13. Promedio de pertenencia los grupos genéticos por población para el marcador G3PDH. 

 

 

La asignación de individuos a distintos grupos genéticos realizada por STRUCTURE bajo el modelo de 

admixia para la matriz concatenada se muestran en la Figura 14. 
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Figura 14. Grupos genéticos asignados por STRUCTURE para la matriz concatenada bajo el modelo 

de admixia. Cada color representa un grupo genético. El orden de los individuos es primero por grupo 

genético asignado por el modelo de STRUCTURE y después por distancia al Pasaje de Anegada (PA), 

de tal forma que los individuos más cercanos al PA están en los extremos de la gráfica y la distancia 

aumenta hacia el centro del gráfico. 

 

En las Figuras 15 y 16 se puede observar el promedio de la probabilidad de asignación a cada uno de 

los grupos genéticos identificados por STRUCTURE para valores de k =4 y k =3, respectivamente. 
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Figura 15. Promedio de pertenencia los grupos genéticos identificados por STRUCTURE, para un 

valor de k = 4 para la matriz concatenada.  

 

Figura 16. Promedio de pertenencia los grupos genéticos identificados por STRUCTURE, para un 

valor de k = 3 para la matriz concatenada. 
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En cuanto a los resultados obtenidos en las AMOVA, se encontró que todos los escenarios son 

estadísticamente significativos (P > 0.001) para los dos genes y la matriz concatenada (Tabla 8). De 

manera específica, para el gen SGN-U34200 encontramos que en todos los escenarios el mayor 

porcentaje de variación se encuentra dentro de las poblaciones (entre el 86 y 92%) con valores de 

PhiPT que van de 0.079 para el escenario isla vs. continente a 0.136 para el escenario filogenético 

(Tabla 8). 

En el caso del gen G3PDH, se encontró que la mayor variación se encuentra dentro de las 

poblaciones (entre el 60 y 79%) con valores de PhiPT que van de 0.212 para el escenario filogenético a 

0.401 para el escenario isla vs continente (Tabla 8). Finalmente, para la matriz concatenada se observó 

que, al igual que con los genes, la mayor variación está dentro de las poblaciones (entre el 51% y 80%) 

con valores de PhiPT que van de 0.204 para el escenario isla vs continente a 0.494 para el escenario 

filogenético (Tabla 8). 

El valor más alto de PhiPT se encontró para el escenario filogenético (PhiPT = 0.494) y 

geográfico (PhiPt = 0.434), ambos para la matriz concatenada (Tabla 8), mientras que el valor más bajo 

de PhiPT se encontró para los escenarios geográfico (PhiPT = 0.082) e isla vs continente (PhiPt = 

0.079), ambos para la matriz SGN-U34200. 

Los resultados de AMOVA también mostraron que, en todos los escenarios evaluados, existen 

diferencias significativas entre las poblaciones que varío entre 8% (para los escenarios geográfico e isla 

vs continente de la matriz de SGN-U34200) a 49% (para el escenario filogenético de la matriz 

concatenada). 

Tabla 8. Valores de PhiPT y de varianza molecular dentro de las poblaciones. 

Escenario PhiPT (P > 0.001) 

Porcentaje de 

variación dentro de 

las poblaciones 

Porcentaje de 

variación entre las 

poblaciones 

SGN-U34200 

Geográfico 0.082 92% 8% 

Isla vs continente 0.079 92% 8% 

Filogenético 0.136 86% 14% 

STRUCTURE 0.135 86% 14% 

G3PDH 

Geográfico 0.370 63% 37% 

Isla vs continente 0.401 60% 40% 

Filogenético 0.212 79% 21% 

STRUCTURE 0.278 72% 28% 

Matriz concatenada 

Geográfico 0.434 57% 43% 



36 

 

Escenario PhiPT (P > 0.001) 

Porcentaje de 

variación dentro de 

las poblaciones 

Porcentaje de 

variación entre las 

poblaciones 

Isla vs continente 0.204 80% 20% 

Filogenético 0.494 51% 49% 

STRUCTURE 0.264 74% 26% 

 

 

Influencia del clima 

Con base en los resultados de colinearidad, se eliminaron las siguientes ocho variables que 

presentaron alta correlación (>0.8) con alguna otra: BIO2, BIO3, BIO7, BIO8, BIO10, BIO11, BIO16 y 

BIO17 (ver Anexo 9). Los análisis de PCA se llevaron a cabo utilizando únicamente las 11 variables 

restantes. De acuerdo con el PCA para los alelos del gen SGN-U34200 los primeros tres componentes 

principales (PC, por sus siglas en inglés) explican el 83.70% de la varianza climática (Tabla 9). 

 

Tabla 9. Desviación estándar, proporción de varianza y proporción acumulada de los primeros tres 

componentes principales del PCA. 

 PC1 PC2 PC3 

Desviación estándar 2.124 1.6950 1.3508  

Proporción de varianza 0.410 0.2612 0.1659 

Proporción acumulada 0.410 0.6711 0.8370 

 

El primer PC que explica el 41% de la varianza climática de los sitios, está influenciado en su 

mayoría por las variables temperatura mínima del mes más frío (BIO6, -0.444), precipitación del cuarto 

más frío (BIO9, -0.391) y estacionalidad de la precipitación (BIO15, 0.387) (Tabla 10). El segundo PC 

explica un 26.12% de la varianza climática y está influenciado en su mayoría por las variables de 

precipitación anual (BIO12, 0.548), precipitación del cuarto más cálido (BIO18, 0.450) y precipitación 

del cuarto más frío (BIO19, 0.432) (Tabla 10). El tercer PC explica un 16.59% de la varianza climática 

y está influenciado en su mayoría por estacionalidad en la temperatura (BIO4, -0.538), temperatura 

máxima del mes más cálido (BIO5, -0.492) y precipitación del mes más seco (BIO14, -0.352) (Tabla 

10). Sin embargo, no parece que cada grupo genético tenga su propio espacio ambiental (Figura 17). 
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Tabla 10. Valores de loadings para los primeros tres componentes principales (PC) obtenidos en el 

análisis de componentes principales para los valores climáticos de los alelos del gen SGN-U34200. 

Variable PC1 PC2 PC3 

Temperatura anual promedio (BIO1) -0.378 -0.181 -0.24 

Estacionalidad en la temperatura (BIO4) 0.286 0.04 -0.538 

Temperatura máxima del mes más cálido (BIO5) 0.213 -0.173 -0.492 

Temperatura mínima del mes más frío (BIO6) -0.444 -0.058 0.129 

Temperatura promedio del cuarto más seco (BIO9) -0.391 -0.054 0.139 

Precipitación anual (BIO12) 0.061 0.548 0.151 

Precipitación del mes más húmedo (BIO13) 0.295 0.347 0.276 

Precipitación del mes más seco (BIO14) -0.312 0.288 -0.352 

Estacionalidad en la precipitación (BIO15) 0.387 -0.19 0.257 

Precipitación del cuarto más cálido (BIO18) 0.05 0.45 -0.292 

Precipitación del cuarto más frío (BIO19) -0.197 0.432 0.027 

 

 

 

Figura 17. PCA para la asignación de los alelos del gen SGN-U34200. Los colores muestran la 

asignación genética de los alelos de acuerdo con el modelo de admixia de STRUCTURE. 
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De acuerdo con el PCA para los alelos del locus del gen G3PDH, los primeros tres PC explican 

el 86.33% de la varianza climática (Tabla 11). 

 

Tabla 11. Desviación estándar, proporción de varianza y proporción acumulada de los primeros tres 

componentes principales del PCA. 

 PC1 PC2 PC3 

Desviación estándar 2.011 1.884 1.379 

Proporción de varianza 0.368 0.323 0.173 

Proporción acumulada 0.368 0.691 0.863 

 

El primer PC que explica el 36.78% de la varianza climática de los sitios está influenciado en su 

mayoría por las variables temperatura mínima del mes más frío (BIO6, -0.470), temperatura promedio 

del cuarto más seco (BIO9, -0.386) y estacionalidad en la precipitación (BIO15, 0.381) (Tabla 12). El 

segundo PC explica un 32.27% de la varianza climática y está influenciado en su mayoría por las 

variables precipitación anual (BIO12, -0.374), precipitación del cuarto más frío (BIO19, -0.452) y 

precipitación del mes más húmedo (BIO13, -0.435) (Tabla 12). El tercer PC explica un 17.28% de la 

varianza climática y está influenciado en su mayoría por la precipitación del mes más seco (BIO14, 

0.503), estacionalidad de la temperatura (BIO4, 0.451) y estacionalidad de la precipitación (BIO15, -

0.400) (Tabla 12). Sin embargo, no parece que cada grupo genético tengo su propio espacio ambiental 

(Figura 18). 

 

Tabla 12. Valores de loadings para los primeros tres componentes principales (PC) para los valores 

climáticos de los alelos del locus del gen G3PDH. 

Variable PC1 PC2 PC3 

Temperatura anual promedio (BIO1) -0.299 0.330 0.161 

Estacionalidad en la temperatura (BIO4) 0.351 -0.004 0.451 

Temperatura máxima del mes más cálido (BIO5) 0.359 0.221 0.216 

Temperatura mínima del mes más frío (BIO6) -0.470 0.103 -0.077 

Temperatura promedio del cuarto más seco (BIO9) -0.386 0.130 -0.281 

Precipitación anual (BIO12) -0.070 -0.505 -0.057 

Precipitación del mes más húmedo (BIO13) 0.141 -0.435 -0.260 

Precipitación del mes más seco (BIO14) -0.308 -0.135 0.503 

Estacionalidad en la precipitación (BIO15) 0.381 0.073 -0.400 

Precipitación del cuarto más cálido (BIO18) -0.020 -0.377 0.381 

Precipitación del cuarto más frío (BIO19) -0.152 -0.452 -0.097 
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Figura 18. PCA para la asignación de los alelos del locus del gen G3PDH. Los colores muestran la 

asignación genética de los alelos de acuerdo con el modelo de admixia de STRUCTURE. 

 

Los resultados de estos análisis, señalan que las variables con mayor contribución al PC1 para 

ambos genes son la temperatura mínima del mes más frío, la precipitación del cuarto más frio y la 

estacionalidad de la precipitación. En cuanto al PC2, tanto para el gen SGN-U34200 y el locus del gen 

G3PDH, la mayor influencia climática está dada por variables relacionadas con la precipitación. 

Finalmente, para el gen SGN-U34200 el PC3 está influenciado por las variables de estacionalidad en la 

temperatura, temperatura máxima del mes más cálido y precipitación del mes más seco. En contraste, el 

locus del gen G3PDH tiene una mayor influencia por variables relacionadas con la precipitación del 

mes más seco, la estacionalidad de la temperatura y la estacionalidad de la precipitación. 
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DISCUSIÓN  

Las especies-anillo (Cacho & Baum, 2012; Irwin et al., 2001; Kuchta & Wake, 2016) se pueden 

considerar como un buen modelo para explorar los diversos factores que moldean el proceso de 

especiación, ya que proveen información de los estados intermedios de diferenciación de las 

poblaciones. Dentro de estos factores, se encuentra la geografía, la historia de la especie, la 

heterogeneidad ambiental y el cambio de hábitat (Harmon & Harrison, 2015; Hewitt, 2004; Qiao et al., 

2018). 

Euphorbia tithymaloides, la única especie-anillo descrita en plantas, cuenta con una distribución 

circumcaribeña a lo largo de la cual se puede evaluar la diferenciación genética y geográfica entre las 

distintas poblaciones a pesar de que las diferencias sean sutiles y exista intergradación entre ellas 

(Cacho & Baum, 2012; Dressler, 1957). Los resultados obtenidos tanto en los análisis morfológicos 

como genéticos son consistentes con una expansión del área de distribución de E. tithymaloides desde 

el continente hacia las islas del Caribe mediante dos frentes geográficos, un resultado que es 

consistente con lo reportado anteriormente (Cacho & Baum 2012). 

 

Patrones morfológicos y genéticos de E. tithymaloides con respecto a su geografía 

Los análisis de diferenciación morfológica entre las poblaciones de E. tithymaloides 

documentan que las poblaciones terminales de cada frente geográfico presentan un patrón geográfico 

que es consistente con la evolución de convergencia floral. Las poblaciones de las Antillas se 

caracterizan por tener ciatios más cortos y compactos comparados con los ciatios con involucros 

alargados de las poblaciones continentales. En cuanto a los caracteres vegetativos, a pesar de que las 

hojas son distintas entre las poblaciones de las Antillas y las de poblaciones continentales, los análisis 

mostraron la ausencia de patrones goegráficos en la variación foliar a lo largo de los dos frentes de 

expansión. Mayor detalle sobre esta discusión se presenta en el Anexo 1. 

 

Influencia del clima en la distribución espacial de la variación genética de E. tithymaloides. 

Estructura genética 

La asignación de alelos por STRUCTURE para los dos genes analizados identifica tres grupos 

genéticos: uno que a grandes rasgos corresponde al frente de las Antillas Mayores (GA), otro al frente 

de las Antillas Menores (LA) y uno al Continente (Figuras 4 y 5). Específicamente, para el gen SGN-
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U34200, el grupo k1 corresponde a grandes rasgos a las poblaciones de las Antillas Menores (frente 

LA), el grupo k2 a poblaciones que se ubican en continente y el grupo k3 a las que se ubican en las 

Antillas Mayores (frente GA) (Figura 7). Sin embargo, como se había reportado anteriormente (Cacho 

y Baum 2012), en la asignación genética para el gen SGN-U34200 existen alelos que no presentan una 

fuerte asignación a alguno de los grupos genéticos, sino que presentan probabilidades altas de 

asignación para al menos dos de los grupos genéticos identificados por STRUCTURE (Tabla 7, Figura 

8). Estos alelos pertenecen a individuos que se encuentran en algunas poblaciones del continente 

(localidades Cahui y Uaxantun, Guatemala y Carmelas y Tzimol, México), Jamaica y de la isla de St. 

Croix (Figuras 9-11). En cuanto al gen G3PDH, los alelos presentan una menor admixia, es decir, los 

individuos son asignados con mayor probabilidad a algunos de los grupos genéticos (Figuras 12 y 13). 

La discrepancia entre genes se ha observado en estudios genéticos de otras especies-anillo 

(Alcaide et al., 2014) y se puede deber a que los genes utilizados para llevar a cabo el estudio pueden 

estar sujetos a distintas presiones de selección ocasionando que reflejen historias distintas (Coyne, Orr, 

& Orr, 2004) o bien, a que han existido eventos de introgresión (Alcaide et al., 2014) que han 

permitido el intercambio de alelos entre los distintos grupos genéticos. Esto último, sería consistente 

con lo descrito por Cacho y Baum (2012), donde lo resultados sugieren la ocurrencia de eventos de 

intercambio genético entre los frentes genéticos GA y LA en la isla de Vieques. 

En cuanto al análisis de la matriz concatenada, el análisis de STRUCTURE identifica cuatro 

grupos genéticos (Figura 6), de los cuales se pueden distinguir tres grupos a grandes rasgos: uno que 

corresponde al frente de las Antillas Mayores, otro al frente de las Antillas Menores y el tercero al 

frente del Continente. Sin embargo, se observa que uno de los grupos genéticos identificados se 

distribuye a lo largo de lo que podría corresponder al frente de las Antillas Mayores y al frente de las 

Antillas Menores. Para una K = 3, es decir, tomando en cuenta solo 3 grupos asignados por 

STRUCTURE, se observa que uno de los grupos parece corresponder al de las Antillas Mayores, otro 

al de continente y el tercero se encuentra mezclado entre el grupo de continente y el de Antillas 

Mayores. 

En cuanto a los estadísticos genéticos, los resultados para ambos genes muestran que existen 

diferencias entre la diversidad haplotídica y nucleotídica en todos los escenarios evaluados. La 

diversidad haplotídica (Hd) en general fue alta mientras que los valores de diversidad nucleotídica 

fueron bajos para todos los casos (0.01-0.02) indicando una baja diferenciación en la mayoría de los 

haplotipos (Rivera 2016). Se ha reportado que estos valores pueden ser consistentes con una expansión 

reciente del área de distribución de una especie (Brunke et al., 2019; Grant & Bowen, 1998; Osborne, 
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et al. 2019). Esto es consistente con lo reportado por Bruyns, Klak, & Hanáček (2011) quienes indican 

una diversificación del subgénero Euphorbia entre hace ocho y 10 Mya. 

De manera general para el gen SGN-U34200, se reporta que bajo todos los escenarios el frente 

con mayor diversidad haplotídica es el continente. Este resultado es consistente con lo reportado para el 

gen G3PDH para todos los escenarios excepto el de STRUCTURE donde el frente con mayor 

diversidad haplotídica fue el frente GA. Por el contrario, al analizar el gen SGN-U34200, para todos los 

escenarios, el frente con menor diversidad haplotídica fue el frente LA. Los resultados del gen G3PDH 

son consistentes con esto para los escenarios geográfico y filogenético. En cuanto al escenario 

STRUCTURE, el menor valor se reportó para el frente de continente. 

En lo reportado para el gen SGN-U34200, los valores mayores y menores de diversidad 

nucleotídica variaron entre los distintos escenarios, donde los mayores valores se registraron en el 

frente del continente bajo el escenario geográfico y STRUCTURE. Al analizar el gen G3PDH, se 

encontró que los valores mayores también se obtienen para el frente del continente en el escenario 

geográfico. En cuanto al escenario filogenético para el gen SGN-U34200, el valor mayor se obtuvo 

para el frente LA, mientras que para los escenarios filogenéticos y STRUCTURE del gen G3PDH los 

valores mayores fueron para el frente GA. En cuanto a los valores menores, estos fueron más 

consistentes y se encontraron en el frente GA para los escenarios geográfico, filogenético y 

STRUCTURE para el gen SGN-U34200. Sin embargo, para el gen G3PDH, los valores más bajos 

fueron para el frente LA en el escenario geográfico y para el frente del continente para los escenarios 

filogenético y STRUCTURE.    

Con respecto a las diferencias entre poblaciones, en el gen SGN-U34200 todos los estadísticos 

(Kxy, Dxy, FST y GST) resultaron ser mayores entre los frentes GA y LA. Estos resultados son 

consistentes con lo esperado en una especie anillo, donde la mayor distancia genética es entre cada uno 

de los frentes geográficos. A pesar de que este gen presenta un mayor grado de admixia de acuerdo con 

los resultados de STRUCTURE, las diferencias genéticas son muy claras sin importar de qué manera se 

agrupen los alelos (por su asignación filogenética, geográfica o genética).  

En contraste con el gen SGN-U34200, las diferencias entre poblaciones no son consistentes para 

todos los estadísticos ni entre los escenarios evaluados. En el escenario geográfico, la mayor diferencia 

nucleotídicas (Kxy) y de sustituciones nucleotídicas (Dxy) se encontró entre el frente GA y continente, 

mientras que la mayor distancia pareada (FST) y el mayor coeficiente de diferenciación (GST) fueron 

entre el frente LA y GA. Estos últimos siendo consistentes con los resultados del gen SGN-U34200 y 
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con lo esperado para una especie anillo. En cuanto al escenario filogenético, se encontró que los valores 

más grandes de Kxy, Dxy y FST están entre el continente y el frente GA. Sin embargo, los de GST fueron 

entre los frentes LA y GA. Finalmente, para el escenario STRUCTURE, las diferencias más grandes 

fueron entre los frentes GA y LA para los estadísticos Kxy, Dxy y FST. En contraste, el valor más grande 

de GST fue entre los frentes LA y continente. 

De manera general para la matriz concatenada, se reporta que bajo todos los escenarios, excepto 

el filogenético, el frente con mayor diversidad haplotídica es el continente (en el escenario filogenético 

fue el frente GA). Por el contrario, para todos los escenarios, el frente con menor diversidad haplotídica 

fue el frente LA. Estos resultados son consistentes con lo reportado en los análisis de los genes de 

manera individual. En lo reportado para la matriz concatenada, los valores mayores y menores de 

diversidad nucleotídica variaron entre los distintos escenarios, donde los mayores valores se registraron 

en el frente del continente bajo el escenario geográfico y filogenético; en el frente de isla bajo el 

escenario isla vs. continente, y bajo el escenario STRUCTURE, k1 fue el que presentó el menor valor 

(el grupo genético k1 incluye individuos tanto del frente de Antillas Mayores como del frente de 

Antillas Menores). En cuanto a los valores menores, estos se encontraron en el frente GA para el 

escenario geográfico y en el frente LA para los escenarios filogenético y de STRUCTURE.  

Con respecto a las diferencias entre poblaciones, todos los estadísticos (Kxy, Dxy, FST y GST) 

resultaron ser mayores entre los frentes GA y LA bajo todos los escenarios evaluados. Estos resultados 

son consistentes con el análisis individual de los genes y con lo esperado en una especie anillo, donde 

la mayor distancia genética es entre cada uno de los frentes geográficos. El análisis de la matriz 

concatenada, en contraste con lo reportado para cada gen, identifica 4 grupos genéticos mostrando que 

al incluir mayor información genética en una sola matriz podría aportar una mayor resolución de los 

grupos genéticos existentes. 

Los resultados de los AMOVA señalan que existen diferencias significativas entre las 

poblaciones analizadas bajo todos los escenarios propuestos, donde los que mayor diferencia presentan 

son el escenario filogenético y STRUCTURE para la matriz de SGN.U34200 (PhiPT = 14% para 

ambos escenarios), el escenario isla vs continente para la matriz de G3PDH (PhiPT = 40%) y el 

escenario filogenético para la matriz concatenada (PhiPT = 49%). Los resultados encontrados muestran 

que existen tendencias de diferenciación entre las poblaciones bajo los diferentes escenarios evaluados. 

Dichas diferencias son consistentes con el concepto de especie anillo, donde se espera que exista 

aislamiento genético entre las poblaciones terminales de la distribución anillo y que exista algo de flujo 

génico entre las poblaciones intermedias (Irwin et al. 2001).  
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Uno de los mayores retos en la ecología es determinar qué factores influyen en los límites de la 

distribución geográfica de una especie (Broennimann et al., 2012). Caracterizar el espacio climático de 

las especies permite identificar los factores ambientales que determinan su distribución (Rissler & 

Apodaca, 2007). Los PCA muestran que los grupos genéticos no parecen agruparse en un espacio 

climático propio (Figuras 17 y 18). Sin embargo, los resultados de PCA y los modelos de nicho 

ecológico indican que las variables con mayor influencia en las preferencias climáticas de E. 

tithymaloides para ambos genes son aquellas relacionadas con la precipitación (p.ej. precipitación del 

cuarto más frío y estacionalidad de la precipitación) así como la temperatura mínima del mes más frío 

(Tablas 10 y 12).  

Se estima que el clado Pedilanthus divergió del resto de los grupos de Euphorbia subgénero 

Euphorbia hace aproximadamente 25 Mya (Oligoceno-Mioceno temprano) y empezó a diversificar 

entre los ocho y 10 mya (Bruyns et al., 2011). Durante el Mioceno las condiciones climáticas en el 

Caribe eran más cálidas (You et al.,  2009) y secas que el presente (François et al., 2011). Las 

condiciones más cálidas durante el Mioceno pudieron modificar los límites de distribución de E. 

tithymaloides y permitir que su área de distribución se expandiera. La caracterización de espacio 

climático sugiere que los grupos genéticos carecen de un espacio climático propio que pueda 

visualizarse en el PCA. Esto sugiere que las condiciones que puedan influir en la divergencia de las 

distintas poblaciones pueden ser más factores bióticos (p. ej. polinizadores), como se ha propuesto por 

Cacho et al. 2018. 

Con los resultados descritos a lo largo de este estudio se puede apreciar que las poblaciones E. 

tithymaloides parecen presentar tres grupos genéticos distintos los cuales corresponden con la 

propuesta de especie anillo, la cual considera tres grupos de poblaciones: el frente GA, el frente LA y el 

Continente. Asimismo, el análisis de la matriz concatenada muestra que a pesar de que existen estos 

tres grupos genéticos, existe un grupo de individuos que corresponde tanto al frente GA como al frente 

LA.  A pesar de las diferencias genéticas encontradas no existe evidencia de divergencia genética 

atribuible a las cuestiones climáticas, ya que no con los datos analizados no fue posible detectar un 

espacio climático propio para cada uno de los grupos y escenarios evaluados. Asimismo, en relación 

con los resultados de los PCA, se pudo observar que los grupos genéticos parecen ocupar espacios 

climáticos similares donde las variables con mayor influencia están relacionadas con la temperatura y 

la precipitación, siendo consiste con la idea de que la especie amplió su área de distribución para rodear 

una barrera geográfica, buscando hábitats con ambientes favorables o mejores condiciones ambientales 

para la especie.  
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CONCLUSIONES 

Las especies-anillo (Cacho & Baum, 2012; Irwin et al., 2001; Kuchta & Wake, 2016) se pueden 

considerar como un buen modelo para explorar los diversos factores que moldean el proceso de 

especiación, ya que proveen información de los estados intermedios de diferenciación de las 

poblaciones. Dentro de estos factores, se encuentra la geografía, la historia de la especie, la 

heterogeneidad ambiental y el cambio de hábitat (Harmon & Harrison, 2015; Hewitt, 2004; Qiao et al., 

2018). 

Este estudio evalúa si la evidencia morfológica, genética, ecológica y biogeográfica disponible 

para E. tithymaloides corresponde al modelo de una especie-anillo. Se documenta el patrón de 

convergencia de las características morfológicas del ciatio de E. tithymaloides y se proponen hipótesis 

como posibles explicaciones de esta convergencia. Se explora la estructura genética de las poblaciones 

de E. tithymaloides, donde se identificaron tres grupos genéticos que corresponden a poblaciones de las 

Antillas Menores (LA), a poblaciones de las Antillas Mayores (GA) y a poblaciones del continente. Sin 

embargo, existen individuos que presentan una asignación genética inconsistente.  

Euphorbia tithymaloides, la única especie-anillo descrita en plantas, cuenta con una distribución 

circumcaribeña a lo largo de la cual se puede evaluar la diferenciación genética y geográfica entre las 

distintas poblaciones a pesar de que las diferencias sean sutiles y exista intergradación entre ellas 

(Cacho & Baum, 2012; Dressler, 1957). Los resultados obtenidos en este estudio, tanto en los análisis 

morfológicos como genéticos, son consistentes con una expansión del área de distribución de E. 

tithymaloides desde el continente hacia las islas del Caribe mediante dos frentes geográficos. 

Los resultados de los análisis de la influencia del clima sobre las características morfológicas y 

la estructura genética indican que el clima carece de un papel importante y que posiblemente tanto las 

diferencias morfológicas como genéticas se deban a factores bióticos (p. ej. polinizadores). Un enfoque 

de genómica poblacional permitirá evaluar a la única especie-anillo en plantas a mayor detalle y con 

mayor profundidad en el aspecto genético, ya que estas metodologías permiten obtener un mayor 

número de marcadores genéticos lo que mejora los análisis de estimación de parámetros demográficos 

(p. ej. flujo génico, tamaño población, admixia, etc.) (DiBattista et al. 2017). 

Los análisis de diferenciación morfológica entre las poblaciones de E. tithymaloides 

documentan que las poblaciones terminales de cada frente geográfico presentan convergencia floral. Se 

caracterizan por tener ciatios más cortos y compactos comparados con los ciatios largos de las 

poblaciones continentales. En cuanto a los caracteres vegetativos, a pesar de que las hojas son distintas 



46 

 

entre las poblaciones de las Antillas y las de continente, los análisis mostraron la ausencia de cambios 

en paralelo a lo largo de los dos frentes de expansión. 

Los análisis de estructura genética sugieren que existen tres grupos genéticos (GA, LA y 

Continente) que corresponden con la propuesta de Cacho y Baum (2012) donde establecen que existen 

dos frentes geográficos (Antillas Mayores y Antillas Menores) e indican que la población ancestral de 

E. tithymaloides se encontraba en México/Guatemala. Sin embargo, los análisis de este estudio 

sugieren que algunos individuos que son asignados de manera inconsistente a alguno de estos grupos 

(Figuras 9-11; Cacho & Baum 2012). 

Los análisis de espacio climático indican que el clima carece de un papel importante para 

explicar la morfología ni la estructura genética de las poblaciones de Euphorbia tithymaloides (Figuras 

17 y 18), sugiriendo que los factores bióticos son los que pueden tener mayor influencia en promover 

los patrones de convergencia morfológica y la diferenciación genética de las poblaciones de E. 

tithymaloides. Sin embargo, las variables climáticas relacionadas con la temperatura son las que tienen 

más influencia en el espacio climático de E. tithymaloides. 
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ANEXOS 

Anexo 1. ARTÍCULO Convergent evolution in floral morphology in a plant ring species, the Caribbean 

Euphorbia tithymaloides, publicado en American Journal of Botany, en 2019.  
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Cacho, NI, MJ Monteverde-Suárez & PJ McIntyre. 2019. Convergent evolution in floral morphology 

in a plant ring species, the Caribbean Euphorbia tithymaloides. American Journal of 

Botany 106(7): 1–14. DOI:10.1002/ajb2.1318. 

 

  



58 

 

 



59 

 

 



60 

 

 



61 

 

 



62 

 

 



63 

 

 

}



64 

 



65 

 



66 

 



67 

 



68 

 

  



69 

 

 



70 

 

 



71 

 

 

  



72 

 

Anexo 2. Individuos por gen (las coordenadas se presentan con Datum WGS84). 

Población/Localidad Latitud Longitud Individuo SGN-U34200 G3PDH 

Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 e113 Homocigoto Heterocigoto 

Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 e114 Heterocigoto Heterocigoto 

Araya, Venezuela 10.6364722 -63.6579167 e339 Heterocigoto Homocigoto 

Araya, Venezuela 10.6364722 -63.6579167 e340 Heterocigoto Heterocigoto 

Bahamas 21.75528 -71.748714 btd446 Homocigoto Heterocigoto 

Bahamas 21.75528 -71.748714 btd447 Heterocigoto Heterocigoto 

Bahamas 21.75528 -71.748714 btd448 Homocigoto Heterocigoto 

Bahamas 21.75528 -71.748714 btd449 Heterocigoto Heterocigoto 

Bahamas 21.75528 -71.748714 btd450 Homocigoto N/A 

Bahamas 21.75528 -71.748714 e132 Homocigoto Homocigoto 

Barbados 13.20580556 -59.52419444 e333 Homocigoto Homocigoto 

Barbados 13.20580556 -59.52419444 e334 Homocigoto Heterocigoto 

Barbados 13.20580556 -59.52419444 e335 Homocigoto Heterocigoto 

Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 e109 Homocigoto Homocigoto 

Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 e110 Homocigoto Homocigoto 

Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 e111 Heterocigoto Homocigoto 

Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 e196 Homocigoto Homocigoto 

Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 e197 N/A Homocigoto 

Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 e198 Homocigoto Homocigoto 

Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 e199 Homocigoto Heterocigoto 

Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 e140 Heterocigoto N/A 

Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 e219 Heterocigoto N/A 

Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 e221 Heterocigoto Heterocigoto 

Carmelas, México 18.1474722 -89.4146944 e288 Homocigoto Heterocigoto 

Carmelas, México 18.1474722 -89.4146944 e289 Homocigoto Heterocigoto 

Carmelas, México 18.1474722 -89.4146944 e291 N/A Homocigoto 

Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.9333333 e304 Homocigoto Homocigoto 

Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.9333333 e305 Homocigoto Homocigoto 

Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.9333333 e306 Homocigoto Homocigoto 

Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.9333333 e307 Homocigoto Homocigoto 

Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.9333333 e308 Homocigoto Homocigoto 

Chateux 16.254125 -61.23126111 e328 Homocigoto Homocigoto 

Chateux 16.254125 -61.23126111 e329 Homocigoto Homocigoto 

Chateux 16.254125 -61.23126111 e330 Homocigoto Homocigoto 

Chimanas, Venezuela 10.2481944 -64.5479444 e193 Heterocigoto Homocigoto 

Chimanas, Venezuela 10.2481944 -64.5479444 e194 N/A Homocigoto 

Chimanas, Venezuela 10.2481944 -64.5479444 e195 Homocigoto Homocigoto 

Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.9501111 e352 Homocigoto Heterocigoto 

Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.9501111 e353 Homocigoto Homocigoto 

Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.9501111 e354 Heterocigoto Heterocigoto 

Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 e342 Homocigoto Homocigoto 

Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 e343 Heterocigoto Heterocigoto 

Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 e344 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e060 Heterocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e061 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e062 Heterocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e063 Heterocigoto Homocigoto 
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Población/Localidad Latitud Longitud Individuo SGN-U34200 G3PDH 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e064 Heterocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e065 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e066 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e067 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e068 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e069 Heterocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e070 Heterocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e071 Heterocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e072 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e073 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e074 Homocigoto Homocigoto 

Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 e075 Heterocigoto Homocigoto 

Guaniquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 e099 Homocigoto Homocigoto 

Guaniquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 e100 Homocigoto Homocigoto 

Guaniquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 e101 Homocigoto Homocigoto 

Guaniquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 e102 Homocigoto Homocigoto 

Guiengola, México 16.36674 -95.32304 e021 Heterocigoto Heterocigoto 

Guija, Guatemala 14.27175 -89.6475556 e139 Heterocigoto N/A 

Guija, Guatemala 14.27175 -89.6475556 e200 Homocigoto Heterocigoto 

Guija, Guatemala 14.27175 -89.6475556 e201 Homocigoto N/A 

Guija, Guatemala 14.27175 -89.6475556 e202 Heterocigoto N/A 

Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.5204167 e212 Homocigoto Homocigoto 

Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.5204167 e213 Homocigoto Homocigoto 

Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.5204167 e214 N/A Homocigoto 

Jaragua, República 

Dominicana 
17.7915 -71.4623167 e103 Homocigoto Homocigoto 

Jaragua, Republica 

Dominicana 
17.7915 -71.4623167 e104 Homocigoto Homocigoto 

Jaragua, República 

Dominicana 
17.7915 -71.4623167 e105 Homocigoto Homocigoto 

Jaragua, República 

Dominicana 
17.7915 -71.4623167 e106 Homocigoto Homocigoto 

Majahual, México 18.7166667 -87.7166667 e294 N/A Heterocigoto 

Majahual, México 18.7166667 -87.7166667 e295 Homocigoto N/A 

Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 e184 Heterocigoto Homocigoto 

Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 e185 Heterocigoto Heterocigoto 

Nenton, Guatemala 15.7701389 -91.8419444 e336 Heterocigoto N/A 

Nenton, Guatemala 15.7701389 -91.8419444 e337 Heterocigoto N/A 

Nizanda, México 16.6610278 -95.0116944 e277 Heterocigoto Homocigoto 

Nizanda, México 16.6610278 -95.0116944 e279 Heterocigoto Homocigoto 

Playón, Venezuela 10.4906389 -67.7795278 e346 Homocigoto Heterocigoto 

Playón, Venezuela 10.4906389 -67.7795278 e347 Heterocigoto Homocigoto 

Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 e323 Heterocigoto Homocigoto 

Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 e324 Homocigoto Homocigoto 

Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 e325 Heterocigoto Homocigoto 

Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 e326 Homocigoto Homocigoto 

Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 e327 Homocigoto Homocigoto 

Río Hondo, Guatemala 15.0313333 -89.5871667 e216 N/A Homocigoto 

Río Hondo, Guatemala 15.0313333 -89.5871667 e218 Heterocigoto Heterocigoto 

Río Hondo, México 16.4257222 -95.8251111 e265 Heterocigoto Heterocigoto 



74 

 

Población/Localidad Latitud Longitud Individuo SGN-U34200 G3PDH 

Río Hondo, México 16.4257222 -95.8251111 e266 N/A Heterocigoto 

Río Hondo, México 16.4257222 -95.8251111 e267 Heterocigoto Homocigoto 

San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.8891944 e204 Heterocigoto Heterocigoto 

San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.8891944 e209 Homocigoto Homocigoto 

San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.8891944 e210 Heterocigoto Homocigoto 

St. Croix 17.6868333 -64.88285 e107 Homocigoto Homocigoto 

St. Croix 17.6868333 -64.88285 e108 Heterocigoto Homocigoto 

St. Croix 17.6868333 -64.88285 e205 Homocigoto Homocigoto 

St. Croix 17.6868333 -64.88285 e206 Homocigoto Homocigoto 

St. John 18.3171167 -64.7098 e087 Homocigoto Homocigoto 

St. John 18.3171167 -64.7098 e088 Homocigoto Homocigoto 

St. John 18.3171167 -64.7098 e089 Homocigoto Homocigoto 

St. John 18.3171167 -64.7098 e090 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e311 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e312 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e313 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e314 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e315 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e316 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e317 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e318 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e319 Homocigoto Homocigoto 

Statia 17.51725 -62.991722 e320 Homocigoto Homocigoto 

Tumeremo, Venezuela 7.42977778 -61.491861 e135 Heterocigoto N/A 

Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 e282 Heterocigoto N/A 

Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 e283 Heterocigoto N/A 

Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 e284 Heterocigoto N/A 

Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 e223 N/A Homocigoto 

Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 e224 Heterocigoto Homocigoto 

Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 e225 N/A Homocigoto 

Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 e226 Homocigoto Heterocigoto 

Yuma, República Dominicana 18.35985 -68.62095 e349 Homocigoto Homocigoto 

Yuma, República Dominicana 18.35985 -68.62095 e350 Homocigoto Homocigoto 

Yuma, República Dominicana 18.35985 -68.62095 e351 Homocigoto Homocigoto 
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Anexo 3. Asignación genética los alelos concatenados bajo los distintos escenarios evaluados. 

Alelo Localidad X Y Filogenético Continente vs. Isla Geográfico Structure 

btd446.a1 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd446.a2 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd447.a1 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd447.a2 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd448.a1 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd448.a2 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd449.a1 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd449.a2 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

e021.a1 Guiengola, Mexico 16.36674 -95.32304 GA Continente Continente 2 

e021.a2 Guiengola, Mexico 16.36674 -95.32304 GA Continente Continente 2 

e060.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e060.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e061.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e061.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e062.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e062.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e063.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e063.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e064.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e064.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e065.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e065.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e066.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e066.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e067.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e067.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e068.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e068.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e069.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e069.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e070.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e070.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e071.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e071.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e072.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e072.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e073.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e073.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e074.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e074.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e075.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e075.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 
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e087.a1 St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e087.a2 St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e088.a1 St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e088.a2 St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e089.a1 St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e089.a2 St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e090.a1 St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e090.a2 St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e099.a1 Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e099.a2 Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e100.a1 Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e100.a2 Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e101.a1 Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e101.a2 Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e102.a1 Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e102.a2 Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e103.a1 Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e103.a2 Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e104.a1 Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e104.a2 Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e105.a1 Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e105.a2 Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e106.a1 Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e106.a2 Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e107.a1 St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 1 

e107.a2 St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 1 

e108.a1 St. Croix 17.6868333 -64.88285 GA Isla LA 2 

e108.a2 St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 1 

e109.a1 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e109.a2 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e110.a1 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e110.a2 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e111.a1 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 

e111.a2 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e113.a1 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 2 

e113.a2 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 2 

e114.a1 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 2 

e114.a2 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 3 

e132.a1 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

e132.a2 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

e184.a1 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 

e184.a2 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 

e185.a1 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e185.a2 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 
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e193.a1 Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 1 

e193.a2 Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 1 

e195.a1 Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 1 

e195.a2 Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 1 

e196.a1 Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 GA Continente Continente 2 

e196.a2 Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 GA Continente Continente 2 

e198.a1 Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 GA Continente Continente 2 

e198.a2 Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 GA Continente Continente 2 

e199.a1 Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 GA Continente Continente 2 

e199.a2 Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 GA Continente Continente 2 

e204.a1 San Luis Potosi, Mexico 21.9545556 -98.889194 GA Continente Continente 2 

e204.a2 San Luis Potosi, Mexico 21.9545556 -98.889194 GA Continente Continente 2 

e205.a1 St. Croix 17.6868333 -64.88285 GA Isla LA 3 

e205.a2 St. Croix 17.6868333 -64.88285 GA Isla LA 3 

e206.a1 St. Croix 17.6868333 -64.88285 GA Isla LA 3 

e206.a2 St. Croix 17.6868333 -64.88285 GA Isla LA 3 

e209.a1 San Luis Potosi, Mexico 21.9545556 -98.889194 GA Continente Continente 2 

e209.a2 San Luis Potosi, Mexico 21.9545556 -98.889194 GA Continente Continente 2 

e210.a1 San Luis Potosi, Mexico 21.9545556 -98.889194 GA Continente Continente 2 

e210.a2 San Luis Potosi, Mexico 21.9545556 -98.889194 GA Continente Continente 2 

e212.a1 Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 GA Continente Continente 2 

e212.a2 Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 GA Continente Continente 2 

e213.a1 Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 GA Continente Continente 2 

e213.a2 Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 GA Continente Continente 2 

e224.a1 Uaxantun, Guatamala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 2 

e224.a2 Uaxantun, Guatamala 17.4020833 -89.652917 Continente LA Continente Continente 2 

e226.a1 Uaxantun, Guatamala 17.4020833 -89.652917 Continente LA Continente Continente 1 

e226.a2 Uaxantun, Guatamala 17.4020833 -89.652917 Continente LA Continente Continente 1 

e265.a1 Rio Hondo, Mexico 16.4257222 -95.825111 GA Continente Continente 2 

e265.a2 Rio Hondo, Mexico 16.4257222 -95.825111 GA Continente Continente 2 

e267.a1 Rio Hondo, Mexico 16.4257222 -95.825111 GA Continente Continente 2 

e267.a2 Rio Hondo, Mexico 16.4257222 -95.825111 GA Continente Continente 2 

e277.a1 Nizanda, Mexico 16.6610278 -95.011694 GA Continente Continente 2 

e277.a2 Nizanda, Mexico 16.6610278 -95.011694 GA Continente Continente 2 

e279.a1 Nizanda, Mexico 16.6610278 -95.011694 GA Continente Continente 2 

e279.a2 Nizanda, Mexico 16.6610278 -95.011694 GA Continente Continente 2 

e304.a1 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e304.a2 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e305.a1 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e305.a2 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e306.a1 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e306.a2 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e307.a1 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e307.a2 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 
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e308.a1 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e308.a2 Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e311.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e311.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e312.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e312.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e313.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e313.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e314.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e314.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e315.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e315.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e316.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e316.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e317.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e317.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e318.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e318.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e319.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e319.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e320.a1 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 2 

e320.a2 Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e323.a1 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 2 

e323.a2 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e324.a1 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 2 

e324.a2 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e325.a1 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 2 

e325.a2 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e326.a1 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 2 

e326.a2 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e327.a1 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 2 

e327.a2 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e328.a1 Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 

e328.a2 Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 

e329.a1 Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 

e329.a2 Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 

e330.a1 Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 

e330.a2 Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 

e333.a1 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 

e333.a2 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 

e334.a1 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 

e334.a2 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 

e335.a1 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 

e335.a2 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 
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e339.a1 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 GA Continente Continente 2 

e339.a2 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 GA Continente Continente 2 

e340.a1 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 GA Continente Continente 2 

e340.a2 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 GA Continente Continente 2 

e342.a1 Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 1 

e342.a2 Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 1 

e344.a1 Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 1 

e344.a2 Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 1 

e346.a1 Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 1 

e346.a2 Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 1 

e347.a1 Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 1 

e347.a2 Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 1 

e349.a1 Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 

e349.a2 Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 

e350.a1 Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 

e350.a2 Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 

e351.a1 Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 

e351.a2 Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 

e353.a1 Playa El Secreto, Mexico 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 2 

e353.a2 Playa El Secreto, Mexico 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 2 
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Anexo 4. Asignación genética de cada uno de los alelos del gen SGN-U34200 bajo los distintos 

escenarios evaluados. 

Alelo Localidad X Y Filogenético Continente vs. Isla Geográfico Structure 

e113.oa Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 2 

e114.a1 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 2 

e114.a2 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 3 

e339.a1 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 LA Continente Continente 2 

e339.a2 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 LA Continente Continente 2 

e340.a1 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 LA Continente Continente 2 

e340.a2 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 LA Continente Continente 2 

btd446.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd447.a1 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd447.a2 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd448.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd449.a1 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd449.a2 Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

btd450.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

e132.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 3 

e333.oa Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 

e334.oa Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 

e335.oa Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 1 

e109.oa Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e110.oa Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e111.a1 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 

e111.a2 Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e196.oa Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 LA Continente Continente 2 

e198.oa Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 LA Continente Continente 2 

e199.oa Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 LA Continente Continente 2 

e140.a1 Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 2 

e140.a2 Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 2 

e219.a1 Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 2 

e219.a2 Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 2 

e221.a1 Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 2 

e221.a2 Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 1 

e288.oa Carmelas, México 18.1474722 -89.414694 GA Continente Continente 2 

e289.oa Carmelas, México 18.1474722 -89.414694 GA Continente Continente 1 

e304.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e305.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e306.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e307.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e308.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 3 

e328.oa Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 
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e329.oa Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 

e330.oa Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 1 

e193.a1 Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 1 

e193.a2 Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 1 

e195.oa Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 1 

e099.oa Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e100.oa Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e101.oa Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e102.oa Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 3 

e342.oa Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 1 

e343.a1 Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 1 

e343.a2 Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 1 

e344.oa Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 1 

e060.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e060.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e061.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e062.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e062.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e063.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e063.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e064.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e064.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e065.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e066.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e067.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e068.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e069.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e069.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e070.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e070.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e071.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e071.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e072.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e073.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e074.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e075.a1 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e075.a2 Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 3 

e021.a1 Guiengola, México 16.36674 -95.32304 Continente Continente Continente 2 

e021.a2 Guiengola, México 16.36674 -95.32304 Continente Continente Continente 2 

e139.a1 Guija, Guatemala 14.27175 -89.647556 LA Continente Continente 2 

e139.a2 Guija, Guatemala 14.27175 -89.647556 LA Continente Continente 2 

e200.oa Guija, Guatemala 14.27175 -89.647556 LA Continente Continente 2 
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e201.oa Guija, Guatemala 14.27175 -89.647556 LA Continente Continente 2 

e202.a1 Guija, Guatemala 14.27175 -89.647556 LA Continente Continente 2 

e202.a2 Guija, Guatemala 14.27175 -89.647556 LA Continente Continente 2 

e212.oa Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 LA Continente Continente 2 

e213.oa Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 LA Continente Continente 2 

e103.oa Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e104.oa Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e105.oa Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e106.oa Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 3 

e295.oa Majahual, México 18.7166667 -87.716667 GA Continente Continente 2 

e184.a1 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 

e184.a2 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 

e185.a1 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 3 

e185.a2 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 2 

e336.a1 Nenton, Guatemala 15.7701389 -91.841944 Continente Continente Continente 2 

e336.a2 Nenton, Guatemala 15.7701389 -91.841944 Continente Continente Continente 2 

e337.a1 Nenton, Guatemala 15.7701389 -91.841944 Continente Continente Continente 2 

e337.a2 Nenton, Guatemala 15.7701389 -91.841944 Continente Continente Continente 2 

e277.a1 Nizanda, México 16.6610278 -95.011694 Continente Continente Continente 2 

e277.a2 Nizanda, México 16.6610278 -95.011694 Continente Continente Continente 2 

e279.a1 Nizanda, México 16.6610278 -95.011694 Continente Continente Continente 2 

e279.a2 Nizanda, México 16.6610278 -95.011694 Continente Continente Continente 2 

e352.oa Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 2 

e353.oa Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 2 

e354.a1 Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 2 

e354.a2 Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 2 

e346.oa Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 1 

e347.a1 Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 1 

e347.a2 Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 1 

e323.a1 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e323.a2 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e324.oa Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e325.a1 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e325.a2 Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e326.oa Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e327.oa Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla LA 1 

e218.a1 Rio Hondo, Guatemala 15.0313333 -89.587167 LA Continente Continente 2 

e218.a2 Rio Hondo, Guatemala 15.0313333 -89.587167 LA Continente Continente 2 

e265.a1 Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 2 

e265.a2 Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 2 

e267.a1 Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 2 

e267.a2 Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 2 
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Alelo Localidad X Y Filogenético Continente vs. Isla Geográfico Structure 

e204.a1 San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 2 

e204.a2 San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 2 

e209.oa San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 2 

e210.a1 San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 2 

e210.a2 San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 2 

e107.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 1 

e108.a1 St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 2 

e108.a2 St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 1 

e205.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 3 

e206.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 3 

e087.oa St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e088.oa St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e089.oa St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e090.oa St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 3 

e311.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla Continente 1 

e312.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e313.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e314.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e315.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e316.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e317.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e318.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e319.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e320.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla LA 1 

e135.oa Tumeremo, Venezuela 7.42977778 -61.491861 LA Continente Continente 1 

e282.a1 Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 Continente Continente Continente 2 

e282.a2 Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 Continente Continente Continente 1 

e283.a1 Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 Continente Continente Continente 2 

e283.a2 Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 Continente Continente Continente 2 

e284.a1 Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 Continente Continente Continente 2 

e284.a2 Tzimol, México 16.1126944 -92.208028 Continente Continente Continente 2 

e224.a1 Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 2 

e224.a2 Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 1 

e226.oa Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 1 

e349.oa Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 

e350.oa Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 

e351.oa Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 3 
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Anexo 5. Asignación genética de cada uno de los alelos del gen G3PDH bajo los distintos escenarios 

evaluados. 

Alelo Localidad X Y Filogenético Continente vs Isla Geográfico Structure 

btd446.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 1 

btd447.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 1 

btd448.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 1 

btd449.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 1 

e060.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e061.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e062.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e063.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e064.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e065.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e066.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e067.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e068.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e069.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e070.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e071.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e072.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e073.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e074.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e075.oa Guanica, Puerto Rico 17.98713 -66.88104 GA Isla GA 1 

e087.oa St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 1 

e088.oa St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 1 

e089.oa St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 1 

e090.oa St. John 18.3171167 -64.7098 GA Isla GA 1 

e099.oa Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 1 

e100.oa Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 1 

e101.oa Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 1 

e102.oa Gquilla, Puerto Rico 18.03777 -67.19954 GA Isla GA 1 

e103.oa Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 1 

e104.oa Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 1 

e105.oa Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 1 

e106.oa Jaragua, Republica Dominicana 17.7915 -71.462317 GA Isla GA 1 

e109.oa Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 1 

e110.oa Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 1 

e111.oa Bullbay, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 1 

e113.a1 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 1 

e113.a2 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 1 

e114.a1 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 1 

e114.a2 Allighole, Jamaica 17.8681167 -77.391983 GA Isla GA 1 
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Alelo Localidad X Y Filogenético Continente vs Isla Geográfico Structure 

e132.oa Bahamas 21.75528 -71.748714 GA Isla GA 1 

e184.oa Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 1 

e185.a1 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 1 

e185.a2 Negril, Jamaica 18.2479833 -78.359 GA Isla GA 1 

e199.a2 Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 LA Continente Continente 1 

e205.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 1 

e206.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 1 

e223.oa Peten, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 1 

e224.oa Uaxantun, Guatamala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 1 

e225.oa Peten, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 1 

e226.a2 Uaxantun, Guatamala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 1 

e304.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 1 

e305.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 1 

e306.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 1 

e307.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 1 

e308.oa Carolina, Puerto Rico 18.4083333 -65.933333 GA Isla GA 1 

e349.oa Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 1 

e350.oa Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 1 

e351.oa Yuma, Republica Dominicana 18.35985 -68.62095 GA Isla GA 1 

e352.a2 Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 1 

e354.a2 Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 1 

e107.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 2 

e108.oa St. Croix 17.6868333 -64.88285 LA Isla LA 2 

e193.oa Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 2 

e194.oa Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 2 

e195.oa Chim., Venezuela 10.2481944 -64.547944 LA Continente Continente 2 

e196.oa Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 LA Continente Continente 2 

e197.oa Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 LA Continente Continente 2 

e198.oa Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 LA Continente Continente 2 

e199.a1 Caguesan, Costa Rica 9.75866667 -84.297 LA Continente Continente 2 

e212.oa Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 LA Continente Continente 2 

e213.oa Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 LA Continente Continente 2 

e214.oa Hacha, Costa Rica 10.9939444 -85.520417 LA Continente Continente 2 

e216.oa Rio Hondo, Guatemala 15.0313333 -89.587167 LA Continente Continente 2 

e311.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e312.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e313.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e314.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e315.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e316.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e317.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e318.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 
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Alelo Localidad X Y Filogenético Continente vs Isla Geográfico Structure 

e319.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e320.oa Statia 17.51725 -62.991722 LA Isla GA 2 

e323.oa Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla GA 2 

e324.oa Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla GA 2 

e325.oa Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla GA 2 

e326.oa Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla GA 2 

e327.oa Port d'Enfer 17.5171667 -62.99175 LA Isla GA 2 

e328.oa Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 2 

e329.oa Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 2 

e330.oa Chateux 16.254125 -61.231261 LA Isla LA 2 

e333.oa Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 2 

e334.a1 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 2 

e334.a2 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 2 

e335.a1 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 2 

e335.a2 Barbados 13.2058056 -59.524194 LA Isla LA 2 

e339.oa Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 LA Continente Continente 2 

e340.a1 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 LA Continente Continente 2 

e340.a2 Araya, Venezuela 10.6364722 -63.657917 LA Continente Continente 2 

e342.oa Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 2 

e343.a1 Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 2 

e344.oa Guacamayos, Venezuela 7.87919444 -62.24775 LA Continente Continente 2 

e346.a1 Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 2 

e346.a2 Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 2 

e347.oa Playon, Venezuela 10.4906389 -67.779528 LA Continente Continente 2 

e021.a1 Guiengola, México 16.36674 -95.32304 Continente Continente Continente 3 

e021.a2 Guiengola, México 16.36674 -95.32304 Continente Continente Continente 3 

e200.a2 Guija, Guatemala 14.27175 -89.647556 LA Continente Continente 3 

e204.a1 San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 3 

e204.a2 San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 3 

e209.oa San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 3 

e210.oa San Luis Potosí, México 21.9545556 -98.889194 Continente Continente Continente 3 

e218.a2 Rio Hondo, Guatemala 15.0313333 -89.587167 LA Continente Continente 3 

e221.a1 Cahui, Guatemala 16.9986111 -89.717 GA Continente Continente 3 

e226.a1 Uaxantun, Guatemala 17.4020833 -89.652917 GA Continente Continente 3 

e265.a1 Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 3 

e265.a2 Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 3 

e266.a1 Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 3 

e266.a2 Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 3 

e267.oa Rio Hondo, México 16.4257222 -95.825111 Continente Continente Continente 3 

e277.oa Nizanda, México 16.6610278 -95.011694 Continente Continente Continente 3 

e279.oa Nizanda, México 16.6610278 -95.011694 Continente Continente Continente 3 

e288.a2 Carmelas, México 18.1474722 -89.414694 GA Continente Continente 3 
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Alelo Localidad X Y Filogenético Continente vs Isla Geográfico Structure 

e289.a2 Carmelas, México 18.1474722 -89.414694 GA Continente Continente 3 

e291.oa Carmelas, México 18.1474722 -89.414694 GA Continente Continente 3 

e294.a2 Majahual, México 18.7166667 -87.716667 GA Continente Continente 3 

e353.oa Playa El Secreto, México 20.7809722 -86.950111 GA Continente Continente 3 
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Anexo 6. Delta K encontrado para el gen SGN-U34200 de acuerdo con el método de Evanno. 

K Reps Promedio LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 

2 15 -1021.820 0.281 NA NA NA 

3 15 -861.287 17.497 160.533 122.180 6.983 

4 15 -822.933 385.750 38.353 65.787 0.171 

5 15 -718.793 127.946 104.140 95.540 0.747 

6 15 -710.193 78.251 8.600 28.500 0.364 

7 15 -673.093 80.673 37.100 42.620 0.528 

8 15 -678.613 109.784 -5.520 32.087 0.292 

9 15 -652.047 33.633 26.567 19.627 0.584 

10 15 -645.107 16.534 6.940 19.953 1.207 

11 15 -658.120 29.222 -13.013 19.607 0.671 

12 15 -690.740 30.400 -32.620 15.953 0.525 

13 15 -707.407 53.770 -16.667 8.967 0.167 

14 15 -715.107 43.918 -7.700 49.973 1.138 

15 15 -772.780 98.988 -57.673 72.780 0.735 

16 15 -757.673 31.290 15.107 13.360 0.427 

17 15 -755.927 43.916 1.747 29.953 0.682 

18 15 -784.133 28.469 -28.207 19.107 0.671 

19 15 -831.447 86.399 -47.313 38.713 0.448 

20 15 -840.047 75.378 -8.600 NA NA 

 

  



89 

 

Anexo 7. Delta K encontrado para el gen G3PDH de acuerdo con el método de Evanno. 

K Reps Promedio LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 

2 15 -843.547 0.192 NA NA NA 

3 15 -527.220 0.237 316.327 280.827 1186.709 

4 15 -491.720 73.044 35.500 33.280 0.456 

5 15 -422.940 82.208 68.780 359.353 4.371 

6 15 -713.513 527.946 -290.573 502.580 0.952 

7 15 -501.507 329.969 212.007 249.947 0.757 

8 15 -539.447 454.495 -37.940 137.507 0.303 

9 15 -439.880 184.586 99.567 65.800 0.356 

10 15 -406.113 36.833 33.767 65.460 1.777 

11 15 -437.807 85.451 -31.693 54.753 0.641 

12 15 -414.747 84.865 23.060 34.320 0.404 

13 15 -426.007 38.784 -11.260 27.173 0.701 

14 15 -464.440 206.355 -38.433 70.400 0.341 

15 15 -432.473 41.387 31.967 71.020 1.716 

16 15 -471.527 162.953 -39.053 83.487 0.512 

17 15 -427.093 45.325 44.433 61.520 1.357 

18 15 -444.180 43.451 -17.087 24.780 0.570 

19 15 -486.047 116.132 -41.867 2.387 0.021 

20 15 -525.5267 189.5514 -39.48 NA NA 
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Anexo 8. Delta K encontrado para la matriz concatenada de acuerdo con el método de Evanno. 

K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 

2 15 -7884.79 256.04 NA NA NA 

3 15 -7162.44 5463.32 722.35 1714.97 0.31 

4 15 -4725.12 77.19 2437.32 5210.79 67.51 

5 15 -7498.59 11820.51 -2773.47 6021.15 0.51 

6 15 -4250.91 313.76 3247.68 3142.81 10.02 

7 15 -4146.04 203.13 104.87 9212.81 45.35 

8 15 -13253.98 25731.23 -9107.94 1561.83 0.06 

9 15 -20800.09 26188.74 -7546.11 245.68 0.01 

10 15 -28591.87 42918.08 -7791.79 17603.43 0.41 

11 15 -18780.23 19266.43 9811.65 26377.81 1.37 

12 15 -35346.39 40402.73 -16566.16 41535.83 1.03 

13 15 -10376.72 11561.66 24969.67 24848.07 2.15 

14 15 -10255.13 11121.53 121.59 772.15 0.07 

15 15 -9361.39 5753.95 893.74 2075.28 0.36 

16 15 -10542.93 12999.12 -1181.54 7475.37 0.58 

17 15 -19199.83 27559.87 -8656.91 9960.15 0.36 

18 15 -17896.59 31352.96 1303.25 10066.53 0.32 

19 15 -26659.87 32024.48 -8763.28 18530.13 0.58 

20 15 -16893.01 27802.05 9766.85 NA NA 
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Anexo 9. Coeficientes de correlación para las 19 variables climáticas de Worldclim. 
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0.483 0.258 

-

0.342 0.038 

bio_1

2 

-

0.461 

-

0.030 0.017 

-

0.041 

-

0.357 

-

0.168 

-

0.020 

-

0.449 

-

0.114 

-

0.471 

-

0.277 1.000 0.797 0.269 

-

0.136 0.853 0.293 0.647 0.710 

bio_1

3 

-

0.665 0.329 0.036 0.087 

-

0.124 

-

0.468 0.295 

-

0.637 

-

0.338 

-

0.561 

-

0.490 0.797 1.000 

-

0.259 0.419 0.973 

-

0.236 0.381 0.336 

bio_1

4 0.342 

-

0.505 

-

0.201 

-

0.005 

-

0.202 0.384 

-

0.365 0.403 0.228 0.281 0.229 0.269 

-

0.259 1.000 

-

0.892 

-

0.212 0.991 0.521 0.485 

bio_1

5 

-

0.394 0.653 0.024 0.186 0.398 

-

0.545 0.563 

-

0.350 

-

0.372 

-

0.203 

-

0.370 

-

0.136 0.419 

-

0.892 1.000 0.370 

-

0.899 

-

0.335 

-

0.520 

bio_1

6 

-

0.656 0.283 

-

0.001 0.092 

-

0.152 

-

0.445 0.267 

-

0.619 

-

0.324 

-

0.545 

-

0.483 0.853 0.973 

-

0.212 0.370 1.000 

-

0.192 0.403 0.386 

bio_1

7 0.347 

-

0.539 

-

0.166 

-

0.050 

-

0.245 0.416 

-

0.406 0.372 0.266 0.253 0.258 0.293 

-

0.236 0.991 

-

0.899 

-

0.192 1.000 0.518 0.513 

bio_1

8 

-

0.218 0.012 

-

0.302 0.314 

-

0.012 

-

0.217 0.155 0.068 

-

0.286 

-

0.053 

-

0.342 0.647 0.381 0.521 

-

0.335 0.403 0.518 1.000 0.452 

bio_1

9 

-

0.135 

-

0.289 0.137 

-

0.210 

-

0.442 0.163 

-

0.299 

-

0.261 0.226 

-

0.290 0.038 0.710 0.336 0.485 

-

0.520 0.386 0.513 0.452 1.000 
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