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RESUMEN

La generacion de codigos de barras es una estrategia con un enfoque molecular que contribuye
a la identificacion y caracterizacion de las diversas especies vegetales. La Peninsula de
Yucatan es la principal region apicola de México y su biodiversidad abarca cerca de 2,400
especies de plantas. Los codigos de barras moleculares que se generen en esta investigacion
enriqueceran la base de datos de codigos de barras de la vida (BOLD SYSTEMS) y sentaran
las bases para futuros estudios y desarrollo de aplicaciones. Por ejemplo: en la diferenciacion
de mieles de acuerdo con su origen floral o en estudios de diversidad que apoyen la
conservacion y proteccion de los ecosistemas. Estas aplicaciones requieren bibliotecas de
referencia que aun no existen para muchos taxones y regiones geogréficas. Por lo tanto, el
objetivo de esta investigacion es generar cédigos de barras moleculares de la flora melifera de

Yucatan.

Se seleccionaron 14 especies de plantas reconocidas por ser fuente de néctar y/o polen para
las abejas europeas y meliponinos: Erythroxylum areolatum, Croton reflexifolius, Lysiloma
latisiliguum, Caesalpinia yucatanensis, Caesalpinia gaumeri, Lonchocarpus longistylus,
Lonchocarpus yucatanensis, Alseis yucatanensis, Metopium brownei, Thouinia paucidentata,

Cordia dodecandra, Thrinax radiata, Coccoloba cozumelensis y Pimenta dioica.

Se generaron los codigos de barras moleculares a partir de especimenes del herbario nacional
MEXU y de ejemplares colectados in situ que se depositaron en el herbario Alfredo Barrera
Marin de la UADY.

La capacidad discriminativa de los marcadores rbcL, matK, ITS2 y trnH-psbA fue evaluada
mediante reconstruccion filogenética. Los cédigos de barras mostraron diferentes niveles de
resolucion. En general, ITS2 y matK mostraron una mejor capacidad discriminativa, resolvieron
hasta género e inclusive especie en algunos casos, mientras que rbcL y trnH-psbA lograron

resolver Unicamente hasta familia o género.

Se anexaron 58 secuencias a la base de datos especializada BOLD SYSTEMS y se propuso
gué marcador exhibe mejor capacidad discriminativa para cada especie estudiada ya que no

existe un marcador universal para plantas.



ABSTRACT

Barcoding generation is a strategy with a molecular approach that contributes to the
identification and characterization of diverse plant species. The Yucatan Peninsula is the main
beekeeping region in Mexico and its biodiversity includes nearly 2,400 plant species. The
molecular barcodes generated in this research will enrich the database of barcodes of life
(BOLD SYSTEMS) and will lay the bases for future studies and application development. For
example: in the differentiation of honey according to their floral origin or in diversity studies that
support the conservation and protection of ecosystems. These applications require reference
libraries that do not yet exist for many taxa and geographic regions. Therefore, the objective of

this research is to generate molecular barcodes of the melliferous flora of Yucatan.

Fourteen plant species known to be a source of nectar and/or pollen for european honeybees
and stingless bees were selected: Erythroxylum areolatum, Croton reflexifolius, Lysiloma
latisiliguum, Caesalpinia yucatanensis, Caesalpinia gaumeri, Lonchocarpus longistylus,
Lonchocarpus yucatanensis, Alseis yucatanensis, Metopium brownei, Thouinia paucidentata,

Cordia dodecandra, Thrinax radiata, Coccoloba cozumelensis and Pimenta dioica.

Molecular barcodes were generated from specimens in the MEXU national herbarium and from

specimens collected in situ that were deposited in the Alfredo Barrera Marin herbarium at UADY.

The discriminative capacity of the markers rbcL, matK, ITS2 and trnH-psbA was evaluated by
phylogenetic reconstruction. The barcodes showed different levels of resolution. In general, ITS2
and matK showed a better discriminative capacity, resolving up to genus and even species in

some cases, while rbcL and trnH-psbA were only able to resolve up to family or genus.

58 sequences were added to the specialized BOLD SYSTEMS database, and it was proposed
which marker exhibits the best discriminative capacity for each species studied since there is no

universal marker for plants.



1. INTRODUCCION

1.1 Yucatan

Yucatan representa el 2% del territorio nacional con una superficie de 3,961,162 ha. En este
estado se pueden encontrar diferentes tipos de climas: secos, semiaridos, calidos, con régimen
de lluvias en verano y subhumedos. En términos geolégicos, el subsuelo del estado de Yucatan
esta constituido por una secuencia de sedimentos calcareos de origen marino y ha estado bajo
subsidencia lenta pero continua (CONABIO, 2021). Las precipitaciones, el gradiente de
humedad que se incrementa de norte a sur, el relieve y otras caracteristicas del terreno
favorecen el desarrollo de distintos tipos de vegetacion: vegetacion de dunas costeras, manglar,
selva baja caducifolia, selva mediana subcaducifolia, selva mediana subperennifolia, selva baja
inundable, sabanas, petenes, comunidades de hidréfilas y vegetacion secundaria (CONABIO,
2021; Duran & Méndez, 2010).

En la peninsula de Yucatan, que contempla los estados de Campeche, Quintana Roo y
Yucatan, existen alrededor de 2,400 especies de plantas vasculares, de las cuales 132 son
endémicas (5.5% de la flora regional) y en particular, 17 son exclusivas del estado de Yucatan
(Duran & Méndez, 2010). Idealmente, la conservacion de todas las especies endémicas deberia
priorizarse. Sin embargo, de las 37 especies legalmente protegidas de la flora peninsular
enlistadas en la NOM-059-ECOL-2001, unicamente cuatro son endémicas de la region:

Mammillaria gaumeri, Pterocereus gaumeri, Beaucarnea pliabilis y Coccothrinax readii.

La Biodiversidad de Yucatan, ademas de emblematica, tiene diversos usos tradicionales: 1) La
milpa es uno de los sistemas mas compatibles con la supervivencia de la biodiversidad, debido
al gran numero de especies y variedades locales cultivadas de forma combinada. 2) La
produccion de miel, cuya calidad es reconocida a nivel mundial. Todas las mieles cosechadas
en Yucatan se clasifican como multiflorales, porque provienen de la visita de las abejas a un
numero considerable de especies de plantas, pero es la predominancia de una de ellas la que
le da ciertas caracteristicas de aroma y color. Ademas, la apicultura favorece la persistencia de
la diversidad de la flora regional. 3) El uso y cultivo de plantas medicinales. Yucatan posee la
mayor riqgueza de plantas medicinales registradas en el pais, con 648 especies comprendidas
en 405 géneros y 116 familias. Los usos mayormente documentados incluyen afecciones

cutaneas, gastrointestinales, respiratorias y diabetes (Duran & Méndez, 2010).



1.2 Abejas y biodiversidad

Las abejas son insectos polinizadores del orden Himendptera. Existen alrededor de 20 mil
especies de abejas a nivel mundial, 95% de las cuales son abejas solitarias y sélo el 5% son
sociales. Las distintas especies se agrupan en siete familias. Una de éstas se llama Apidae y
contiene a la subfamilia Apinae, en donde se ubican diferentes tribus, como la de las abejas sin
aguijon (Meliponini), la de los abejorros (Bombini), la de las abejas meliferas (Apini), la de las
abejas de las orquideas (Euglossini) y otras que son menos conocidas (figura 1) (Arnold et al.,
2018; SADER & INEGI, 2021).

REINO: Animalia
I
CLASE: Insecta
I
ORDEN: Hymenoptera
|
FAMILIA: Apidae
|
SUBFAMILIA: Apinae

o ——
i —
—

_o——‘_'__'_'__'__‘-'__'__'-'_f _\__\__\_‘——\_
__f-“f_ﬂ_f-__ _,-"/ ___h_hh__“-hq
TRIBU: TRIBU: TRIBU: TRIBU: OTRAS
Apini Euglossini Bombini Meliponini TRIBUS

2

A e s
Apis meliiters

GENERO: GENERO:
Melipona Scaptotrigona y otros
ESPECIES:

[ T R e
Malipona beecher

Figura 14. Agrupacién jerarquica de las abejas. Tomada de Arnold et al., 2018.



Las abejas se alimentan del polen y néctar de las plantas, siendo el polen una fuente importante
de proteinas, aunque también les aporta carbohidratos, enzimas, vitaminas y minerales. El
néctar es su principal fuente calérica. Ademas, necesitan agua para su consumo y para regular

la temperatura de las colmenas (Arnold et al., 2018).

Entre las especies meliferas mas importantes, ademas de Apis mellifera, se encuentran las
abejas meliponas, que son abejas eusociales caracterizadas por poseer un aguijon atrofiado, es
decir, no pican. Se encuentran en las regiones tropicales y subtropicales de América, Africa,
Asia y Australia. En el continente americano existe la mayor diversidad de meliponas, con mas
de 400 especies descritas que se distribuyen desde México hasta Argentina (Arnold et al., 2018;
CONABIO, 2011).

En cambio, Apis mellifera proviene de Europa y fue introducida a México entre 1760 y 1770.
Asimismo, en el afio de 1986 se registré oficialmente el ingreso de la abeja africanizada en
Chiapas (SADER & INEGI, 2021).

Los productos comerciales que se obtienen del trabajo de las abejas son apreciados, ademas
de su rol principal consistente en el mantenimiento del equilibrio ecoldgico, ya que son los
polinizadores mas importantes, seguidos de las mariposas, murciélagos y colibries (Arnold et
al.,, 2018). Las abejas estan estrechamente relacionadas con la seguridad alimentaria de la
especie humana, ya que alrededor del 35% de la produccion mundial de alimentos depende
directamente de la polinizacion que ellas realizan, tanto en plantas cultivadas como en plantas

silvestres necesarias para la existencia otros seres vivos (SADER & INEGI, 2021).

1.3 Apiculturay meliponicultura en México

Histéricamente, el cuidado de las abejas ha tenido un papel importante en la tradicion y en la
economia del pais, primero con la meliponicultura o cultivo de abejas nativas sin aguijén, y
posteriormente, la apicultura que cobré auge debido al mayor rendimiento en la productividad

de Apis mellifera (Pat-Fernandez et al., 2018).



En nuestro pais, la apicultura tiene un alto valor social y econémico, de ella dependen més de
43,000 productores, cuyo esfuerzo permite que nuestro pais se ubique como el tercer
exportador de miel en el mundo, después de China y Argentina. Segun el ranking nacional de
produccién apicola, las principales entidades federativas productoras y exportadoras de miel
durante el periodo de 2003 a 2019 fueron Yucatan, Campeche, Jalisco, Veracruz, Guerrero,
Chiapas, Puebla, Quintana Roo, Oaxaca y Michoacan (SADER & INEGI, 2021).

La produccion de miel en México en el periodo 2014-2018 registrd variaciones, reportandose
una produccién anual de 57,995 toneladas en promedio. En materia de exportaciones, durante
el mismo periodo se enviaron al extranjero alrededor de 34,000 toneladas anuales,
principalmente a la Unidn Europea, destacandose Alemania, y a Estados Unidos (SADER &
INEGI, 2021). En el 2015, las exportaciones de miel alcanzaron un valor de 150 millones de
ddlares mientras que en 2017 se consiguieron ventas por 105 millones de ddlares (Soto-Mucifio
et al., 2017). Ademas de la miel, también se comercializan la cera de abeja, polen, propéleos,

jalea real y productos derivados, tales como ungiientos para la piel.

A pesar de la buena posicion actual de la miel mexicana en el comercio internacional, es
indispensable conservar y mejorar la calidad de ésta para satisfacer los estandares que cada
dia son mas estrictos. En este rubro, una oportunidad de mejora radica en la determinacion del
origen botanico de las mieles, ya que al momento es un parametro poco definido en los
productos comerciales y que, junto con los andlisis fisicoquimicos y la evaluacién sensorial, son
clave para lograr la certificacién de las mieles. La denominacion de origen es también una
oportunidad de mejorar el mercadeo para los productores nacionales si se logra envasar de
origen y no exportar en tambos donde se mezclan las diversas calidades (SADER & INEGI,
2021).

Por otro lado, la meliponicultura es una actividad cultural, econémica y social que las
comunidades mayas desarrollaron antes de la llegada de los colonizadores europeos, segin
hallazgos arqueolégicos mesoamericanos (ECOFRONTERAS, 2021). Los mayas vinculaban la
cria de la abeja sin aguijon (Melipona beecheii), conocida localmente como Xunaan Kaab o
Ko'olel Kaab que significa “Dama de la miel”, a la tradicion religiosa del dios abeja Ah Mucen
Kaab. Las meliponas eran concebidas como seres sagrados a los cuales el meliponicultor
ofrecia su servicio, ya que representaban un vinculo entre el pueblo y la divinidad (Arnold et al.,
2018; Pat-Fernandez et al., 2018).



Los mayas desarrollaron extensos meliponarios de hasta 500 jobones (colmenas rusticas que
consisten en troncos huecos gruesos, con aberturas de los extremos cubiertas con discos de
madera sellados con lodo). Hay evidencias que datan del siglo XVI, como el cédice Madrid o
Trocortesiano, que sugieren que en la antigua civilizacion maya ya se efectuaba la cosecha y
manejo de Ko'olel Kaab. Otros documentos, como el Chilam Balam de Chumayel y el recetario
médico llamado el Ritual de los Bacabes, resaltan el uso de la miel Melipona para tratar
enfermedades. Asimismo, la miel y la cera jugaron un papel econémico relevante como objetos
de tributo y en el contexto ceremonial (Arnold et al., 2018; CONABIO, 2011; SADER & INEGI,
2021).

Actualmente, las meliponas son consideradas como los polinizadores de mayor importancia en
los trépicos ya que debido al rango de su tamafio (1.8 a 13.5 mm), son capaces de polinizar una
mayor diversidad de flores. Hay que resaltar que en México se reportan 46 especies de abejas
sin aguijon agrupadas en 16 géneros, donde los estados con mayor nimero de especies son:
Oaxaca, Chiapas, Veracruz, Quintana Roo, Tabasco y Yucatdn (Arnold et al.,, 2018;
ECOFRONTERAS, 2021).

En particular Xunaan Kaab es una abeja forrajera que prefiere arboles y arbustos de talle alto, a
diferencia de la abeja europea que puede vivir bien en areas perturbadas con dominancia de
herbaceas (Villanueva-Gutiérrez, 2017). Por ello, son susceptibles a las alteraciones del medio
ambiente ocasionadas por el hombre: deforestacion, incendios y utilizacion de agroquimicos,
asi como fendmenos como los huracanes y el cambio climatico. Aunado a lo anterior, las fuertes
sequias y precipitaciones han ocasionado que exista competencia entre Apis y Melipona por los
recursos nectariferos y poliniferos (SADER & INEGI, 2021, ECOFRONTERAS, 2021). Por otro
lado, la falta de control de los enemigos naturales de las abejas Xunaan Kaab ha afectado el
namero de colonias que poseen los meliponicultores. Entre estos enemigos podemos
mencionar a la mosca nenem (Pseudohypocera kertezi), la hormiga arriera o xulab (Eciton
burchelli), el perro de monte (Eira barbara), los sapos huo much (Chaunus marinus y Cranopsis

valliceps) y las lagartijas (Villanueva-Gutiérrez, 2017).



1.4 Miel

La miel se define, con base en el Codex Alimentarius de la FAO (1981) y la NOM-004-
SAG/GAN-2018, como la sustancia dulce natural producida por abejas de la especie Apis
mellifera a partir del néctar de las plantas o de secreciones de partes vivas de éstas o de
excreciones de insectos succionadores de plantas que quedan sobre partes vivas de las
mismas y que las abejas recogen, transforman y combinan con sustancias especificas propias,

y depositan, deshidratan, almacenan y dejan en el panal para que madure y arfieje.

La miel contiene al menos 181 sustancias. Es una solucién rica en azlcares que contiene
también minerales, proteinas, aminoacidos libres, enzimas, fitoquimicos y vitaminas (Tabla 1)
(Arnold et al., 2018; Alvarez-Suarez et al., 2010). No debe considerarse como miel a los jarabes
neutros o con diferentes sabores que se expenden bajo diferentes marcas comerciales y que
sirven para endulzar bebidas, postres y otros alimentos, ya que en la composicién de éstos
predomina la fructosa de maiz o la glucosa, aun cuando por su consistencia liquida y viscosa
semejen a la miel (SADER & INEGI, 2021).

El color, sabor y la composicién especifica de la miel depende del origen floral y geografico del
néctar, de las condiciones ambientales, del manejo de los productores al momento de la
extraccién y de las condiciones de almacenamiento (Arnold et al., 2018; CONABIO, 2011). Las
mieles deben cumplir con las especificaciones fisicas y quimicas que indica la NOM-004-
SAG/GAN-2018:

= Contenido de fructosa y glucosa (suma de ambas). Minimo 60 g/100g

= Contenido de sacarosa % (g/100g). Maximo 5.00 %.

= Contenido de humedad H% (g/100g). Maximo 20.00 %;

= Contenido de humedad para miel de mangle H% (g/100g). Maximo 21.00 %;
= Solidos insolubles en agua % (g/100g). Maximo 0.1%.

= Conductividad eléctrica (mS/cm). Maximo 0.80 ms/cm.

= Acidos libres. Maximo 50.00 meq/kg.

= Hidroximetilfurfural (HMF) de miel de origen declarado procedente de regiones de clima
tropical. Maximo 80.00 mg/kg.

= Hidroximetilfurfural (HMF) de miel en general. Maximo 40.00 mg/kg.
= [ndice diastasico de miel en general. 8 unidades Schade minimo.

= Indice diastasico de miel con bajo contenido de enzimas naturales y un contenido de
HMF no superior a 15mg/Kg. 3 unidades Schade minimo.
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El sabor de las mieles es particularmente dulce al ser soluciones sobresaturadas de azucares.
El tiempo que tardan en cristalizar y mostrar un aspecto granulado depende de la proporcion de
los principales azucares (glucosa y fructosa) y del contenido de agua. El color se relaciona con
el contenido de minerales, polen, compuestos fendlicos y otros compuestos como los pigmentos
de origen vegetal; en funcion de éstos, la miel puede ser de color blanco transparente hasta
ambar oscuro. Por lo general, un color méas claro indica un sabor mas suave, mientras que la

miel oscura tiene un sabor mas robusto y contiene mas minerales (CONABIO, 2011).

Tabla 1. Composicion nutricional caracteristica de la miel
(Tomada de SADER & INEGI, 2021)

CANTIDAD
NUTRIENTE PROMEDIO EN
100 g
Carbohidratos (totales) 82.4¢
Fructosa 385¢g
Glucosa 3109
Maltosa 7.20¢g
Sacarosa 1.50¢
Proteinas 0.50¢
Energia 304 Kcal
Grasas (lipidos) 00g
Colesterol 00g
Vitaminas Tiamina < 0.00 mg
Riboflavina < 0.06 mg
Niacina <0.36 mg
Acido pantoténico <0.11 mg
Piridoxina (B6) <0.32 mg
Acido ascérbico 2.2-2.4mg
Calcio 4.4 -9.20 mg
Cobre 0.003 - 0.10 mg
Fierro 0.06-1.5mg
Magnesio 1.2-3.50mg
Manganeso 0.02-0.4mg
Fésforo 1.9-6.30mg
Potasio 13.2-16.8 mg
Sodio 0.0-7.6mg
Zinc 0.03-0.4 mg




Debido a los diferentes climas y flora que existen en México, se pueden distinguir cinco

regiones apicolas que producen mieles con caracteristicas semejantes (Tabla 2).

Regidn

Tabla 2. Regiones apicolas en México
(SADER & INEGI, 2021).

Estados que la conforman

Caracteristicas

Norte

Golfo

Costa del
Pacifico

Altiplano

Peninsula
de
Yucatan

Baja California, Baja California Sur,
Sonora, Chihuahua, Durango,
Zacatecas, Coahuila, Nuevo Leon y
partes del norte de Tamaulipas y del
altiplano de San Luis Potosi.

Veracruz y parte de los estados de
Tabasco, Tamaulipas y la regién
Huasteca de San Luis Potosi, Hidalgo
y Querétaro.

Sinaloa, Nayarit, poniente de los
estados de Jalisco y Michoacan,
Colima, asi como las regiones
costeras de los estados de Guerrero,
Oaxaca y Chiapas.

Tlaxcala, Puebla, Morelos,
Guanajuato, Aguascalientes, Estado
de México, la parte oriente de los
estados de Jalisco, Michoacan,
Guerrero, Oaxaca y Chiapas; parte
poniente de Hidalgo y Querétaro; la
regién media de San Luis Potosi, asi
como las delegaciones rurales de la
Ciudad de México.

Campeche, Yucatan y Quintana Roo y
parte de los estados de Chiapas
(Noreste) y Tabasco (Oriente).

Mieles de color &mbar extra clara
cuya produccion se destina a Estados
Unidos principalmente.

Miel caracteristica: miel de mezquite.
Representa el 7.4% de la produccion
nacional.

Mieles de color ambar claro.

Miel caracteristica: miel de naranjo.
Representa el 9% de la produccién
nacional.

Mieles oscuras principalmente.

Miel caracteristica: miel de mangle.
Representa el 21.4% de la produccion
nacional.

Mieles de color ambar y ambar clara.
Miel caracteristica: miel mantequilla.
El origen de esta miel es de acahual y
aceitilla principalmente. Tiene mucha
demanda en el mercado europeo.
Representa el 29.8% de la produccion
nacional.

Mieles caracteristicas: miel de
ts’its’ilche y miel de tahonal.
Representa el 32.4% de la produccion
nacional.

Proporcionan el 85% de la produccién
de miel destinada a exportacion.



La diferencia entre una miel de Apis mellifera y una de meliponinos radica en que ésta ultima
tiene normalmente mayor acidez y cantidad de agua, menos diastasa y un contenido de
azucares diferente (Tabla 3). Todo eso hace que las mieles de las abejas sin aguijon sean mas
liquidas y tengan un sabor diferente, normalmente mas acido; con aromas frutales y toques
arbéreos, en comparacion con la miel de abejas meliferas (Arnold et al., 2018). Asimismo, este
tipo de mieles poseen una mayor diversidad y contenido de polen. Sin embargo, no existe
ninguna norma que regule ese tipo de mieles. En México se encuentran escasos reportes
acerca de las propiedades fisicoquimicas y organolépticas de la miel de la abeja Melipona
beecheii, a pesar de ser México el centro del surgimiento de la meliponicultura en América (Pat-
Fernandez et al., 2018).

Tabla 3. Estandares sugeridos para mieles de abejas sin aguijén, comparados con el
Codex Alimentarius para mieles de Apis mellifera

(Tomado de Vit et al., 2004)

- Estandares
Composicion de _ _ . Scanormapto- _
Unidades de Apis Melipona Trigona

miel _ trigona
mellifera

Contenido de 5 5 5 5
9/100 g Max. 20.0 Max. 30.0 Max. 30.0 Max 30.0

agua
Azlcares
_ g/100 g Min. 65.0 Min. 50.0 Min. 50.0 Min. 50.0
reducidos
Sacarosa 0/100 g Méax. 5.0 Méax. 6.0 Méax. 2.0 Méax. 6.0
Acidez g/100 g Méx. 40.0 Max. 70.0 Méx. 85.0 Max. 75.0
Cenizas G/100 g Max. 0.5 Max. 0.5 Max. 0.5 Max. 0.5
HMF mg/Kg Max. 40.0 Méax. 40.0 Max. 40.0 Méax. 40.0
Actividad de la
_ DN Min 8.0 Min 3.0 Min 3.0 Min 7.0
Diastasa

Nota: Melipona, Scaptotrigona y Trigona son los géneros principales de meliponinos que se pueden
encontrar en Yucatan

La miel Melipona se ha usado desde la antigiedad con variados fines, por ejemplo, como
endulzante de bebidas y alimentos, como agente en la fermentacion de diferentes productos,
como es el caso del balché y bebidas de cacao y maiz, y como parte de recetas médicas para
aliviar enfermedades (Arnold et al., 2018).



La miel exhibe efectos inhibitorios sobre bacterias y levaduras. También ha sido reportada en
varios articulos cientificos por propiedades antioxidantes, antimicrobianas y antiinflamatorias,
comprobando su efectividad en el tratamiento de quemaduras e infecciones internas y externas.
Asimismo, en el tratamiento de padecimientos oculares como carnosidades, cataratas y
conjuntivitis, para ulceras, llagas y heridas de dificil cicatrizacion, para manchas en la piel y para
dientes infectados y encias inflamadas. Se reporta también su uso para infecciones
estomacales, problemas respiratorios, fracturas y golpes (Vit et al.,, 2004; Dardon & Enriquez,
2008; Arnold et al., 2018).

Para la especie Melipona beecheii, se reporta en México un rendimiento anual entre 2 y 2.5
kg/jobon de miel, mientras que para Apis mellifera se obtiene un rendimiento anual de entre 25
y 30 kg/colmena. Sin embargo, hoy en dia la elevada demanda de miel y otros subproductos
(cera, polen y propdleos) de la abeja Melipona en el mercado regional ha incrementado
significativamente su precio. Por tal razén, esta resurgiendo el interés de los productores en
preservar la meliponicultura (Pat-Fernandez et al., 2018). En 2021, el precio de la miel Melipona
en el mercado se encontré entre $1000 MXN y $1500 MXN por kilogramo. Sin embargo, existen
productos de 5mL que se llegan a comercializar por $250 MXN. Los precios no se comparan
con los estimados para la miel de Apis en el mismo periodo, cuyo valor en el mercado fue de
entre los $89 MXN y $107 MXN por kilogramo (CIATEJ, 2022).

15 Plantas meliferas de importancia para Melipona beecheii

Las plantas, de acuerdo con su actividad apicola, se clasifican en nectariferas, que proveen el
néctar que recolectan las abejas y, poliniferas, aquellas con poco néctar, pero mucho polen. La
diversidad de plantas que pecorean las meliponas es amplia; la tabla 4 muestra algunas de las
especies de la peninsula de Yucatan y se hace referencia a los recursos, néctar y/o polen, que

proveen.
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Tabla 4. Principales plantas nectariferas y poliniferas de la Peninsula de Yucatan
(Modificado de Duran & Méndez 2010; Villanueva-Gutiérrez, 2017)

Ts'its’ilche
Tahonal

Flor de San Diego

Algarrobo
Almendra
Box katsim
Chakaah
Chechem
Ciricote
Cocoyol
Ek’balam
Flamboyan
Flor de mayo
Huaya
Ja’abin
X’k’anlool
Kitimche
Limonaria
Lipia
Lluvia de oro
Jmuk
Nance
Paraiso
Piich

Pixoy
Pukté

Sak katsim
Sak piich
Tamarindo
Ts'u-ts’uk
Tsalam
Ya'axnik
Zapote
Balché
Nucuch pool
Chit

Boob chich
Kantemo
Ja’as che
K’anchunuup
Chen ak
Xtabentun
Botoncillo
Silclimuch
Sak ya’ab

Gymnopodium floribundum
Viguiera dentata
Antigonon leptopus
Samanea saman
Terminalia catappa
Acacia gaumeri
Bursera simaruba
Metopium brownei
Cordia dodecandra
Acrocomia mexicana
Croton flavens

Delonix regia

Plumeria rubra

Talisia olivaeformis
Piscidia piscipula
Senna racemosa
Caesalpinia gaumeri
Murraya paniculata
Lippia virgata

Cassia fistula
Dalbergia glabra
Byrsonima crassifolia
Moringa oleifera
Enterolobium cyclocarpum
Guazuma ulmifolia
Bucida buceras
Mimosa bahamensis
Acacia glomerosa
Tamarindus indica
Diphysa carthagenensis
Lysiloma latisiliquum
Vitex gaumeri
Manilkara zapota
Lonchocarpus longistylus
Pimenta dioica

Thrinax radiata
Cocoloba cozumelensis
Acacia angustissima
Alseis yucatanensis
Thounia canescens
Serjania yucatanensis
Turbina corymbosa
Conocarpus erectus
Solanum lancifolium
Gliricidia sepium
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Arbusto o arbol
Hierba
Arbusto

Arbol

Arbol

Arbusto

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbusto

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbusto o arbol
Arbusto

Arbol

Arbusto
Arbusto o arbol
Arbusto

Arbol

Arbol

Arbol

Arbusto

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol

Arbol o arbusto
Arbol

Arbol

Arbol o arbusto
Hierba

Arbol

Hierba

Arbol



La caracterizacién botanica de las mieles les confiere un valor agregado, lo que les permite
garantizar su calidad. Se han distinguido 13 mieles monoflorales en la Peninsula de Yucatan,
teniendo en consideracion que una miel se clasifica como monofloral cuando presenta el 45%
de dominancia en algun tipo de polen. Dentro de las mas importantes se destacan las de:
Viguiera dentata (tahonal), Bursera simaruba (chak&ah), Piscidia piscipula (ha’bin) y
Gymnopodium floribundum (ts’its’ilche) (CONABIO, 2011).

El método tradicional para la identificacion del polen en miel es mediante el analisis
melisopalinolégico, a través de las caracteristicas morfoldgicas particulares de cada polen
reveladas con microscopia Optica. Este andlisis ofrece la ventaja de proporcionar una
cuantificacion directa del numero de granos de polen (Hawkins et al., 2015) y provee
informacion acerca del origen botanico y geografico de las mieles, ademas de ser
una herramienta que permite detectar contaminacion por hollin, polvo, levaduras y otras

particulas generalmente no presentes en la miel (NOM-004-SAG/GAN-2018).

Una opcion para complementar los estudios de identificacion de las especies vegetales
presentes en la miel, son los métodos basados en el DNA, los cuales tienen el potencial de
reducir el tiempo de procesamiento y aumentar el nivel de discriminacién de las especies.
Ademas, no requieren el alto nivel de experiencia taxonémica que demanda el analisis
microscopico debido a que los granos de polen de algunas plantas pueden ser particularmente
dificiles de distinguir (Galimberti et al., 2014; Hawkins et al., 2015).

1.6 Una alternativa novedosa: codigos de barras moleculares

Los codigos de barras moleculares son secuencias ortologas cortas de regiones del genoma
gue pueden ser usados como etiquetas para lograr la identificacion de especies biolégicas
(Cristians-Niizawa, 2020). En plantas, son una estrategia molecular de importancia dada la
dificultad en la identificacion taxondmica de algunas especies debido a sus similitudes

morfoldgicas.

Inicialmente, Koecher y colaboradores (1989) describieron tres pares de primers capaces de
amplificar secuencias homélogas de segmentos del genoma mitocondrial: citocromo b, rRNA
12S y una regién no codificante (D-loop). Evidenciaron la amplia utilidad taxonémica de los
primers al amplificar por PCR dichas regiones conservadas en mas de 100 animales entre

mamiferos, aves, peces, anfibios, reptiles e insectos.
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En el 2003, el Dr. Paul Hebert y su equipo de la Universidad de Guelph, Canada, sugirieron el
uso de un fragmento de ~600 pb del gen mitocondrial citocromo oxidasa | (COIl) como base
para un nuevo sistema de identificacién y descubrimiento de especies. Esta secuencia ha sido
aceptada como universal para la elaboracién de codigos de barras en especies animales
(Burelo-Ramos et al., 2012; Sandionigi et al., 2012).

Sin embargo, la tasa de sustitucién del gen COI en plantas es muy baja, lo cual ha llevado a
buscar secuencias alternativas tales como los genes conservados rpoB, rpoC1, rbcL y matK, asi
como también, los espaciadores plastidiales intergénicos trnH-psbA, atpF-atpH, trnS-trnG y
psbK-psbl (Sandionigi et al., 2012; Bruni et al., 2015; Galimberti et al., 2014) o la regién nuclear
ITS e ITS2 (Richardson et al., 2015). Estos marcadores moleculares se muestran representados
en la figura 2 y las ventajas y desventajas de aquellos empleados en el trabajo se describen en
la tabla 5. También se ha propuesto el uso de combinaciones de loci para aumentar la eficiencia
en la identificacién de especies, CBOL sugiere emplear matK + rbcL, reportando una eficiencia
discriminatoria del 72% (Li et al., 2015) mientras que Galimberti y colaboradores (2014)

proponen la combinacién de rbcL + trnH-psbA.

(A)

Figura 15. Representacion de los
marcadores plastidicos (A) vy
nucleares (B) usados para la
generacion de cédigos de barras
moleculares en plantas. El genoma
del cloroplasto es una estructura
circular con un tamafio de 120-160
kpb. La arquitectura general de los
genomas del cloroplasto esta
representada por una regién grande
de copia unica (LSC: Large Single
Copy Region) y una region pequefia
(SSC: Small Single Copy)
SSC intervenidas por dos copias de una
repeticion invertida grande (IR: Large
inverted Repeat IRA e IRB) Tomada

(B) ITS1 region ITS2 region
= o e & Kumar, 2015

Ribosomal DNA
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Tabla 5. Caracteristicas de los principales marcadores moleculares
(Hawkins et al., 2015; Li et al., 2015; Bruni et al., 2015; Vijayan & Tsou, 2010).

GEN MARCADOR

rbcL

Codifica para la
subunidad grande de la
ribulosa-1,5-bisfosfato
carboxilasa / oxigenasa
(RUBISCO) es una
enzima critica en la
fotosintesis.

matK

Codifica para la enzima
maturasa K que participa
en el procesamiento de
intrones de tipo Il a partir
de transcritos de RNA.

ITS2

La regién ITS puede
amplificarse en dos
fragmentos mas
pequerfios (ITS1 e ITS2)
adyacentes al locus 5.8S.

ITS2: segundo espaciador
transcrito interno del
cistrén ribosomal nuclear.

trnH-psbA

Es una region
espaciadora intergénica,
es decir, no codificante,
gue se encuentra en el

cloroplasto.

VENTAJAS

Posee la méas alta tasa de
universalidad

Es facil de amplificar, secuenciar
y alinear en la mayoria de las
plantas.

Tiene una tasa evolutiva alta y
una tasa de
transicidn/transversion baja.
Presenta una divergencia
interespecifica mayor que rbcL.
Resuelve hasta nivel de género
0 especie.

Es un poderoso marcador
filogenético a nivel de especie
gue exhibe niveles altos de
discriminacion.

Es la region plastidica méas
variable en las angiospermas
Amplifica facilmente debido a su
naturaleza ubicua y herencia
biparental.

Presenta una longitud~450 pb.
Especialmente (til para
muestras degradadas.

Es un marcador adicional que
exhibe niveles altos de
divergencia entre especies y
tiene altas tasas de insercion /
eliminacion.

Es uno de los segmentos
gendmicos mas variables en el
cloroplasto de las angiospermas
con una longitud promedio
aproximada de 450 pb, pero
varia de los 296 a 1120 pb.
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DESVENTAJAS

= La longitud del gen ~1430 pb. Los

primers suelen amplificar
fragmentos de ~ 600 pb.

Modesto poder discriminatorio,
resuelve hasta nivel de tribu, familia
0 género. Las secuencias de rbcL
evolucionan lentamente y este locus
tiene, la divergencia mas baja entre
los genes plastidicos en plantas
con flores.

La longitud aproximada del gen es
de 1550 pb. Los primers suelen
amplificar fragmentos de ~900 pb.
Es dificil de amplificar
universalmente, requiere
combinaciones especificas de
primers para diferentes familias de
angiospermas.

Tiene niveles mas bajos de
universalidad en comparacién con
rbcL.

Algunos informes en plantas
arboreas y plantas propagadas
asexualmente revelaron la
presencia de cierto grado de
variaciones intraindividuales, la
hibridacion reciente, la
recombinacion entre copias, la alta
tasa de mutacion y la formacion de
pseudogenes podrian ser la
probable causa.

Tiene niveles bajos de universalidad
La alineacion puede ser ambigua
debido a su complicada evolucion
molecular y considerable variacion
en la longitud, sobre todo en
familias grandes como las de
angiospermas.

Suele haber terminacion prematura
de las lecturas causadas por
repeticiones de mononucleétidos.



Los codigos de barras de DNA se pueden utilizar para una amplia gama de propdsitos, como en
estudios genomicos, ecoldgicos y ambientales. Se emplean en estudios taxondémicos,
inventarios de biodiversidad, prevencibn de exportaciones e importaciones ilegales,
identificacion de especies endémicas y en peligro de extinciébn. También son (tiles para
respaldar la inocuidad de los alimentos y la autenticidad del etiquetado mediante la confirmacion
de la identidad o la pureza de los productos (Kress, 2017: Li et al., 2015; Vijayan & Tsou, 2010;
Cristians-Niizawa, 2020).

En general, las consideraciones clave para los marcadores utilizados son (Kress & Erickson,
2008; Hawkins et al., 2015; Cristians-Niizawa, 2020):

i. Universalidad. Los primers deben amplificar todas las especies dentro de una mezcla,
es decir, ser universales.

ii. Discriminacién. Las secuencias de interés deben hacer evidente la divergencia
genética a nivel de especie.

iii. Calidad y cobertura. Las regiones amplificadas deben ser secuencias bidireccionales
cortas (400-800 pb) para facilitar la extraccion y amplificacion del DNA. Los sitios de
flanqueo deben ser conservados.

iv. La identificacion correcta se basa en la calidad y la exhaustividad de la biblioteca de

referencia con la que se comparan muestras desconocidas.

El procedimiento para la generacion de cdodigo de barras en plantas consta de los siguientes

pasos principales (Vere et al., 2015):

i. Recoleccion de las muestras, éstas deben ser caracterizadas con base en la
taxonomia convencional y depositarse en un herbario de referencia (con fotografia y
geolocalizacién). Contar con ejemplares herborizados y correctamente identificados
es esencial para determinar la taxonomia molecular.

ii. Trabajo experimental: extraccion de DNA, amplificacion por PCR del marcador de
interés, electroforesis y secuenciacion.

iii. Obtencién del cddigo de barras: se emplea software especializado para la edicion
manual, alineacion y verificacion de datos.

iv. Almacenamiento de la informacibn en bases de datos: BOLD SYSTEMS

(https://www.boldsystems.org/)
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1.7 Codigos de barras moleculares y mieles

Con respecto a la miel, existen estudios previos que reportan la utilidad de los cédigos de
barras bioldgicos para para determinar su composicién. Por ejemplo, a partir de mieles
multiflorales de los Alpes del norte de lItalia y utilizando las regiones rbcL y trnH-psbA, Bruni et
al. (2015) generaron una extensa base de datos de referencia de la flora local que contemplé
211 nuevas secuencias y 120 preexistentes. Lograron identificar 39 especies de plantas en las
muestras, incluyendo especies endémicas que les permitieron inferir el origen geografico de la
miel. En otro estudio, Richardson et al., (2015) identificaron 19 familias de plantas utilizando el
marcador ITS2 acoplado al analisis melisopalinoldgico tradicional con el objetivo de brindar una
trazabilidad confiable a las mieles. Por otro lado, Galimberti et al., (2014) refieren que la
caracterizacion molecular del polen basada en codigos de barras de DNA puede ser (til para
gue los apicultores obtengan productos de abejas con caracteristicas nutricionales o
terapéuticas especificas deseadas por las demandas del mercado, ellos identificaron 52
especies de plantas a partir del polen recolectado de colmenas, con base en las secuencias
rbcL y trnH-psbA de 693 especies.

Hernandez-Pineda (2016), perteneciente al grupo de trabajo de la Dra. Amanda Galvez en la
Universidad Nacional Autonoma de México (UNAM), generd los cddigos de barras moleculares
para las principales especies florales cuyo polen se encuentra presente en muestras de miel de
Yucatan, de acuerdo en evidencias melisopalinologicas. Estos codigos de barras se generaron
empleando combinaciones de los marcadores rbcL, matKk e ITS2 para Bursera simaruba,

Piscidia piscipula, Turbina corymbosa, Gymnopodium floribundum y Viguiera dentata.
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1.8 Proyecto BOLD SYSTEMS

El proyecto BOLD SYSTEMS (Barcode of Life Data Systems) adquirié un enfoque internacional
gracias al Consorcio para el Cédigo de Barras de la Vida (CBOL), organizacion que se
establecio con el objetivo de coordinar los esfuerzos internacionales hacia la creacién de una
base de datos de secuencias de referencia documentadas (iBOL: international Barcode of Life)
(Burelo-Ramos et al., 2012; Sandionigi et al., 2012).

En México, la iniciativa comenz6 tras la Primera Conferencia Internacional de Codigo de Barras
de la Vida llevada a cabo en Londres (Elias-Gutiérrez & Ledn-Regagnon, 2013). Actualmente,
México es el nodo regional conformado por los centros nacionales de la Red MexBOL: el
Instituto de Biologia de la Universidad Nacional Autbnoma de México (IBUNAM), el Colegio de
la Frontera Sur (ECOSUR), el Centro de Investigaciones Bioldgicas del Noroeste (CIBNOR) y la
Comision Nacional para el Conocimiento y Uso de la Biodiversidad (CONABIO) (Burelo-Ramos
etal., 2012).

El auge del proyecto se debe a que los cddigos de barras bioldgicos son un enfoque robusto,
rapido, rentable y de amplia aplicacion para el estudio de la biodiversidad a partir de la
identificacion de especies con base en variaciones de las secuencias nucleotidicas de una o
pocas regiones cortas y estandarizadas del genoma, que se integran a la taxonomia tradicional,
con el estudio morfolégico y el almacenamiento sistematico de especimenes (Elias-Gutiérrez &
Ledn-Regagnon, 2013). Este enfoque se basa en la idea de que a través del andlisis de
variabilidad molecular estandar es posible discriminar entidades biolégicas confiando en que los
marcadores son lo suficientemente conservados y facilitard las investigaciones de la estructura
de la comunidad. (Kress & Erickson, 2008; Sandionigi et al., 2012).
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2. JUSTIFICACION

La generacion de codigos de barras es una estrategia con un enfoque molecular que contribuye
a la identificaciébn y caracterizacion de las diversas especies vegetales. La Peninsula de
Yucatan es la principal region apicola de México y su biodiversidad abarca cerca de 2,400
especies de plantas, de las cuales 5% son endémicas. Los codigos de barras moleculares que
se generen de las especies seleccionadas por proporcionar néctar y polen a las abejas
europeas y meliponinos, enriqueceran la base de datos de codigos de barras de la vida (BOLD
SYSTEMS) y sentaran las bases para futuros estudios y desarrollo de aplicaciones. Por
ejemplo: en la diferenciacién de mieles de acuerdo con su origen floral, lo que les conferira un
valor agregado; en estudios de diversidad que apoyen la conservacion y proteccion de los
ecosistemas, al caracterizar especies vegetales y favorecer que se reconozca su valor. Estas
aplicaciones requieren bibliotecas de referencia que aln no existen para muchos taxones y

regiones geogréficas.
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3. HIPOTESIS

Los codigos de barras moleculares que se generen tendran diferente capacidad discriminativa
para cada especie y la eficiencia de los marcadores moleculares se podra evaluar con base en
su nivel resolutivo, esperando que en todos los casos exhiban un parentesco coherente y
estrecho con las secuencias de taxa emparentadas previamente depositadas en los repositorios

moleculares.
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4. OBJETIVOS

4.1 Objetivo general

Generar cAdigos de barras moleculares que permitan la identificacién las especies florales de la
peninsula de Yucatan, que se han clasificado como fuente de néctar y polen para Melipona

beecheii y Apis mellifera.

4.2 Objetivos particulares

= Generar los cbédigos de barras moleculares, empleando diferentes marcadores (rbcL,
matK, ITS2 y trnH-psbA), para al menos 10 especies florales de la peninsula de

Yucatan.

= Contribuir con informacion de novo a la base de datos de cddigos de barras de la vida
(BOLD SYSTEMS) para favorecer la identificacion de las plantas contempladas en el

estudio.

= Evaluar la capacidad discriminativa de los distintos marcadores moleculares para cada
una de las especies previamente caracterizadas con base en la taxonomia

convencional.
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5. METODOLOGIA

Recoleccion de
muestras

Protocolo DNeasy
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(QIAGEN)
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BOLD Systems

Figura 16. Diagrama experimental.

Se indican las actividades a realizar para cumplir con los objetivos del proyecto.
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5.1 Colecta de material vegetal y conservacién de muestras

Las plantas empleadas para este estudio son especies meliferas de importancia para las
meliponas, muy apreciadas por la gente de la regiéon y que cuentan con pocos o nulos estudios,
en particular en relacion a sus caracteristicas moleculares. La seleccion se realiz6é con base en
la guia de crianza de la abeja Melipona beecheii (Villanueva-Gutiérrez, 2017) y las
recomendaciones del experto en flora melifera de la regién, el Dr. Juan Javier Ortiz, del

Departamento de Botanica de la Universidad Autbnoma de Yucatan (UADY).

Las especies de interés para este proyecto son las plantas angiospermas que se muestran en la

tabla 6 y su descripcion general se detalla en el anexo 1.

Tabla 6. Clasificacion taxon6mica de las especies de interés

Nombre Familia Clase
Erythroxylum areolatum Erythroxylaceae
Malpighiales
Croton reflexifolius Euphorbiaceae
Lysiloma latisiliquum Fabaceae
Caesalpinia yucatanensis Fabaceae
Caesalpinia gaumeri Fabaceae Fabales
Lonchocarpus longistylus Fabaceae
Lonchocarpus yucatanensis Fabaceae Magnoliopsida
Magnoliophyta
Alseis yucatanensis Rubiaceae Gentianales
Metopium brownei Anacardiaceae
Sapindales
Thouinia paucidentata Sapindaceae
Cordia dodecandra Boraginaceae Boraginales
Pimenta dioica Myrtaceae Myrtales
Coccoloba cozumelensis | Polygonaceae | Caryophyllales
Thrinax radiata Palmae Arecales Liliopsida

Las muestras de tejido foliar de 2 ejemplares para cada especie fueron requeridas, una
procedente de la colecta de especimenes frescos y otra procedente de un ejemplar herborizado
y previamente depositado en el herbario nacional MEXU. En el anexo 2 aparecen las fotografias

y detalles de colecta de los ejemplares utilizados en el estudio.
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La colecta de ejemplares frescos se realizo los dias 7 y 8 de diciembre de 2018. Los tres puntos
de muestreo, que se observan en la figura 4, fueron visitados bajo la guia del Dr. Juan Javier
Ortiz y del Dr. Luis A. Medina, responsables de la identificacién taxonémica convencional y del

ingreso de los ejemplares a la coleccion del herbario Alfredo Barrera Marin de la UADY.

Figura 17. Localizacion de los sitios de muestreo. Mapa generado con Google Earth

Los detalles de los sitios de muestreo se presentan en la tabla 7 y la informacion de los
especimenes con relaciéon a los sitios de colecta se especifica en la tabla 8. Las muestras
frescas que se llevaron al laboratorio se sometieron a un proceso de secado de 30 dias a
temperatura ambiente en recipientes con papel periédico y silica gel. Posteriormente, cada

muestra se guardo en bolsas plasticas hasta su analisis.

Tabla 7. Sitios de muestreo

Sitio de muestreo

Estado / Pais Yucatan, México Yucatan, México Yucatéan, México
Tekax, Carr. Alfonso Tekax, Carr. Alfonso Carr. Menda-XmatKuﬂ Km
. , h 15.5, Campus de Ciencias
Localidad Caso-Becanchén Caso-Becanchén o )
Km 22 Km 29 Bioldgicas y Agropecuarias de
la UADY.
Coordenadas Latitud: 19°56°44.56”, Latitud: 20°00°15.65”, Latitud: 20°52°'00.64’
Longitud: -89°10°52.01” Longitud: -89°10° 06.40” Longitud: -89°37°24.17”
Vegetacion Selva baja Selva mediana ) .
.. e e Selva baja caducifolia
caracteristica subperennifolia subcaducifolia
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Tabla 8. Identificacion de los ejemplares colectados

Especie Nombre comdn Localizacién Colecta ‘
Erythroxylum areolatum Cascarillo Sitio 1 07-X11-2018
Coccoloba cozumelensis Boob chtiich’ Sitio 1 07-XI11-2018
Lysiloma latisiliquum Tsalam Sitio 1 07-X11-2018
Croton reflexifolius P'e'es' kuch Sitio 2 07-XI11-2018
ggﬁgiig(i:rlltcaanescens var. K'an chuunup Sitio 2 07-XI11-2018
Alseis yucatanensis Ja'as che' Sitio 2 07-XI11-2018
Metopium brownei Chechem negro Sitio 2 07-X11-2018
Pimenta dioica Pimienta gorda / Ixnabacuc Sitio 3 08-XI1-2018
Lonchocarpus longistylus Balché Sitio 3 08-XI11-2018
Caesalpinia yucatanensis Taa K'in che' Sitio 3 08-XI1-2018
Caesalpinia gaumeri Kitim che' Sitio 3 08-XI11-2018
Cordia dodecandra Ciricote / K'opte' Sitio 3 08-XI11-2018
Lonchocarpus yucatanensis Ya'ax xu'ul Sitio 3 08-XI11-2018
Thrinax radiata Chit Sitio 3 08-XI11-2018

El muestreo de ejemplares de la coleccion del Herbario Nacional MEXU se realiz6 conforme a
las indicaciones de los técnicos responsables. Las muestras elegidas proceden de la Peninsula
de Yucatan y corresponden a colectas posteriores al afio 2000, para garantizar que se tratara
de muestras de menos de 20 afios de antigliedad, ya que el DNA se va degradando poco a
poco y los rendimientos se ven mermados. Asimismo, ninguno de los ejemplares mostré dafio

foliar evidente, para evitar contaminacion con material genético de otros agentes como hongos.

5.2 Extraccion de DNA

La extraccién de DNA a partir de las muestras se realizé con base en el procedimiento descrito
en el protocolo DNeasy mericon Food QIAGEN, previamente estandarizado por la técnica del
laboratorio 312, la M. en C. Cindy Estrada. La muestra fue molida en mortero. En un tubo de 2
mL se colocaron 30-50 mg de la muestra pulverizada, 1mL de buffer de lisis (CTAB) y 2.5 uL de
proteinasa K. Después de homogeneizar, se dejé en incubaciéon por 30 min a 60 °C y en
agitacion constante a 600 rpm. Transcurrido el tiempo, la muestra se centrifugd a 5,000 rpm
durante 5 min a 4 °C. El sobrenadante fue transferido a un tubo de 2 mL y se afiadieron 500 pL
de cloroformo, previa homogeneizacion y, se centrifugé a 12,000 rpm durante 5 min a 4 °C. En
un tubo se mezclaron 350 L de la fase acuosa con 350 pL de buffer PB, esta mezcla se colocé

en una columna con tubo colector y se centrifug6 a 10,000 rpm durante 1 min.
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Posteriormente, se adicionaron 500 uL de buffer AW2 a la columna y se centrifugd a 10,000
rpm durante 1 min. Después de descartar el residuo, la columna vacia se centrifugo a 10,000
durante 1 min. La columna se colocé en un tubo de 1.6 mL y se agregaron 50 pL de buffer EB
(calentado previamente a 60°C). Finalmente, la columna se incubdé a 60 °C por 2 min y se

centrifug6 a 12,000 rpm durante 1 min.

La concentracion de DNA obtenido y su grado de pureza, en funcién de su relacion Azeo/Azso,
fueron determinadas por medio del equipo espectrofotométrico Epoch Biotek. EI DNA se

conservo en congelacién a -20 °C hasta su analisis.

5.3 Amplificacion por PCR de matK, rbcL, ITS2 y trnH-psbA

La generacion de cdédigos de barras en plantas requiri6 de primers especificos previamente
registrados en los protocolos del CBOL’s Plant Working Grupo para llevar a cabo la
amplificacién de los marcadores matkK, rbcL, ITS2 y trnH-psbA, cuyas secuencias se muestran

en la tabla 9.

Tabla 9. Primers empleados para amplificacién de genes marcadores matK, rbcL e ITS2

Primer Secuencia5— 3’ Referencia
rbcLa-F ATG TCA CCA CAA ACA GAG ACT AAAGC | 56.4 Levin, 2003
rbcLajf634R GAA ACG GTC TCT CCA ACG CAT 54.4 | Kressetal, 2005 Fazekas
et al., 2008
matK1-390F CGA TCT ATT CAT TCAATATTTC 455
Cuenoud et al., 2002
matkK1-1326R TCT AGC ACA CGA AAG TCG AAG T 53.0
1R_Kimr (matK) ACC CAG TCC ATC TGG AAATCT TGG TTC | 59.7
CBOL, 2009
3F_Kimf (matK) CGT ACA GTACTT TTG TGT TTACGA G 54.4
ITS2_S2F ATG CGA TAC TTG GTG TGA AT 47.7 Chen etal., 2010
ITS4_R TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC 66.2 White et al., 1990
ITS2_S2F ATG CGA TAC TTG GTG TGA AT 47.7
Chen et al., 2010
ITS2_S3R GAC GCT TCT CCA GAC TAC AAT 52.4
Sang et al., 1997;
psbA3_f GTT ATG CAT GAA CGT AAT GCT C 52.3 Kress et al., 2005:
trnHf_05 CGC GCA TGG TGG TGG ATT CAC AATCC | 61.1 Tate & Simpson, 2003

F: Forward, R: Reverse
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La amplificacion se realiz6 mediante PCR de punto final y se utilizé6 la enzima Pfu DNA

polymerase (Thermo Scientific®) para tal propésito. La concentracion de los reactivos y las

condiciones para la PCR se enlistan en las tablas 10 y 11 respectivamente. Finalmente, los

amplicones se purificaron con la finalidad de eliminar contaminantes en la secuencia.

Todos los primers elegidos ya habian sido utilizados en el laboratorio en trabajos previos. Para

amplificar los marcadores rbcL y trnH-psbA, se utiliz6 un par de primers. Sin embargo, para

matK e ITS2 se tomaron en consideracion dos pares de primers respectivamente, con el fin de

observar con cuéles se obtendria un mejor resultado, de acuerdo a los referido por la técnica

Cindy Estrada, en cuya experiencia la utilidad de los primers varia en funcion de cada muestra.

Tabla 10. Reactivos para las reacciones de PCR

Reactivo

Cantidad en

ML por

Concentracion

final

10X Buffer
dNTP
Primer F
Primer R
Pfu Taq Polimerasa

DNA

reaccion

2mM
0.2 mM
0.2 mM
0.2 mM
15U

100 ug

Tabla 11. Condiciones de ciclado para la amplificacion por PCR

Desnaturalizacion

inicial 94 °C / 4 min
Numero de ciclos 35
Desnaturalizacion 94°C/30s
Alineamiento 55°C/30s
Extension 72°C /1 min
Extensién final 72°C /10 min

95°C /2 min

35
94°C/30s

52°C/30s
72°C/50s

72°C /5 min
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94 °C / 3 min

35
95°C/30s

56°C/30s
72°C/30s

72°C /7 min

95 °C / 2:30 min

35
95°C/30s
58°C/30s
64 °C /1 min
72°C /7 min



Los productos de amplificacién se visualizaron en geles de agarosa al 1% teflidos con bromuro
de etidio. Se tomd en consideracién que las bandas coincidieran con el peso esperado
reportado en la bibliografia, para ello se utiliz6 el marcador de peso molecular Gene Ruler
Thermoscientific 100 pb y como control positivo una muestra de DNA de chepil previamente
caracterizada, proporcionada por la técnica del laboratorio. Se seleccionaron aquellos
amplicones que mostraron una amplificacion evidente, clara y sin productos inespecificos para

su purificacion.

La purificacion de los productos se realizé siguiendo las instrucciones del QIAquick® PCR
Purification Kit de Qiagen, utilizando una relacion de 1:5 de reaccion de PCR con Buffer PB, el
cual fue homogeneizado y calentado a 60°C durante 5 min. La mezcla fue vertida en una
columna, centrifugada a 10, 000 x g durante 1 min, y se le hizo un lavado con buffer PE.
Posterior al lavado, la columna fue transferida a un tubo colector y se eluyé con 30 uL de agua

destilada estéril. El producto de eluciéon se almacendé a -20°C.

5.4 Andlisis de datos a partir de la secuenciacidn

Los productos de PCR purificados fueron secuenciados por la empresa Macrogen®. Las
secuencias obtenidas fueron revisadas utilizando el programa BioEdit® y se sometieron a un
alineamiento local con la herramienta BLASTN® del NCBI. El algoritmo en que se fundamenta
este analisis consiste en un método heuristico que localiza coincidencias entre dos secuencias,
lo que permite realizar busquedas rapidas a expensas de una mayor precision (Sandionigi et al.,
2012). El alineamiento de las secuencias y la construccién de los arboles filogenéticos por el
método de Neighbor-Joining se realiz6 empleando los programas bioinformaticos ClustalW y
MEGAG®. Las secuencias para la construccion de los arboles filogenéticos fueron obtenidas de
las bases de datos BOLD SYSTEMS y GenBank.

5.5 Generacion de los codigos de barras moleculares

Una vez realizada la edicion de las secuencias, se ingresaron al portal BOLD SYSTEMS los
datos de los especimenes, con sus secuencias editadas en formato FASTA. Los archivos con
las secuencias sin editar y su cromatograma correspondiente se cargaron como parte del
control de calidad. Todo el procedimiento se realizé siguiendo los lineamientos de BOLD
SYSTEMS y de CBOL Plant Working Group.
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6. RESULTADOS Y DISCUSION

6.1 Calidad del DNA gendémico

El primer paso para la generacién de los cédigos de barras moleculares fue la extraccién de
DNA de las muestras. La Tabla 12 refiere las concentraciones de DNA obtenidas y la relacién
Azeo280. D€ algunas muestras del Herbario MEXU no se logré obtener mas de 5 ng/uL de DNA
(resultados no mostrados), a pesar de haber repetido el procedimiento de extraccion e inclusive
haber realizado variaciones tales como aumentar la cantidad de muestra a 100 mg y realizar
dos lavados con cloroformo. La estrategia alternativa en estos casos fue utilizar otros

ejemplares de la misma especie priorizando la region y fecha de colecta reciente.

Los rendimientos en la cantidad de DNA obtenidos fueron muy variables, algunos fueron muy
bajos, como para Pimenta dioica, donde se obtuvieron menos de 20 ng/uL de DNA en todos los
casos. Esta variacion en los rendimientos pudo deberse a varios factores: no tenemos certeza
de como fueron procesados los ejemplares, si se sometieron a tratamiento térmico o solo al
prensado y qué efecto tuvieron sobre el material genético los procesos de fumigacién a que se
sometieron por protocolo de conservacion. Las diferencias entre las concentraciones de DNA
obtenidas se atribuyeron también a las caracteristicas intrinsecas de las plantas trabajadas,
algunas demasiado fibrosas y dificiles de pulverizar, lo que influy6 directamente en la
extraccion, por ejemplo, al disminuir la superficie de contacto de la proteinasa K. Ademas, el
rendimiento depende en gran medida de la calidad del tejido tisular usada, del nimero y tamafio
de las células, de la etapa de crecimiento de la hoja y su composicion bioquimica, es decir, la
presencia de altas concentraciones de polifenoles, taninos, polisacaridos y otros metabolitos
secundarios (Heikrujam et al., 2020). Se sugiere que, para incrementar el rendimiento en la
obtencion de DNA en estudios futuros, se tomen en consideracién al menos dos métodos, ya
gue es bien sabido que no existe un método universal estandarizado para el aislamiento de
acidos nucleicos en plantas, debido a la alta variabilidad de componentes y metabolitos

secundarios existentes (Friar, 2005).
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No obstante, en todos los casos la calidad del DNA obtenido fue evidenciada por una relacion
de Azsorso cONn valores cercanos a 2 y espectros de absorcién con un pico a 260 nm, mientras
gue a 280 no se observaron incrementos, esto indica la ausencia de proteinas contaminantes.

En la figura 5 se muestran cuatro ejemplos de los espectros de absorcion.

Tabla 12. Calidad del DNA de las muestras

Especie Ejemplar de Conc. Prom Relacién
P Referencia (ng/uL) 260/280
UADY: 23271 21.3 1.5
1 | Erythroxylum areolatum
MEXU:1182551 62.7 2.0
2 | Lysiloma latisiliguum UADY: 21962 274 1.9
¥ d MEXU:1467380 124.8 1.9
- UADY: 23281 31.8 1.9
3 | Croton reflexifolius
MEXU:1445931 75.9 2.0
4 | Alseis yucatanensis UADY: 17306 25.3 2.0
y MEXU:1454876 62.4 1.6
5 | Thouinia canescens var. UADY: 12838 19.9 2.0
paucidentata MEXU:1437264 23.1 21
. . UADY: 23269 29.5 1.9
6 | Metopium brownie
MEXU:1474825 42.2 2.0
. . UADY: 23077 132.2 1.8
7 | Thrinax radiata
MEXU:625022 93.9 1.9
8 | Cordia dodecandra UADY: 23274 24.0 L7
MEXU:1292197 22.5 1.7
. . UADY: 23273 125.1 2.1
9 | Caesalpinia yucatanensis
MEXU:962850 66.4 1.8
10 | Caesalpinia gaumeri UADY: 23272 20.2 2.0
pinia g MEXU:1481195 61.4 1.9
. UADY: 23271 80.9 2.1
11 | Lonchocarpus longistylus
MEXU:1268971 136.8 1.9
12 | Lonchocarpus yucatanensis UADY: 14849 46.6 2.0
pusy MEXU:156199 55.6 1.9
UADY: 23270 8.1 1.8
13 | Pimenta dioica
MEXU:1120872 18.4 1.8
. UADY: 23280 14.7 1.8
14 | Coccoloba cozumelensis
MEXU:1156263 28.4 1.7
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Figura 18. Espectros de Absorcién de DNA (ejemplo de 4 muestras). A la izquierda se muestran dos espectros de absorcion de los ejemplares
depositados en el herbario Alfredo Barrera Marin y a la derecha de los provenientes del herbario MEXU. Las muestras se leyeron por duplicado y se
observa coincidencia en los espectros, asi como similitud entre las lecturas.
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6.2 Amplificacion y secuenciacion de los marcadores moleculares

El siguiente paso fue la amplificaciéon de los marcadores moleculares. Los genes del cloroplasto
son analogos al gen mitocondrial que se ha utilizado para el cddigo de barras de DNA en
animales. Sin embargo, los genes de cloroplastos tienen una tasa de evolucion mas lenta. Por
lo tanto, encontrar secuencias genéticas adecuadas con suficiente poder discriminatorio entre
especies es un gran desafio, por lo que no existe un marcador universal para plantas (Vijayan y
Tsou, 2010). En razén de lo anterior y de acuerdo con las recomendaciones de CBOL, se

eligieron los siguientes marcadores moleculares: rbcL, matK, ITS2 y trnH-psbA.

En el caso de Pimenta dioica y Coccoloba cozumelensis, no se obtuvo amplificacion de ningin
amplicén. El comportamiento observado en dichas muestras se atribuyé a la presencia de
compuestos fitoquimicos que pueden interferir con la reaccién de la Taqg polimerasa (Friar,
2005). La PCR se repiti6 sin obtener resultados satisfactorios, por lo que se descartaron estas
muestras para los analisis posteriores. También hubo complicaciones con las muestras de
Thouinia paucidentata, Cordia dodecandra, Caesalpinia gaumeri y Caesalpinia yucatanensis del
herbario MEXU; se consideré que el DNA pudo haber estado muy degradado en estos casos,
ya que en los otros ejemplares de las mismas especies si se obtuvo amplificacion. El protocolo
de PCR se realiz6 de nuevo para estas muestras y, al no obtener resultados satisfactorios se

repiti6 desde el procedimiento de extraccion. No se observaron cambios.

En general, para Pimenta dioica y Coccoloba cozumelensis no se obtuvo ningln producto de
amplificacién. En el caso de Thounia paucidentata, Cordia dodecandra y ambas especies de
Caesalpinia tampoco se obtuvieron productos de amplificacion de los ejemplares del herbario
MEXU (tabla 13). Los resultados negativos que se reportan fueron consistentes al repetir el

procedimiento de amplificacion.

En lo particular, el marcador rbcL fue el que amplific6 con mayor eficiencia (75%), se obtuvieron
amplicones para doce ejemplares del herbario Alfredo Barrera Marin y para ocho del herbario
MEXU. Las bandas se apreciaron bien definidas, con un peso molecular correspondiente al

esperado de aproximadamente 600pb, como se muestra en los ejemplos de la figura 6A.
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Figura 19. Ejemplos de productos de PCR de los marcadores
moleculares A) rbcL, B) matK y C) ITS2. Electroforesis en gel de
agarosa al 1%. Se empled el marcador de peso molecular Gene Ruler
Thermoscientific 100 pb, como control positivo una muestra de DNA de
chepil ya caracterizada, proporcionada por la M. en C. Cindy Estrada.
Los productos corresponden a los ejemplares del herbario Alfredo
Barrera Marin.
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Tabla 13. Productos de PCR amplificados y secuenciados

Nombre 2L _de rbcL matK ITS2 trnH-psbA
Referencia
UADY: 23271 + = =
1 Erythroxylum areolatum
MEXU:1182551 + - -
. - UADY: 21962 + =
2 Lysiloma latisiliquum
MEXU:1467380 + -
i UADY: 23281 + - -
3 Croton reflexifolius
MEXU:1445931 + - -
. . UADY: 17306 + - -
4 Alseis yucatanensis
MEXU:1454876 + - -
5 Thouinia canescens var. UADY: 12838 + - + +
paucidentata MEXU:1437264 - - - -
) ) UADY: 23269 + + -
6 Metopium brownei
MEXU:1474825 + + -
) ) UADY: 23077 + + - -
7 Thrinax radiata
MEXU:625022 + + -
) UADY: 23274 + + =
8 Cordia dodecandra
MEXU:1292197 - - - -
. ) UADY: 23273 + + + +
9 Caesalpinia yucatanensis
MEXU:962850 - - - -
. i UADY: 23272 + + + +
10 Caesalpinia gaumeri
MEXU:1481195 - - - -
i UADY: 23271 + + + -
11 Lonchocarpus longistylus
MEXU:1268971 + + + -
1p | Lonchocarpus UADY: 14849 + + +
yucatanensis MEXU:156199 + + +
. - UADY: 23270 - - - -
13 Pimenta dioica
MEXU:1120872 - - - -
. UADY: 23280 - - - -
14 Coccoloba cozumelensis
MEXU:1156263 - - - -
EFICIENCIA EN LA AMPLIFICACION | 75.0% | 53.5% | 46.4% 32.1%

NOTA: +: Amplificé; -: No amplifico
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El marcador matK intentd6 amplificarse utilizando dos pares de primers. El par matK1-390F y
matK1-1326R (Cuenoud et al., 2002), utilizado en el laboratorio en trabajos previos con DNA de
guelites, se descartd por su ineficiencia, ya que las bandas obtenidas fueron muy tenues o
inexistentes en todos los casos. El par 1R_Kimr y 3F_Kimf (CBOL, 2009) mostr6 una mejor
resolucidn. Se observaron las bandas con un peso molecular de alrededor de 800pb, como en
los ejemplos de la figura 6B. Se obtuvieron los amplicones de nueve especimenes del herbario
de la UADY y de seis del herbario MEXU. Kress & Erickson (2008) sefialan que matK presenta
un bajo grado de éxito durante la amplificacién, sin que este resultado se vea influenciado por la
cantidad o la calidad del DNA.

El marcador ITS2 se ha recomendado por su capacidad de discriminacidon a nivel de especie
(Saddhe & Kumar, 2018). También para éste se tomaron en consideracién dos pares de primers
y se generaron amplicones Unicamente con el par ITS2_S2F e ITS2_S3R (Chen et al., 2010).
Acorde con lo reportado en la literatura, se observaron bandas de aproximadamente 500pb

(figura 6C) para ocho de los especimenes del herbario de la UADY y cinco del herbario MEXU.

En el caso de estos tres marcadores moleculares, tras la secuenciacidbn se obtuvieron
secuencias de buena calidad que pudieron someterse a los analisis posteriores (tabla 13). Sin
embargo, para el marcador trnH-psbA, aunque se logré la amplificacion de las mismas muestras
gue para el marcador rbcL, observando bandas definidas y tenues de bajo peso molecular, tras
la secuenciacion, varios de los cromatogramas resultaron ilegibles debido a la superposicion y
desfase de los picos. Por tal motivo, en la tabla 13 sdélo se consideraron los amplicones
obtenidos para seis de los especimenes del herbario Alfredo Barrera Marin y para tres
ejemplares del herbario MEXU cuyas secuencias se utilizaron en la construccion de los arboles
flogenéticos que mas adelante se detallan. La mayoria de las secuencias inespecificas y de
baja resolucién se atribuyeron a la corta longitud y a la dificultad de su alineamiento, como
consecuencia de un alto niumero de inserciones y deleciones aleatorias en estas secuencias.
(Chase et al., 2007).

En total se obtuvieron 58 secuencias (tabla 13) que se consideraron para los analisis

posteriores.

34



6.3 Base de datos de BOLD SYSTEMS

Las 58 secuencias generadas se depositaron en BOLD SYSTEMS, por tratarse de una base de
datos especializada con altos estandares de calidad especificados en el manual de CBOL,
disponible en el sitio web (https://boldsystems.org/). Fue necesario referir la informacion de los
ejemplares colectados y depositados en los herbarios, de los primers utilizados y subir las
secuencias generadas. Asimismo, una vez cargadas las secuencias en la plataforma fue
necesario realizar un analisis para verificar su calidad y corroborar que no contuvieran codones
stop. El compendio de datos morfolégicos, ecolégicos, fisioldgicos y genéticos, que incluye a los
codigos de barras moleculares, contribuye de manera significativa a lograr descripciones mas

amplias y especificas de una especie en particular.

No se encontré informacion previa de las plantas estudiadas provenientes de la Peninsula de
Yucatan en la base de datos de BOLD SYSTEMS, por lo que toda la informacion generada en
este estudio es inédita. Sin embargo, el buscador del Portal de BOLD SYSTEMS arroj6 algunas
secuencias producto de la mineria de datos sobre secuencias indexadas en GenBank. Estas no
estdn asociadas a especies identificadas mediante taxonomia convencional y no es posible
saber si corresponden a ejemplares depositados en herbarios de referencia. Se encontré una
secuencia de rbcL y matK para Erythroxylum areolatum, una de rbcL para Metopium brownei de
Veracruz, una de ITS2 para Croton reflexifolius de Chiapas y una mas para Lonchocarpus

longistylus de Colombia.

Los resultados generados son los primeros esfuerzos enfocados a cumplir el propdsito de
enriquecer la base de datos de BOLD SYSTEMS con informacién de plantas meliferas

endémicas de Yucatan que sienten bases para proyectos futuros.

A continuacién se muestra un ejemplo, mediante capturas de pantalla, de la informacién que se
puede visualizar en la base de datos de BOLD SYSTEMS. En las figuras 7 a 10 se presenta
informacion general del proyecto, teniendo en consideracion el total de los ejemplares y de las
secuencias indexadas en la base de datos. En las figuras siguientes se presentan ejemplos
particulares con la informacién de los ejemplares y de los cbédigos de barras moleculares
generados para los mismos. En el caso de Metopium brownei en las figuras delallalal5 y
para Lonchocarpus yucatanensis de las figurasl6 a la 21. En el anexo 3 se encuentran todos

los coédigos de barras moleculares generados para cada una de de las plantas de interés.
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Project - AGMCV Identification of melliferous plants in the Northwest of Yucatan

C
Specimens 4] Sequences ° Degcripmrs

20 58

Specimens Sequences Codes: AGKCY
GPs: 20720 ITSZ: 14720
O Markers: ITS2, ribcl, matk, trmH-pebA
Country: 20720 rbel- 20/20 Title: |dentification of melliferous
@ L] L] plants in the Northwest of

Yucatan
I‘ Images: 20720 matk: 15420 DESEriFItiDn: The main g:el of tha FIFE-jE'Et iz
to generste molecular

I||I|||II Barcode Compliant: 19720 trnH-psha: 9420 barcodes of anE‘f |:I|-E|I'|'_= in
— CE— the Yucatan Feninsulz 2nd
contribute to mapping the

biodiversity of thess species
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honey bess in the region,

Seqs lacking successful traces gzpecially mative bees such a3
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. 0
Contaminated seqs Bnunding Upper Left: 20.867, -85.623
- Box . Loweer Right: 20,867, -B9.623
Froblematic records flagged Coordinates:
. 0
Figura 20. Informacién general del proyecto en BOLD SYSTEMS |I. A) Total de especimenes contemplados en el estudio. B) Total de

secuencias indexadas de cada marcador molecular en relacion al total de especimenes. C) Descripcién del objetivo principal del proyecto
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C : e E
Ly i i ~+ Coar i
A Specimen Age at Sequencing Quality Statistics
Taxono my
g Sequences
. High (1% Medium  Low (<4% Unreliable
- Ns) {(<2% Ns)  Ns) {>4% Ns)
4 ITS2 100.00 0.00 0.00 0.00
2 rocl 100.00 0.00 0.00 0.00
0 matk 100.00 0.00 0.00 0.00
Commaen phylum: Magnoliophyta 0 i 3 4 -] 1 37 B4 122
Mzgnoliopsida (cla=z): 18 N trmH- 100.00 0.00 0.00 0.00
TEdr
Lilinpsida {class): 2 psbé
Institutions B Species D
Traces
11 High (3t) Medium (%) Low (%) Failed (%) Total
i Species . ITs2 B33 1667 333 667 30
.|
matk g7.50 2000 5.00 7.50 40
rbecl: 11111
L] - -
riocL BE4c 385 577 1.92 52
miath: 8
.| trnH-psbA B5.00 10.00 0 5.00 20
u Aulonoma de Yucatan: 12 trnH-pshi: &
.|
u Madional Autenama de Mexico: 8§

Figura 21. Informacion general del proyecto en BOLD SYSTEMS Il. A) Taxones a los que pertenecen los especimenes contemplados en el estudio.
Todos pertenecientes al phylum Magnoliophyta. B) Instituciones donde se encuentras depositados los ejemplares herborizados. Ocho pertenecen al
herbario de la UNAM (MEXU) y doce al herbario de la UADY. C) Edad de los especimenes. Todos tenian menos de 20 afios de anitigiedad cuando se
realizd el muestreo. D) Total de las secuencias indexadas de cada marcador molecular en relacion al total de especies. E) Calidad de las secuencias.
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Figura 22. Distribucion de la longitud de las secuencias indexadas en BOLD SYSTEMS. Se tomaron en consideracion el total de las secuencias
indexadas y se observa la distribucién porcentual de las mismas en relaciéon a su longitud en pb para cada marcador molecular. A) rbcL. 75% de las
secuencias indexadas tienen una longitud de 600 pb mientras que 25 %, de 520 pb. B) matK. 40%: 800 pb, 40%:840 pb y 20%: 680 pb. C) ITS2. Entre
400 pb y 480 pb. En particular, 71.4%: 440pb, 14.3%: 440 pb y 14.3%: 480 pb. D) trnH-psbA. . 40%: 360 pb, 40%:480 pb y 20%: 440 pb. Las
secuencias generadas de mayor longitud corresponden a matK, mientras que para ITS2 y trnH-psbA son menores de 500 pb.
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¢ GFS Coordinates

Images Figura 23. Listado de los cédigos de barras depositados en BOLD SYSTEMS. Para cada especie se muestra el
Ei ;:E:Ede Compliant identificador de cada especimen, la ausencia de codones stop y contaminaciones en las secuencias y, los codigos
% Stop Codan de barras que se generaron para cada especie asi como su longitud.
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MExu1474e25 89

f

17aszs

HEIEMO KA A T YO (WA

L b -
& e
e Mmoo )8 e A
e BT —
—_— "~
r——y i . i
e At (b, v At
i - e
e [ e Yoon
[ ™

Nt M

¥k Specimen Details

Sample 1D:
Process ID:
Froject:
Institution Stering:

Field 1D
Museum ID:
Collection Code:
Reference Link:
Mote:

& Taxonomy

Kinggom:
Phylum:
Class:
Qrdear:

Identification Matihod:
Identifier Institution:

& Collection Data

MEXLI 4742825 WYoucher Status:
AGMOVOOS-20 Tissue Descriptor:
AGHCY Sex:
Universidad Macional Reproduction
Autonoma de Mexico Life Stage:

Extra Info:

TEXUT474825
IELIMAM:MEX: 1474825

Associnted Taxa:
Associated Specimens:

Plantae Identification:
Tracheophyta Tax ID:
Magnoliopsida Ranks:
Sapindales Identifizr

Anacardiaceae Identifier Email:
Texonomy Mote:
Species Reference:
BIN:

BIN Created Date:

Metopium
Metopium brownei

Universidad Nacional
Autonoma de Mexico

Metopium brownei

284834
species

Qiject 1D

caos-cloud.linode-us-east. 10_266.6bbb0387-3033-4B50-
Bf3e-21382hadf35d jpg

Original Mame:  AGMOYMEXU-Metopium-brownei+1583350106jpg

Sample 10: MEXLIT4T4825
MMeta:  Ventral
Wentral |
Crepted: 2023-02-16T22:21:26.526635
Lest Updated:  2023-03-21T15:55:20. OG0T
Catalognum:  MEXU1474825
Caption:
External
Copyright License Holder:
Copyright License Year: 2019
Copyright License:  Copyright

Copyright License Institution:

Copyright License Contact:
Photographer:
Mensurement:

Measurement Type:

Universidad Macional Aut&oacute;noma
de M&eacute;xico
catavg_qbp@yahoo.com.mx

Country:  Mexico Collector: L 5alinas-Peba
Province/State:  Yucatan Date Collected:  2074-07-07
Region/County:  Hunucra Date Accuracy:
Sactor Hunucra-5isal Time Collected:
Highway, towards Site Code:
Sisal Hehitet:  Low flood forest
Extact Site: Sampling Protocol:
Lat/Lon: 21.1026, -B5.5821 Coord. Source:
Elevation: 4 Coord, Accuracy:
Elevation Accuracy: Collzction Date End:
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Figura 24. Informacion depositada en BOLD SYSTEMS para Metopium brownei MEXU1474825.
Fotografia del espécimen, informacion taxondémica, detalles de la colecta, ecosistema y mapa localizando

el sitio de procedencia.
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Sequence View for Process ID: AGMCV005-20

Specimen Details Current Marker Summary
5 le ID: MEXLI1474R25 .
e Marker Code Beguence Langth GC Ambiguous Trace Count

Frocess ID: AGMOYDOE-20
Project: AGMCY rbcl 503 4374 0% 2
Tex Mames: Tracheophyta, Magnoliopsida, 3apindales, Anacardiaceae,

Metopium, Metopium brownei rmatt B4 3534 0% 4
Texon: Metopium brownei

IT52 471 58.2% 0.2% 2

Rank Mamaea: species
Sampling Protocol: AT
EIM URL: SRS
Kingdom: Flantae

Figura 25. Resumen de la Informacién de los cédigos de barras moleculares para Metopium
brownei MEXU1474825. Se muestran los detalles del ejemplar a la izquierda y los marcadores de los
que se tiene informacion (rbcL, matK e ITS2) a la derecha, detallando la longitud de la secuencia, el
%GC y el nUmero de secuencias contempladas para cada uno.

rhcL

Illustrative Barcode
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Nucleotide Sequence Sequence Metadata

CANCAEAEACT AN AGCANGTATEAGATTE AN NGCAIECATTAARGACTATAAATTEACTTATTATAC TCCTAACTATATARCCA A RGN TRCTEATHTC TTAGC AGC ATTCCEAGTHACT Genhank A,
CCTCHACCTEE MG TTCCACCCE AGEANGE AGGGECTECEETAGCTACRE I A TCTTCTAC TEETACATEE AT ANCTATE TEGACCE ATEEECTTACC AGCCTTE ATCATTAC A A NGE TG
ATGCTACARC ATTG AGCCCAT TGO TEEAGANG A AAATCANTATATATETTATETAGC TTRCCCTTTAGHCCTTTT TG ARG RIGGTTCTETTACTA NS ATETTTACTTCCATTETEGETA
ATGTATTTEEETTC A AAGCCC TECACECTE THCGTC TAG REE ATC TACE IR TCCCTACCACETATAC kR RCTTTCC A REEACE ACCACATEGE NTCC ARGTTE NG AGAGATANATTE Translation Matri Standard Code

Accession:

A0 U RETATEE WG TCCCCTATTEAAATATUC TATTALACCTABATT UGG TTTATCORE A 0GAAC TUCEGTAGAGCTETTTATE ANGTCTACG TR TREAC TTE ACTTACC A0 G0

Last Updatad: 2021-08-02T23:38:32 310013
Amino Acid SEqLIEl'ICE Seguence Runsite: Macrogen, Korea
TETHASUSFKAG N KDYKLTYVTROYITKDTD TLAAF RUTFOFS UFFEEAG AR IARE SSTOTHTTUHTDG LTSLORYHS ROYHIE PUNG EENGHICYI Y PLOLFEEG SUTHMFTSTUGH
UFGFKALRALRLEDL RIPTAVTKTFOSFPHG IQUERDKL HEYGRPLLGCTIKPKLGL SHEKVERIIVENVUIDLTVOR
Seguencing Date 201%-0d-0BT17:43.36 G T CTEG T TCTTGEGE GC TTCCG GT cTCccCcTC CCTGE
Trace Diraction F |
Forward Primer rbcla_f
Reverse Primer rbrlajfi34R
Seguence Primer rbcla_f
Status low qual
Trace Runsite Macrogen, Korea
4 3
Seguencing Date 2018 0d-0BT12:41 44 TTC T C CGCTCT CCGT GTTCTT GCGG T cCcT TTT G
Trace Diraction ]
Forward Primer rbcla_f

Reverse Primer rbclajfe34r f

r n
Beguence Primer rbclajfe34R ]
Status high qual N
Trace Runsite Macrogen, Korea J ! A
B0 80
b

Figura 13. Codigo de barras molecular de rbcL para Metopium brownei MEXU1474825. Se presenta
el coédigo de barras, las secuencias de nucledtidos y de aminoacidos y, los electroferogramas
correspondientes.
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matk

llustrative Barcode

] 495
494

Nucleotide Sequence

GOATCTEETTE 000 TCCTTOC TOC TEGTA ARG A TECCTCTTC TTTAC ATTTU T TeCGG TTCTT T TOC ACE AGTUTTTTC A TTTTRATTEE A0 TARTC TTAGTA UTCC A0 06 U b ATC
TOTTTCCACAAAOGTAATTC ARG ATTATTCT TG TTCCTATATURTTCTC AT THTGTE U ATATE AN TCCATCTTCTTTTTTE TCCGCARCE AATCTTCTCATTTACG ATCAACATCTT
CTEE NG TCTTTCTTEAGCE AN TATATTTCTATCG AN AGTAG AN AT TTATCG ARG TC TTEECTANTE ATTT TG ATTTTC AGG ACATCTTATACTTATTCARGEATCCTTTCATAC AT
TOTETTORATATE 0 0GGA A ANTCCATTCTETCTTC Ui AGGATACECCTCTTC TR TG AAT A0TSR U0 TATTACCTTETC AU TTTATEAE 04 TCE AATTTTCAC AT TEETE TE BCCC
GGG ANGEETTCATATARAGC A TTCTAC  AGCATTCTATC ARC TTTCTEEGC THTCTTTCC AGTETCE ACTA AN TCCTTTE TTEATACEE AGTCA AATECTAG A A NATTCATTTATCA
THGATARGECTATE AAGAAGTTCEATAC #ACCETTCC AATTATTCCTCTE ATTAEATE ATTEACTANGEC ACGETTTTATAAC ACCTTAGEEC ATCCTTTAGTAAGCCAACCCAEECT
GATTCCTCAGATTTTGATATTHTTGACCG ATT TG TACGTATATAC BGAAATCTTTCTC AT TATCACAGCEGGTCTTCARGAA NG AAGASTT TG TATCANATARAATHTATACTTCGECT
TTCTTGTETTAANOGTTTGETTCETAAC 0T A

Amino Acid Sequence

ESGSHPSLLUKD W SSLHLLRFFLHEYFHF HHHSL SHPKKSTSTESHSRLFLFLYHSH U EVESTF FFLRHQSS LRSTSSEUFLERTYFYRKUEHLUE WL AHDFD FOD TLCLF KD PR
YUKVOGKSIL SSKDTPLLMHERKYYL UL HOSHFHMA SHFGRUH TKHFYEH STRFLGYL SSURLHPLLURSCMLEN SFII0KNMKKFOTTUPIIPL LG SLTKRRFCHTLGHPISKFTRA
DSS0FDTIDRF U RICRHL SHYH S3SSKEESLYRIKYILRLSC U KSLURNT

Sequence Metadata

Genhank
Accession:

Translation Matrix
Loest Updated:

SBaguence Runsite:

265

SIS

Standard Code
2021-08-10T06: 24:43 257003

Macrogen, Korea

Seguencing Date 2018 0d-165T15:05:48 ATTTATTACGGETTCTTTCTACACGAGTATTTTCATTTTAATTGEGEAA
Trace Diraction F
Forward Frimer Wath-1RKEIM-f

Reverse Primer Math-3FKIk-r

TR e A A

40

4
Baguencing Date 2015 04-15T21: 005 TTGEAAGACCCGCTGETGEARTAARTGEGAGAARAGARTTTCTGELCATATALCGLACLC
Trace Direction R
Forward Frimer Math-1RKIN-F
Revarse Primer Watk-3FKIM-r
Seguence Primer Matk-2FKIM-r
Status red qual
Trace Runsite Macrogen, Karea

]

1 »
Beguencing Date 2018 0d-165T15:05:48 ACGEGETTCTTTCTACACGAGTATTTGTGECATTTTAATTGEGEAATAGT
Trace Diraction F
Forward Frimer Wath-1RKEIM-f

Reverse Primer Math-3FKIk-r

Seguence Primer Mati-1RKIM-f
Status high qual
Trace Runsite Wacrogen, Korea 5
[ a0
4 3

Baguencing Date 2015 04-TET15: 05458 ATACAARACTCTTTTTTTTTGEAAGALCCCGECGETGEETGERTAARTGAGA
Trace Direction R

Forward Frimer Math-1RKIN-F

Revarse Primer Watk-3FKIM-r

Seguence Primer Matk-2FKIM-r
Status red qual
Trace Runsite Macrogen, Karea

40

a0

=]
»

Figura 14. CdAdigo de barras molecular de matK para Metopium brownei MEXU1474825. Se
presenta el cédigo de barras, las secuencias de nucleétidos y de aminoéacidos vy, los electroferogramas

correspondientes.
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ITs2

llustrative Barcode

[]

Mucleotide Sequence Sequence Metadata

GTETEAATTECAG A ATCCOETE HACC ATCEAGTCTTTE AACE ARG TTECACCCTIMGCC WC TAGGCCE AGEEC ACGTC TECC THEETATCACEE ITCE TTECCCTCCCCCGAC HTCG A Genkank 3178
CTCCGGTCTRANTETTETEECEE TEEECEGA AN ATEECCTCCCGTE IGCC TACACECGETTEECCC AN ATCCG MG TTC TOGETE ACGC TTCCOGCGAC A NTCGETRACETTCGAAAC K

50 A0 TR TS A T T TG00 TC 060 01 TAC O TG AC 3G A TIoC TEE ACCC TAT MG A6 TECE T AGC AGGE TEGCA TGS ACCCC AGETC ASCGEE ATTHCCCRCTEAGT Accession:
TTANGCATATCANTARGED TTACC AGEATTCCCTTAGT A ACGECEAGCE AACD CCAGCTTEAGHATCEEECETCATCGACETCCGANTTETH Translation Matrbo Mf& {Hon-coding marker)
Amino Acid sequence Last Updated: ) 20271-08-10T06:21:13.550452
Seguence Runsite: Macrogen, korea
Hot auailable
Bequencing Date 2015-08-17T1 72546 cCccocT GLCC cCT GGCLCG GGGC CGTCTGC
Trace Direction F
Forward Frimer IT5_52F
Reverse Frimer IT5_53R
Eeguence Primer IT5_52F
Status high qual
Trace Runsite Macrogen, Korea
>
Seguencing Date 2015 08-17T1 73546 CCGGETTCGCTCGECCGTT [ GGG TCCTG
Trace Direction R
Forward Primer IT5_52F
Reverse Primer IT5_53R
Sequence Primer IT5_53R
Etatus high qual
Trace Runsite Macrogen, Korea

Figura 15. Codigo de barras molecular de ITS2 para Metopium brownei MEXU1474825. Se presenta
el cédigo de barras, las secuencias de nucleétidos vy, los electroferogramas correspondientes. No se
presenta secuencia de aminoacidos porque es un marcador molecular que no codifia a proteina, se trata
de un espaciador intergénico.

43




Specimen Record Page: MEXU1156799

Object 10:

Qriginal Mame:

MExU1156199 @59

caos-cloud linode-us-east.13_125 27aaBdf7-ea36-4e31-b580-
c472474bed20jpE
AGMOWMEYL-Lonchocarpus-yucatanensis+1 583364808 jpg,

Eample 1D: MEXUT158155
Meta:  Ventral
Wentral
Created:  2023-02-16T22:21:26.412825

Last Updated:

2023-02-21T15:55: 25886085

#k Specimen Details

Sampyle 1D;
Process ID:
Project:
Institution Storing:

Figld 1D:
Museum IB:
Collection Code;
Reference Link:
Note:

& Taxonomy

Kingdem:
Phylum:
Class:
Qrder:

Buhspecies:
Identification Method!:
Identifier Institution:

@ Collection Data

Country:
Province/State:
RegionsCounty:

Sector:

Bract Site:
Lat/Lon:

Elevation:
Elevation Accuracy:
Depth:

Depth Accuracy:
Collgction Event ID;
Collection Notes:

« Ecology Data
Ecoregion:
Biome:
¢ Map
+

MEXU1126188

AGMOVDT4-20

AGMCY

Universidad Macional Autonoma
de Mexico

MEXUT156155
IBUMANREXLLT 150188

Plantas
Tracheophyta
Wagnoliopsida
Fabales
Fabaceae

Lonchocarpus
Lonchocarpus yucatanensis

Morphaology
Universidad Macional Autonoma
de Mexico

Mexico

Guintana Roo

Adalfo de 13 Huerta

2.2 km nartheast of La Caroling

19 K167, -85 D386
114

Yucatan_moist_forests

Youcher Status:

Tissue Descriptor:

5

Reproductio

Life 51ege:

Bxtra Info:

Associated Ta:
Associated Spacimens:

Identification:

Tax 1D:

Rank:

Identifier:
Identifier Email:
Taxonomy Note;
Species Reference:
BIN;

EIN Created Date:

Collector:

Date Collected:
Date Accuracy:
Time Collecter:
Site Code:
Hahitat:

Sampling Protocol:
Coord. Source:
Coerd. Accuracy:
Collection Date End:
Country I50;

Geo ID:

Realm:

Tropical_&_subtropical_Moist_Broadleaf_Farest

3
O
Cancln

Catalognu MEXT1567 55
Captio
Extern
Copyright License Holder:
Copyright License Year: 2010
Copyright License:  Copyright

Copyright License Institution:  Universidad Macional Aut&oacute;noma de
MEeacute;sico

Copyright License Contact:  catavg_gbp@yahoo.com.msx
Photographer:

Measurement:

Measurament Type:

o
Playa del,
Carmen

1\ J
'eracruz 4
9

Campeche
Cludad
[ delCarmen
9

fuxtepec Cﬂﬂllaéoilius

R Tabasco,
axaca

Tuxtla Gutiérrez NG

Wouchered:Registerad
Callection

Tree

Lonchocarpus yucatanensis
234563
species

Pittier

0. Alvarer
2004-DE- 15

Medium deciduous farest

X
TBE

Neotropic

e il i Hato
Rlot 5 slo e o
Joventud,

C@
Is|

@)

| Leaflet| ® OpenStreethap contributors

Figura 1626. Informacién depositada en BOLD SYSTEMS para Lonchocarpus yucatanensis
MEXU1156199. Fotografia del espécimen, informacion taxondémica, detalles de la colecta, ecosistema y

mapa localizando el sitio de procedencia.

44




Sequence View for Process ID: AGMCV014-20

Specimen Details Current Marker Summary
Sample I MEXUTISE152 .
ampe Marker Code Beguence Length GC Amhiguous Trace Count

Frocess I0: AGMCY014-20
Project: AGMCY rbcl B3 41.3% 0% 2
Tax Mames; Tracheophyta, Magnoliopsida, Fabales, Fabaceae, Lonchocarpus,

Lonchacarpus yucatanensis matk 8B B3% % 2
Taxon Lonchacarpus yucatanensis

. IT52 455 58.1% 0% 2

Rank Name: species
Sampling Protocok: /A trnH-pshA 368 28.5% o 2
EIN URL: A&
Kingdom: Flantae

Figura 17. Resumen de la Informacion de los cddigos de barras moleculares para Lonchocarpus
yucatanensis MEXU1156199. Se muestran los detalles del ejemplar a la izquierda y los marcadores de
los que se tiene informacién (rbcL, matK, ITS2, trnH-psbA) a la derecha, detallando la longitud de la
secuencia, el %GC y el nimero de secuencias contempladas para cada uno.

rbcL

lllustrative Barcode

" e
494 631
Nucleotide Sequence Seruence Metadata

CCAACAG A A TAARGC ARG TG TTGEGT T M AGSCTE G TE TTARAGATTH TN TTGACTTHTTATACTCC TG ACTATGANACCHRAGITRCTGATATCTTGEC AGCATTCCGNG THICTOCTC ARCCTEE AGTTCCGE Genhank Accession: MAA

CTEAAGARGC AGGTEC TECAGTHGC TACCGRATCTTC TAC TEE TRCATEGRCHRC TE T TEGACCEATEGE TTACCAGTCTTAHTCGTTRCHARGEACG ATEC TACCACATCGRACCOGTTGCTESAGAAGAARATCR . .

ATATATTCTTATE TRGCTTWTCCC T TG A CTTTT T ARG ARGE TTC T TTRC TWRTUTISTTT A ATLC 4 TT6 TAGG TR TS T TT TG TTCARAGCEE TH TAC T TACG TTTHGMGGATTTRCRAATCC TART Translaticn Matrix Standard Code

TCTTATATTARARCTTTCCHNGETCC NCC T ATEGTATCE A 46T TG AGAG AGH TR AT TG HAC ARG T ATE ACGTCCC TTATTE GG AT TACTATTARACC TR 8 ATTEAGG TTHTCCGCTRNGRATT ACBE TAG AGCGE

Last Updaterd: 2021-08-02T22:28:32 B4TOEE
TTTATS AT TCTACG TEAEGEACTTEATTTTACE AR B8 ATE ATEAARATETEANTTECCARCCATTTATECATTS
Beguence Runsite: Macrogen, Korea
Amino Acid Sequence
PTETKASUG FKAGUKD YKL AT TROYETHITOLL ARF RUTFOPGUFPEENGARINAE SSTETHTTUNTDR L TSLDRYKS FCTH LE PG EERGY LA¥UAYPLD L FEEGSUTHMFTSIIGHIFGFKAL RALRLEDL RIFK
SVIKTFQS PPHEIQUERDKLHKYGRPLLECTIKFKLG L 50 KNVERAUVECL FAGLDFTEDD ENIHSOPFMRX
Sequencing Date 2018 10-08T23:40:27 TCTTGGC G C TTCEG 6T CTCCTC CCTGG GTTCEGCETG G
Trace Direction F
Forward Primer rbcla_f
Reverse Primer rbelajfe3dR
Seruence Primer rbcla_f
Status high qual
Trace Runsite Macrogen, Korea
80 100 120
4 L4
Seruencing Date 2013-10-08T22:40:27 CCGT TTCTT GCGG T cceoec TTT GGTTT T G T C TCocCEC T
Trace Direction R
Forward Frimer rbcla_f
Reverse Primer rbclajfa34r

Bequence Primer rhrlajfE34R
Trace Runsite Macrogen, Karea \ \ A i f\j
a0 100 120
l 3

Figura 18. Cédigo de barras molecular de rbcL para Lonchocarpus yucatanensis MEXU1156199.
Se presenta el cédigo de barras, las secuencias de nucledtidos y de aminoacidos y, los
electroferogramas correspondientes.
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matk

Hlustrative Barcode

I 455
SO0 0O 10000 OO0 0
454 7
(AR TR R TR SR T

MNucleotide Sequence Sequence Metadata

U TECHTE T A4 T T TTC 4B TEC T4 AC TS AT QBB AT TE TETTTE TTTE AT TTATT G4 TS T T TTATTATT A TTO0 A TAGTCTTATTAR TTE ARG AT ATTTETATTTTTT Genhank Accession: NiA

CHANTTCANRANGTAATCCAAGATTTTTC T TICCTATATATTTATA T THTGEERATATE AATATATCTTTTTTTTTCTACG TR AAATCC TCTEATTTRCGATTAGAATCTTTTTCGTTCTTTTTGRACGART

TTATTTCTGTACAAKANTAGAACATCT TG TR ARG TCG TTGHTHRGHATTT T TCGTATACCTTHTCATTCTTCRAGGATCC TTTCATCCHTTHTG TTRGATATCANGARARNTCHATTCTEG TTTCARAGRATRCGECT Translation Matrbe Standard Code
T4 TaAATARATO8 AAATAE T4 TTTT4TTT AT T4 TS0 AT TC AT T AT TG TE T AUCC A3 ACH TECATATU A TE A4 TTATECSAAC ATTEATTTE A TTTTTOBGATHTITTTTaAATATAC Lost Updated: 0210107052443 340205
WG GATE T TTCAG GG THCBGAG TE N T TTGC ARG TCATTTCTHTTGNA TG TTHTGNARAIGCTTG A0 NAT ASTTCCANTTTTC TTE TR TTAGHTE A TSR TTHARGEGARNTTTTGTANTGTATT .
G6OGC ATCCTATTAGTUAS TCAGTTTAGAC 64 TTCATCC AT TR ATATTUTTEACC ST TTTAC G ATATSE 48 4uATITTTC T ACT] Seguence Runsite: Macrogen, korea
Amino Acid Sequence
PSPSETLUGTLAVHMKDUSFFHLLALFFYVCHHHSLINSKKSTSTFSHSKSHPRFFLFLYNLYUNEVEYTFFFLRAKKSSHLALESFC UL FERTVECTKTEHLUQUUDKNF SYTLSEFKDPFIHVIFVOEKSTLUSKATP
LMK YF LY LHGEH FOWHSGPG T IHIHGLSEH SFHELGYF LHIQLNL SN RSGLGHSFL L6 UMKKLETIUPTILLIRSL LKW KFCHULGH PLSKSHTOSS0F0 [0RFLRICRNF S
Beguencing Date 2013-10-25T06: 2548 T GTCTT TT TTC G TCC TTTCT TTTTTTC TT L 6T
Trace Direction F
Forward Frimer Matk-1REIM-f
Rewerse Frimer Matk-2FKIM-1
Seguence Primer Matk-1REIM-f
A A )
Trace Runsite Macrogen, Korea
B0 100 120
4 L3
Beguencing Date 2013-10-25T06: 2548 T GTG G TTTCTGC T TCCGL TCGGTC T T T T
Trace Direction R
Forward Frimer Matk-1REIM-f
Rewerse Frimer Matk-2FKIM-1
Seguence Primer Matk-3FKIM-1
oo et
Trace Runsite Macrogen, Korea &’x
80 pRel] 120
4 L3

Figura 19. Cédigo de barras molecular de matK para Lonchocarpus yucatanensis MEXU1156199.

Se presenta el cédigo de barras, las secuencias de nucleétidos y de aminoacidos v,
electroferogramas correspondientes.

los

ITs2

Hlustrative Barcode

"

Nucleotide Sequence Sequence Metadata

T W T T T T T 5 T TS G B A TT W A6 WS T C TS T TE WA W TE G T T W A6 AT A TE BT TTE GG Genbank Accession: A

WCATEC TBACC TEECBE ANGEACCACC TTACGATTEA TTEA ANRAC T E TCCTEC G TAGHE AGCERC N TaNTA ANTEA T8 TTARCEACCE T BNEACE AR TEA TCACBACCCE TECTEBAAE ACGACCEATAERR ) N .
CCCTTGCGCTECTAGG UG AGCGE T ATHACG NG ACCTE AGATC AGALGGE6C TACCCGC TRAGTTT ARG ATATC NATANGESG UGG AAAGHACTARCHAGGATTCCCCTHG THICGREGRGCGAICEEGRANGAGE Translation Matrbr: /A {Non-coding marker)
CERCEATANGANTCARTEGCCCTTEAEATECGHATTET Last Updated: 2021-08-10T0E:21:13 602844
Amino Acid Sequence Seguence Runsite: Macrogen, Korea

Hot auzilable

Beguencing Date 2015-10-08T22:34: 24 GTTGCGECCE [ TT GGCCG GGGE CGLECTGEECTGEGEGETGTE C
Trace Diraction F
Forward Primer IT5_52F |‘w
Reverse Primer IT5_53R i
Seguence Primer IT5_52F
Status med gual
Trace Runsite Macrogen, Korea J
20 &0

4 3
Beguencing Date 2015-10-08722:34:24 CCCGEGTTCGCTCGCECLGTT crT GGEGG TCCTTGTT GTTTCTTTTCCTCCGCETT
Trace Diraction R

Forward Primer IT5_52F

W 1]

f ] f I| I |W

i A ' | ‘ ‘ I |

‘ g AR L A ML A
Reverse Primer 1T5_53R | | f | [ Wi |
Sequance Primsr 15538
Status high qual
Trace Runsite Macrogen, Korea . A s AN Y e AL o hA ) L 0

a0 &0 50
4 >

Figura 20. Cédigo de barras molecular de ITS2 para Lonchocarpus yucatanensis MEXU1156199.
Se presenta el cédigo de barras, las secuencias de nucledtidos y, los electroferogramas

correspondientes. No se presenta secuencia de aminoacidos porque es un marcador molecular que
codifia a proteina, se trata de un espaciador de transcrito interno.

46

no



trnH-psba

Hustrative Barcode

[

Nucleotide Sequence Sequence Metadata

TSR T AR TEC T TANTTTCCCT TAGHTC TAGC TECGHTESA AGC TCC A TC TR THAATEGATARTTCG A TTCTANARTATRC GG TTTT TS TTTTTS AR AGTRRAGGAGC ARTATC AN AGAGTACHTATTGCT Ganhank Accassion: ik
CCTTTRCTTT T T TG THTTCTATTTCTTTATRAGTAGHTATATATCE ATTTTTTTTTHTTGACTTCE ACATTE THTTCTTTTTAGTATT TTTATTTCANCATA ANARATRAANGATARGARTAATAATS NARGGATAG ) N
WGHTEEAAGTATANGTTTTTTATAATATHTATAITINATAGCATHAGGECGE TS THGCCARS TEATE A NSGCASTAGATTETEARTE Translation Matrbe M/A {Mon-coding marker)

. . Last Updated: 2021-08-10T02:24:53.271471
Amino Acid Sequence .
Seguence Runsite: Macrogen, Korea
Kot available
Sequencing Date 2020-02-21T18:0418 T TTCG TTCT T T CG GTTTTTGTTTTTG GT GG GLC T T
Trace Direction F
Forward Primer psbAZ_f
Reverse Frimer trnH-F
Seguence Primer psba3_f
Status high qual N\
Trace Runsite Macrogen, korea
B0 80 100
] »
Seguencing Date 2020-02-21T15: 0415 TTATATATTAT CTTATAHACTTECCATCTCTATCCTTTOCATTATTATTCOT

Trace Diraction R
Forward Primar psbAd f

Reverse Frimer trnH-F

Seguence Primer trnH-F
Trace Runsite Macrogen, Korea /\
B0 B0 100
4 »

Figura 21. Codigo de barras molecular de trnH-psbA para Lonchocarpus yucatanensis
MEXU1156199. Se presenta el codigo de barras, las secuencias de nucleétidos y, los electroferogramas
correspondientes. No se presenta secuencia de aminoacidos porque es un marcador molecular que no
codifia a proteina, se trata de un espaciador intergénico.

6.4 Capacidad discriminativa de los marcadores moleculares

Las secuencias generadas se analizaron primeramente mediante un BLAST (anexo 4) y se
seleccionaron algunas secuencias de taxones emparentados en mayor y menor grado. Después
se realizé el analisis en relacion a cada uno de los marcadores moleculares mediante la
creacion de arboles filogenéticos o dendogramas que consisten en un alineamiento multiple que
permite el agrupamiento jerarquico de las secuencias analizadas dentro de diferentes grupos.
Esta metodologia no se considera estrictamente como un método filogenético, sino que, es un
método de identificacion simple (Casiraghi et al., 2010, Sandionigi et al., 2012). Como se
menciond anteriormente, son pocas las secuencias publicadas en las bases de datos contra las
cuales comparar para lograr la identificacion a nivel de especie. Sin embargo, el analisis se hizo

con el fin de determinar si las secuencias formarian clados consistentes con especies cercanas.
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Existen diferentes enfoques para la creacion de los dendogramas, los principales son: la unién
de vecinos (NJ: Neighbor-Joining), la parsimonia maxima y la inferencia bayesiana. NJ es un
método basado en el criterio de evolucibn minima, no toma en cuenta la relacién ancestro-
descendiente y permite el andlisis de alta velocidad para grandes conjuntos de datos. Por lo
tanto, el arbol que se obtiene usando NJ es una representacion del grado de similitud de las
secuencias (Sandionigi et al., 2012). NJ seguido de la correccion de los parametros Kimura 2
(K2P) es el método mas utilizado en el analisis de codigo de barras de DNA publicado en la
literatura, y ahora se incluye en el paquete de andlisis estandar del sistema BOLD
(Ratnasingham & Hebert, 2007). El analisis de las secuencias de interés se realiz

considerando estos parametros en los programas bioinformaticos ClustalW y MEGAG.

Se generd un dendograma general para cada marcador contemplando todas las secuencias de
interés y emparentadas y, posteriormente se hicieron ampliaciones de diferentes nodos con el
fin de lograr una mejor visualizacién. Un ejemplo de esto lo podemos apreciar en la figura 22
correspondiente al marcador molecular matK, en donde se presentan las especies de interés
pertenecientes a la familia Fabaceae y se observa un clado bien definido para la especie
Lysiloma latisiliguum conformado por las dos secuencias generadas en el proyecto mas la
publicada por Trotta y colaboradores (2018). En el caso de Caesalpinia yucatanensis y
Caesalpinia gaumeri, se agruparon con otras especies de la misma tribu. Cabe sefialar que éste
grupo ha causado polémica en afios recientes ya que varias especies han sido reasignadas
dentro de otros géneros como Erythrostemon, Cenostigma y Poincianella, por lo que es natural
encontrarlas estrechamente relacionadas (Duno y Cetzal-Ix, 2020). Por otro lado, Lonchocarpus
longystilus y Lonchocarpus yucatanensis se agruparon en un clado conformado por otras

especies del mismo género.
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_[{ U23272 Caesalpinia gaumeri |
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Figura 22. Identificacién basada en el marcador matK de las especies pertenecientes a la familia
Fabaceae. Ampliacién del dendograma 2.1. Reconstruccién filogenética utilizando el modelo de
Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.02. En rojo se resaltan las

secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias reportadas de la misma especie.
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En los casos en los que no existen secuencias contra las cuales comparar, se argumenté la
capacidad discriminativa hasta especie cuando las las secuencias se observaron en un clado
definido e independiente, como se muestra con relacion al marcador ITS2 en la figura 23 para
Metopium brownei y Erytroxhylum areolatum mientras que las secuencias de Croton reflexifolius
se encontraron dispersas con otras del mismo género. Un dato curioso es que Metopium
brownei esta emparentado con especies del género Toxicodendron y, al igual que ellas,
produce una resina téxica llamada urushiol que causa irritacion de piel y mucosas (Cabezas-
Savariego, 2018). La inferencia de posibles caracteristicas fisicoquimicas con base en la
caracterizacion molecular de las plantas es una de las posibles aplicaciones para los cédigos de

barras moleculares, por ejemplo en estudios sobre plantas medicinales.

Todos los dendogramas correspondientes a los cuatro marcadores utilizados se encuentran en
el anexo 5. El marcador rbcL fue til para resolver a nivel de familia para L. latisiliquum, C.
yucatanensis, C. gaumeri, A. yucatanensis, L. longistylus, L. yucatanensis, M. brownei y T.
radiata; hasta género para E. areolatum, C. reflexifolius, T. paucidentata y C. dodecandra, pero
insuficiente para hacerlo a nivel de especie. Esto se debe a que las secuencias del marcador
rbcL evolucionan lentamente y este locus presenta la divergencia mas baja de genes de

plastidios en plantas con flores (Kress et al., 2005)

Por su parte, el analisis de las secuencias correspondientes al marcador trnH-psbA se limité a
nivel de género para C. dodecandra, T. paucidentata, L. yucatanensis, C. yucatanensis, C.
gaumeri, L. latisiliquum e inclusive hasta familia en el caso de Thrinax radiata. Existen reportes
gue afirman que el uso de este marcador es limitado en la reconstruccién filogenética a nivel de
especie debido a la corta longitud y la dificultad de las alineaciones resultantes de un alto
namero de indeles (Kress et al., 2005). Por otro lado, el marcador matK logré resolver hasta

género para C. yucatanensis, C. gaumeri, L. longistylus, L. yucatanensis, C. dodecandra y T.

radiata y, a nivel de especie para L. latisiliquum, A. yucatanensis y M. brownei.

Finalmente, el marcador ITS2 resolvié a nivel de género para C. reflexifolius, C. yucatanensis,
L. longistylus y L. yucatanensis; hasta especie para E. areolatum, M. brownei, C. gaumeriy T.
paucidentata. Autores como Yao et al. (2010) y Chen et.al. (2010) han sefialado que la
longitud de ITS2 (~450pb), menor que la de rbcL y matK, es lo suficientemente corta como para
permitir la amplificacion de DNA degradado. Aunado a lo anterior, existen multiples copias de
ITS (que contienen ITS1 e ITS2) en las plantas, lo que facilita su amplificacion por PCR, incluso

de muestras secas.
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Figura 23. Identificacién basada en el marcador ITS2 de las especies pertenecientes a las familias
Anacardiacae, Euphorbiaceae y Erythroxylaceae. Ampliacion del dendograma 3.1. Reconstruccion
filogenética utilizando el modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining.
Escala 0.05. En rojo se resaltan las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias
reportadas de la misma especie.
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En general, las secuencias obtenidas se aprecian estrechamente relacionadas con especies
emparentadas a diferentes niveles de resolucion. Conforme la base de datos logre hacerse
mas robusta, la identificacién tendra mayor exactitud. En la figura 24 se resume la capacidad
discriminativa de los marcadores tomando en consideracion el nivel resolutivo mostrado en los
dendogramas para cada especie en particular. Asimismo, se pone de manifiesto que no todos
los marcadores moleculares presentan la misma utilidad para todas las plantas. Por ejemplo, E.
areolatum y T. paucidentata que no amplificaron con el marcador matK, lograron resolverse con
el marcador ITS2 hasta especie. Caso contrario, L. latisiliquum y A. yucatanensis que no

amplificaron con el marcador ITS2, se identificaron hasta especie con el marcador matK.

C. dodecandra, T. paucidentata, L. yucatanensis, C. yucatanensis,
C. gaumer, L. falisifiguum
trnfH-pshA
T. radiata
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M. brownel E. areolatumy C. refiexifolius
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Figura 24. Capacidad discriminativa de los marcadores moleculares. Los marcadores rbcL, matK,
ITS2 y trnH-psbA presentaron diferente capacidad discriminativa. Para cada caso, se sefialan las
especies que se lograron identificar con relacion al nivel de resolucion observado en los dendogramas.
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Una alternativa que CBOL (2009) sefala para lograr una mejor resolucion es utilizar dos
marcadores de manera conjunta, por ejemplo rbcL y matK, bajo la premisa de que al considerar
un mayor namero de pares de bases las variaciones resultaran mas significativas. El analisis
concatenado de las secuencias ha sido evidenciado como una estrategia Util para la
diferenciacion a nivel de especie (Chase et al., 2007; Gonzalez et al., 2009; Lima et al., 2018).
No obstante, otros estudios sustentan que esta alternativa tampoco es la idénea para la
identificacion universal de plantas (Li et al., 2015) ya que para cada especie o al menos para
cada familia, algun concatenado puede resultar de mayor utilidad que los demas al presentar

una especificidad mayor.

En este estudio se hicieron analisis con diferentes combinaciones de marcadores
concatenados, sin embargo, debido a la poca disponibilidad de secuencias en las bases de
datos, no hubo una mejora en la resolucion, puesto que al no haber contra qué comparar, no se
encontrd diferencia significativa en los resultados. Es decir, el marcador con mayor capacidad
discriminativa en relacién con la disponibilidad de secuencias reportadas de taxones cercanos
fue el que definid la identificacién y los dendogramas generados fueron consistentes a los
reportados en este estudio. Valdria la pena repetir este ejercicio cuando las bases de datos

dispongan de mas informacion.
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7. CONCLUSIONES

Se generaron 58 codigos de barras moleculares inéditos correspondientes a 12 especies
florales endémicas de la peninsula de Yucatan: Erythroxylum areolatum, Croton
reflexifolius, Lysiloma latisiliguum, Caesalpinia yucatanensis, Caesalpinia gaumeri,
Lonchocarpus longistylus, Lonchocarpus yucatanensis, Alseis yucatanensis, Metopium
brownei, Thouinia paucidentata, Cordia dodecandra y Thrinax radiata. La informacién de
todos los ejemplares y los cddigos de barras se incorpor6 a la base de datos de la vida
(BOLD SYSTEMS)

Los cddigos de barras moleculares generados demostraron ser Utiles para caracterizar a
nivel molecular los especimenes con distintos niveles de resolucién, mostrando un
parentesco coherente y estrecho con las secuencias de taxa emparentadas. El marcador
rbcL tuvo la mayor eficiencia de amplificacion y mostré una capacidad discriminativa a nivel
de género para 8 especies y hasta familia en las 4 restantes. El marcador matK logré
resolver a nivel de familia para 6 especies, hasta especie para 3 mas y no logro
amplificarse en 2 casos. El marcador ITS2 exhibi6 una capacidad discriminativa hasta
género para 4 especies, hasta especie en 4 casos y no logré6 amplificarse para los 4
restantes. Finalmente, para el marcador trnH-psbA, si bien amplificé con facilidad para las
12 plantas, la mayoria de las secuencias fueron inespecificas y sélo logro resolver hasta
familia en 2 casos y nivel de género para otras 5 especies. La informacion generada es la
base para las aplicaciones que se deriven tomando en consideracién que no existe un

estandar de oro y no todos los marcadores logran amplificarse para todas las especies.
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8. PERSPECTIVAS

El enriquecimiento de las bases de datos con secuencias fiables de los marcadores moleculares
de plantas es uno de los mayores desafios para la préxima década. Todas las aplicaciones
subsecuentes dependen de ello. Es necesario centrar esfuerzos para generar las secuencias
correspondientes a los marcadores rbcL, matK, ITS y trnH-psbA- de un nimero significativo de
especies de plantas nativas e integrar la informacién a BOLD SYSTEMS. Los cédigos de barras
moleculares generados en este estudio aun no son suficientes si se consideran las 2,400

especies identificadas en la region de la Peninsula de Yucatan.

Se sugiere probar con métodos alternativos para trabajar con plantas que por su naturaleza
guimica presentan mayores retos para obtener DNA de calidad. Por ejemplo, se recomienda el
uso del protocolo empleando fenol/cloroformo para la extraccion. De acuerdo con Guzman-
Rodriguez y colaboradores (2018), este método garantiza un rendimiento adecuado y pureza
del DNA obtenido, visto como la relacion Azeozso €n un intervalo de 1.96 a 2.00 y la relacion
A260/230 en un intervalo de 1.75 a 2.44. La importancia de tomar en consideracion la relacion
de Azeo230 NM se destaca para descartar la presencia de polisacaridos y polifenoles que puedan
inhibir la accion de la Taq polimerasa durante el proceso de amplificacién por PCR. Otra
recomendaciéon es pulverizar las muestras de manera mecanica en el equipo TissuelLyser en
lugar de hacerlo manual con el mortero, lo que favorecera la obtencion de un polvo més fino y
ahorro de tiempo en el procedimiento. Cabe mencionar que no es necesario esperar a que las

muestras estén secas, éstas se pueden sumergir en nitrégeno liquido previo a la pulverizacion.

Posterior a ello y, una vez que la base de datos disponga de las secuencias de interés, los
codigos de barras moleculares pueden utilizarse en la identificaciobn de especies como una
estrategia para abordar la conservacion de la biodiversidad, mediante el monitoreo preciso y
rapido antes y después de implementar acciones de conservacion, y al proporcionar datos, eso
ayudara en las estimaciones de la diversidad filogenética para establecer prioridades de
conservacion (Kress, 2017). También se pueden utilizar en la autenticacion de plantas
medicinales, para respaldar la seguridad alimentaria y la autenticidad del etiquetado mediante la
confirmacién de la identidad o la pureza de los productos (Li et al., 2015). Se plantea que se
puede desarrollar una gPCR especifica para mieles monoflorales (45% de dominancia en algun

tipo de polen), como miel de Tahonal por ejemplo.
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Finalmente, se propone caracterizar por estrategias moleculares vs palinoldgicas mieles de la
region. Para ello, se pueden utilizar los marcadores de manera independiente. Por ejemplo,
Bruni y colaboradores (2015) sugirieron usar 2 marcadores, ya que rbcL por si solo no pudo
distinguir entre plantas de especies emparentadas. Sin embargo, trnH-psbA permitié la
identificacion de la mayoria de las muestras de polen a nivel de especie. Otro ejemplo son
Galimberti y colaboradores (2014) quienes también utilizaron rbcL y trnH-psbA y tras identificar
39 especies de plantas en muestras de miel, pudieron sugerir la identidad geografica de estos
productos gracias a la presencia del polen de una planta endémica de la regién Alpes del norte
de Iltalia. Otra alternativa es emplear una aplicacion derivada de los cddigos de barras
moleculares que en afos recientes ha cobrado auge y se denomina metabarcoding. Esta
técnica requiere de marcadores genéticos cortos y Unicos que se emplean para la identificacion
en muestras mixtas (Kress, 2017). Cada autor opta por diferentes marcadores, Richardson y
colaboradores (2015), usaron ITS2 vy lograron identificar 19 familias de plantas contra 8 familias

identificadas mediante microscopia.

Hasta hace unos afios se consideraba que los marcadores de plastidos no eran una buena
opcion para trabajarlos sobre polen, ya que los cloroplastos en angiospermas se heredan por
via materna y se ven reducidos en la linea germinal masculina del grano de polen en muchos
taxones agricultura (Bell et al., 2016). Sin embargo, varios estudios han demostrado la viabilidad
de estos marcadores (Galimberti et al., 2014; Hawkins et al., 2015; Richardson et al., 2015).
Hoy en dia se sabe que el niumero de copias de ptADN en el polen varia entre especies,
aunqgue el grado de variacidn aun es poco conocido y, en este sentido, los recuentos de polen
de varias especies a partir de muestras mixtas se ven mermados. Ante este problema se
sugiri6 que ITS2 podria ser la mejor alternativa pero también presenta limitantes en términos
de cuantificacién, ya que el nimero de copias esta relacionado tanto con la ploidia como con el
numero de copias del DNA ribosémico en el genoma nuclear, que puede ser altamente variable
entre especies, entre individuos de la misma especie, e incluso se ha registrado variacion
dentro de individuos debido a mutaciones somaticas (Bell et al., 2016). Otra consideraciéon al

utilizar el marcador ITS2 es el potencial de coamplificar DNA fungico (Cheng et al. 2016).
Para finalizar, cabe resaltar que el uso de esta tecnologia sobre el polen no se limita a la calidad

de las mieles, también se podrian abordar cuestiones de biologia de la polinizacién, cambio

climatico, especies invasoras, conservacion de plantas y agricultura (Bell et al., 2016).
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9. ANEXO 1. PLANTAS MELIFERAS

Nombre: Caesalpinia yucatanensis
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Fabales
Familia: Fabaceae
Nombre maya: Taa K'in che'

Distribucién general: Centroamérica hasta
Honduras

Distribucién en México: Chiapas, Michoacan, Tabasco, Campeche, Quintana Roo y
Yucatan.

Habitat: Selva mediana subperennifolia, vegetacion secundaria y selva baja caducifolia.
Descripcion: Arbol o arbusto de hasta 10 m. Es relevante en construcciéon y maderable, de
importancia melifera también.

Nombre: Caesalpinia gaumeri
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Fabales

Familia: Fabaceae

Nombre maya: Kitim che'
Sindnimos: Poincianella gaumeri,
Cenostigma gaumeri

Distribucién general: Centroamérica (Belice), Las
Antillas (Cuba) y Sur de México.

Distribucién en México: Oaxaca, Tabasco, Campeche, Quintana Roo y Yucatan.

Habitat: Selva baja caducifolia, selva mediana caducifolia, selva mediana subperennifolia y
selva alta subperennifolia.

Descripcion: Arbol de copa irregular que crece hasta 10 m de altura y de flores amarillas en
racimos. Es apreciado en la apicultura como productor de polen, su madera se utiliza para
construcciones rurales y cercas de potreros. También se emplea en medicina tradicional.
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Nombre: Cordia dodecandra
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Boraginales

Familia: Boraginaceae

Nombre maya: Chak k'oopte’, k'an k'oopte’
Nombre comun: Ciricote, anacahuita

Distribucién general: Centroamérica hasta
Honduras y Cuba.

Distribucién en México: Chiapas, Oaxaca, Tabasco, Veracruz, Campeche, Tabasco y
Yucatan.

Habitat: Selva mediana subperennifolia, selva mediana subcaducifolia, selva baja
caducifolia, vegetacion secundaria.

Descripcion: Arbol mediano de 8 a 12 m de altura y tronco derecho. Flores con pétalos
anaranjado-rojizos. La madera es de gran utilidad por su dureza, durabilidad y veteado; se
emplea en muebles y artesanias. También es muy apreciado por poseer frutos comestibles
en almibar. Se le atribuyen usos medicinales como remedio para la tos, catarro y escalofrios.

Nombre: Erythroxylum areolatum
(CICY, 2023; Enciclovida, 2023)

Orden: Malpighiales

Familia: Erythroxylaceae

Nombre comun: Cocaina falsa, secoya,
palo de hierro, arabo carbonero, limoncillo.

Distribucién general: Las Bahamas, las
Antillas Mayores, las Islas Caiman, el sur de
México y América Central.

Distribucién en México: Chiapas, Jalisco, Nayarit, Oaxaca, Veracruz, Quintana Roo,
Campeche, Yucatan.

Héabitat: Selva mediana subperenifolia, selva mediana subcaducifolia, selva baja inundable,
selva baja caducifolia.

Descripcion: Es un arbusto caducifolio o arbol pequefio de 2 a7 m de alturay de 5 a 15 cm
de didmetro del tallo con pequefias flores blancas. Protege el suelo y proporciona alimento y
cobertura para la vida silvestre. La madera es pesada, dura, de grano fino, duradera y fuerte.
Es util para estacas, combustible, tallado y torneria.
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Nombre: Alseis yucatanensis
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Gentianales

Familia: Rubiaceae

Nombre maya: Ja'as che', k'uuts che'
Nombre comun: Manzanillo,
papelillo, tabaquillo.

Distribucién general: Sur de México,
Belice y Guatemala.

Distribucién en México: Chiapas, Tabasco, Quintana Roo, Campeche, Yucatan.

Habitat: Selva mediana subcaducifolia, selva mediana subperennifolia.

Descripcion: Es un arbol cuya madera se asemeja mucho a la madera comercial
venezolana para cajas, por su textura fina y resistencia a la flexion mayor al arce. Se usa
localmente en forma de rollizo y cuartones cortados con hacha para vigas, umbrales y

zO6calos en las casas.

Nombre: Lonchocarpus yucatanensis
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Fabales

Familia: Fabaceae

Nombre maya: ya'ax xu'ul,
Nombre comun: Xu'ul de montafa,
jaabin de agua.

Distribucién general: Centroamérica (Guatemala) y endémica de la Peninsula de Yucatan.
Distribucién en México: Campeche, Yucatan y Quintana Roo.
Habitat: Selva baja subcaducifolia, selva mediana subcaducifolia selva mediana

subperennifolia.
Descripcion: Planta arb6rea endémica, maderable, melifera y medicinal.
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Nombre: Lonchocarpus longistylus
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Fabales

Familia: Fabaceae

Nombre maya: Balché

Nombre comun: Sakiab, palo de patlaches
Sinonimos: Lonchocarpus punctatus Kunth

Distribucién general: Sureste de México hasta la
region del Petén en Guatemala

Distribucién en México: Chiapas, Quintana Roo, Campeche y Yucatan.

Habitat: Selvas subcaducifolias y subperennifolias

Descripcion: Arbol de hasta 10 m de altura, con follaje denso y redondeado, flores color lila
muy llamativas y dispuestas en racimo. El té obtenido de la infusién de las hojas se utiliza en
la medicina tradicional para tratar la tos y para la limpieza de heridas infectadas. El licor de
balché tiene cierto efecto laxante. El licor de balché es empleado en rituales medicinales y es
de purificacién espiritual, también se ofrenda a los dioses.

Nombre: Croton reflexifolius
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Euphorbiaceae

Tribu: Crotonae

Nombre maya: Perexcutz

Nombre comun: Palo santo, quina,
cascarillo.

Sindnimos: Croton sylvaticus

Distribucién general: Centroamérica,
Costa Rica, El Salvador y México.

Distribucién en México: Chiapas, Guerrero, Hidalgo, Jalisco, Nayarit, Oaxaca, Puebla, San
Luis Potosi, Tabasco, Tamaulipas, Veracruz, Campeche, Quintana Roo y Yucatan.

Habitat: Matorrales secos o humedos, bosque, llanuras o laderas, a veces en piedra caliza,
en elevaciones de hasta 1,500 metros.

Descripcion: Es un arbusto o arbol pequefio, que crece cominmente de 2 a 8 m de altura.
Se le atribuye uso medicinal local en el tratamiento de la malaria. Las hojas son
antiinflamatorias, febrifugas y ténicas. La corteza se usa para aromatizar algunas bebidas
alcohdlicas. La planta se usa a menudo como seto para proteger los cafetales en América
Central.
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Nombre: Thrinax radiata
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Arecales
Familia: Palmae
Nombre maya: Chit
Nombre comun: Palma

Distribucién general: Habita en zonas costeras
arenosas en México, Cuba, la Florida, Bahamas,
Jamaica, Belice Honduras y las Islas Caiman.

Distribucién en México: Es la Unica especie del género en México, la cual sélo se localiza
solo en peninsula de Yucatan, particularmente en los estados de Quintana Roo y Yucatan.
Habitat: Selvas subperennifolias y subcaducifolias, matorral de dunas costeras y
manglares.

Descripcion: Palma hasta de 7 m de altura, de tronco recto y delgado con hojas en forma de
abanico, las flores se dan en inflorescencias cortas y gran cantidad de pequefias flores de
color crema. Las hojas son usadas para la fabricacién de escobas y para construcciones de
palapas.

Nombre: Coccoloba cozumelensis
(CICY, 2023; Enciclovida, 2023)

Orden: Caryophyllales

Familia: Polygonaceae

Nombre comun: Uvero, cola de armadillo, boob
ch'iich’, sak boob.

Distribucién general: Belice, Guatemala y
Nicaragua.

Distribucién en México: Campeche, Chiapas, Guerrero, Quintana Roo, Tabasco, Veracruz
y Yucatan

Héabitat: Selva alta perennifolia, selva mediana subperennifolia, selva baja inundable, selva
baja caducifolia, vegetacion secundaria, Petén.

Descripcion: Es un arbusto o arbol pequefio de 2 a 10 m de altura. Maderable, ornamental,
para dar sombra, melifera, para la construccion de casas tipicas.
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Nombre: Lysiloma latisiliquum
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Fabales

Familia: Fabaceae

Nombre maya: Tsalam

Nombre comun: Abey
Sin6nimos: Mimosa latisiliqua L.,
Lysiloma bahamensis Benth

Distribucién general: Sureste de Estados Unidos de Norteamérica (Florida), Las Antillas,
Las Bahamas, el Caribe, sur de México, Belice y Guatemala.

Distribucién en México: Chiapas, Quintana Roo, Campeche, Yucatan.

Habitat: Selva baja caducifolia, sabana, selva mediana subcaducifolia, selva mediana
subperennifolia, vegetacion secundaria (bordes ca mino, campos de cultivo).

Descripcion: Es un arbol que alcanza una altura de 25 a 30 m. Es una especie pionera que
ocupa sitios que han sido incendiados y cumple la funcion de enriquecer la tierra
con nitrégeno. Se emplea como arbol forrajeroy su maderaes muy estimada por
los ebanistas y carpinteros. Posee valor ritual magico entre los mayas, medicinal y curtiente.
Se usa para la preparacion de un guiso con un proceso de coccion denominado “pib”.

Nombre: Metopium brownei
(CICY, 2023; Wikipedia, 2023)

Orden: Sapindales

Familia: Anacardiaceae

Nombre maya: Boxcheché,
Kabal-chechen

Nombre comun: Chechén negro,
palo de rosa

Sinénimos: Rhus metopium L

Distribucién general: Centroamérica (Belice y Guatemala), Las Antillas y México.
Distribucién en México: Chiapas, Tabasco, Veracruz, Campeche, Quintana Roo, Yucatan.
Habitat: Duna costera, selva baja caducifolia, selva mediana subcaducifolia, selva mediana
subperennifolia, selva alta perennifolia.

Descripcion: Es un arbol que mide entre 12 y 20 m de altura cuyo tronco recto posee un
diametro de 60 cm y la forma de su copa es muy irregular. Produce sabia téxica compuesta
por urushiol que es irritante y puede producir dermatitis por contacto en la piel. Su madera es
apreciada para consumo local, su polen es muy buscado por las abejas meliferas. A su
resina se le atribuyen propiedades diaforéticas y sedantes, su causticidad le permite hasta
guemar verrugas. También tiene propiedades insecticidas.
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Nombre: Pimenta dioica
(CICY, 2023; Enciclovida, 2023)

Orden: Caryophyllales

Familia: Myrtaceae

Nombre comun: pimienta de Tabasco, pimienta
gorda, pimienta dulce. boox pool, nukuch pool
(maya).

Distribucién general: Sur de EUA, Las Antillas
(Cuba y Jamaica) y Centroamérica. (Guatemala)

Distribuciobn en México: San Luis Potosi,
Hidalgo, Querétaro, Veracruz, Puebla, Oaxaca,
Tabasco, Chiapas. Campeche, Quintana Roo,
Yucatan.

Habitat: Selva mediana subperennifolia, selva mediana subcaducifolia.

Descripcioén: Es un arbol de entre 7 y 10 m de altura, las hojas poseen un olor aromatico y
fresco que recuerdan al eucalipto o a la mirra. Se aprovechan sus frutos secos como
condimento en diversos platillos y se puede combinar facilmente con otras especias. Esta
especie de pimienta no contiene piperina, por lo cual no posee sabor picante. Se le reconoce
por su uso medicinal como analgésico y para el alivio de malestares gastrointestinales.
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ANEXO 2. EJEMPLARES DE HERBARIO

Erythroxylum areolatum L.

Reino:

Plantae

Phylum o division: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Malpighiales
Familia: Erythroxylaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU:1182551

1132551

Determinador (es): C. H. Ramos

Fecha de determinacion: 2005

Colector (es): D. Alvarez, A. Ramirez, C. H.
Ramos y E. Martinez

Fecha de colecta: 2004-09-03

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Quintana Roo

Municipio: José Maria Morelos

Localidad: A 3.66 Km al sureste de Sabana
San Francisco

Coordenadas (D.d):

Latitud: 19.52083°, Longitud: -89.06083°
Altitud (m): 90

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 23271

Determinador (es): J. J. Ortiz-Diaz
Fecha de determinacién: 2019

Colector (es): J. J. Ortiz-Diaz, J. Tun
Fecha de colecta: 2019-09-18

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Municipio: Tekax

Localidad: Carr. Alfonso Caso-Becanchén
Km 22

Coordenadas (D.d):

Latitud: 19.945711°, Longitud: -89.181114°
Altitud (m): 90
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Lysiloma latisiliquum (L.) Benth.

Reino: Plantae
Phylum o division: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Fabales
Familia: Fabaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU:1467380

HERBARIO NACIO!
"

1467380

Determinador (es): G. Ibarra-Manriquez
Fecha de determinacion: 2015

Colector (es): G. Ibarra-Manriquez,
Cornejo-Tenorio, F. J. Rendén-Sandoval.
Fecha de colecta: 2015-10-19

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Municipio: Mérida

Coordenadas (D.d):

Latitud: 21.09778°, Longitud: -89.5892°
Altitud (m): 7

G.

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 21962

ETNOFLORA YUC
Herbario “Alfredo B

Determinador (es): C. Albor

Fecha de determinacién: 2015

Colector (es): R. Hernandez

Fecha de colecta: 2015-04-29

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Municipio: Tekax

Localidad: Ejido San Marcos Carr. Tzucacab-
Becanchen km 15 a partir del entronque
Tzucacab-Tekax

Coordenadas (D.d):

Latitud: 20.004444°, Longitud: -89.181389°
Altitud (m): 130
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Alseis yucatanensis Standl.

Reino: Plantae
Phylum o division: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Gentianales
Familia: Rubiaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU:1454876

154878

rrtsre Wecera Fareis oo Maves

Determinador (es): A. Rincon-Gutiérrez
Fecha de determinacion: 2013-05
Colector (es): P. Sinaca-Colin

Fecha de colecta: 2011-08-26

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Quintana Roo

Municipio: José Maria Morelos
Coordenadas (D.d):

Latitud: 19.80219°, Longitud: -88.8634°
Altitud (m): 23

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 17306

Determinador (es): C. Albor

Fecha de determinacion: 2012
Colector (es): Y. Morales

Fecha de colecta: 2012-02-16

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Municipio: Tzucacab

Localidad: Laguna de Santo Domingo
Coordenadas (D.d):

Latitud: 20.000000°, Longitud: -89.033333°
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Metopium brownei (Jacq.) Urb.

Reino: Plantae
Divisién: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden: Sapindales
Familia: Anacardiaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU:1474825

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 23269

1474525
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Determinador (es): R. Medina-Lemos Determinador (es): J. J. Ortiz-Diaz

Fecha de determinacion: 2018 Fecha de determinacion: 2019

Colector (es): L. Salinas-Peba Colector (es): J. J. Ortiz-Diaz, G. Palma
Fecha de colecta: 2014-07-07 Fecha de colecta: 2019-09-18

Forma de vida o estadio: Arbol Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX) Pais: México (MX)

Estado: Yucatéan Estado: Yucatan

Municipio: Hunucma Localidad: Carr. Mérida-XmatKuil km 15.5
Localidad: Carretera Hunucma-Sisal, rumbo | Campus de Ciencias Bioldgicas y
a Sisal Agropecuarias de la UADY

Coordenadas (D.d): Coordenadas (D.d):

Latitud: 21° 06’ 13.1”’, Longitud: -89° 58’ Latitud: 20.866844°, Longitud: -89.623381°
55.7” Altitud (m): 8

Altitud (m): 4
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Croton reflexifolius H.B.K.

Reino: Plantae
Divisién: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden: Malpighiales
Familia: Euphorbiaceae
Tribu: Crotonae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU:1445931

Determinador (es): V. Santos.

Fecha de determinacion: 2003-05-21
Colector (es): A. EK D.

Fecha de colecta: 2003-05-21

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Quintana Roo

Municipio: Oth6n P. Blanco
Localidad: 3 Km N San José Aguilar
Coordenadas (D.d):

Latitud 18.400880°, Longitud -89.008340°
Altitud (m): 145

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 23281
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Herbaria “Alfredo Hir

10 em

Determinador (es): J. J. Ortiz-Diaz
Fecha de determinacién: 2019

Colector (es): J. J. Ortiz-Diaz, J. Tun
Fecha de colecta: 2019-09-18

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Municipio: Tekax

Localidad: Carr. Alfonso Caso-Becanchén
Km 22

Coordenadas (D.d):

Latitud: 19.945711°, Longitud: -89.181114°
Altitud (m): 90
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Thouinia paucidentata Radlk.:

Reino: Plantae
Phylum o divisién: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Sapindales
Familia: Sapindaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU:1437264

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 12838

1437264

Determinador (es): J. Calénico-Soto

Fecha de determinacion: 2017

Colector (es): W. Canche, M. G. Romero
Fecha de colecta: 2005-02-22

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Municipio: Mérida

Coordenadas (D.d):

Latitud: 21.025000°, Longitud: -89.641667°
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Determinador (es): F. Duarte

Fecha de determinacién: 2008
Colector (es): F. Duarte, A. Pereira
Fecha de colecta: 2008-07-12

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Municipio: Tekax

Localidad: Carr. a Nohalal-Sudzal Chico
Coordenadas (D.d):

Latitud: 19.730111°, Longitud: -89.187528°
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Thrinax radiata Lodd. ex Schult. & Schult.f.

Reino: Plantae

Phylum o divisién: Magnoliophyta
Clase: Liliopsida
Orden:Arecales
Familia: Palmae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU:625022

HERBARIO — FIBROTECA
FicyY

Determinador (es): F. Contreras

Colector (es): F. Contreras

Fecha de colecta: 1994-01-05

Forma de vida o estadio: Palma

Pais: México (MX)

Estado: Yucatéan

Localidad: Rancho Alegre 1.5 Km Chicxulub
Pto. Progreso

Coordenadas (D.d):

Latitud: 21.294444°, Longitud: -89.584722

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 23077

EJEMPLAR REPRESENTATIVO

Determinador (es): J. S. Flores

Fecha de determinacién: 2017
Colector (es): J. S. Flores

Fecha de colecta: 2013-09-10

Forma de vida o estadio: Palma

Pais: México (MX)

Estado: Quintana Roo

Municipio: Othon P. Blanco

Localidad: Km 280 carretera a Chetumal
Coordenadas (D.d):

Latitud: 19.038558°, Longitud: -88.404689°
Altitud (m): 33
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Caesalpinia gaumeri J. M. Greenman

Reino: Plantae
Phylum o divisién: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Fabales
Familia: Fabaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU: 1481195

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin

No. de catalogo: 23272
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Determinador (es): E. Martinez-Salas Determinador (es): J. J. Ortiz-Diaz

Fecha de determinacion: 2014 Fecha de determinacion: 2019

Colector (es): R. R. Rivera Colector (es): J. J. Ortiz-Diaz, G. Palma
Fecha de colecta: 2013-07-22 Fecha de colecta: 2019-09-18

Forma de vida o estadio: Arbol Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX) Pais: México (MX)

Estado: Yucatéan Estado: Yucatan

Municipio: Sucila Localidad: Carr. Mérida-XmatKuil km 15.5
Localidad: Rancho Los Laureles, | Campus de Ciencias Bioldgicas y
conglomerado 48427 del Inventario nacional | Agropecuarias de la UADY

Forestal y de Suelos Coordenadas (D.d):

Coordenadas (D.d): Latitud: 20.866844°, Longitud: -89.623381°

Latitud: 21.162499°, Longitud: -88.249722° Altitud (m): 8
Altitud (m): 25
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Caesalpinia yucatanensis Greenm.

Reino: Plantae
Phylum o divisién: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Fabales
Familia: Fabaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
MEXU No. de catalogo:23273
IBUNAM:MEXU:962850

962850

o

EINOFLORA VU
| Herbaria “Alfredo B

Determinador (es): J. Tun Determinador (es): J. J. Ortiz-Diaz
Fecha de determinacion: 1999-04 Fecha de determinacién: 2019
Colector (es): M. Pefia- Chocarro, J. Tun Colector (es): J. J. Ortiz-Diaz, G. Palma
Fecha de colecta:1999-03-10 Fecha de colecta: 2019-09-18

Pais: México (MX) Forma de vida o estadio: Arbol

Estado: Yucatan Pais: México (MX)

Localidad: 5 km al Sur de Xtampu Estado: Yucatan

Localidad: Carr. Mérida-XmatKuil km 15.5
Campus de Ciencias Biolégicas vy
Agropecuarias de la UADY

Coordenadas (D.d):

Latitud: 20.866844°, Longitud: -89.623381°
Altitud (m): 8
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Lonchocarpus longistylus Pittier
Lonchocarpus punctatus Kunth

Reino: Plantae
Phylum o divisién; Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Fabales
Familia: Fabaceae

Identificador Unico :
IBUNAM:MEXU:1268971

Determinador (es): M. Sousa
Fecha de determinacion: 2010

Colector (es): E. Martinez Con: A.
Castafieda, C.H. Ramos, D. Alvarez y G.
Aguilar

Fecha de colecta: 2005-01-22

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Quintana Roo

Municipio: José Maria Morelos

Localidad: A 5.4 km al Sur de Adolfo de la
Huerta camino a San Isidro Poniente.
Coordenadas (D.d):

Latitud: 19.370000, Longitud: -88.843333
Altitud (m):109

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 23271

10 cm

= ETNOFLORA YUCATANENSE <
Herbario “Alfredo Ba @

Determinador (es): J. J. Ortiz-Diaz
Fecha de determinacién: 2019

Colector (es): J. J. Ortiz-Diaz, G. Palma
Fecha de colecta: 2019-09-18

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Localidad: Carr. Mérida-XmatKuil km 15.5
Campus de  Ciencias Bioldgicas
Agropecuarias de la UADY

Coordenadas (D.d):

Latitud: 20.866844°, Longitud: -89.623381°
Altitud (m): 8
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Lonchocarpus yucatanensis Pittier

Reino: Plantae
Phylum o divisién: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Fabales
Familia: Fabaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU

IBUNAM:MEXU:1156199
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Determinador (es): M. Sousa

Fecha de determinacion: 2004

Colector (es): D. Alvarez Con: A. Ramirez,
C.H. Ramos, E. Martinez

Fecha de colecta: 2004-06-19

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Quintana Roo

Municipio: Adolfo de la Huerta

Localidad: A 2.2 Km al NE de La Carolina
Coordenadas (D.d):

Latitud: 19.616667°, Longitud: -89.038611°
Altitud (m):114

UADY: Herbario Alfredo Barrera Marin
No. de catalogo: 14849

10 cm

Determinador (es): C. Gutiérres-Baez
Fecha de determinacion: 2005

Colector (es): C. Gutiérres-Baez, K. Triplett
Fecha de colecta: 2005-06-15

Forma de vida o estadio: Arbusto perenne
Pais: México (MX)

Estado: Yucatan

Municipio: Espita

Localidad: 7 Km al oeste de Espita
Coordenadas (D.d):

Latitud: 21.000000°, Longitud: -88.333333°
Altitud (m): 20
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Cordia dodecandra A.DC.

Reino: Plantae

Phylum o divisién: Magnoliophyta
Clase: Magnoliopsida
Orden:Boraginales
Familia: Boraginaceae

Instituto de Biologia: Herbario Nacional
MEXU
IBUNAM:MEXU:1292197
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Determinador (es): E. Martinez

Fecha de determinacion: 2007

Colector (es): E. Martinez con F. Pimentel
Fecha de colecta: 2007-05-26

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Quintana Roo

Municipio: Othén P. Blanco

Localidad: Poblado el Palmar
Coordenadas (D.d):

Latitud: 18°26°’50”, Longitud: -88°31°46”
Altitud (m): 37

C

ETNOFLORA YUCATANENSE

{
4 Herbaria “Alfredo Barrera M.

Determinador (es): J. J. Ortiz-Diaz
Fecha de determinacién: 2019

Colector (es): J. J. Ortiz-Diaz, G. Palma
Fecha de colecta: 2019-09-18

Forma de vida o estadio: Arbol

Pais: México (MX)

Estado: Yucatan
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ANEXO 3. IDENTIFICACION BASADA EN LAS SECUENCIAS DE LOS
MARCADORES MOLECULARES

Specimen Details Current Marker Summary
Sample ID: L312-001
P Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count
Process ID: AGMCV017-20
Project: AGMCV rbcl 630 43.7% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Gentianales, Rubiaceae,
Alseis, Alseis yucatanensis matk 826 335% 0% 4
Taxon: Alseis yucatanensis
Rank Name: species
Sampling Protocel: N/A
BIN URIL: N/A
Kingdom: Plantae
rbecL

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

CACAGAGAC TAAAGCAAGTGTGGGATTCAAAGCTGGT AT TAAAGAGTACAAATTGACTTATTATACTCCTRAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCGREAGTTCCACCTRAAGAAGCAGGGGCCGCGETAGCTGCCGAATCTTC TACTGRGTACA
TGEACAACTGTGTGGACCGATGGGL TTACCAGCCTTGATCGT TACAAAGGGCGATGLTACCACATCAAGCCAGTTCCTGGAGAAGAAGATCAATATATTGCTTATGTAGCTTACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTAGGTAATGTATTTGEET
TCAAAGCCCTGCECGCTCTACGTCTGEAAGAT TTGCGAATCCCTACTGCTTATATTAAAACCT TCCAAGGCCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGETCGTCCCCTRTTGEGATGTACTATTAAACCTAAATTAGGT TTATCTEGCTAAARACTACGGTAGAGC
TGTTTATGAATGTCTTCGLGGTGRACTTGATTTTACCARAGATGATGAAAACGTGAACTCCCAACCATTTATGCETTG

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKAGVKEYKLTYYTPEYETKDTDILAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGL TSLDRYKGRCYHIEPVPGEEDQYTAYVAYPLOLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTAYIKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGC T IKPKLGLSAKNYGRA
VYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRX

matK

Illustrative Barcode

] 393

Nucleotide Sequence

TTCGRTTAT GGG TAAAAGACGCTCCTTCCTTGCATTTAT TACGAT TCT T T T TCCACGAATAT TEGAAT TGEAATACTCTTAT TGAT ACAAAGAAACCCAGTTTTTATTTTTCACCAAAAATAAATCAAAAATTATTCTTTTTCTTATATAATTCTCATGTATGTCAATACGAATCCATTTTCRT
CTTTCTCCGCAACCAATCTTCTCATTTGLGATCAACATCTTTTGGAGT TTTTCTTGACCGAATATT TTTCTATGGAAAAATAGAACGTCTTGTAGAAGT CTTTGCTAAGGATTTTCAGGCCAGTCTATGGTTGT TCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGTAAAATCCATTCTG
GTTTCAAATGGGACGCCCCTTTTGATGAAT AAATGRAAATCTTACCTTRTCAATTTTTGGLAATGTCATTTTGACCTGTGETTTCACCCGGRAAGGGTCTATATAAACCAATTACCCAATCATTCCCTTAACTTTATGEGATATCTT TCAAGTGTGCGACTAAACCATTCAATGGTACGGAGTC
AAATGCTAGAAAAT TCATTTCTAAT CAATAATGCTAT TAAGAAAT TTGATAGC CTTGTTCCAATTATTCCTCT TATTGGATCATTGGCTAAAGCGAAATTTTGTAACT TATTAGGACATCCCRTTAGTAAGCTGATTTEGACCGATTTETCAGATTCTGATATTATTGACCGAT TTGGGCATAT
ATGCAGARACCTTTCT AT TATCATAGTGEATCTTTCAAAAAAAAGAGTTTGTATCGAATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGLTAA

Amino Acid Sequence

RYWVEDAPSLHLLRF FFHEYWNWNTLIDTKKPSFYFSPKINQKLFFFLYNSHYCQYESIFVFLRNQSSHLRSTSFGVFLDRIFFYGKIERLVEVFAKDFQAS LWL FKDPFMHYVRYQVKSILVSNGTPLLMNKWKS YLVNF WQCHFDLWFHPGRVY INQLPNHSLNFMGYLSSVRLNHSMVRSQ
MLENSFLINNAIKKFDSLVPIIPLIGS LAKAKFCNLLGHPVSKLIWTDLSDSDIIDRFGHICRNLSHYHSGSFKKKSLYRIKYILRLSCAX
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Specimen Details Current Marker Summary

sample 1D: MEXUT454876 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count
Process ID: AGMCV004-20
Project: AGMCV rbel 633 43.6% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Gentianales, Rubiaceae,
Alseis, Alseis yucatanensis matk 697 33.9% 0% 2
Taxon: Alseis yucatanensis
Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbcl

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence
CCCAACAGAGACTAAAGCAAGTETTEEATTCAAAGCTGRTET TAAAGAGTACAAAT TGACTTATTATACTCCTGAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGECAGCAT TCCGAGTAACTCCTCAACCGERAGT TCCACC TEAABAAGCAGGGEECCGCGETAGCTGLCGAATCTTCTACTGET
ACATGEACAACTGTGTGGACCGATGEGCTTACCAGCCTTGATCGTTACAAAGGGCGATGCTACCACATCGAGC CAGTTCCTGGAGAAGAAGATCAATATATTGCTTATGTAGCT TACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGT TCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTAGGTAATGTATTTG

GGTTCAAAGCCCTECGLGCTCTACGTCTGEAAGAT T TGCGAATCCCTACTGCT TATAT TAAAACCT TCCAAGGCCCECCTCATEECATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTRTTEEEATGTACTATTAAACCTAAATTAGGT TTATCTGC TAAAAACTACGGTAG
AGCTGTTTATGAATGTCTTCGLGATERACTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAACGTGAACTCCCAACCATTTATGLGTTG

Amino Acid Sequence

PTETKASVGFKAGVKEYKLTYYTPEYETKDTDILAAFRVTPQPGYPPEEAGAAVAAES STGTWT TVINTDGLTSLDRYKGRCYHIEPYPGEEDQY IAYVAYPLDLFEEGSVTNMF TSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTAYIKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGR
AVYECLRGGLDF TKDDENVNSQPFMRX

matK

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence
GEAATTEGAATACTCTTAT TGATACAAAGAAACCCAGTTTTTATTT T TCACCAAAAAT AT CAA AT TATTCTTTT T T TATAT AAT TCTCATGTATGTCAATACGAATCCATTTTCGTCTTTCTCCGCAACCAATCTTCTCATTTRCGATCAACATCTTTTGGAGTTTTTCTTGACCGAAT
ATTTTTCTATGGAAAAAT AGAACGTCTTGTAGAAGT CTTTGC TAAGEAT TTTCAGGCCAGTCTATGRTTGT TCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGTAAAAT CCATTCTGRTTTCAAATGERACGCCCCTTTTGATGAATAAATGGAAATCTTACCTTGTCAATTTTTGGCAA

TETCATTTTGACCTGTGGT TTCACCCRGRAAGGGTCTATAT AAACCAAT TACCCAATCATTCCCTTAACT TTATGGEATATCTTTCAAGTGT GLEACTAAACCATTCAATGETACGGAGTCAAATGLTAGAAAATTCATTTCTAATCAATAATGCTAT TAAGAAATTTGATAGCCTTGTTCCAA
TTATTCCTCTTATTGGATCATTGEC TAAAGCGAAAT TTTGTAACTTATTAGGACATCCCGTTAGTAAGCTGATTTGRACCGATTTGTCAGATTCTGATATTATTGACCGATTTGGGCATATATGCAGAAACCTTTCTCATTATCA

Amino Acid Sequence

MWNTLIDTKKPSFYFSPKINQKLFFFLYNSHVCQYESIFVFLRNQSSHLRSTSFGVFLDRIFFYGKIERLVEVFAKDFQAS LWLFKDPFMHYVRYQVKSILVSNGTPLLMNKWKSY LYVNFWQCHFDLWFHPGRVYINQLPNHSLNFMGYLS SYRLNHSMYVR SQMLENSF LINNAIKKFDSLVPT
IPLIGSLAKAKFCNLLGHPYSKLIWTDLSDSDIIDRFGHICRNLSHYX
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Specimen Details Current Marker Summary

S, le ID: UADY23272
ampile Marker Code Sequence Length GC Ambiguous Trace Count

Process ID: AGMCV010-20
Project: AGMCY rbcl 626 43.3% 0% 4
Tax Names: Tracheophyta. Magnoliopsida, Fabales, Fabaceae,

Caesalpinioideae, Caesalpinia, Caesalpinia gaumeri matK 825 31.5% 0% 2
Taxon: Caesalpinia gaumeri

ITs2 463 62.9% 0% 2

Rank Name: species
sampling Protocol: N/A trnH-psbA 458 27.9% 0% 2
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbcL

Illustrative Barcode

[l
394

Nucleotide Sequence

AACAGAGACTAAAGLAAGTGTTEEGTTCARAGCTGETGT TARAGAT TATARATTGACTTATTAT ACTCCTGACTATGAAACCARAGATACTEATATC TTEECAGCAT TCCEAGTAACTCCTCAACCTGEAGT TCCGLCTGAAGAAGCAGETGLCGLGGTAGCTGCTGAATCTTCTACTEGTACA
TEGACAACTGTETEGACCEATGEECTTACCAGTCTTGATCGT TACARAGGACGATGETACCACATCRAGCCCGTTGCTGEAGAAGAAAAT CAATATATTGCTTATGTAGC TTATCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGEGTAATGTATTTGEGT
TCAAGGCCCTELGEGCTCTACGTCTEEAGEAT TTGCEAATCCCTACTTCTTATACTAAAACTTTCCAAGETCCEECTCACGECATCCAAGTTGAGAGAGATAAAT TGAACAAGTACGGCCGTCCCCTATTGEGATGTACTATTAAACCTAAATTGGEGGT TATCCGCTAAGAAT TACGGTAGAGT
TETTTATGAATETCTCCGCGETGEACT TGATTTTACCAAAGATGATGAGAATGTGAATTCCCAACCATTTATGC

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKASVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRYTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTHT TVWTDGL TSLDRYKGRCYHI EPVAGEENQY TAYVAYPLDLFEEGSVTNMF TS IVGNVF GFKALRALRLEDLRIPTSYTKTFQGPPHEIQVERDKL NKYGRPLLGC T IKPKLGLSAKNYERA
VYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMX

matK

Illustrative Barcode

[ 393
394 787
788 a24

Nucleotide Sequence

CCTTCEATACTGEGTGAAAGATECCTCTTCTTTTCATTTATTAAGGCTCTTTCTCTATGAGTAT TG TAAT TGEAATAGTCTTATTACTCAAAAAAALAGEATTTCTACTTTTTCAAAAAGTAATCCAAGATTATTCCTCTTCCTATATAATTTTTATG TATGTGAATACGAATCTATCTTTCTT
TTTCTCCGTAATAAATCGTCTTATT TACGAT TAATATCTTCTGGAGTCCTTTT TGAGCGAATCTATTTCTATECAAAAATAGAACATTTTETAGAAGTCTTTGATAAGGAT TTTCCGTCCACCT TATEGT TCTTCAAGGACCCTTTCATTCATTATGT TAGATATCAAGGAAAATCCATTCTEG
CTTCARAGAATACGCCTTTTTTEATGAATAAATGGAAATACTATCTTATCCATTTATGGCAATGTCATTTTTATGTTTGGTCTCAACCAGEAAAGAT ACATAGAAACCAATTATCCGAGCATTCATTTTACT TTTTEGECTATT TTTCAAATETGCGEC TAAATCCTTCAGTGE TACGEAGTCA
AATGCTEGAARATTCATTTATAATTGAARATETTATGAAAAAGCTTGATACAATAATTCCAATTATTCCTCTAAT TAGATCAT TGGCTARAGCGAGATTTTGTAATATATTAGGGCATCCCATTAGT AAGCCGGTC TGEECCGATTCATCCGATTTTGATATTATTGACCTATTTTTGCGGATA
TECAGAAATCTTTCTCATTATTACAATGGATCCTCAAAAAAAAAGAGTTTGTATCGAATAAAATATATACTTCGECTTTCTTGTATTAA

Amino Acid Sequence
LRYWVKDASSFHLLRLFLYEYCNWNSLITQKKRISTFSKSNPRLFLFLYNFYVCEYESIFLFLRNKSSYLRLISSGVLFERIVFYAKIEHFVEVFDKDFPSTLWFFKDPFIHYVRYQGK S ILASKNTPFLMNKWKYY L IHLWQCHF YVIWSQPGKIHRNQLSEHSFYFLGYF SNVRLNPSVVRSQ

MLENSFIIENVMKKLDTIIPIIPLIRSLAKARFCNILGHFISKPVWADS SDFDIIDLFLRICRNLEHY YNGSSKKKSLYRIKYILRLSCIX

ITs2

Illustrative Barcode

393
462

Nucleotide Sequence

GTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGABTCTTTGAACGCAAGT TECECCCEAAGCCATTAGECCEAGEGCACGTCTGCCTEEGTGTCACACATCGTTGCCETTCCCCCGTCECATCGCCCCTCEIGECGECTCETEACEEEACGEGLGEATCATEECCTCCCGTGEEACTCGCCCCGLEETT
GGOCGAAAAACGAGCCCCTGETEECEEGCECCACGC TCCTCGGTGEACGAGTECAACTCEATACCEECCETGCGCGCATCATCCCCTCAETAGGGECCACGAGACCCTCATGEGAACGCACATCCAACGCGACCCCAGETCAGGCGAGGETACCCACTEAGTTTAAGCATATCAATAAGCGEAGE
AAAAGAAALTAACAAGGAT TCCCCTAGTAACEGGAGLGAACCEGEAAMAGLL CACCATGARAATCGEETCGLCACCGECETCCEAATTGTAGTCT

Amino Acid Sequence
Not awvailable

trnH-psbA

Illustrative Barcode

"
394

Nucleotide Sequence

T T T

457

ACGTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACCTAGETGCGET TGAGGCTTCATCTATAAATGGATAAAAT TTAGGTCT TAATGTATATGAGTTTT TGAACGTAAAGEAGCAATATCAACCCTCTTGATAT TGC TCCT TTACTTTTTTTTITTAGTAGTTTTTTTCT TCAGACATCAATTTTTTATTT
ACTTCAATATTCTTAARAAAAAAAAATTGGAGT TTTTTTGTTTCTTTTTTACTAAT TTATTTTATACGTT TTTCTCATCAATCTTTCT TTATCTTTTGAAATGTAAAA AAAAGAGAAATGAATGT TTAAATT TTAGTCTATCGTATC TTAGAAGACGAGGAAAAACTTAAAAAT AATAAAAAAG
AAAGAATATAAATEGAAATCCCTETAATCTAATTTTTAGATAGT AT AGGGGCGEATGTAGCCCAGTGEATCAAGECAGTEGATTGTGAAT

Amino Acid Sequence

mot available

78



Specimen Details Current Marker Summary

Sample 1D: UADY23273 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous Trace Count
Process ID: AGMCV011-20
Project: AGMCV rbel 634 43.5% 0% 4
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Fabales, Fabaceae,
Caesalpinioideae, Caesalpinia. Caesalpinia matk 809 31.6% 0% 2
yucatanensis
Taxon: Caesalpinia yucatanensis Irs2 407 66.6% 0% 2
Rank Name: species trnH-psbA 497 26.8% 0% 2
Sampling Protocol: N/A
BIN URIL: N/A
Kingdom: Plantae
rbclL

Illustrative Barcode

L
394

Nucleotide Sequence

CCAACAGAGACTAAAGCAAGTGTTGEET TCAAAGLTGETGTTAAAGAT TATAAAT TGAC TTATTATACTCCTEACTATGARAC CARAGATACTEATATCTTEGCAGC AT TCCGAGTAAC TCCTCAACCTGGAGT TCCGCCTGAAGAAGCAGET GCCECGETAGCTGLTEAATCTTETACTGGTA
CATGGACAACTGTGTGGACCGATGGGECTTACCAGTCTTEATCET TACAAAGGACGATGC TACCACATCGAGCCCGTTECTGEAGAAGAAAATCAATATATTGC TTATGTAGCTTATCCCTTAGACCTTTT TGAAGAAGETTCTGTTACT AACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGE
GTTCARGGECCCTECECGCTCTACGTCTGEAGGAT TTGCEAAT CCCTCCTTCTTATACTAAAAC T TTCCAAGETCCGCCTCACGGCATCCAAGT TEAGAGAGAT AAAT TEAACAAGTACGECCGTCCCCTATTGEGATGTACTAT TAAACCTARATTEGGET TATCCGCTARGAATTACGGETAGA
GCTGTTTATGAATGTCTCCETGETGEACT TEATT TTACCAAAGATGATGAGAATGTGAATTCCCAACCATTTATECGTTGEA

3%
83

3

Amino Acid Sequence
PTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQPGYPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEPVAGEENQY IAYVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPPSY TKTFQGPPHGIQVERDK LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGR

AVYECLRGGLDF TKDDENVNSQPFMRNX

matK

lllustrative Barcode

L)
394 787
T -

Nucleotide Sequence

AATCTTEGT TGAAACCCTTCRATAC TEEETGAAAGATGCCTCTTCTTTTCATTTATTAAGGCTCTT TCT TTATGAGTATTETAATTEEAATAGTCTTATTACTCCAATAAAAAGGAT TTCTATTTTTTCAAAAAGGAAT CCAAGATTATTCCTCTTCT TATAT AATTTTTATGTATATGAATAC
GAATCTATCTTTCTTTTTCTTCGTAACAAAT CGTCTTATTTACGAT TAACATCTTCTGEAGTCCTT TTTGAGCGAATCTAT TTCTATGCAAAAATAGAACAT T TTTTAGAAGTCTTTEATAAGGATTTTCCETCCACCTTATGETTCTTCCAGGACCCTTTCATTCATTATGTTAGATATCAAG
GAAAATCCATTCTEGETTCAAGGAATACGECCTTTTTAATGAATAAATGGAAATACTATCTTATCCATT TATGGCAATGTCATTTTTATGTTTGGTCTCAACCAGGAAAGATCCAT AGARACCAATTATCCGAGCATTCATTTTACT TTTTGEGCTAT TGTTCAAATGT GCGECTAAATCCTTE
ASTGETACGGASTCAAATGTTGEAAAATTCATTTATAATTEAAAATGGTATGARAAAGC TTGAT ACAAT AATTCCAATTAT TCCTCTAATTAGAT CATTEEC T AAAGCGAGAT T TTGTAATATAT TAGGGCATCCCATTASTAAGT TEATC TEGECCEATTCATCTGAT TTTGATATTATTGAC
CEATTTTTGCGEATATGCAGAAATCTTTCTCATTATTACAATGEATCTTCARAAAAAAAGAGT TTGTATCGTA

Amino Acid Sequence

ILVETLRYWVKDASSFHLLALF LYEYCHWNS LTTPIKRISTF SKRNFRLELFLYNFYVYEYES TFLFLRNKS SYLRLTSSGVLFER IYFYAK TEHFLEVFDKDF ST LWF FODPF IHYVRYQGKS ILASRNTPF LMNKWKYY L THLWQCHF Y VWS QR GKIHRNQLS EXS FYFLGYCSNVRLNPS
VVRSQMLENSFIIENGMKKLDTIIPIIPLIRSLAKARFCNILGHPISKL IWADSSDFDIIDRFLRICRNLSHYYNGSSKKKSLYRX

ITs2

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

67T OCBECCGAAGECATTAGGCCBAGGGLACETCTGECTGGGLETCACACATCETTECCCETCECCETCTECCCCCaECATGOEEGCEE6AGGALGEBEGAACATBACETCCCGEEATGEEAGECTEGCEGTTERCEGARAABAGAGTCCLLGEEGREGACCOCCGCETCCTCGRTERACE
AGT ACAACT CGATGCCGEAGECGTGCGCGTCOTCOACACGOGCEEGE TACGAGACCCCCTCRCGTCECT AGCETGACCOCGEGAACAACGEGACECCAGETCAGGLGEGGCCACCCECTGAGT TTAAGCAT ATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAAC TAACAAGGAT TCCCE TAGTAACGGCGAG
CGAACCOGGAAAAGLCCALCATGARRATCEGTERCCECT

Amino Acid Sequence

Mot available

trnH-psbA

lllustrative Barcode

0
5394

Nucleotide Sequence

GTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACCTAGCTETGET TGAGGCTCCATCTATAAATEGATAAGATT TTGGTCTTAATETATACGAGTTTT TEAACGT AAAGGAGCAATAATTCATTTCT TG TTCTATCAAGAAGGT TEATATTGCTCCTTTACTTTTTTTTTTTAGTAGTTTTTTTCTTCAGAC
ATAAATGAATTTATTTACT TCAATATTCTTTAAAAAAAATAT TGEAGTTTCATACT TTATACT TTTTTGT TTTTCTTTTACTAAT TAATTTTATACAT TTTTCTTATCAACCCTTCTTTATCTTTTGAAATGTAAAATAAAAAAAAGAGAAGT TAATGTTTCAATTTTACGTAT TTTAGAAGAT
TT. TAAT/ TACAAATGGAAATCTATGTAATTTTTAGATAGTCTAATTTTTAGATAGT ATAGGGGCEGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTEEATTGTGA

393
495

Amino Acid Sequence

Mot available
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Specimen Details Current Marker Summary

sample | UADY23274 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous Trace Count
Process ID: AGMCV015-20
Project: AGMCV rbcL 623 43% 0% 2
Tax Name Tracheophyta, Magnoliopsida, Boraginales,

Boraginaceae, Cordia matk 830 35.3% 0% 2
Taxon: Cordia

ITS2 505 63.2% 0% 2

Rank Name: genus
sampling Protocol: N/A trnH-psbA 383 31.9% 0% 2
BIN URI: MN/A
Kingdom: Plantae
rbcL

lllustrative Barcode

L]
394

Nucleotide Sequence

AGAGACTAAAGCAAGTETTGGATTCAAAGCTGETGT TAAAGAGTACAAATTGACTTATTATACTCCTGAATACGAAACCARAGAT ACTGATATC TTEGCAGCAT TCCGASTAAC TCCTCAACCTEGAGT TCCTCCTEAAGAAGC AGGGECCECAGT AGCTGCCGAATC TTCTACTGET ACATGE
ACAACTGTGTGEACCGATGGACTTACCAGCCTTGATCGT TACAAGGGGCGATGE TACCACATCEATCCCETTCCTGEAGAAGAAGATCAATATATTGCTTATGTAGC TTATCCTTTAGACCT TTTTGAAGAAGETTCTGT TACTAACATGT TTACTTCCATTGTAGGTAATGTATTTGGGTTCA
AAGCCCTACGCGCTCTACGTC TEEAAGATCTGCEAATCCCTCCTACTTATAT TAAAACT TTCCAGEECCCGCCTCATGEGATCCAAGT TGAGAGAGAT AAATTGAACAAGTATGGTCGT CCTCTETTEGGATGTACTATTAAACCTAAATTGGGET TATCCEC TAAAAACTACGGTAGAGCAGT
TTATGAATETCTTCGTEGTGEACT TEATTTTACCARAGATGATGAAAACGTGAACTCCCAACCATTTATEC

Amino Acid Sequence
ETKASVGFKAGVKEYKLTYYTPEYETKDTDILAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGLTSLDRYKGRCYHIDPYVPGEEDQY IAYVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNYFGFKALRALRLEDLRIPPAY IKTFQGPPHGIQVERDK LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAV

YECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMX

matk

lllustrative Barcode

788

Nucleotide Sequence

TTCGCTTTTGGATARRAGAT GECCCTTETTCGEAT T TAT TACGAT TCTT TCTCCACEAGTAT TEEAAT AATCT TAT TACCC TAAAGAAACCCAGETCTTCTTT TTCAAAAAGAAATCARAGAT TATTCTTCT TCTTATATAATTCTCATGTATGTGAATACGAATCCATTTTEGTCTTTCTCCG
CAACCAATCTTCTCATTTACGATCAACATET TCTGEAGCCCTTCTTGAACGAATATATTTCTATGGAAAAATAGAACGTCTTGTAAAAGTCTTTGCTAAGEAT TTTCAAGCCAACCTAGGET TET TCAAGGATCCGTTCATCCATTATGTTAGETATC ASGGAAAATCTATTTTGGCTTCARAA
GEEACGECTCTTTTEATGAATAAATEGAAAT ATTACCTTGTCAATTTTTGECAATGTTATTTTTACCTETGETCECECCCAGGAAGAATCTATATAAACCAAT TATCCAATCATTCTTTTEACT TTATGGECTATCTTTTAAGT G TGCGACTAAACCC TTCAATGETACGGAGTCAAATGCTAG
AARATGCATTTCTAGTTAAT AATGCTATTAAGAAGT TCGATACTGTTCTTECAATTATTCCTCTGATTGEATCAT TEECTAAGGC TAAAT TTTGTAACATAT T AGEGAATCCCATTAGT AAGCCGGT TCGEECTGATTTATCAGAT TCTGATATTATTGATCEATTTGEGCATATATGCAGARA
TCTTTCTCATTATCATAGCEGATCT TCCCCCARAAAGEETTTETATCGAATAAAGT ATATACTTCGACTT TCTTETECTAAMACTTTEGCTCST

Amino Acid Sequence

RFWIKDAPSSHLLAFFLHEYWNNL I TLKKPSSSFSKRNQRLFFFLYNSHVCEYESIFVFLANGS SHLRSTSSGAL LERTYF YGKIERLVKVFAKDFQANLGLFKDPF THYVRYQGKS ILASKGTPLLMNKWKYYLVNFWQCYFY LWSRPGRIYINGLSHHS FDFMGYLL SVRLNPSMURSQHMLE
MAF LVNNALKKFDTVLFLIF LIGSLAKAKFCNILGNF ISKFVRADLSDS DI IDRFEHICRNLSHYHSGES FKKELYRIKYILRLSCAKTLAR

ITs2

Illustrative Barcode

L]
394

Nucleotide Sequence

CGETGTEAATTGCAGAATCCCETRAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT TRCGCCCGAAGECGTTAGECCGAGEECACGTCTGCCTEEGEET CACGCATCGCETCGCCCCCCCGCACTOCCOGCCCTTCAAGGECGCGTCGETCGETGIGIGEEEECGEACTGTEECCTCCOGTGCCETTOETT
CGGCGEEGTTGECCGAAATGLGAGT CCOEGECEAAGEACGTCACGACAACTEETEETTGEAACT TTCAACTCTCGCGECTGTCGTECCGTETCCTATCECTCRACCEAGACTEAGGAGACCCTEACGLGCGTELCTCGTTCCGACGEEAGGAGCCACGCETTACGACCECGACCCCAGETCAGET
GGGACTACCCGCTEAGTTTAAGLATATCAAT AAGCEGAGEAARAGAAAC TTACAAGEAT TCCCCTAGT AACGELEAGCGAACCEEGAACAGCCCAGCTTEAGAATCEEGCEACTCCETCGTCCGAATTGTAGTC TGS

Amino Acid Sequence

Mot available

trnH-psbA

Illustrative Barcode

L}

Nucleotide Sequence

-

GTAATGCTCACAACTTCCCTCTAGACT TAGC TGCTAT TGAAGCTCCATCTACAAATGGATAAGACCTCGETCTTAGTETATAGGAGTTTT TGAAAAT AAAGGAGCAAT AATCACTTTCTTGTTCTATCAAGAAGGTGGTAT TGCTCCTTTATTTTCTTTTTATTTAGTAGTATTTTACTTACGT
ACACTTTTATTCCTTACATTACAGAAAAAGAAAGAAAAAGEATTCTETTCATGAT TAAGGATTCAACTTTTGTTCTTETTCTETATTAATTTGTTTGTAATTTCTAGAACTTCTTCACAATTTTTTGTTGTAAAGT TTTTT TTATAT TTATAAAAGGGGCEGATGTAGCCAAGTGEATCAAGGL
AGTGEATTGTGAATC

Amino Acid Sequence

Not available
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Specimen Details Current

Sample ID:
Process ID:
Project:

Tax Names:

Taxon:

Rank Name:
Sampling Protocol:
BIN URI:

Kingdom:

rbcl

Illustrative Barcode

0 1
i o

UADY23281
AGMCV008-20
AGMCV

Tracheophyta, Magnoliopsida, Malpighiales,
Euphorbiaceae, Crotonoideae, Croton, Croton
reflexifolius

Croton reflexifolius

species
N/A
N/A

Plantae

i
O O

Nucleotide Sequence

AACAGAGACTAAAGCAAGTGTGGGATTCAAGGCTGGTGT TAAAGATTATAAAT TGACTTATTATACTCCTGAGTATCAAACAAAAGATACTGATATCTGGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTGGAGT TCCACCTGAGGAAGCAGGAGCTGCGGTAGCAGCTGAATCTTCTACTGGTACATG
GACAACTGTGTGGACCGACGGGCTTACCAGTCTTGATCGTTATAAAGGACGATGCTACGACCTCGAGCCCGTTGCTGGAGAAGAAAATCAATATATCGCT TATGTAGCTTACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGT TCTGTTACTAATATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTTCAA
AGCCCTACGTGCCCTACGTCTGGAGGATTTGCGAATCCCTCCTGCTTATACTAAAACTTTTCAAGGGCCGCCTCATGGTATCCAAAGTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGCCCCCTATTAGGT TGTACTATTAAACCTAAATTGGGGCTATCCGCTAAGAATTATGGTAGAGCGGTTTA

TGAATGTCTTCGCGGTGGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAATGTGAACTCCCAACCATTTATGC

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPEYQTKDTDIWAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTIWT TVWTDGL TSLDRYKGRCYDLEPVAGEENQYIAYVAYPLOLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPPAYTKTFQGPPHGIQSERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVY

ECLRGGLDF TKDDENVNSQPFMX
ITS2

lllustrative Barcode

L[]
394

Nucleotide Sequence

TGTGAATTGCAGAATCCCATGAACCATCGAGTTTTTRAACGCAAGT TGCGCCCAAAGCCTTTCGGCCGAGRGCACGTCTGCCTRGGTATCACGCAACATCGCCCCCAACCCATTTAGGRTATGATGCGEAGTATGECCTCCCGTGCGATCCGCTCCCGLGGTTGGCCGAARAAAATGGTCLCTCGGT
TECGAATGCCGCRACAATCGGTERT TRTAAGACCCTCRGACACGGTCGCEIGCATGTATECCGTTGRCTAAGTAGALCCCTCTECGTCCTTTACGGCACGCTCACATCGLGACCCCAGRTCAGGCGEGAT TACCCECTRAGTTTAAGCATATCAATAAGCGRAGGAAAAGAAACTTACCAGGATTC

CCTTABTAACGGLGAGCGAACCERGAAATGLCCAGC TTGAAAATCGEGCATCTCCRACGTCCGAATTETA

Amino Acid Sequenc

Mot available

e

81

Marker Summary

Marker Code

rbcl

matK

ITS2

Sequence Length
626
n/a

442

| OO 0Ok
HIL I

GC

43%

0%

57%

Ambiguous
0%
0%

0%

393
I
625

Trace Count



Specimen Details Current

Sample ID:
Process ID:
Project:

Tax Names:

Taxon:

Rank Name:
Sampling Protocol:
BIN URI:

Kingdom:

rbecl

Illustrative Barcode

MEXU1445931
AGMCV007-20
AGMCY

Tracheophyta, Magnoliopsida, Malpighiales,
Euphorbiaceae, Crotonoideae, Croton, Croton
reflexifolius

Croton reflexifolius

species
MN/A
N/A

Plantae

Marker Summary

Marker Code

rbcl

matk

ITS2

Sequence Length
590

n/a

GC

42.9%

0%

56.3%

Ambiguous
0%
0%

0%

Nucleotide Sequence

GGATTCAAGGCTGETGTTAAAGATTATAAATTGACT TATTATACTCCTGAGTATCAAACAAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGT AACTCCTCAACCTGGAGT TCCACCTGAGGAAGCAGGAGCTGLGGTAGCAGCTGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGALG
GGCTTACCAGTCTTGATCGT TATAAAGGACGATGL TACGACCTCGAGCCCaTTGLTEEAGAAGAAAATCAATATATCECTTATGTAGCTTACCCCTTAGACCT TTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAATATGTTTACTTCCATTGTGGETAATGTATTTGGGT TCAAAGCCCTACGTGLCCTALG
TCTGGAGGATTTGCGAATCCCTCCTGCTTATACTARAACTTTTCAAGGGLCGLCTCATGRTATCCAAAGTGAGAGAGATAAAT TGAACAAGTATGGTCGCCCCCTATTAGGTTGTACTATTAAACCTAAATTGGGGC TATCCGCTAAGAATTATGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTTCGOGET

GGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAATGTGAACTC

Amino Acid Sequence

GFKAGVKDYKLTYYTPEYQTKDTDI LAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGLTSLDRYKGRCYDLEPVAGEENQY IAYVAYPLDLFEEGSVTNMFTS IVGNVF GFKALRALRLEDLRIPPAYTKTFQGPPHGIQSERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRG

GLDFTKDDENVNX

ITS2

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

GTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCAAAGCCTTTCGGCCRAGGGCACGT TGO TAGGTGTCACGLAACATCGCCCCCAACCCATTTAGGGTATGATGCGGAATATAGCCTCCCGTRAGATCCGLTCCTGCGAT TGGCCGAAAAAAATGETCCCC
GGCTETEAATGCCGCGACAATCGETGETTGT AAGACCCTCEGACACAGTCACGCGCATATATGLCGTTGGCTAAGTAGACCCCTCTGLGTCCTTTACGGCACGCTCACATCGCGACCCCAGRTCAGRLGGEATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTTACCAG
GATTCCCTTAGTAACGGLGAGCGAACCGEEAAATGLCCAGCT TEAAAATCGGECGTCTCCGACGTCCGAATTGTAGTC

Amino Acid Sequence

Not available

82

Trace Count



Specimen Details Current Marker Summary

Sample ID: MEXU1182551 .
P Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count
Process ID: AGMCV001-20
Project: AGMCV rbcL 607 435% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Malpighiales,
Erythroxylaceae, Erythroxylum, Erythroxylum matK n/a 0% 0% 0
areolatum
Taxon: Erythroxylum areolatum ITs2 464 57.8% 0% 2
Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URL: N/A
Kingdom: Plantae
rbel

lllustrative Barcode

L] 393

394

Nucleotide Sequence

B06

ACAGAGACTAAAGCAAGTGTTGEATTTAAAGC TGGTGT - -AAGAT T AT AAATTGACTTATTATACTCCTGACTATGAAACCARAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCCGRAGTTCCCCCTRAGGAAGLGEGGGEGGCGGTAGC TECTGAATCTTCTACTGETACAT
GGACAACTGTGTGEACCGATGGECTGACCAGTCTTGATCETTACAAAGGACGATGLTACCACATCGAGLCGGT TG TGGAGAAGAAAATCAATATAT TGLTTATGTAGCT TACCCCTTAGACCT TTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAATATGTTTACT TCCATTGTGEGTAATGTATTTGGGTT

CAAAGCCCTACGTECTCTACGTCTGRAGGAT TTGCGAATTCCTAAAGCTTATATTAAAACTTTCCAAGGC CCGCCTCATGECATCCAATCTEAGAGAGATAAATTGAACAAGTACGGLCGTCCCCTATTGGEEATGCACTATTAAACCTAAATTGGRGT TATCTGCCAAGAATTACGGTAGAGCA
GTTTATGAATGTCTCCGCGGETGEACTTGATTTTACCAAAGATGATGAGAACGTGA

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKAGXXDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQPGYPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGL TSLORYKGRCYHIEPVAGEENQY TAYVAYPLDLFEEGSVTNMFTSTVGNVFGFKALRALRLEDLRIPKAYIKT FQGPPHGIQSERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRA
VYECLRGGLDFTKDDENVX

ITS2

Illustrative Barcode

L] 393
394 463

Nucleotide Sequence

GETGTEAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCEAGTCTTTGAACGCAAGTTGLGCCCAAAGCCTTTCGGCCGAGRRCACGTCTAGCTGEETGTCACGCAGCGTCGCCCCCCCTCTCATTAGCCCGATCTTEGEAAGAL GRAGGAGGEEGCGEGAACTTGGCCTCCOGTRAGACTAGTCELTCGCERT
CGGECCTAAAAATCATAGTCCCTGECGACGATCECCACGACCRACGETGEGTTGAGCAAAGACCCTCGGAGGGAGTCGTGCGTGLECGTCAGRLGACGATCGAATGCAATTTCGTGCCC TRACACAATTTEATCGCRACCCCAGCTTAGGLGGEACTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGT
GRAGGAAAAGAAACTTACAAGGATTCCCTTAGTAACGGLGAGCGAACCGGEAAGAGCCCAGCTTGAGAATCGRATGCCCCTGGCATTCGAATTGTA

Amino Acid Sequence

Mot available

83



Specimen Details Current

Sample ID:
Process ID:
Project:

Tax Names:

Taxon:

Rank Name:
Sampling Protocel:
BIN URI:

Kingdom:

rbcL

Illustrative Barcode

UADY23271
AGMCV002-20
AGMCV

Tracheophyta, Magnoliopsida. Malpighiales.
Erythroxylaceae, Erythroxylum, Erythroxylum
areolatum

Erythroxylum areolatum

species
MN/A
MN/A

Plantae

Marker Summary

Marker Code

rbel

matk

IT52

Sequence Length
631
n/a

456

GC

44.2%

0%

57.9%

Ambiguous
0%
0%

0%

Nucleotide Sequence

CAACAGAGACTAAAGCAAGTGT TEGAT T TAAAGCTGETGT TAAAGAT TATAAATTGACT TATTATACTCCTGACTATGAAACCAAAGATACTGATATCTTGECAGCATTCCRAGT AACT CCTCAACCCGGAGTTCCCCCTGAGRAAGCGGGEEGLEaCEETAGCTGCTGAATCTTCTACTGGTAC
ATGGACAACTGTETGRACCGATEEGCTGACCAGTCTTGATCGTTATAAAGGACGATGCTACCACATCRAGLCGET TR TGEAGAAGAAAAT CAATATATTGCTTATGTAGCTTACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAATATGTTTACTTCRATTGTGEGTAATGTATTTGEG
TTCAAAGCCCTACGCGECTCTACGTCTGGAGEATTTGLGAATTCCTAAAGCTTATTCTAAAACT TTCCAAGGCCCaCCTCATGGCAT CCAATCTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTACGECCGCCCCCTATTAGGCTGTACTATTAAACCTAAATTGGGETTATCCGLCAAGAAT TACGGTAGAG
CAGRTTTATGAATETCTCCGLGGTEEGCTTGATTTTACCAAAGATGATGAGAACGTGAACTCCCAACCATTTATGCGTTG

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEPVAGEENQY IAYVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPKAYSKTFQGPPHGIQSERDKLNKYGRPLLGCT IKPKLGLSAKNYGRA

VYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRX

ITS2

lllustrative Barcode

Nucleotide Sequence

AATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTRAACGCAAGT TACGCCCAAAGCCTTTCEECCEAGRECALGTCTAGLTGEGTGTCACGCAGCATCGLCCCCCCTCTCATTAGCCCRATCTTGEEAAGACGEAGEAGEGEGECGGAACTTGELCTCCCGTGAGACTAGTCGLTCGCGGCCGGCLT
AAAAATCATAGTCCCTGGCGACGAT CGCCACGACCGACGRTGETTGAGCARAGACCCTCGRAGEGAGT CGTGCGTGLGCGTCAGGC GACGATCGAATGCAATTTCGTGCCCTGACACAATTTGATCGCGACCCCAGCTTAGECGREACTACCCGLTGAGTTTAAGCATATCAAT AAGCGGAGGA
AAAGARACT TACAAGGATTCCCTTAGTAACGGCEAGCGAACCERGAAGAGCCCAGCTTGAGAATCGRATGLCCCTGRIGTTCGAATTG

Amino Acid Sequence

Mot available

84

Trace Count



Specimen Details Current Marker Summary

5 le ID: MEXU1268971
ample Marker Code Sequence Length GC Ambiguous Trace Count

Process ID: AGMCV012-20
Project: AGMCV rbcl 612 41.3% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Fabales, Fabaceae,

Lonchocarpus, Lonchocarpus punctatus mati 843 28.2% 0% 4
Taxon: Lonchocarpus punctatus

ITS2 421 57% 0.5% 4

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbeL

Illustrative Barcode

[
94

Nucleotide Sequence

393

611

CAGAGACTAAAGCAAGTGTTGGGT TCAAGGL CGATGTTAAAGATTATAAATTGACTTATTATACTCCTGACTATGAAACCAAAGATACTRATATCTTEGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTGGAGT TCCGCCTGAAGAAGCAGGTAL TGCGGTAGCTGCCRAATCTTCTACTGGTACATG
GACAACTGTGTGEACCEATEGGLTTACCAGTCTTGATCGTTACAAAGGACGATECTACCACATCGAACCCATTGCTGEAGAAGAAAAT CAATATATTECTTATGTAGCTTATCCCTTAGACCTTTTTEAAGAAGGTTCTGT TACTAATATGTTTACTTCCATTGTAGGTAATGTATTTGGGTTC
AAAGCCCTECGTECTCTACGT T TEGAGGAT T TRCGAATCCCTAATTCTTATAT TAAAACT T TCCAAGGTCCACCTCATGETATCCAAGT TEAGAGAGATAAAT TGAACAAGTATGGACGTCCCTTATTEGEATGTACTATTAAACCTAAATTGGGGET TATCCGLTAAGAAT TACGGTAGAGLGG
TTTATGAATGTCTACGTGGAGGACT TGATTTTACCAAAGATGATGRAAAATGTRAATTCCC

Amino Acid Sequence

ETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEPVAGEENQY IAYVAYPLDL FEEGSVTNMF TS IVGNVFGFKALRALRLEDLRIPNSY IKTFQGPPHGIQVERDK LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAY
YECLRGGLDFTKDDENVNSX

matK

Illustrative Barcode

0 343
394 787
788 848

Nucleotide Sequence

GTTCAATCCTTCGATACTGATGAAAGATGTCTCTTTCTTTCATTTATTAAGAT TGTTTTATTATTATTGTAATTGGAATAGTCTTATTAATTCAAAGAAATCCATTTCCATTTTTTCAAATTCARAAAGTAATCCAAGATT TTTCTTGT TCCTATATAATTTATATGTATGGGAATATGAATAT
ATCTTTTTTTTTCTACGTAACAAAT CCTCTCATTTACGATTAGAATCTTTTTGCGT TCTTTTTGAACGAATTTAT TTCTGTACAAAAAT AGAACATCTTGTACAAGT CGT TGATAAGAAT TTTTCGTATACCTTATCATTC TTCAAGGATCCTTTCATCCATTATGTTAGATAT CAAGAAAAAT
CAATTCTGGT TTCAAAGAAT ACGCCTCTTTTGATGAAT AAAT GEAAAT ACT AT TTTATTTAT T TATGGCAATGTCATTTTGATGT T TGGTCT CAACCAGGAACGATCCATATAAATCAATTATCCARACATTCATTTCACT TTTTGGGATATTTTTTAAATATACAGT TAAATCTTTCAGTGGT

ACGGAGTCAAATGTTGCAAAAT TCATTTCTAATTGAAAT TG T TATGAAAAAGC TTGAGACAATAGT TCCAATTATTCTTCTAAT TAGAT CAT TGAT TAAAGCGAAAT TTTGTAATGTAT TGGEGGCATCCTATTAGTAAGTCGAT TTGGACCGATTCATCCGATTTTGATATTATTGACCGATTT
TTECGGATATGCAGAAATTTTTCTCATTATTACAACGGATCCTCARAAAGAAGGAGTTTGTATCGAAT AAAATATATACTTCGECT TTCTTETATTAAAACTTTGGLTCGTAA

Amino Acid Sequence

FNPSILMKDVSFFHLLRLFYYYCNWNS LINSKKSISIFSNSKSNPRFFLFLYNLYVWEYEYIFFFLRNKSSHLRLESFCVLFERIYFCTKIEHLVQVVDKNFSYTLSFFKDPF IHYVRYQEKS ILVSKNT PLLMNKWKYYF I'Y LWQCHFDVWSQPGTIHINQLSKHSFHFLGYFLNIQLNLSVY
RSQMLONSFLIETVMKKLETIVPTILLIRSL IKAKFCNVLGHPTSKSVWTDSSDFDTIIDRF LRTCRNFSHYYNGS SKRRSLYRIKYTLRLSCIKTLARX

ITS2

Illustrative Barcode

(] 393
394

420

Nucleotide Sequence
TGAATTRCAGAATCCCTTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCAT TAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGETGTCACAAATCGT TGTCCCAACGCCAACGCCTAAAAARARGGCCTTGTTGTCGGEGACCATGC TGGCCTCCCGCGAGCACCGCCTTGCEGTTGGTTGAAA

AACGAGTCCTCCGTGRAGAGCCCCATGATAAATEETGGT TEAGCGACCCTCGAGACCAATCATGCGCEGCCCCTCCTCGGGCACGACTCACTCEACCCTCGCGCTCCTTCGGGLECTCATAACGAGACCTCAGGTCAGACGEGGLTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAA
GAAACTAACAAGGATTCCCTTAGTAACGGLEAGCGAACCGEGAAGARCCCACC

Amino Acid Sequence

Mot available

85



Specimen Details Current Marker Summary

sample ID: UADY 23271 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count
Process ID: AGMCV013-20
Project: AGMCV rbcL 633 41.2% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Fabales, Fabaceae,

Lonchocarpus, Lonchocarpus punctatus matk 809 277% 0% 2
Taxon: Lonchocarpus punctatus

ITS2 431 57.8% 0% 2
Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbeL

lllustrative Barcode

[
&

Nucleotide Sequence

632

CAACAGAGACTARAGCAAGTGTTGGETTCAAGGECGETGTTAAAGATTATAAATTGACT TATTATACTCCTGACTATGAAACCAAAGATACTGATATCTTEECAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTGGAGT TCCGCCTGAAGAAGCAGETGL TECGETAGC TACCGAATCTTCTACTGETAC
ATGGACAACTGTGTGGACCGATEEGCTTACCAGTCTTGATCGTTACAAAGEACGATGCTACCACATCGAACCCGT TRLTGGEAGAAGAAAATCAATATATTECT TATGTAGCTTATCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAATATGTTTACTTCCATTGTAGGTAATGTATTTGGE
TTCAAAGCCCTECETGCTCTACGTTTGGAGGAT TTGCGAATCCCTAATTCT TATAT TAAAACT TTCCAAGGTCCACCTCATGRTATCCAAGT TGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGEACGTCCCTTATTGGEATGTACTATTAAACCTAAATTGGGETTATCCGCTAAGAAT TACGETAGAG
CGGTTTATGAATGTCTACGTGGAGGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAATGTGAATTCCCAACCATTTATGOGTTGGA

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQPGYPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGL TSLDRYKGRCYHIEPVAGEENQY IAYVAYPLDOLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPNSY IKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGC T IKPKLGLSAKNYGRA
WYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRIX

matK

Illustrative Barcode

L]
394
7838

Nucleotide Sequence

CTTCGATACTGGATGAAAGATGTCTCTTTCT T TCAT TTATTAAGAT TGTTTTATTATTATTGTAAT TGGAATAGT CTTAT TAAT TCAAAGAAATCCATTTCCATTTTTTCAAAT TCAAAAAGTAATCCAAGATTTTTCTTGTTCCTATATAATTTATATGTATGGGAATATGAATATATCTTTT
TTTTTCTACGTAACAAATCCTCTCATTTACGAT TAGAATCTTTTTGCGTTCT T TTTGAACGAAT TTATTTCTGTACAAAAAT AGAACATCTTGTACAAGTCGT TGATAAGAATTTTTCGTATACCTTATCATTCTTCAAGGATCCTTTCATCCATTATGTTAGATATCAAGAAAAATCAATTCT
GETTTCAAAGAATACGLCTCTTTTGATGAAT AAAT GEAAATACT AT TTTATTTATT TATGGCAATGTCATTTTGATGT T TGGT CTCAACCAGGAACGATCCAT AT AAATCAAT TATCCAAACATTCATTTAACTTTTTGGGATATTTTTTAAATATACAGTTAAATCTTTCAGTGGTACGGAGT
CAAATGTTGCAAAAT TCATTTCTAATTGAAAT TATTATGAAAAAGC TTGAGAC AATAGT TCCAATTATTCTTCTAATTAGATCATTRAT TAAAGC GAAATTTTGTAATGTATTGGGGCATCCTATTAGT AAGTCAGT TTGGACCGATTCATCCGATTTTGATATTATTGACCGATTTTTGLGGA
TATGCAGARATTTTTCTCATTATTACAACGGATCCTCAAAAAGAAGGAGTTTGTATCGAATAAAATATATACT

Amino Acid Sequence

LRYWMKDVSFFHLLRLFYYYCNWNS LINSKKS IS IFSNSKSNPRFFLFLYNLYVIWEYEY IFFFLRNKSSHLRLESFCVLFERIYFCTKIEHLVQVVDKNFSYTLSFFKDPFIHYVRYQEKSILVS KNTPLLMNKWKYYF IYLWQCHF DVWSQPGTIHINQLSKHSFNFLGYFLNIQLNLSVWRS
QMLONSFLIEIVMKKLETIVPIILLIRSLIKAKFCNVLGHPISKSVWTDSSDFDIIDRFLRICRNFSHYYNGSSKRRSLYRIKYIX

ITS2

Illustrative Barcode

L]
394

Nucleotide Sequence

393

430

TGAATGGCAGAATCCCGTGAACCATTGAGTCTTTGAACGCAAGT TGCGLICCGAAGC CAT TAGGCCGAGGGLACGCL TACC TGGATGTCACAAATCAT TGTCCCAACGCCAACGCATAAAAGGCCTTGTTATCGGGGACCATGCTAGCCTCCCGCGAGCACCGCCTTGCGGTTAGGTTGAAAAACG
AGTCCTCCGTGGAGAGCCCCATGATAAATGATGGT TGAGCGACCCTCGAGACCAATCATGCGGGLCCCTCCTCGGGCACGAC TCACTCGACCCTCGCGLTCCTTCGGGLGCCCATAACGAGACCTCAGGTCAGACGGGGLTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAA
CTAACAAGGATTCCCTTAGTAACGGCGAGCGAACCGAGAAGAGCCCACCATGAGAATCGGTLG

Amino Acid Sequence

Mot available

86



Specimen Details Current Marker Summary

sample ID: Ls12-018 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous Trace Count
Process ID: AGMCV020-20
Project: AGMCVY rbcl 593 41.4% 0% 4
Tax Names: Tracheophyta. Magnoliopsida, Fabales. Fabaceae,

Lonchocarpus, Lonchocarpus yucatanensis matk 839 28.1% 0% 2
Taxon: Lonchocarpus yucatanensis

ITs2 458 59% 0% 2

Rank Name: species
sampling Protocol: N/A trnH-psbA 374 286% 0% 2
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbecL

Illustrative Barcode

o
394

Nucleotide Sequence

CAACAGAGACTAAAGCAAGTGTTEGET TCAAGGCTEETETTAAAGAT TATAAATTGACT TATTATACT CCTGACT ATGAAACCAAAGATACTGATATCTTGECAGCATTCCRAGT AACT CCTCAACCTGGAGTTCCGCCTEAAGAAGCAGGTGC TGCGETAGC TECCEAATCTTCTACTGGTAC
ATGGACAACTATGTGEACCGATGEGCT TACCAGTCT TGATCATTACAAAGGACGATGCTACCACATCGAACCCGT TRCTGEAGAAGAAAATCAATATATTGCTTATETAGCT TATCCCT TAGACCTTTTTGAAGAAGGTTC TGTTAC TAATATGTTTACATCCATTGTAGETAATGTATTTGGE
TTCAAAGCCCTGCETGCTCTACGT TTEGAGGATT TECGAATCCCTAATTCTTATATTAAAACT T TCCAAGGTCCACCTCATGGTATCCAAGT TEAGAGAGAT AAATTGAACAAGTATGEACGTCCCTTATTGGEATETACTATTAAACCT AAAT TEGGGTTATCCGCTAAGAAT TACGGTAGAG
CEGTTTATGAATGTCTACGTGGGEEGACTTEATTTTACCAAAGATGAT

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAF RVTPQPGYPPEEAGAAVAAESSTGTIWT TVWTDGELTSLORYKGRC YHI EPVAGEENQY TAYVAYPLOLFEEGSVTNMFTS IVGNVEGFKALRALRLEDLRIPNS Y IKTFQGP PHGLQVERDKLNKYERPLLGC T IKPKLGLSAKNYGRA
VYECLRGGLDFTKDD

matk

Illustrative Barcode

" 393
394 787
788 838

Nucleotide Sequence

AATCT-GGTTCAAATCCTTCGATAC TEGATGAAAGATGTCTCTTTCTTTCATTTATTAAGATTGTTTTTTTATTATTGTAATTGGAATAGTCTTATTAAT TCAAAGAAATCCATTTCTATTTTTTCAAAT TCAAAAAGT AATCCAAGATTTTTCTTGT TCCTATATAATTTATATGTATGGEAA
TATGAATATATCTTTTTTTTTCTACGTAACAAATCCTCTEATTTACGATTAGAATCTTTTTGCGTTCTTT TTGAACGAATTTATTTCTGTACAAAAATAGAACATCTTGTACAAGTCGT TGATAAGAAT TTTTCGTATACCTTATCATTCT TCAAGGATCCTTTCATCCATTATETTAGATATC
AAGAAAAATCAATTCTGGTTTCAAAGAATACGECTCTTTTGATGAAT AAATGGAAATAC TATTTTATTTATTTATGGCAATGTCATTTTGATGTTTEATCTCAACCAGGAACGATCCATATAAATCAATTATCCGAACATTCATTTCACTTTTTGGGATATTTTTTAAATATACAGTTARATCT
TTCAGTGETACEGAGTCARATGTTGCAAAATTCATT TCTAAT TEARAT TETTATGARAAAGE TTGARACAATAGT TCCARTTATTCTTCTAAT TAGATCATTGAT TARAGCGARATTTTGTAATGTATTGEGGCATCCTAT TAGTAAGTCGGT TTGEACCEATTCATCCGATTTTGATATTATT
GACCGATTTTTECGGATATGCAGARATTTTTCTCACTATTACAACGEATCCTCARARAGAAGGAGT TTGTATCGAATARAATATATACTTCGECTTTCTTETA

Amino Acid Sequence

IXVQILRYWMKDVS FRHLLRLFFYYCNWNSL INSKK S IS TF SNSKSNRPREFLF LYNLYVHEYEY IF FFLRNKS SHLRLESF CVLFERTYFCTK IEHLVQWVDKNFSY T LSFFKDR FIHYVRYQEK S [LVE KNTPLLMNKIKYYF I LWQCHFDVUSQPGT IHINQLSEHSFHFLGYFLNIQLNL
SYVRSQMLQNSFLIEIVMKKLETIVPIILLIRSLIKAKFCNVLGHPISKSVWTDSSDFDIIDRFLRICRNFSHYYNGSSKRRSLYRIKYILRLSCK

ITs2

lllustrative Barcode

(TR
457

394

Nucleotide Sequence

TETGAATTGCAGAATCCOGTGAACCATCEAGTCTTTGAACGCAAGT TEOGCCCGAAGCCAT TAGGCCGAGEGCACGCCTECCTEEGTATCACARATCGTTETCOCAACGCCAACGCCCGACCCAGCTCGGEGCTETCEEGEACCATGITGGCCTCCCGCAAGCACCGCCTTECGGTTGETTGAA
AAACGAGTCCTCCGTGGAGAGICCCATGATAAATGETGETTGAGCEACCCTCGAGACCAATCATGOGCGECCCCTCCTCEEGCACGACCCACGLAACCCTTACECTCCTAGGAGAGCGCTCATAACGAGACCTCAGGTCAGACGEEGETACCCGITGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGEAGEA
AAAGARACTAACAAGEATTCCCCTAGT AACGECGAGCGAACCEEGAAGAGCCCACCATGAGAATCGETCGCCCTTGECGTCCGAATTATA

Amino Acid Sequence

Not available

trnH-psbA

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

GTTATGCATGAACGTAATGCTCATAATTTCCCTCTAGATCTAGE TGCGATCGAAGC TCCATCTATAAATGGATAATTCGATTCTAAAATATACBAGT TTTTGTTTTTAAAAGTAAAGGAGCAATATCAACAGAGTACATATTGC TCCTTTACTTTTTTTGTATTCTATTTCTTTATAAGTAGAT
ATATATCCATTTTTTTTTATTGACT TCCACATTCTATTCTTTTTAGTATTCTTTATTTCAACATARAAAATAAAAGAT AAGAATAATAATEAAAGGATAGAGATEGAAGT AT AAGTTTT TTATAATATAT AATAAT AAAT AGCATAAGGGCGEATETAGCCCAGTGGATCAAGGCAGTGEATTG
TGAATC

Amino Acid Sequence

Mot available

87



Specimen Details Current Marker Summary

Sample ID: MEXU1156199

Marker Code Sequence Length GC Ambiguous Trace Count

Process I1D: AGMCV014-20
Project: AGMCY rbel 632 41.3% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta. Magnoliopsida. Fabales, Fabaceae.

Lonchocarpus, Lonchocarpus yucatanensis matk 788 28.3% 0% 2
Taxon: Lonchocarpus yucatanensis

N ITs2 455 59.1% 0% 2

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A trnH-psba 368 285% 0% 2
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbcL

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

COAACAGAGACT AAAGCAAGTGTTGGGT TCAAGECTGGETGT T AAAGATTATAAATTGACTTATTATACTCCTGACTATGAAACCAAAGATACT GATATCTTGGCAGCATTCCRAGTAACTCCTCAACCTGGAGT TCCECCTGAAGAAGCAGGTGCTGCGGTAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACA
TGGACAACTGTGTGGACCGATGEGCTTACCAGTCTTGATCGT TACAAAGGACGATGCTACCACATCGAACCCGTTGCTGGAGAAGAAAAT CAATATATTGCTTATGTAGCTTATCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAATATGTTTACATCCATTGTAGGTAATGTATTTGGGTTC
AAAGCCCTGCGTGCTCTACGTTTGGAGGATTTGCGAATCCCTAATTCTTATAT TARAACT TTCCAAGETCCACCTCATGGTATCCAAGT TGAGAGAGATAAAT TGAACAAGTATGGACGTCCCTTATTGGGATGTACTATTAAACCTAAAT TGGGGTTATCCGCTAAGAATTACGGTAGAGCGGTT
TATGAATGTCTACGTGGGGEACTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAATGTGAATTCCCAACCATTTATGLETTG

Amino Acid Sequence

PTETKASVEFKAGVKDYKLTYYTRDYETKDTDILAAF RV TPQPGUPF EEAGAAVAAESSTETWT TVITDGLTSLDRYKGRCYHIEPVAGE ENQY TAYVAYFLDLFEEGSUTNMF TS TVGNVF GFKAL RALRLEDLRIPNSY KT FQGRPPHETQVERDK LNKYGRPLLGCT IKPKLGLSAKNYGRAY
¥ECLRGELDFTKDDENVNSQPFMRX

matK

Illustrative Barcode

L}
394

Nucleotide Sequence

CCCAGTCCATCTGAAATCTTGET TCAAATCCTTCGATACTGEATGAAAGATGTCTCTTTCTTTCATTTAT TAAGATTGT T TTTTTATTATTGTAAT TGGAATAGTCTTAT TAAT TCAAAGAAATCCATTTCTATTTTTTCAAATTCAAAAAGTAATCCAAGATTTTTCTTGTTCCTATATAATTTA
TATGTATGEGAATATGAATATAT T TTTT T T T TCTACGT AAC AAAT CCTCT AT TTACGAT TAGAATCT T TTTECaT T TTT TaAACGAATTTAT T TCTGTACAAAAATAGAACATCTTETACAAGTCGTTGATAAGAATTTTTCGTATACCTTATCATTCTTCAAGEATCCTTTCATCCATTAT
GTTAGATATCAAGARARATCAATTCTEGT TTCARAGAATACGCCTCTTTTGATGAATAAATGGAAATACTATTTTATTTATTTATGGCAATGTCATTTTGATGTTTGGETCTCAACCAGEAACGATCCATATAAATCARTTATCCGAACATTCATTTCACT TTTTGEGATATTTT TTARATATACAG
TTARATCTTTCAGTGGTACGEAGTCAAATGTTGAARATTCATTTCTAATTGAAAT TGT TATGAARAAGE TTGAAACAATAGT TCCAATTAT TCTTC TAATTAGATCATTEATTARAG GAAAT TTTGTAATGTAT TEEGECATCCT ATTAGTAAGT CGGT TTGEACCGATTCATCCGATTTTGAT
ATTATTGACCGATTTTTGCGGATATGCAGAAATTTTTCTCACTA

Amino Acid Sequence

PSPSEILVQILRYWMKDVSFFHLLRLFFYYCNWNSLINSKKS ISIFSNSKSNPRFFLFLYNLYVREYEYIFFFLRNKSSHLRLESFCVLFERIYFCTKIEHLVQVVDKNFSYTLSFFKDPFIHYVRYQEKSILVSKNTP LLMNKWKY YF [Y LWQCHFDVWSQPGTIHINQLSEHSFHFLGYFLNIQ
LNLSVVRSQMLONS FLIEIVMKKLETIVPIILLIRSLIKAKFCNVLEHPISKSVWTDSSDOFDIIDRFLRICRNFSHX

ITs2

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

TGAATTGCAGAATCCCETGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT TECGLCCGAAGCCAT TAGGL CGAGGGCACGLCTGLC TGGETGTCACAAATCGT TGTCCCAACGCCAACGLCCGACCCAGLTCGGCGLTGT CEGEEACCATGCTGECCTCCCGCAAGCACCECCTTGLGGT TGGT TGAAAAAC
GAGTCCTCCETGGAGAGCCCCATEATAAATGGETGGT TGAGCGACCCTCGAGAC CAATCATGCGCGECCCCTCCTCGGECACGACCCACGCEACCCTTECGCTCCTAGGAGAGCGCTCATAALGAGACCTCAGGT CAGACGGGGL TACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGE GEAGGAAAAGAA
ACTAACAAGEATTCCCCTAGTAACGECGAGCGAACCGGGAAGAGCCCACCATGAGAATCGGTCECCCTTGECGTCCGAATTGT

Amino Acid Sequence

Net available

trnH-psbA

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

GCATGACGTAATGECTCATAATTTCCCTCTAGATCTAGCTGCGATCEAAGCTCCATCTATARATGGATAATTCGAT TCTARAATATACGAGTTTTTGT TTTTGAAAGTARAGEAGCAATATCAACAGAGTACATATTGCTCCTTTACTTTTTTTGTATTCTATTTCTTTATAAGT AGATATATATCC
ATTTITTTTTATTGACTTCCACATTCTATTCTTTTTAGTATTCTTTATTTCAACATAAAAAATAAAAGAT AAGAATAATAATGAAAGEATAGAGATGGAAGTATAAGT TTTTTATAATATATAAT AATAAATAGCATAAGGGLGEAT T AGCCAAGTGGATCAAGECAGTGGAT TETGAATC

88




Specimen Details Current Marker Summary

S, le ID: MEXU1467380 .
ample Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count

Process ID: AGMCV003-20
Project: AGMCV rbcL 632 43.7% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Fabales, Fabaceae,

Lysiloma, Lysiloma latisiliquum matk 632 31.8% 0% 2
Taxon: Lysiloma latisiliqguum

. trnH-psbA 463 27.6% 0% 2

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbcL

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

CAACAGAGACTAAAGCAAGTGTGEGAT TCAAAGCTGETGT TAAAGAT TATAAATTGACT TATTATACTCCTGACTATGAAACCAAAGATAGTGATATCTTGECAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTEGAGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGTGC CRCGETAGC TGCTGAATCTTCTACTGGTAC
ATGEGACAACTGTGTGEACCGATEEGCTTACCAGTCT TGATCGTTACAAAGGACGATGCTACCACATCEAGC AT TGLTGEAGAAGAAAATCAATATATTGCT TATGTAGCTTATCCCTTAGACCTT TTTGAAGAAGGTTCTGT TACTAACATGTTTACTTCGATTGTGGETAATGTATTTGRG
TTCAAGECCCTGCECECTCTACGTCTGGRAAGATTTGLGAATCCCTCCTTCTTATTCTAAAACT TTCCAAGGT CCaCCTCACGGCAT COAAGT TEAGAGAGATAAATTGAACAAGTACGRCCETCCCCTATTEGRATGTACTATTAAACCAAAATTGGGGTTATCCGCGAAGAATTACGETAGAG
CGETTTATGAATGTCTCCGTGGTAGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAGAATGTGAATTCCCAACCATTTATGCGTTGG

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDSDILAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTATWT TVWTDGL TSLDRYKGRCYHI EPVAGEENQY TAYVAYPLOLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPPSYSKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRA
VYECLRGGLDFTKDDENVNSQP FMRW

matK

Illustrative Barcode

394

Nucleotide Sequence

393
631

ATAGTCTTATTACTCCAAA A AAGGATTTCTACT T TTTCAAAAAGT AATCCAAGATTTTTCCTGTTCCTATATAAT T T TTATGTATGTGAATACGAATCCATCTTTCTTTTTCTCCRTAATAAATCTTATTATTTACGAT TAACATCTTCTGGAGTCTTTTTTGAACGAATCTATTTCTATGC
A AT AGAACATTTTGATAGAAGTC TTTGATAAGGAT T T TCCGCCCACCCTATGGT TCT TCAAGGACCCTTTCATTCATTATGTTAGATATC AAGGAAAATCCATTCTAGCTTCAAAGAATACGCCCTTTTTGATGAAAAAATGEAAATACTATCTTATCCATTTATGECAATGTCATTTTTTT
GTTTGETCTCAACCAGGAAAGATCCCTATAAACCAATTATCCRAACATTCATTTTACTTTTTGGECCTAT T TTTCAAATGTGCGGET AAATCCTTCAGTGGTACGEAGTCAAATGETGEAAAAGT CATTTATAATGGAAAATCTTATGAAAAAACTTGATACAATAATTCCAATTATTCCTCTAA
TTAGATCATTGECTAAAGCAAAATTTTGTAATGETATTAGGACATCCCATTAGTAAGCCGETCTEGECCGATTCATCCGAT

Amino Acid Sequence

SLITPKKRISTFSKSNPRFFLFLYNFYVCEYESIFLFLRNKSYYLRLTSSGVFFERIYFYAKIEHFVEVFDKDFPPTLWFFKDPFIHYVRYQGKS ILASKNTP FLMKKWKYY L IHLWQCHF FVWSQPGKIPINQLSEHSFYFLAYF SNVRVNPSVVRSQMVEK SFIMENLMEKLDTIIPIIPLI
RSLAKAKFCNVLGHPISKPVWADSSD

trnH-psbhA

Illustrative Barcode

L)
394

Nucleotide Sequence

393
462

ACGTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACCTAGCTGCGGT TGAGACTCCAGCTATAAATGGATAAAATCTTGGTCTTAATGTATACGAGT TTT TGAACGTAAAGGAGCAATAATTAATTTCTTGT TCTATCAAGAGRGTTAATATTGCTCCTTTACTTTTTAGTAGTTTCATACATCAATTTTGT
ATTTACTTCAACATTCTTTACCATTET T T TAAGAT AAGAAA A AAATATTGRAGTTTCATACTTTTTGAT T T T T T T T TACTAAT TTAT T T TATATGT T TTTCTCAGCAATCTTTC T TTATCTTTTGAAATGAAAAAT AAAARARATGAGAAATGAATGTTTTAATTCTAGTCTATTGTATCTTAG
AAGATGAGTAALAACTTCAAAATAATGAAAAAALA A AGALAGAATACARATGGARATCTCTETAATCTTTAGATAGTATAGGGEGCGEATETAGC

Amino Acid Sequence

Mot available

89



Specimen Details Current Marker Summary

sample ID: L312:015 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count
Process ID: AGMCV016-20
Project: AGMCV rbcL 541 438% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Fabales, Fabaceae,

Lysiloma, Lysiloma latisiliquum matk 837 32% 0% 2
Taxon: Lysiloma latisiliqguum

trnH-psbA 489 288% 0% 2

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URL: N/A
Kingdom: Plantae
rbel

Illustrative Barcode

0
394

393
540

Nucleotide Sequence

ATTCAAAGCTGATAT TAAAGATTATAAATTGACTTATTATACTCCTGACTATGAAACCAAAGATAGTGATATC TGGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTGRAGT TCCGCCTGAAGAAGCAGGTGCCGLGGTAGCTGCTGAATCTTCTACTGETACATGGACAACTGTGTGRACCGATEGE
CTTACCAGTCTTEATCATTACAAAGEACGATGLTACCACATCRAGCCCGTTGL TGGAGAAGAAAAT CAATATATTGCTTATGTAGC TTATCCCTTAGACCTTT TTGAAGAAGGT TCTGT TACTAACATET TTACTTCGATTGTGEETAATGTATTTGGETTCAAGGCCCTGCGCECTCTACETC
TGEAAGATTTGCEAATCCCTCCTTCTTATTCTAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCACGRCATCCAAGTTGAGAGAGATAAAT TGAACAAGTACGGECCGTCCCCTATTGEGATGTACTATT AAACCAAAATTGEGGTTATCCGCGAAGAATTACGGTAGAGCGETTTATGAATET

Amino Acid Sequence

FKAGVKDYKLTYYTPDYETKDSDIWAAFRVTPQPGYPPEEAGAAVAAESSTGTHT TVWTDGLTSLORYKGRCYHIEPYAGEENQY I AYVAYP LDLFEEGSVTHMFTSIVGNYFGFKALRALRLEDLRIPPSYSKTFQGPPHGIQVERDK LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYEC

matK

Illustrative Barcode

L]
394
788

Nucleotide Sequence

TTCGATACTGGGTGAAAGATGCCTCCTCCTTTCAT T TATTAAGGCTCTTTCT T TATGAGTATTATAATTGGAATAGTCTTATTACT CCARAAAAAAGRAT TTCTACT TTTTCAAAAAGT AATCCAAGATTTTTCCTGTTCCTATATAATTTTTATGTATGTGAATACGAATCCATCTTTCTTTT
TCTCCRTAAT AT CTTAT TAT TTACGAT TAACATCTTCTGGAGTCTTT T TTGAACGAATCTATTTCTATGCAAAAATAGAACATTTTGTAGAAGTCTTTGATAAGGAT TTTCCGCCCACCCTATGGTTCTTCAAGGACCCTTTCAT TCATTATGTTAGATATCAAGGAAAATCCATTCTAGCT
TCAAAGAATACGCCCTTT T TGATGAAAAAAT GRAAATACTATCTTATCCATT TATGGCAATGTCATTTT T TTGTTTGaTCTCAACCAGGAAAGATCCATATAAACCAATTATCCGAGCATTCATTTTACT TTTTGEGCTATTTT TCAAATETGCGECTAAATCCTTCAGTGETACGGAGT CAAA
TETTGRAAAAGTCATTTATAATGGAAAATCTTATGAAAAAACTTGATACAAT AATTCCAATTATTCCTCTAAT TAGATCATTGGLTAAAGCAAAATTTTGTAATGTATTAGGACATCCCATTAGT AAGLCGGTCTEGECCGATTCATCCGATTTTGAAATTAT TGAGLEGATTTTTGCAGATATG
CAGAGATCTTTCTCATTATTACAACGGATCCTCAARAAAAAAGAGTTTGTATCGAATCAAATATATACTTCGGCTTTCTTATATTAAAACTTTGGCGCGTA

393
787
836

Amino Acid Sequence

RYWVEKDASSFHLLRLFLYEYCNWNSLITPKKRISTF SKSNPRFFLFLYNFYVCEYESIFLFLRNKSYYLRLTSSGVFFERIYFYAK IEHFVEVFDKDFPPTLWFFKDPFIHYVRYQGKS ILASKNTPFLMKKWKYYLIHLWQCHF FVWSQPGKIHINQLSEHSFYFLGYFSNVRLNPSVVRSQM
LEKSFIMENLMKKLDTIIPTIPLIRSLAKAKFCNVLGHPTSKPYWADSSDFEITERFLQICRDLSHYYNGSSKKKSLYRIKYILRLSCIKTLARX

trnH-psbA

lllustrative Barcode

o
394

Nucleotide Sequence

GTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACCTAGC TREGGTTGAGGC TCCAGE TAT AAATGEATAAAATCTTGETCTTAATGTATACGAGTTTT TGAACGT AAAGLAGC AAT AATTAATTTCTTGTTCTATCAAGAGGGT TAATATTGCTCCTTTACTTTTTAGTAGTTTCATACATCAATTTTGTAT
T ACT T AAC AT TCT TTACCATTAT TT TAAGATAAGAAA A AT AT TGGAGT T TCATACTTTTTGT TTCT T T T TTACTAAT TTAT TTTATATGT TT T TCTCAGCAATCTTTCTTTATCT T TTGAAATGAAAAAT AL AAARAATGAGAAATGAATETTTTAATTCTAGTCTATTGTATCTTAGAA
GATGAGT AAAAACT TCAAAATAATGAAAAAAAAAAGAAAGAATACAAATGGAAATCTCTGTAATCTTTAGATAGTATAGGGGLGEATGTAGCCCAGTGEATCAAGGLAGTGEATTGTRATC

393
483

Amino Acid Sequence

Not available

90



Specimen Details Current Marker Summary

sample D: MEXUT474825 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count
Process ID: AGMCV005-20
Project: AGMCVY rbcL 593 43.7% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Sapindales,

Anacardiaceae, Metopium, Metopium brownei matk 864 35.3% 0% 4
Taxon: Metopium brownei

. ITS2 471 59.2% 0.2% 2

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URIL: N/A
Kingdom: Plantae
rbel

Illustrative Barcode

394

Nucleotide Sequence

393

592

CAACAGAGACTAAAGCAAGTGTEEGEAT TCAAAGLGGECGTTAAAGAL TATAAATTGACT TATTATACTCCTGACTATETAACCAAAGATACTGATATCTTEECAGCATTCCEAGTAACTCCTCAACCTEGAGT TCCACCCRAGGAAGLAGGEGL TGLGETAGC TECGEAATCTTCTACTGGTAC
ATGEACAACTGTGTGRACCGATEEGCT TACCAGCCTTEATCGTTACAAAGGACGATGCTACAACAT TEAGCCCETTECTGEAGAAGAAAATCAATATATATET TATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGETTCTGT TACTAACATGTTTACTTCCATTGTEGGGTAATGTATTTGGEG
TTCAAAGCCCTGCECRCTCTACGTCTAGAGEATCTACGAATCCCTACCGLETAT ACAAAAACTTTCCAAGEACCACCECATGGRATCCAAGT TGAGAGAGATAAATTEAACAAGTATEEACGTCCCCTATTEGRATGTACTATTAAACCTAAATTAGGTTTATCCGCTAAGAACTACGETAGAG
CTGTTTATGAAGTCTACGTGGTGEACTTGACTTACCAAAGA

Amino Acid Sequence

TETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYVTKDTDILAAFRVTPQPGYPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGLTSLDRYKGRCYNIEPVAGEENQY ICYVAYPLDLFEEGSVTNMFTS IVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTAYTKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRA
VYEVYWWDLTYQR

matK

Illustrative Barcode

o
394
763

Nucleotide Sequence

393
757
863

GAATCTGEGT TCAAATCCTTCGLTAC TEGTAAAAGATGLCTCTTCTTTACATTTATTACGGT TCTTTCTACACGAGTATTTTCATTT TAATTGGAATAGTC TTAGT AATCCAAAGARATCTATTTCCACAAAAAGTAATTCAAGATTATTCTTGT TCCTATATAATTCTCATGTATGTGRAATATGAA
TCCATCTTCTTTTTTCTCCGCAACCAATCTTCTCATTTACGATCAACATCTTCTGRAGTCTTTCTTGAGCGAATATATTTCTATCGAAAAGT AGAACATCTTGTCGAAGTCTTGECTAATGATTTTGATTTTCAGGACATCTTATGCTTGTTCAAGGATCCTTTCATGCATTATGTTAAATATCAA
GEAAAATCCATTCTGTCTTCAAAGGATACGCCTCTTCTGATGAAT AAAT GEAAATATTACCTTGTCAATTTATGECAATCGAATTTTCACATGTGGT CTCACCCERGAAGEGT TCATATAAAGCACT TCTACAAGCATTCTATCAACTTTCTGEGCTATCTTTCCAGTGTGCGACTAAATCCTTTG
TTGGTACGGAGT CAAATGCTAGAAAATTCATTTATCATAGAT AAGGCTATGAAGAAGTTCGATACAACCGTTCCAATTATTCCTCTGATTGEATCAT TGACT AAGGCACGETTTTGTAACACCTTAGEGCATCCTATTAGT AAGCCGACCCGEECTGATTCCTCAGATTTTGATATTATTGACCGA
TTTGTGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTATCACAGCGEGTCTTCAAAAAAAAAGAGTTTGTATCGAATAAAATATATACTTCGECTTTCTTGTGTTAAAAGTTTEGGTTCGTAACACA

Amino Acid Sequence
ESGSNPSLLVKDASSLHLLRFFLHEYFHFNWNSLSNPKKSTSTKSNSRLFLFLYNSHYCEYESTFFFLRNQSSHLRSTSSGVFLERTYFYRKVEHLVEVL ANDFDFQDILCL FKDPFMHYVKYQGEKSTLSSKDTPL L MNKWKYYLVNLWQSNFHMWSHPGRVHIKHFYKHS INFLGYLSSVRLNPL

LVRSQMLENSF LIDKAMKKFDTTVPIIPLIGSLTKARFCNTLGHPISKPTRADSSDFDIIDRFVRICRNL SHYHSGSSKKKSLYRIKY ILRLSCVKSLVRNT

ITS2

Illustrative Barcode

393
470

Nucleotide Sequence
GTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT TGCGCCCTAAGCCACTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGETGTCACGCAT CGTTGCCCTCCCCCGACATCGACTCCGGTCTRAATGT TGTGECGETGGECGEAAAATGGCCTCCCGTGAGCCTGCGCCGCGETTEGLLC

ARATCCGAGTTCTCGETGACGC TTCCCGLGACAATCGGTGECGT TCGAAACAGAACCTAGTGATCTCETCGLGLaGTCELaLCCTACCGTCEACGGACTCCTCGACCCTATAGAGCGTGLGTGAGCAGGLTCGLATCGCGACCCCAGGTCAGGLGRGATTACCCGLTGAGTTTAAGCATATCAATA
AGCGGAGGAAAAGAAACTTACCAGGATTCCCTTAGT AACGECGAGLGAACCGGEAAGAGCCCAGCTTEAGAATCGGGLGTCGTCGACGTCCGAATTGTA

Amino Acid Sequence

Not available

91



Specimen Details Current Marker Summary

sample ID: UADY23269 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count
Process ID: AGMCV006-20
Project: AGMCY rbcL 623 43.3% 0% 4
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Sapindales,

Anacardiaceae, Metopium, Metopium brownei matk 858 35.3% 0% 4
Taxon: Metopium brownei

. ITs2 468 59% 0% 2

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URI: MN/A
Kingdom: Plantae
rbcL

Illustrative Barcode

L]
394

Nucleotide Sequence

393
B22

AGAGACTAAAGCAAGTGTTGRGATTCAAAGLCGECGT TAAAGACT ATAAATTGACTTATTATACTCCTGACTATGTAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCEAGTAACTCCTCAACCTEGAGT TCCACCCGAGGAAGCAGGGECTGLGGTAGCTGCGEAATCTTCTACTGGTACATGE
ACAACTGTGTGGACCGATGLGLTTACCAGCCTTRATCGT TACAAAGGACGATGL TACAACATTGAGCCCGT TG TGGAGAAGAAAATCAATATATATGTTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTTCA
AAGCCCTGRCGCGCTCTACGTCTAGAGGAT CTACGAATCCCTACCGLGTATACAAAAACT TTCCAAGGACCACCGCATGAGATC CAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGEACGTCCCCTATTAEGATGTACTATTAAACCTAAATTAGGTTTATCCGCTAAGAACTACGGTAGAGCTGT
TTATGAATGTCTACGTGGTGGACTTEACTTTACCAAAGATGATEAGAACGTGAACTCCCAACCATTTATGC

Amino Acid Sequence

ETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYVTKDTDILAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVIWTDGLTSLDRYKGRCYNIEPVAGEENQY ICYVAYPLDLFEEGSVTNMF TS IVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTAYTKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCT IKPELGLSAKNYGRAY
YECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMX

matK

lllustrative Barcode

L)
394
788

Nucleotide Sequence

393
787
857

GAATCTTGETTCARATCCTTCECTACTGEET AARAGATGCCTCTTCTTTACATTTATTACGETTCTTTCTACACGAGTATTTTCAT TTTAATTGGAATAGTCTTAGTAATCCARAGAAATCTATTTCCACARAAAGTAATTCAAGAT TATTCTTGTTCCTATATAATTCTCATGTATETGAATA
TGAATCCATCTTCTTTT T TCTCCaCAACCAATCTTCTCATTTACGATCAACATCTTCTGRAGTCTTTCTTGAGCGAATATAT TTCTATCGAAAAGT AGAACATCTTGTCGAAGTCTTGECTAATGATTTTGATTTTCAGGACATCTTATGCTTATTCAAGGATCCTTTCATGCATTATGTTAAA
TATCAAGGARAATCCATTCTGTCTTCAAAGEATACGLCTCT TCTGATGAAT ARATGEAAATAT TACCTTATCAAT TTATGECAATCGAATTTTCACATGTGETCTCACCCGGEGAAGEET TCATATARAGCACTTCTACAAGCATTCTATCAACTTTCTGEECTATCTT TCCAGTGTGLGACTAA
ATCCTTTGTTGGTACGEAGT CAAAT GCTAGAAAATTCATTTATCATAGATAAGGCTATGAAGAAGT TCGATACAACCETTCCAATTATTCCTCTGATTGRATCATTGACTAAGGCACGETTTTGTAACACCTTAGEGCATCCTATTAGT AAGCCGACCCGGECTEGATTCCTCAGATTTTGATAT
TATTGACCGATTTETGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTATCACAGLGEGT CTTCAAAAAAAAAGAGT TTGTATCGAATAAAATATATACTTCGGCTTTCTTGTGTTAARAGTTTGGTTC

Amino Acid Sequence

ILVQILRYWVKDASSLHLLRFFLHEYFHFNWNSLSNPKKSISTKSNSRLFLFLYNSHVCEYESIFFFLRNQSSHLRSTSSGVF LERIYFYRKVEHLVEVLANDFDFQDILCLFKDPFMHYVKYQGEKSILSSKDTPL LMNKWK Y'Y LVNLWQSNFHMWSHPGRVHIKHFYKHSINFLGYLSSVRLN
PLLVRSQMLENSFI IDKAMKKFDTTVPIIPLIGSLTKARFCNTLGHP ISKPTRADSSDFDIIDR FVRICRNLSHYHSESSKKKSLYRIKY ILRLSCVESLVX

ITS2

Illustrative Barcode

393
467

Nucleotide Sequence

TTAATTGCAGAATCCCATGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGLGLCCTAAGCCACTAGGLLGAGGGCACGTCTGLLTGGATGTCACGCATCGTTGLCCTCCCCCGACATCGACTCCGGTCTAAATGTTGTGGLEETGEGLEEAAAATGGLCTCCCGTGAGCCTGCGLCGCGETTGGLCCA
AATCCGAGT TCTCGGTEACGCT TCCCGLGACAATCGETGECGTTCGAAACAGAACCTAGTEATCTCATCGCGEaTCGLGCCCTACCATCRACGEACTCCTCGACCCTATAGAGLGTGCGTGAGCAGGLTCGCATCGLOACCCCAGGTCAGGLGEEATTACCCGLTGAGTTTAAGCATATCAAT
AAGCGGAGGAAAAGAAACTTACCAGGATTCCCTTAGTAACGGCGAGCGAACCGEGAAGAGCCCAGC TTGAGAATCGGGCGTCGTCAACGTCCGAATTGTA

Amino Acid Sequence

Mot available

92



Specimen Details Current Marker Summary

Sample ID: 1312017

Marker Code Sequence Length GC Ambiguous Trace Count

Process ID: AGMCV018-20
Project: AGMCV rbcL 521 44% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Magnoliopsida, Sapindales,

sapindaceae, Thouinia, Thouinia paucidentata matk n/a 0% 0% 0
Taxon: Thouinia paucidentata

. ITS2 482 61.6% 0% 2

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A trnH-psbA 384 341% 0% 2
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbcl

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

AAGATTATAAATTGACTTATTATACTCCTRACTATGTAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCCGEGGTTCCGCCCAAGBAAGCAGGGGICGCAATAGCTGCGRAATCTTCTACTGETACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGGCTTACTAGCCTTGATCG
TTACAAAGGACGATGCTACAACATTGAGCCTGTTGC TGGAGAAGAAAATCAATATATATGTTATGTAGC T TACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGT TCTATTACTAACATAT TTACTTCCATTGTAGGTAATATATTTGGGT T TAAAGCCTTGCGCGCTC TACGTCTAGAGGATCTACGAGTC
CCTCCTGCGTATTCGAAAACTTTTCAAGGCCCCCCTCACGRCATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGEACGTCCCCTATTGGRATATACTATTAAACCAAAATTGGGATTATCCGCTAAGAACTACGGTCGAGCGGTTTATGAA

Amino Acid Sequence

DYKLTYYTPDYVTKDTDILAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGL TSLORYKGRCYNIEPVAGEENQY ICYVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRVPPAYSKTFQGPPHEIQUERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYE

ITS2

Illustrative Barcode

Nucleotide Sequence

GTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGRT CTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGTCEAGGECACGTCTGCCTGRETGTCACGCATCRTCGCCCCCTCCCAAACGAGCCACACCTCCTCETGCGECCGTTCGETAGGGEACGEATACTGRCCTCCCGTGRGAACACGLTCTIGEG
GTTGGCCGAAATACGRETCCTCERAAGLGRAAGCCGCGACGT TCGGTGETAGAATAGCAAGGAAACCCTCEAGCTCTCGTCGCGELCaCGLCGCCGTCCACGRECTCACACGACCCTRAGCGAGCTTCTCCATCRAGGCACGCACGCATCGCGACCCCAGGTCAGGCGRGATCACCCRLTGAGT
TTAAGCATATCAATAAGCGGAGEAAAAGAAACTTACCAGRAT TCCCCTAGTAALGGLGAGCGAACCEEGAAGAGC CCAGCTTGAGAATCGAGCGTCCECGACGLTCGAATTETA

Amino Acid Sequence

Mot available
trnH-psbA

Illustrative Barcode

(] 383

Nucleotide Sequence

AGTAATGCT CATAACTTCCCTCTAGATTTGGCTECTATTGAAGCTCCATCTACAAATEGAT AAGATTTCCATCTTTGTGTATACGAATTTTTGAAAATAACGEAGCAATGCCGATTCTT TTCCAAGAAGT TGGTAT TGCTCCGTTATTTATTAGGTTTTTTTCTTTCCAGTCATATTATTATTA
TTGGTTTAGAGTCAAT TTTCAATGT AATAT T TAAT AAAAAA A TAT AAAAAAAGEATGEGAT TTTCTELCGAAT TAGEAT AAGATAAAAAAGEAATCATCAAAAAAGATGATTAATGGTAGGAAT TGCACTCTT TGEGGCGEEAATTTTCTAAAGAGTAGGEEGCGEATGTAGCCAAGTEGATCA
AGGCAGTGGATTGTGA

Amino Acid Sequence

Mot available

93



Specimen Details Current Marker Summary

sample 1D: MEXUB25022 Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count
Process ID: AGMCV009-20
Project: AGMCV rbcl 607 42.7% 0% 2
Tax Names: Tracheophyta, Liliopsida, Arecales, Arecaceae, Thrinax,

Thrinax radiata matk 868 333% 0% 4
Taxon: Thrinax radiata

trnH-psbA 675 296% 0.1% 2

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URI: N/A
Kingdom: Plantae
rbecl

Illustrative Barcode

o
94

Nucleotide Sequence

AGAGACTAAAGCAAGTGTTGEATTTAAAGCTGETGT TAAAGATTACAAATTGACTTATTATACTCCTEACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCCGGAGT TCCGCLTGAGGAAGCAGGGGCAGCGETAGCTGCCGAATCTTCTACTEGTACATGE
ACAACTGTGETGGACTGATGEACTTACCAGTCTTGAT CGT TACAAAGEACGATGCTACCACATCRAAACCGTTGTCGEEGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGTAGCTTATCCTTTAGACCTTT TTGAAGAAGGETTCTETTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGTTTCA
AAGCCCTACGAGCTCTACGTCTGGAGGATCTGLGAAT TCCCACTTCTTATTCCAAAACT TTCCAAGETCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAAGTTGAACAAGTATGGTCGTCCTCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATCCGCAAAGAACTACGETAGAGCGGT
TTATGAATGTCTACGCGGETGGACTTGATTTTACCAAGGATGATGAAAACGTGAAC

Amino Acid Sequence

ETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAES STGTHTTVNTDGLTSLDRYKGRCYHIETVVGEENQY IAYVAYPLDLFEEGSVTNMF TS IVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRP LLGCTIKPKLGLSAKNYGRAY
YECLRGGLDFTKDDENVN

matK

Illustrative Barcode

[
394
788

Nucleotide Sequence

GAATCTEGTTCAAATCCTTCAATTCTGRATCCAAGATGT TCCTTCT TTACAT T TATTGCGATTCTTTCTTCACGAATATCATAATTGGAATAGTCTTAT TACT CCGAATAATTCTATTTTTCCTTTT TTACTTTTTTCAAAAGAAAATAAAAGACTATTTCGETTCCCATATAATTCTTATGTA
TCTGAATGCGAATTTTTAT TAGT T T T T T TG TAAA CAA T T TCT TAT T TACGATTAACATCTTCTGEAGCTTTTCTTGAGCGAACACATTTCTATGOAAAAATAGAACATCTTATAGT AGTGCECCGTAATTATTTTCAGAAGACCCTATGGTTCTTCAAGGATCCCTTCATGCATTATGTTC
GATATCS AATTCTGGTTTC TCATCTTCTGA TGGAAATGTCACCTTGTCAATTTCTGRCAATATTAT TTTCACT TTTGGTCTCAACCGTACAGGATCCATATAAAGCAATTATCAAACCATTCTTTCTATTTTTTAGGTTATCTTTCAAGTGTACTAAT
AR ATCCTTCGGCaaTAAGGAAT CAAA TG TAGAGAA T T AT T TCT AAT AGATACTCTTAT TAAA A AT TCGATACCAGAGT CCCAGTTATTCCTCTTAT TGGATCAT TET CTARAGL TARATTTTGTACCATATCGGEECATCCTATTAGTAAGCCGATCTGEACCGATTTATCAGATTGLGAT
ATTATTGATCGATTTGATCGGATATGTAGAAATCTT T TCAT TATCACAGTGGATCCTCAAAAAAACAGAGTTTGTATCGAATAAAGTATATACTTCGATTTTCGTGTGL TAGAACTTTGGCTCGTAACACA

Amino Acid Sequence

NLVQILQFWIQDVPSLHLLRFFLHEYHNWNSL ITPNNSTFPF LLFSKENKRLFRFPYNSYVSECEFLLVFLRKQSSYLRLTSSGAFLERTHFYGKTEHLIVVRRNYF QKT LWF FKDPFMHYVRYQGKAT LVSKGTHLLMKKWKCHLVNFWQYYFHFWSQPYRIHIKQLSNRSFYFLGYLSSVLT
NPSAVRNQMLENSFLIDTLIKKFDTRVPVIPLIGSL SKAKFCTWSGHPISKPIWTDLSDCDIIDRFGRICRNLSHYHSGSSKKQSLYRIKYILRFSCARTLARNT

trnH-psbA

Illustrative Barcode

L]
394

Nucleotide Sequence

GCTGTCRAAGTTCCATCTATAAATGGATAAGACTTTTGTCTTAGTGTATATGAATCGT TRAAGGAATGGAGCAATACCCAATATCTTGTTTTAGTTGRGTATTGCTCCATTETTTGATTCAATAGTGTTT TGCACATAACACATAAKTATTAGTAATTAGTAATAGTAAGTACTTTTTTTTTAT
TTTTT T T T T T T GAAT T T T T TTCT AT T T T T AT TTCTAT TAATAAT AT TTCTATTAATAT TTAATAT TCAAAAATATTATGAAAATTTCAATAATTTAACGACGAGATTTATTGTCGTTTCTTGCATGTC TCACGAAAGTCAGAGTAGGCGCGAATTCTCCCAATTTGTGACCTACCATAC
GATCTETTATATAAATAGGT AAATTTTCCTTTCCATTATGAATAGCGATTGTATGGLCAATCATTGTGGG TATAATGETAGATGLCCRAGACCAAGT TACTATTAT T TCT TTCTCCTCCCTCATGTTGAGTTTTTCAATTT TTCCCGATAAATGATTAGCTACAARAGGATTTTTTTTTAGTGA
ACGTGTCACAGCTGATTACTCCTTTTTTTTTACATT TTAAAGATTGGCATTCTATGTCCAATATCTCGATCTAAGTATGGAGGTCGGAATARATACAATAATGATGAATGGAAAAAAGAGAAA

Amino Acid Sequence

Mot available
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Specimen Details Current Marker Summary

S, le ID: L312-006 .
ample Marker Code Sequence Length GC Ambiguous  Trace Count

Process ID: AGMCV019-20
Project: AGMCV rbcL 630 427% 0% 4
Tax Names: Tracheophyta, Liliopsida, Arecales, Arecaceae, Thrinax,

Thrinax radiata matk 822 326% 0% 2
Taxon: Thrinax radiata

trnH-psbA n/a n/a n/a 2

Rank Name: species
Sampling Protocol: N/A
BIN URI: MN/A
Kingdom: Plantae
rbel

Illustrative Barcode

393
629

Nucleotide Sequence

CAGAGACTAAAGCAAGTGTTGGATT TAAAGE TEATG T TAAAGATTACAAATTGACTTAT TATACTCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGT AACTCCTCAACCCGGAGT TCCGCCTRAGGAAGLAGGEECAGCGATAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATG
GACAACTGTGTGGACTGATGRGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAAAGGACGATGCTACCACATCGAAACCATTET CGaGGAGGAAAATCAATATATTGCT TATATAGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGT TCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGTTTC
AAAGCCCTACGAGCTCTACGTCTEGAGGATCTGLGAATTCCCACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGETCCGCCTCATGGCATCCAAGT TEAAAGAGATAAGT TGAACAAGTATGGTCATCCTCTATTEGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGRATTATCCGCAAAGAACTACGETAGAGLGG
TTTATGAATGTCTACGCGETGGACT TGATTT TACCAAGGATGATGAAAACGTGAACTCACAACCATTTATGCGTTGGA

Amino Acid Sequence

ETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTOI LAAFRVTPQPGVPPEEAGAAVAAESSTGTWT TVWTDGLTSLDRYKGRCYHIE TVWGEENQYTAYVAYPLDLFEEGSVTNMFTSTVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRP LLGCTTKPKLGLSAKNYGRAV
YECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWX

matK

Illustrative Barcode

0 393
394 787
788 321

Nucleotide Sequence

TTCAATTCTGGATCCAAGATGTTCCTTCT TTACAT TTAT TGCGATTCT T TCTTCAC GAATATCATAATTGGAATAGTCTT AT TACTCCGAAT AATTCTATTTTTCCTTT T TTACTT T TT T CAAAAGAAAAT AAAAGACTATTTCGGT TCOCATATAATTCTTATGTATCTGAATGCGAATTTTT
ATTAGTTTTTCTTCGaTAAACAATCTTCTTAT T TACGATTAACATCTTCTGGEAGC T T TTC TTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAACATCTTATAGTAGTGCGCCETAATTATT T TCAGAAGACCCTATGET TCTTCAAGGATCCCTTCATGCATTATGTTCGATATCAAGGAAAAGCA
ATTCTGGTTTCAAAGGEGACTCATCTTCTGATGAAGAAATGGAAATGTCACCTTGTCAATTTCTGGCAATATTATTTTCACTTTTGETCTCAACCGTACAGGATCCATATARAGCAATTATCAAACCGTTCTTTCTATTTTTTAGGT TATCTTTCAAGTGTACTAATARATCCTTCGGLGGTAA
GGAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAAT AGATACTCTTATTAAA AAATTCGATACCAGAGTCCCAGTTATTCCTCTTATTGGATCATTGTCTAAAGC TAAATTTTGTACCGTATCGGEECATCCTATTAGTAAGCCGATCTGEACCGATTTATCAGATTGCGATATTATTGATCGATTTEG
TCEGATATGTAGAAATCTTTCTCATTATCACAGTGGATCCTCAAAAAAACAGAGTTTGTATCGAATAAAGTATATACTTCGATTTT

Amino Acid Sequence

QFWIQDVPSLHLLRFFLHEYHNWNSLITPNNSTFPFLLFSKENKRLFRFPYNSYWSECEFLLVFLRKQSSYLRLTSSGAF LERTHFYGKIEHL TWVVRRNYFQKTLWFFKDPFMHYVRYQGKATLVSKGTHLLMKKWKCHLVNFWOYY FHFWSQPYRIHIKQLSNRSFYFLGYLSSVLINPSAVR
MQMLENSFLIDTLIKKFDTRVPVIPLIGSLSKAKFCTYSGHPISKPIWTDLSDCDIIDRFGRICRNLSHYHSGSSKKQSLYRIKYILRFX
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Nombre

ANEXO 4. ANALISIS BLAST PRELIMINAR DE LAS SECUENCIAS CONSENSO

Gen
marcador

Resolucién
anivel de:

Descripcion

Score
maximo

%
Cobertura

Valor
=

%
Identidad

Acceso NCBI

bl Especie UADY: 23271 Erythroxylum areolatum 1142 99% 0 99.37% JX664044.1
Erythroxylum MEXU:1182551 Erythroxylum areolatum 894 99% 0 92.88% JX664044.1
areolatum ITSo* Género UADY: 23271 Erythroxylum novogranatense 715 98% 0 95.55% MF972945.1
MEXU:1182551 | Erythroxylum novogranatense 715 96% 0 95.55% MF972945.1
rbel. Especie UADY: 21962 Lysiloma latisiliguum 994 100% 0 99.82% MH549908.1
Familia MEXU:1467380 Pithecellobium flexicaule 1160 99% 0 99.84% KX852444.1
Lysiloma matK Género UADY: 21962 Lysiloma candidum 1530 100% 0 99.64% KX302335.1
latisiliguum Especie MEXU:1467380 Lysiloma latisiliguum 1140 100% 0 99.21% MH621516.1
trnH-psbA Familia UADY: 21962 Pararchidendron pruinosum 850 99% 0 98.16% KX852441.2
MEXU:1467380 Pararchidendron pruinosum 806 100% 0 98.06% KX852441.2
rbel. Género UADY: 23281 Croton tiglium 1118 100% 0 98.88% NC 040113.1
MEXU:1445931 Croton niveus 1090 100% 0 100.00% EF405847.1
croton UADY: 23281 Croton lachnocarpus 604 97% 8.00 | 9520% | MH813083.1
reflexifolius ITS2* Género E-169
MEXU:1445931 Croton lachnocarpus 593 96% é_fgs 91.74% | MH813083.1
rbel* Género UADY: 17306 Alseis floribunda 1136 98% 0 99.68% MG718037.1
Alseis MEXU:1454876 Alseis floribunda 1142 98% 0 99.84% MG718037.1
yucatanensis matk* Familia UADY: 17306 Hippotis triflora 1483 99% 0 98.01% KJ815660.1
Género MEXU:1454876 Alseis peruviana 1260 100% 0 99.28% FJ905332.1
rbcL Especie Thouinia paucidentata 961 99% 0 100.00% KU176141.1
pamci’(;’;ﬂ'tzta ITS2 Especie UADY: 12838 Thouinia paucidentata 627 70% Ez_'f7°5 99.71% | KX584973.1
trnH-psbA* Género Thouinia brachybotrya 647 95% 0 98.63% HG963777.1
rbelL* Género UADY: 23269 Rhus chinensis 1140 100% 0 99.68% MFE351625.1
MEXU:1474825 Rhus chinensis 1068 99% 0 99.16% MF351625.1
Metopium matk Género UADY: 23269 Rhus aromatica 1483 99% 0 97.80% AY594494.1
brownei Sin. MEXU:1474825 Rhus aromatica 1480 99% 0 97.48% AY594494.1
. e'fg”.s' UADY: 23269 Rhus coriaria 621 99% 900 | 9108% | KM210330.1
pium ; E-174
ITS2 Género 1.00
MEXU:1474825 Rhus coriaria 630 100% E-.176 91.12% KM210330.1

*No existen secuencias disponibles en GenBank ni BOLD SYSTEMS del marcador en esta especie
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX664044.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7JFA6ECJ016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX664044.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=7JFCZV02016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF972945.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NH2V4VC014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF972945.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NH4KU3E016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH549908.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=7JFFRWMP014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX852444.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7JFTDMVC014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX302335.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NG0ANVV014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH621516.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NG242G8014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX852441.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NJV5AXM01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX852441.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NJVGJK001R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NC_040113.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7JESWR76016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF405847.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7JEZ3K4R014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH813083.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NGVH0BA014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH813083.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NGXF604016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG718037.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=7JDTTRJ6014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG718037.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=7JE0N1NX014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ815660.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NDH226701R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/FJ905332.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NEFDS57014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KU176141.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=7JGXA035014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX584973.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NHC8YA1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HG963777.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NJYHJN201R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF351625.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7JE3PEC3016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF351625.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7JE6EPFP014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AY594494.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=7NEU445Y016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AY594494.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=7NEWJGJ9016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KM210330.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NGGDUKV014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KM210330.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NGHWVRT014

Gen
marcador

Resolucion
anivel de:

Descripcion

Score
maximo

%
Cobertura

%
Identidad

Valor
E

Acceso NCBI

rbel. Especie UADY: 23077 Thrinax radiata 1164 100% 0 100.00% AY012459.1
P MEXU:625022 Thrinax radiata 1122 100% 0 100.00% AY012459.1
Thrinax radiata matK Especie UADY: 23077 Thrinax radiata 1519 100% 0 100.00% AM114561.1
P MEXU:625022 Thrinax radiata 1591 99% 0 99.77% AM114561.1
trnH-psbA* Género MEXU:625022 Thrinax excelsa 889 100% 0 99.79% | MK756617.1
rbcL* Género Cordia sebestena 1151 100% 0 100.00% KT740817.1
Cordia matK* Género UADY: 23274 Cordia trichotoma 1471 99% 0 98.67% EU599651.1
dodecandra ITS2* Género ’ Cordia subcordata 750 90% 0 96.29% MK304500.1
trnH-psbA* Género Cordia bordasii 680 100% 0 98.70% JF427966.1
rocL* Género Caesalpinia calycina 1151 99% 0 99.53% AM234236.1
Caesalpinia " . . - . 1.00
; ITS2 Especie UADY: 23273 Caesalpinia yucatanensis 435 68% 94.62% KX372900.1
yucatanensis E-117
trnH-psbA* Género Caesalpinia hughesii 689 100% 0 92.40% EF177398.1
Caesalpinia rbeL* Género Erythrostemon gilliesii 1146 99% 0 99.52% | NC_045296.1
gaumeri,
Poincianglla matk* Género Cenostigma gardnerianum 1491 100% 0 99.27% KU245654.1
gaumer, _ UADY: 23272 . . 1.00
Cenostigma ITS2 Especie Poincianella gaumeri 568 68% E157 99.05% KP003692.1
gaumeri, -
Ery;haffrifﬁon trnH-psbA* Género Caesalpinia eriostachys 749 94% 0 97.93% EF177403.1
rbeL* Género UADY: 23271 Lonchocarpus hermannii 1110 96% 0 99.35% AB045809.1
Lonchocarpus MEXU:1268971 Lonchocarpus sericeus 1085 97% 0 99.33% KF724320.1
longistylus matk* Género UADY: 23271 Lonchocarpus sericeus 1483 100% 0 99.75% KX816375.1
MEXU:1268971 Lonchocarpus sericeus 1515 100% 0 99.76% KX816375.1
rbelL* Género UADY: 14849 Lonchocarpus hermannii 1064 96% 0 99.83% AB045809.1
MEXU:156199 Lonchocarpus hermannii 1112 96% 0 99.67% AB045809.1
matk* Género UADY: 14849 Lonchocarpus santarosanus 1522 100% 0 99.40% JX506613.1
MEXU:156199 Lonchocarpus santarosanus 1430 99% 0 99.62% JX506613.1
Lonchocarpus ITS2 Especie UADY: 14849 Lonchocarpus yucatanensis 678 80% 0 100.00% KJ411706.1
yucatanensis P MEXU:156199 Lonchocarpus yucatanensis 675 80% 0 100.00% KJ411706.1
UADY: 14849 Lonchocarpus santarosanus 542 90% ES 10500 95.36% JX506556.1
trnH-psbA* Género 1.00
MEXU:156199 Lonchocarpus santarosanus 547 92% E.-151 | 95:65% JX506556.1

*No existen secuencias disponibles en GenBank ni BOLD SYSTEMS del marcador en esta especie
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AY012459.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7JEMYZTH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AY012459.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7JERM102014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AM114561.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7NF7U6A9014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AM114561.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7NFBC5FP016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=480906
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK756617.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=07PBKG6U013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KT740817.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7JE884MW014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EU599651.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NF06U3Y014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK304500.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NGMGUA8014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF427966.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NHTWR7C014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AM234236.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7JEAM1TV016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX372900.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7NGTUCGR016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NC_045296.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=7JF074B5014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KU245654.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NFRCJ8W014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KP003692.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7NGZATFV016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF177403.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NJPEXKM01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AB045809.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=14&RID=7JEDMPZC014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF724320.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=7JEJU4A6014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX816375.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NF2MC4P014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX816375.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NF60WY1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AB045809.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=7JH0HACU014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AB045809.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=14&RID=7JH3RTUG016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX506613.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NG3KPNE014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX506613.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7NG4H4WV014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ411706.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=7NHHG1V1014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ411706.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=7NHJXD06014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX506556.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7NJYTN3N01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX506556.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7NJZ34XS01R

ANEXO 5. IDENTIFICACION BASADA EN LAS SECUENCIAS DE LOS
MARCADORES MOLECULARES
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Dendograma 1. 1 Identificacion basada en el marcador rbcL. Reconstruccion filogenética utilizando
el modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining.
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112833 Thouinia paucidentata |
B5

’, JA584050 Thouinia serrata
99

KIU176141 Thouinia paucidentata |
‘KJOSZGH Thouinia striata
935456 Thouinia portoricensis
! JOS9016 Cupania guatemalensis
JO592717 Cupania glabra
WT304392 Cupania rigida
65 1MT304390 Cupania racemosa
WH326530 Mischocarpus largifolius
WH326744 Mischocarpus pyriformis
MHS26709 Mischocarpus sundaicus
100 U23269 Metopium brownsi | ]
W1474825 Metopium brownel |
WMF351625 Rhus chinensis
A{AYSWOMS Toxicodendron sylvestre
7

99
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AY510144 Toxicodendron succedaneum

Foj EUZ13504 Rhus gueinzii
NC037471 Pistacia weinmaniifolia
?L KY549635 Pistacia vera
——EU213510 Rhus transvaalensis
AYS10147 Rhus ambigua
123274 Cordia dodecandra |
KT740817 Cordia sebestena
KF158150 Cordia decandra
74 ‘EL MGT718540 Cordia americana

——KF158129 Cordia saccelia
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KF158136 Cordia nodosa
— 8 IMGT18077 Cordia sellowiana
—— MGT18432 Cordia superba

94 |: KF158144 Heliotropium paronychicides
85 KF158141 Heliotropium pycnophylium
|j GQI97264 Ehretia acuminata
% EUD42183 Ehretia rigida
17306 Alseis yucatanensis |

M1454876 Alsels yucatanensis |
Y8709 Alseis lugonis

HI164156 Bathysa stipulata
524‘— AMT17278 Sommera sabicecides B
MGT718037 Alseis floribunda
KCT56294 Coffea cansphora

KCRE23227 Marelia senegalensis
AM117206 Bathysa peruviana
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Dendograma 1.2. Identificacion basada en el marcador rbcL de las especies pertenecientes a las
familias Sapinidaceae, Anacardiaceae, Boriginaceae y Rubiaceae. Ampliacion del dendograma 1.1.
Reconstruccion filogenética utilizando el modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de
Neighbor-Joining. Escala 0.01. En rojo se resaltan las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en
verde las secuencias reportadas de la misma especie.
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U23077 Thrinax radiata |
M625022 Thrinax radiata |
KT312929 Leucothrinax morrisii
AY012459 Thrinax radiata |
AY012461 Trithrinax campestris
AJ404750 Thrinax radiata |
AJ404751 Coccothrinax argentata
AJB829911 Thrinax morrisii
AJ829869 Hemithrinax compacta
AJB29871 Hemithrina rivularis
AJB29870 Hemithrinax ekmaniana

T2

T
aeaploydAlo)D eljiwegns
oraorIaly WeH

| KT312918 Trithrinax brasiliensis
85 | AJ404745 Trithrinax campestris

|NCO45081 Brahea edulis
82 | NC045080 Brahea armata

0.0005

Dendograma 1.3. Identificacion basada en rbcL de las especies pertenecientes a la familia
Arecaceae. Ampliacién del dendograma 1.1. Reconstruccion filogenética utilizando el modelo de
Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.0005. En rojo se resaltan
las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias reportadas de la misma
especie.
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—|U23281 Croton reflexifolius

63

W1445931 Croton reflexifolius

EF405847 Croton niveus
EF405842 Croton laurinus

EF405843 Croton Iucidus
NC040113 Croton tiglium

EU213461 Croton gratissimus
EU213463 Croton megalobotrys

85
KF523366 Croton persimilis
599
GU441784 Jatropha curcas
% MKSTE721 Trigonostemon merrill
NC 042720 Hydnocarpus hainanensis N
; ) Otras familias
80 NC037412 Poliothyrsis sinensis

23271 Erytroxhylum areclatum |

—— MGT718381 Erythroxylum suberosum

48 WMGT18092 Ervthroxylum ambiguum

MG718093 Erythroxylum cuspidifolium
KX 256287 Erythroxylum novogranatense
JHEB4044 Erythroxylum areolatum

MGT 18298 Erythroxylum cuneifolium

— MGT18299 Erythroxylum deciduum
BB | 'L13183 Erythroxylum confusum

KT458041 Croton texensis

aeaoelgioydng we

IM1182551 Erytroxhilum areclatum

27
4‘— KF981216 Erythrowylum amplifolium

L— KC503285 Erythroxylum monogynum
KC1139043 Rhizophora apiculata

JXB64071 Schistostemon retusum
80 \— JXB64050 Humiria balsamifera

——
0.005

Otras familias
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Dendograma 1.4. Identificaciéon basada en rbcL de las especies pertenecientes a las familias

Euphorbiaceae y Erythroxylaceae. Ampliacion del

dendograma 1.1Reconstruccién filogenética

utilizando el modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.005.
En rojo se resaltan las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias reportadas

de la misma especie.
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23273 Caesalpinia yucatanensis | Subfam Caesalpinioideae
WZ441396 Erythrostemon hughesii

——U21962 Lysiloma latisiiquum |
i M1467330 Lysiloma latisiliquurm |
WMN123010 Havardia mexicana
WHS49949 Pithecelobium keyense
WIH543908 Lysiloma latisiliguum |
100 |Kx852444 Pithecellobium flexicaule
JO591889 Lysiloma auritum

4{ WMHS48715 Acacia auriculiformis

5 B3 1| N885312 Acacia scirpifolia
— LMB85316 Acacia sibina

9epISOWI weygns

NC045296 Erythrostemon gilliesii
MCO47360 Cenostioma pyramidale
WZ441392 Cenostigma microphylium
_{ WMT709344 Erythrostemon calycinus

63 ' AM234236 Caesalpinia calycinag
MH2872581 Cassia fistula
MHS50172 Cassia roxdaurghil

MWHS50166 Cassia javanica subsp nodosa

WMMNET3576 Senna bicapsulans
23272 Caesalpinia gaumeri |

kY 464119 Senna auriculata
?’: kY 464110 Senna alexandrina
KX 119325 Senna tora B

123271 Lonchocarpus longystilus |

84

B5

seaploluidiesse) wegns

seaseqe we

k1268971 Lonchocarpus longystilus |

g6 |U14849 Lonchocarpus vucatanensis |

1156198 Lonchocarpus vucatanensis |
Wiz7 18086 Dahlstedtia pinnata

AF308714 Millettia richardiana

ABN045809 Lonchocarpus hermannii

— ABD4SE08 Lonchocarpus sriocarinalis
KF724320 Lonchocarpus sericeus
33 —— MGT718470 Lonchocarpus cultratus

15 1 0591872 Lonchocarpus minimiflorus

{,38045816 Piscidia piscipula
B0 JQ584848 Lonchocarpus oliganthus

g3 | JALSE1836 Lonchocarpus costaricensis
JQ591886 Lonchocarpus phlebophyllus
B4 JO591848 Lonchocarpus guatemalensis
L — J2591863 Lonchocarpus hughesii
95 I: KX 119328 Tephrosia linearis
LT5768681 Tephrosia candida
— ABD45310 Millettia pulchra
AYZ89676 Pongamia pinnata

4,7#\8045813 Muellera frutescens
35 TKYT702637 Muellera monilis

aeaIa||IIN NQU L 9BaPIogeS WednS

0.005

Dendograma 1.5. Identificacién basada en rbcL de las especies pertenecientes a la familia

Fabaceae. Ampliacion del dendograma 1.1. Reconstruccion filogenética utilizando el modelo de

Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.005. En rojo se resaltan las

secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias reportadas de la misma especie.
102



< ®
O 3
K %
< 2
Z. %9 ®
% g 2
8 [of o 0T I o1
S c £ 5® )
£ f. 58 S99 ®
S s L T . a
2o "8 2i % S8 0% ¢ 4
(SR z, O )
zf—g% R ?s ﬁ%"’@@g 28 & 38 o
kg 5%, 5 S, S Sg S 2% S }"&\o >
€ 2% 3 ¢'°”/f°%.%’ B o & O &
% 8 % 5 Gy S g & o
3 0 8 % 80% g’o ‘?’Lg ‘&o § %9‘ N éﬁ 45\@ ,\é& S Q,&\ &°
‘30%; 2oL BN & & & & £ &
A 9 Q X0
o /@» 5% § X S & & o N N
0y 4 Doy g’@ Sol % % 98 o F LN .
%y 10 5 G, %, %5 PT @ L& & F & o
?900/9067 %{%} %’d- ’)% ® N Q>§'> 63//\ va\ N e\‘@
05,70 =) Q ) A\ .
O, & %, 7 I R ©
L, & o - &
/7//‘3{];9‘?0 O)/} S =) 0'» '\,&3 ,-LP\(’ QO“ 80
Ay, My, S % 01 8 N\ & PO
1145 55) ? 9 > SQQ '\\* 5 ‘\a“a
K 9 /\/em' ?0/;76, 7] S 3 < 0(:;5’5 5 N N
)/02064 ity R any, X A s o s
e,;,,-[h a'\'CO/,}p ler > ¢ o NG 63'?:5 hor
g \S
in, acly % SN\ ¥ 990\\ ol
Map q o ja (1
0204, n e 2 ‘(\3%1 ey e“_sm\\\’\
68T, &L 18 onia
Y agj; W 478 pentad
020664 - ata Q588
fadiaty {99 randis
A a mme\’ag
M11456, Thrina | Y50\ F2005395 5°
adiat; 85 93 Sommera arborescens
KY020666 Thrinax excelsa FJ9053
ini i
M625022 Thrinax radiata 66 . U23273 Caesalpinia yucatanensis
: P
BTN
471 Loxop ingnifol
AY594 acninus € egs'\\\enS\s
1 15 O
K91A952 5(‘,\'\" “Ops\S 08
A\(BQAA" WS
63
Fo
)
N
NG
[
Mﬂ\
D(@E bé\e\; §
PO © A
\9{6J o‘“o%b‘&\ 3 g N
A o
P v $
o0 & 9
© * %
@‘(q (,JQV ©
< > @
2
N N 2
< D © ) <3
¥ o e Q 5] )
S
g s &
o 7
< 55 %
AR cc c (02} 0 o
&gE o £ % 2 u?;) 9 Y
= k<! % 2 z B
5 1% 3 3% 2
g > 8 @ 0 2 =
< sy 3 2% %
£ 82 %5 %9 2
£ g 3 3 22 B
X 2 - 5 5 9 2
g 3 23 5 5 % 2
g 2 S & - > ¢ 2
Q <] - hu} (\ VU o} g
1] — ) e e =
x ©Q < ~ (9] QD A Q
n e (s © 0
° g S T 2 2 @ o)
= 3 s % % @ ?

Dendograma 2.1. Identificacion basada en el marcador matK. Reconstruccion filogenética utilizando el
modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining.
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- U23274 Cordia dodecandra
80 100| MT370603 Cordia magnoliifolia
L MT370602 Cordia sellowiana
89 L MT370598 Cardiaincognita
EU599651 Cordia trichotoma

MT370600 Cordia alliodora
100 KM219828 Cordia gerascanthus

BIPIOD 043U

EU599657 Ehretia anacua
EU599660 Ehretia cymosa

85

seaoeuifelog weH

981MF651953 Ehretia resinosa
EU599655 Ehretia thyrsiflora
761HQ427413 Ehretia acuminata
g6 (U17306 Alseis yucatanensis |

87

M1454876 Alseis yucatanensis |
FJB05332 Alseis peruviana

FJB05331 Alseis lugonis
] MG718593 Alseis floribunda
—— FJB05336 Bathysa peruviana i
—— KJ815660 Hippotis triflora

72

SIaS|V 0JaUg9)

aeadeIgny weH

100 _‘_MH748989 Pentagonia tinajita

B5L JQ588978 Pentagonia donnell-smithii
FJ905395 Sommera grandis

FJ805393 Sommera arborescens

—
0.01

Dendograma 2.2. Identificacién basada en el marcador matK de las especies pertenecientes a la
familia Boraginaceae y Rubiaceae. Ampliacion del dendograma 2.1. Reconstrucciéon filogenética
utilizando el modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.01.
En rojo se resaltan las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU).
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_[{ U23272 Caesalpinia gaumeri |
97 L KX 176806 Cenostigma tocantinum
U21962 Lysiloma latisiliquum |

BB‘E U23273 Caesalpinia yucatanensis |
%9 EU361904 Erythrostemon mexicanus Subfam Caesalpinioideae
96 L AY386845 Caesalpinia gilliesii Tribu Caesalpinieae

50 = MH621516 Lysilaoma latisiliquum |
1 28| “—{M1467380 Lysiloma latisiliquum |
KX302335 Lysiloma candidum
KM219802 Lysiloma microphyllum
- JQ587743 Lysiloma auritum

AY 386857 Lysiloma watsonii
EU812058 Mariosousa millefolia
KY858979 Mariosousa compacta
KU245674 Chamaecrista jacohinea
E{ JQ301883 Chamaecrista absus

KU245668 Chamaecrista setosa
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HU23271 Lonchocarpus longystilus |

M1268971 Lonchocarpus longystilus |

- KX816375 Lonchocarpus sericeus
- KX816371 Lonchocarpus cultratus
78 | = AF142717 Lonchacarpus lanceolatus

77| U14849 Lonchocarpus yucatanensis|

M156199 Lonchocarpus yucatanensis |

JX506613 Lonchocarpus santarosanus

_|:KY241 794 Millettia brandisiana
88 MNQ76299 Pongamia pinnata
KX816353 Dahlstedtia peckoltii

4‘LE(X81 6370 Muellera campestris

78 - KX652182 Muellera filipes

KX816354 Dahlstedtia pinnata
AF142710 Piscidia piscipula

L— KY241797 Millettia extensa
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Dendograma 2.3. Identificacién basada en el marcador matK de las especies pertenecientes a la
familia Fabaceae. Ampliacion del dendograma 2.1. Reconstruccién filogenética utilizando el modelo de
Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.02. En rojo se resaltan las

secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias reportadas de la misma especie.


https://es.wikipedia.org/wiki/Caesalpinieae

ag [U23269 Metopium brownei |

M1474825 Metopium brownei |

AY594485 Toxicodendron vernix
MF983629 Toxicodendron diversilobum

32

AYS594470 Lithrea molleocides o

- AY594493 Pachycormus discolor ;

AY594494 Rhus aromatica 2

= AY594485 Rhus copalina -2

24 P MF349825 Rhus glabra §

— MFB83575 Rhus ovata o
— AYH94477 Schinopsis brasiliensis
KP149521 Schinus terebinthifolia

AY594471 Loxopterygium huasango

0.001

Dendograma 2.4. Identificacién basada en el marcador matK de las especies pertenecientes a la
familia Anacardiaceae. Ampliacién de la figura 16.1. Reconstruccidn filogenética utilizando el modelo de
Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.001. En rojo se resaltan las
secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU).

U23077 Thrinax radiata |

MB25022 Thrinax radiata | g‘
KY020666 Thrinax excelsa g
AM114561 Thrinax radiata | §
KY020669 Thrinax radiata | §

—— KY020668 Thrinax radiata | 0
o KY020644 Hemithrinax ekmaniana %
AM114559 Hemithrinax compacta 2 %-I
AM114557 Zombia antillarum i 9()) >
KYD20642 Cryosophila warscewiczii % g
711 KY020640 Cryosophila nana 38
15 KY020646 Leucothrinax marrisii g ?
KY020634 Coccothrinax borhidiana
KYD20633 Coccothrinax argentata
47 | KY020675 Trithrinax schizophylla
85| Ky020672 Trithrinax campestris
KYD20663 Sabinaria magnifica
0.0005 ]

Dendograma 2.5. Identificacién basada en el marcador matK de las especies pertenecientes a la
familia Arecaceae. Ampliacion del dendograma 2.1. Reconstruccién filogenética utilizando el modelo de
Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.0005. En rojo se resaltan
las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias reportadas de la misma
especie.
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Dendograma 3.1. Identificacion basada en el marcador ITS2. Reconstruccion filogenética utilizando el
modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining.
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U23273 Caesalpinia yucatanensis |

2

=}

—— AY549892 Caesalpinia mexicana
KF379228 Poincianella palmeri
6 499L KX372901 Erythrostemon coccineus
e KX372900 Erythrostemon yucatanensis subsp chiapensis |
KX372899 Erythrostemon nicaraguensis

— KPQO03687 Poincianella placida
JQ301828 Senna alata

M

a8 [J0301 838 Senna hirsuta
84 - MN244679 Senna occidentalis

E JX856550 Erythrostemon gilliesii
e B3 JX856552 Poincianella mexicana
U23272 Caesalpinia gaumeri |

— KP003692 Poincianella gaumeri |
70 | KX372852 Cenostigma pyramidale

seaploluidiesse) weygns

g

=51

KX372841 Cenostigma pluviosum var pluviosum

U14849 Lonchocarpus yucatanensis |

M156199 Lonchocarpus yucatanensis | -
KJ411705 Lonchocarpus wendlii

KJ411706 Lonchocarpus yucatanensis |

58

KJ411669 Lonchocarpus guatemalensis var megalanthus

KJ411701 Lonchocarpus sumiderensis

o
Fa

< | KJ411662 Lonchocarpus cristatus
—{U23271 Lonchocarpus longistylus |
gy |M1268971 Lonchocarpuslongistylus|
KJ411659 Lonchocarpus cochleatus

sndsesoysuo 0JauD

53

KJ411689 Lonchocarpus nicoyensis
37 “7

56 'KJ4 11687 Lonchocarpus monticola
—— AF467500 Willardia parviflora
—— KJ411649 Dahlstedtia pinnata
MG731117 Millettia pulchra
HG004810 Millettia pachycarpa

KY700415 Millettia pinnata
% £2 JX856476 Millettia peguensis

KY860925 Pueraria candollei var mirifica

aeaa||I NqUL Seaploge Weygns

——
0.0

Dendograma 3.2. Identificacion basada en el marcador ITS2 de las especies pertenecientes a la
familia Fabaceae. Ampliacion del dendograma 3.1.Reconstruccion filogenética utilizando el modelo de

Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.05. En rojo se resaltan las
secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias reportadas de la misma especie.
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Dendograma 3.3. Identificacion basada en el marcador ITS2 de las especies pertenecientes a las

familias Anacardiacae,

Euphorbiaceae y Erythroxylaceae.

Ampliacion del

dendograma 3.1.

Reconstruccién filogenética utilizando el modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de
Neighbor-Joining. Escala 0.05. En rojo se resaltan las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en
verde las secuencias reportadas de la misma especie.
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Dendograma 3.4. Identificacién basada en el marcador ITS2 de las especies pertenecientes a la
familia Sapinidaceae. Ampliacién del dendograma 3.1. Reconstruccion filogenética utilizando el modelo
de Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.05. En rojo se resaltan
las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU) y en verde las secuencias reportadas de la misma

especie.
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Dendograma 4.1.

Identificacién basada en el marcador trnH-psbA. Reconstruccién filogenética
utilizando el modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining.
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Dendograma 4.2. Identificacién basada en el marcador trnH-psbA de las especies pertenecientes
a las familias Boraginaceae, Sapinidaceae y Fabaceae. Ampliacion del dendograma 4.1.
Reconstruccién filogenética utilizando el modelo de Maximum Composite Likelihood por el método de
Neighbor-Joining. Escala 0.1. En rojo se resaltan las secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU).
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Dendograma 4.3. Identificacion basada en trnH-psbA de las especies pertenecientes a la familia
Fabaceae. Ampliacion del dendograma 4.1. Reconstruccion filogenética utilizando el modelo de
Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 0.01. En rojo se resaltan las
secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU).
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Dendograma 4.4. Identificacion basada en trnH-psbA de las especies pertenecientes a la
Aracaceae. Ampliacion del dendograma 4.1. Reconstruccion filogenética utilizando el modelo de
Maximum Composite Likelihood por el método de Neighbor-Joining. Escala 02. En rojo se resaltan las

secuencias de interés (U:UADY; M:MEXU).
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