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RESUMEN

El estudio de la domesticacién es importante en el estudio de la evolucion bajo
seleccion natural, asi como para guiar estrategias de manejo, mejoramiento y
conservacion de la biodiversidad. Uno de los aspectos fundamentales en el
estudio de la domesticacion es la inferencia de centros de origen de organismos
domesticados o cultivados. Sin embargo, la mayoria de los centros de origen
inferidos son de organismos domesticados hace mas de 10 000 afos y con el
objetivo de obtener alimento.

Nosotros proponemos que el estudio de procesos recientes de
domesticacion de organismos con fines no alimenticios permite ampliar la
comprension del proceso de domesticacion y el estudio de la biodiversidad. Para
ejemplificar lo anterior inferimos la procedencia de los cultivares comerciales de
una de las plantas ornamentales mas importantes en el mundo y de uso reciente,
la nochebuena Euphorbia pulcherrima Willd. ex Klotsch.

La nochebuena se distribuye desde el norte de México en Sinaloa hasta
Guatemala principalmente por la costa del Pacifico. Tradicionalmente se acepta
que la nochebuena fue introducida a los Estados Unidos por Joel Roberts Poinsett,
primer ministro plenipotenciario de los Estados Unidos en México y quien al
parecer en 1828 encontré a la nochebuena al visitar las barrancas cercanas a
Taxco, Guerrero. Nosotros pusimos a prueba la historia de Poinsett con tres tipos
de evidencia: histérica, genética y ambiental.

Nuestros resultados son congruentes con la historia de Poinsett. Encontramos

documentos historicos en los cuales se narra el envio de nochebuenas de México



a los Estados Unidos por Poinsett. El analisis de dos espaciadores intergénicos de
cloroplasto (trnG-trnS y psbA-trnH) y un gen nuclear (G3pdh) sefalan a las
poblaciones silvestres del norte de Guerrero como los parientes silvestres mas
cercanos a los cultivares. Finalmente, en el norte de Guerrero existen las
condiciones bioclimaticas para el crecimiento de poblaciones silvestres de
nochebuena como con el resto de las poblaciones de la costa del Pacifico.

Modelamos la distribucion potencial de las poblaciones silvestres de
nochebuena y junto con mapas de areas protegidas, regiones terrestres
prioritarias, mapas de uso del suelo y el analisis de la diversidad genética de la
nochebuena; estimamos a las poblaciones silvestres mas vulnerables y de mayor
prioridad para su conservacion. Estas poblaciones son aquellas que presentan un
mayor impacto por las actividades humanas, haplotipos unicos, haplotipos
ancestrales, pocos individuos y no se encuentran en areas naturales protegidas.

Evaluamos la importancia del Distrito Federal como reservorio de
germoplasma de nochebuena a través del analisis de fragmentos de cloroplasto
(trnG-trnS y psbA-trnH). Observamos que se trasplantan en jardines y en parques
del Distrito Federal cultivares y plantas silvestres de nochebuena. Esta diversidad
es un poco mas baja que la encontrada en los cultivares y casi una quinta parte de
la diversidad presente en las poblaciones silvestres.

Finalmente, ponemos en perspectiva algunos puntos importantes para el
estudio de centros de origen de organismos domesticados o cultivados y para el
estudio de la biologia de la nochebuena con respecto al manejo, mejoramiento y

conservacion de plantas silvestres y cultivadas.



ABSTRACT

Research on domestication is ideal both for studying evolution under natural
selection and for guiding biodiversity management, improvement, and conservation
strategies. Inferring centers of origin of domesticated or cultivated organisms is one
of the main aspects in the study of domesticacion. However, the majority of
centers of origin that have been inferred are from food organisms domesticated
more than 10,000 years ago.

We propose that studying recent domestication processes of non edible
organisms will allow us to widen the understanding of the domestication process
and the study of biodiversity. To illustrate this point, we inferred the source of
commercial cultivars of one of the most recently domesticated and globally most
important ornamental plants, the poinsettia (Euphorbia pulcherrima Willd. ex
Klotsch).

Poinsettia occurs in the wild mainly on the Pacific coast between the
Mexican state of Sinaloa, in northwestern Mexico, and northern Guatemala. It is
traditionally accepted that poinsettia was brought to the United States by Joel
Roberts Poinsett, the first minister plenipotentiary from the United States to
Mexico. Poinsett is thought to have collected poinsettias in 1828 when he visited
the ravines located near Taxco, Guerrero. We tested Poinsett story using three
types of evidence: historic, genetic and environmental.

Our results supported the Poinsett story. Historic documents mention
Poinsett’s sending of poinsettias from Mexico to the United States. Analyses

carried out with two plastid (trnG-trnS and psbA-trnH) and one nuclear marker



(G3pdh) highlight the wild populations from northern Guerrero (where Taxco is
located) as the closest wild relatives to the cultivars. Finally, in northern Guerrero
there are the proper bioclimatic conditions for the occurrence of wild populations of
poinsettia. These populations are somewhat anomalous because they occur far
inland, but we found that they share similar conditions to those found in the typical
Pacific coast localities where most wild poinsettias are found.

We modeled the potential distribution of wild poinsettia. These models,
along with maps of protected areas, priority terrestrial areas, land usage maps and
genetic diversity analyses of poinsettia, allowed us to locate the most vulnerable
wild populations, and among these, those which need most urgently our protection.
These populations are those which have been more affected by human activities,
which contain unique haplotypes and/or ancient haplotypes, which comprise few
individuals, and which do not occur within protected natural areas.

We assessed the relevance of the Federal District as a reservoir of
poinsettia germplasm by analyzing plastid markers (irnG-trnS y psbA-trnH). We
found that both cultivars and wild plants of poinsettia are grown in private gardens
and parks of the Federal District. This genetic diversity is a little lower than that
found and cultivars and almost one-fifth of the nucleotidic diversity of wild
populations.

Finally, we put in perspective some important aspects for the study of
centers of origin of domesticated or cultivated organisms, as well as for the study
of poinsettia biology and for its management, improvement, and for the

conservarion of both wild and cultivated plants.



INTRODUCCION

La domesticacion es un proceso evolutivo en el cual los organismos son
modificados a través de la manipulacion intencional y dirigida por el hombre
(Emshwiller, 2006; Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007). La domesticacion genera
en los organismos cambios genéticos heredables que pueden reflejarse en
diferencias morfoldgicas, fisioldgicas, conductuales, entre otros, en comparacion
con sus parientes silvestres (Casas et al., 1997; Emshwiller, 2006; Pickersqill,
2007). Ademas, los organismos domesticados presentan en cierto grado
dependencia de la manipulacion del hombre para sobrevivir (Emshwiller, 2006;
Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007).

Darwin (1859), indica que la domesticacion es central para el entendimiento
de la seleccion natural. Darwin (1859), en su obra del origen de las especies
ejemplifica como a través de la seleccion humana o seleccion artificial se genera
variacion dentro de las especies como un proceso de diversificaciéon de las
mismas. Describe con detallados ejemplos como la seleccion de los organismos
con caracteristicas deseables y la eliminacion de los no deseables. Los
organismos deseables dejan desendencia a través de generaciones, provocando
asi un diferencial de supervivencia y reproduccion entre organismos de una
misma especie (Darwin, 1859; 1868).

La domesticacion es un proceso evolutivo continuo (Darwin, 1859). La
domesticacion es generada por la interaccion ecoldgica entre el hombre y otros
organismos pero a diferencia de otras interacciones en la naturaleza, el hombre

tiene la clara intencion de manipular para obtener un objetivo particular (Darwin,



1859; Zeder et al., 2006). Algunos autores consideran a este proceso como
coevolucion entre el hombre y los otros organismos por que las dos partes
cambian y genaran codependencia para sobrevivir. Incluso consideran a tal
relacibon como mutualismo (Zeder et al., 2006; Purugganan y Fuller, 2009). La
domesticacién como la consideré Darwin es una oportunidad para entender la
seleccion natural y otros autores la consideran un modelo para el estudio de la
adaptacion (Darwin, 1859; Wright et al., 2005; Morrell et al., 2012). Los caracteres
bajo seleccion artificial pueden ser adaptaciones que permiten a los organismos
sobrevivir y continuar evolucionando en nuevas y diferentes condiciones (Darwin,
1859; Wright et al., 2005; Morrell et al., 2012).

Entender el proceso evolutivo de domesticacion permitira la conservacion
de los parientes silvestres y de los organismos domesticados (Miller y Knouft,
2006; Driscoll et al., 2007; Xia et al., 2009; Morrell et al., 2012). Este conocimiento
también permitira establecer programas de manejo, mejoramiento y conservacion
de la biodiversidad (Diamond, 2002; Casas et al., 2007; Morrell et al., 2012). Las
presiones de seleccion en la domesticacion podrian dirigirse a obtener resultados
de intereses particulares para lograr una mayor produccidén, menor contaminacion
u organismos mas resistentes a enfermedades o a la sequia (Larson et al., 2005;
Xia et al., 2009; vonHoldt et al., 2010; Morrell et al., 2012).

El reconocimiento del lugar en dénde se han domesticado a los organismos
es crucial para el entendimiento del proceso de la domesticacion (Zohary, 2004;
Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007; Burger et al., 2008). Es un paso fundamental
para localizar a los parientes silvestres (Vila et al., 1997; Olsen y Schaal, 1999;

Larson et al., 2005; Driscoll et al., 2007; Xia et al., 2009), para analizar la



diversidad genética y morfolégica disponible para la conservacién y mejoramiento
(Emshwiller, 2006; Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007; Burger et al., 2008;
Zizumbo-Villarreal y Colunga-Garcia, 2010). Es una plataforma para la
investigacion que sirve de punto de partida para el estudio del proceso de
domesticacion (Zeder et al., 2006; Allaby et al., 2008; vonHoldt et al., 2010; Morrell
et al., 2012).

La domesticacion de los organismos se ha realizado en un lugar o en
multiples lugares al mismo tiempo o en diferentes periodos de tiempo (de
Candolle, 1883; Vavilov, 1920-1940; Harlan, 1975; Olsen y Schaal, 1999; Larson
et al., 2005; Driscoll et al., 2007; Burger et al., 2008). El centro de origen de
organismos domesticados puede o no coincidir con la zona de mayor diversidad
genética, morfoldgica, fisioldgica, ecolégica de los parientes silvestres u
organismos domesticados (de Candolle, 1883; Vavilov, 1920-1940; Harlan, 1975;
Zohary, 2004; Zeder et al., 2006; Morrell y Clegg, 2007; Burger et al., 2008).

Para identificar un centro de origen de organismos domesticados se utilizan
muy diversos tipos de evidencia de forma aislada o en conjunto (de Candolle,
1883; Vavilov, 1920-1940; Harlan, 1975; Zohary, 2004; Burger et al., 2008). La
mayoria de los centros de origen de domesticacion se han inferido en base a
evidencia arqueologica (Kaplan y Lynch, 1999; Mbida et al., 2006), paleontologica
(Smith, 1997; Piperno et al., 2009), morfoldgica (Zeder y Hesse, 2000; Pickersgill,
2007) y genética (Vila et al., 1997; Xia et al., 2009). En general no se integran
diferentes tipos de evidencia y solo se describe que informacion apoya a cada una

de las hipétesis planteadas.



Nosotros proponemos al marco tedrico de la ecologia molecular (Eguiarte et
al., 2007) como el medio para integrar diferentes tipos de evidencia. La ecologia
molecular es el estudio de las preguntas clasicas y novedosas de la ecologia
mediante el uso de marcadores moleculares (Eguiarte et al., 2007). Dentro de la
ecologia molecular se encuentra disciplinas como lo es la filogeografia, la genética
de poblaciones y coalescencia. Para el estudio de dichas disciplinas se puede
hacer uso de informacion paleontolégica, ambiental e historica para describir los
procesos que dieron como resultado el origen y la distribucion geografica de la
variacion genética a través del tiempo. Este tema se discutira con mayor
profundidad en el Capitulo 1.

La mayoria de los centros de origen que se han estudiado son de los
primeros organismos domesticados hace 16 000 - 7 000 afios (Matsuoka et al.,
2002; Baig et al., 2005; Haudry et al., 2007; vonHoldt et al., 2010). Hablamos de
domesticaciones que se dieron una vez que el clima comenz6 a estabilizarse
después de la ultima gran glaciacion y el desarrollo de la agricultura y la
ganaderia (Diamond, 2002; Zohary, 2004; Smith, 2007). El hombre domestico
principalmente organismos para alimentarse y permanecer en ciertos lugares por
largo tiempo (Diamond, 2002; Smith, 2006). Asi, tenemos la domesticacion del
trigo (Ozkan et al., 2005; Haudry et al., 2007), la cebada (Tanno et al., 2002;
Morrell y Clegg, 2007), el garbanzo (lruela et al., 2002; Sudupak et al., 2004), el
cerdo (Larson et al., 2005, 2007) y la cabra (Taberlet et al., 2008) en el Cercano
Oriente o el Creciente Fértil. En Mesoameérica se domestico el maiz (Matsuoka et
al., 2002; Jaenicke-Després et al., 2003), las calabazas (Sanjur et al., 2002), el

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



Meléndez et al., 2009) y en Africa el café (Anthony et al., 2001) y el mijo (Oumar et
al., 2008).

Estudiar el origen de organismos domesticados o cultivados recientemente,
hace apenas unos cientos de afios, amplia el entendimiento de la domesticacion.
Una ventaja es contar con datos histéricos que describen los objetivos y los
mecanismos por los cuales se llevd acabo la domesticacion (Ecke et al., 1990;
Paris et al., 2012). Objetivos que en algunos de los primeros organismos
domesticados aun no tenemos claro. Por ejemplo, algunos consideran que el
caballo pudo ser primero utilizado para obtener leche (Outram et al., 2009) o el
maiz pudo ser primero utilizado como cafia de azucar mas que por sus frutos
(Smalley y Blake, 2003). Ademas, los organismos recientemente domesticados
podrian conservar gran parte de su distribucién original en ambientes aun
conservados y podrian aun existir sus parientes silvestres. Para indagar en los
centros de origen de organismos domesticados o cultivados recientemente y bajo
un objetivo diferente a obtener un alimento; nosotros estudiamos el origen de los
cultivares de una planta ornamental ampliamente utilizada en los ultimos
doscientos anos y que crece de manera silvestre en los bosques tropicales secos
de México y en el norte de Centroamérica.

La nochebuena, Euphorbia pulcherrima Willd. ex Klotsch, es una de las
plantas de ornato mas importantes econémica y culturalmente en todo el mundo.
Es de las plantas de maceta mas vendidas en el planeta, y en tan sélo un par de
meses genera ventas de cientos de millones de ddélares (Ecke, 2011; USDA y
NASS, 2011). La nochebuena fue una planta ceremonial en la tradicibn mexicana

que representaba la sangre de los guerreros muertos en batalla, la pureza de las



doncellas, sangre y sacrificio (Sahagun, 1885, Hernandez, 1946; 1959; Dibble y
Anderson, 1963; McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). Por su época de florecimiento
a final del ano fue empleada por los franciscanos en las fiestas catolicas (McGinty,
1980). Actualmente es el simbolo floral de la navidad, flor de la amistad y la planta
de ornato por excelencia de la época invernal (Aguilar et al., 1994; Argueta et al.,
1994; Bye et al., 2008; Ecke, 2011).

La nochebuena es introducida a los Estados Unidos en 1828 por Joel
Roberts Poinsett, el primer ministro plenipotenciario de los Estados Unidos.
Poinsett era un naturalista aficionado que gustaba colectar ejemplares de
animales y plantas durante sus viajes. Existen algunos documentos en los cuales
se indica que en 1828 Poinsett recorriendo los alrededores de Taxco encontr6 a la
nochebuena y la envié a los Estados Unidos y de ahi se introdujo al resto del
mundo (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). Nosotros hemos puesto a prueba la
historia de que los cultivares de nochebuena provienen de Taxco, Guerrero para lo
cual analizamos tres tipos de evidencia: historica, genética y ambiental. Este
trabajo se presenta en el Capitulo 3 “Poinsettia’s wild ancestor in the Mexican dry
tropics: historical, genetic, and environmental evidence” también nos permitié dar
las primeras pautas para la conservacion de poblaciones silvestres de
nochebuena a través de reconocer las poblaciones mas vulnerables. En este
trabajo identificamos la ubicacion de haplotipos unicos y evaluamos el impacto de
las actividades humanas en las poblaciones silvestres mediante el analisis de la
huella humana o human footpint (Sanderson et al., 2002).

Inferimos la procedencia geografica de los cultivares comerciales de

nochebuena a nivel mundial y nos dimos cuenta que a pesar de la gran
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importancia de esta planta emblematica se conoce muy poco de su biologia. Por
ejemplo, se desconoce como se poliniza o si existen polinizadores para la
nochebuena. Es mis estudios de doctorado continué con el trabajo de campo del
Dr. Mark Olson de mas de 10 afnos en poblaciones silvestres de nochebuena; lo
que me permitié realizar algunos apuntes en el Capitulo 2 que serviran de base
para futuras investigaciones de la historia natural de la nochebuena.

Las plantas domesticadas o cultivadas con frecuencia representan una
pequefa porcidn de la diversidad genética de los parientes silvestres y esto es
debido a que solo se selecciona o cultiva una parte del total de la diversidad que
existe (Olsen y Schaal, 2001; Wright et al., 2005; Arroyo-Garcia et al., 2006; Miller
y Schaal, 2005). Nosotros comparamos la diversidad genética de cultivares y
plantas silvestres de nochebuena encontrando que la diversidad genética de las
plantas silvestres de nochebuena es mayor que la observada en los cultivares
(Capitulo 4).

La nochebuena al igual que otras plantas tradicionalmente es trasplantada
de las poblaciones silvestres a jardines de pueblos y ciudades de los alrededores.
En parques y jardines del Distrito Federal observamos nochebuenas que no
parecen cultivares comerciales. ;Qué importancia tiene una ciudad tan grande
como el Distrito Federal para el resguardo de germoplasma de distintas plantas
como la nochebuena? Nosotros utilizamos secuencias de fragmentos intergénicos
de cloroplasto (trnG-trnS y psbA-trnH) para analizar plantas de nochebuena
sembradas en jardines y parques del Distrito Federal. Estas plantas las

comparamos con plantas silvestres y cultivares comerciales para inferir la
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procedencia de las plantas del Distrito Federal. Este trabajo se presenta en el
Capitulo 5.

En este trabajo nosotros nos plantemos si el estudio de domesticaciones o
cultivos recientes de organismos que no son alimento permite ampliar la
comprension del proceso de domesticacion y guiar estrategias de manejo,
mejoramiento y conservacion de la biodiversidad. Para lo cual pusimos a prueba la
hipétesis de que los cultivares de nochebuena provienen de Taxco, Guerrero,
analizando tres tipos de evidencia: historica, genética y ambiental. Ademas,
evaluamos la importancia del Distrito Federal como reservorio de germoplasma de
plantas cultivadas y silvestres de la nochebuena. Finalmente discutimos sobre las
futuras lineas de investigacion para inferir centros de origen de organismos
domesticados o cultivados y sobre el estudio de la historia natural, manejo,

mejoramiento y conservacion de la nochebuena.
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OBJETIVO GENERAL

Evaluar cémo la inferencia de centros de origen de organismos

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

alimentos, permite ampliar el conocimiento del proceso de domesticacion y

contribuye para la generacion de estrategias de manejo, mejoramiento y

conservacion de la biodiversidad.

OBJETIVOS PARTICULARES

Inferir la procedencia de los cultivares comerciales a nivel mundial de
la nochebuena mediante la evaluacion de la evidencia historica,
genética y ambiental.

Estimar la diversidad genética presente en las plantas silvestres y
cultivares de nochebuena.

Identificar las poblaciones silvestres de nochebuena mas vulnerables
y de mayor prioridad para su conservacion.

Evaluar la importancia del Distrito Federal como reservorio de la
diversidad genética de nochebuena.

Discutir las perspectivas futuras de investigacion para inferir centros
de origen de organismos domesticados o cultivados y sobre el
estudio de la historia natural manejo, mejoramiento y conservacion

de la nochebuena.
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HIPOTESIS

Si los cultivares comerciales a nivel mundial de nochebuena proceden de
Taxco, Guerrero y se generaron recientemente en algunos cientos de afios, es de
esperarse que los cultivares compartan las mismas variantes genéticas o
cercanamente emparentadas a las poblaciones silvestres de Taxco y sus
alrededores. Si se reconoce que los cultivares de nochebuena provienen solo del
norte de Guerrero, el resto de las poblaciones silvestres es germoplasma util e
inexplorado para el manejo, mejoramiento y conservacion de plantas silvestres y

cultivadas de nochebuena.
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CAPITULO 1

Inferencia de centros de origen a traves de la

ecologia molecular

RESUMEN

El marco tedrico de la ecologia molecular ha permitido aportar nueva
evidencia sobre el origen de organismos domesticados o cultivados. Asimismo ha
facilitado la integraciéon de diferentes tipos de evidencia que existen con respecto a
los centros de origen de organismos domesticados o cultivados. Pero los datos
que ofrecen los distintos tipos de evidencia pueden ser congruentes con mas de
una hipotesis. Una posible solucion seria generar mayor informacion resultado de
plantear nuevas hipétesis que explicaran el por qué una determinada zona es el
centro de origen. En los casos mas estudiados (vaca, cebada, maiz) las hipotesis
se han desechado o rectificado logrando asi construir escenarios cada vez mas
claros que describen con mayor detalle el numero y lugares de centros de
domesticacion. Por ejemplo, el analisis del genoma del maiz, fosiles, cruzas con
especies silvestres y evidencia atropoldgica sefalan a la Cuenca del Balsas en
México como el escenario mejor sustentado para ser el centro de origen de maiz.
Finalmente, los alcances y limitaciones de la ecologia molecular para proponer
centros de origen de organismos domesticados son discutidos en este trabajo. Por
lo cual se concluye que la ecologia molecular es un marco teérico que permite la

integracién de diferentes tipos de evidencia para la evaluacion de hipétesis que
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podrian dar mayor fundamento a un escenario de centro de origen con respecto a

otro.

INTRODUCCION

Alphonse Louis Pierre Pyramus de Candolle, hijo, fue uno de los primeros
investigadores interesados en conocer el origen geografico de los organismos
domesticados. Investigd el origen de las plantas cultivadas motivado
principalmente por el estudio de la evolucion y clasificacion de las mismas (de
Candolle, 1855; 1883). De Candolle propuso que los centros de origen deberian
coincidir con la distribucién natural de las plantas silvestres de los cultivos o de sus
parientes silvestres. En sus propuestas se apoyd en diferentes fuentes de
informacién historica, arqueoldgica, linglistica, botanica y paleontoldgica. Sus
estudios se basaron en plantas del tropico y zonas templadas de los dos
hemisferios, distinguiendo a las plantas cultivadas del Viejo y aquellas del Nuevo
Mundo (de Candolle, 1855; 1883).

Varias décadas después, Nicolai I. Vavilov (1920-1940) continué analizando
las preguntas planteadas por de Candolle, realizando un trabajo mas detallado
para buscar los centros de origen de plantas cultivadas, principalmente de plantas
cultivadas en el Viejo Mundo. Vavilov consideré la necesidad de distinguir
claramente la procedencia de variedades cultivadas y el origen de las especies y
sus parientes silvestres. Para Vavilov (1920-1940) las herramientas mas
poderosas para seguir las lineas perentales eran la genética, la fisiologia, la

taxonomia, la bioquimica y la ecologia. Consider6 que la busqueda de los centros
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de origen de plantas cultivadas era fundamental para reconocer a los parientes
silvestres, estimar la diversidad genética de las plantas silvestres y compararlos
con los de las plantas cultivadas asi como para plantear proyectos de
mejoramiento genético y conservacion (Vavilov, 1920-1940).

Después de un siglo de las ideas planteadas por de Candolle, Jack R.
Harlan (Harlan, 1975) tuvo la oportunidad de explorar con mayor detalle los
centros de origen utilizando nuevas tecnologias como el carbono 14 y estudios
citogenéticos. Harlan planteé que los centros de origen son parte de un proceso
evolutivo mucho mas complejo y difuso de lo que imaginaba Vavilov. Harlan
propone que cada planta cuenta con un proceso diferente de domesticacion lo
cual hace mas dificil simplemente indicar que los centros de diversidad de las
especies sean los centros de origen de un organismo domesticado (Harlan, 1975).
Retoma la propuesta de utilizar diferentes fuentes de informacion procedentes de
las humanidades y profundiza en estudios de taxonomia de plantas cultivadas.

Actualmente, son muchos los intereses que motivan la busqueda de centros
de origen de organismos domesticados o cultivados. Estos intereses no son solo
de investigadores de las ciencias naturales o sociales, sino también de politicas
publicas e intereses econdmicos de organizaciones sociales, empresas e
instituciones gubernamentales de paises que buscan conservar y aprovechar sus
recursos genéticos (Plucknett y Smith, 1982; Tanksley y McCouch, 1997;
Diamond, 2002; Duarte et al., 2007; Morrell et al., 2012).

Después de un siglo de investigaciéon sobre el origen de organismos
domesticados se han empleado diversos tipos de evidencias dentro de las

disciplinas de la morfologia (Zeder y Hesse, 2000; Arellano y Casas, 2003;
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Pickersgill, 2007), arqueologia (Marshall, 1989; Kaplan y Lynch, 1999; Lev-Yadun
et al., 2000; Mbida et al., 2006), paleontologia (Smith, 1997; Kislev, 2006; Piperno
et al., 2009; Ranere et al., 2009), historia (Prohens et al., 1996; Breton et al., 2006;
Taylor et al., 2011), filologia (de Candolle, 1883; Jiang, 1982; Diamond y Bellwood,
2003), ecologia (Pope et al., 2001; Miller y Knouft, 2006; Lentz et al., 2008),
genética (Vila et al., 1997; Olsen y Schaal, 1999; Harris et al., 2002; Beja-Pereire
et al., 2004; Larson et al., 2005; Driscoll et al., 2007; Kwak et al., 2009), genémica
(Xia et al., 2009; vonHoldt et al., 2010; Blackman et al., 2011; Morrell et al., 2012)
o la combinacion de diferentes evidencias (Beja-Pereira et al., 2004; Erickson et
al., 2005; Zeder et al., 2006; Taberlet et al., 2008). Los investigadores han llegado
a la conclusién que ninguna de dichas evidencias son concluyentes pero si
complementarias o hasta excluyentes entre si (de Candolle, 1883; Zeder et al.,
2006; Pickersgill, 2007). Sin embargo, aun son pocos los estudios que se han
realizado para determinar el centro de origen de organismos domesticados
(Diamond, 2002; Bryant, 2003; Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007; Burger et al.,
2008). Incluso muchas de las propuestas de centro de origen son generadas sin
estudios previos (Kochhar, 1998). Por otro lado, también es deseable
complementar y/o esclarecer algunas hipotesis de origen geografico mediante
nueva evidencia (Zeder et al., 2006; Pickersgill, 2007; Xia et al., 2009).

La presente revisidn recapitula los estudios sobre centros de origen.
Particularmente, el esfuerzo se centra en integrar los estudios de la ecologia
molecular enfocados a inferir el origen geografico de organismos domesticados o

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

El centro de origen geografico de organismos domesticados o cultivados es
aquella regién en la cual el hombre manipula intencionalmente a otros organismos
con fines especificos para incrementar su abundancia, cultivarlos en condiciones
artificiales, cambiar sus caracteristicas fenotipicas, entre otros. La continuidad del
manejo y seleccién por parte del hombre hacia otros organismos a través del
tiempo forma parte de un proceso evolutivo en el cual se generan cambios
heredables en los organismos domesticados que los hacen diferentes a sus
parientes silvestres y en cierto grado dependientes del humano para sobrevivir
(Zohary, 2004; Emshwiller, 2006; Zeder et al., 2006; Burger et al., 2008). El centro
de origen geografico de organismos domesticados o cultivados puede comprender
una o mas areas y puede o no coincidir con la zona de mayor diversidad genética,
morfoldgica, fisiologica, ecoldgica de los parientes silvestres u organismos
domesticados (Zohary, 2004; Zeder et al., 2006; Morrell y Clegg, 2007; Burger et

al., 2008).

IMPORTANCIA DE CONOCER EL ORIGEN GEOGRAFICO DE
ORGANISMOS DOMESTICADOS

Importancia ecoldégica y evolutiva. Los organismos domesticados pueden
contener variacion genética distinta al resto de los individuos de su especie
(Wright et al., 2005; Olsen y Gross, 2008; Morrell et al., 2012). Wright y
colaboradores (Wright et al., 2005) encontraron que solo del dos al cuatro

porciento de los loci del genoma de maiz se encuentran involucrados en la
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domesticacion y mejoramiento de miles de anos. Es posible que en el manejo
tradicional de plantas como el chile que permite el flujo entre los cultivares y las
plantas silvestres la diferencia sea mas pequefia (Aguilar-Meléndez et al., 2009)
(Fig. 1; Capitulo 4). El flujo génico de un organismo domesticado a uno silvestre
podria significar la transferencia de nueva informacion que cambie
sustancialmente la adecuacion del organismo no domesticado (Raybould y Gray,
1994; Barton, 2001; Guadagnuolo et al., 2006). Incluso, el establecimiento de
organismos ajenos a un determinado ambiente también pueden alterar a otros
organismos no emparentados (por ejemplo, a polinizadores, herbivoros) y cambiar
la estructura de habitats circundantes (Elistrand et al., 1999; Diamond, 2002;
Taberlet et al., 2008). Ellstrand (2003) demostré que 22 de 25 cultivos agricolas
forman hibridos con especies silvestres relacionadas. Por otro lado, en otros
casos, el cultivo a pequefa escala en el lugar de origen del cultivar puede ser una
alternativa para conservar germoplasma que ha desaparecido de su ambiente
natural. Entre algunos ejemplos se puede mencionar a Spondias purpurea (Miller y
Schall, 2005; Miller y Knouft, 2006) y Chenopodium berlandieri subsp. nuttalliae
cv. chia roja (Palomino et al., 2008).

Importancia econémica. Hoy necesitamos entender en donde y como
hemos podido domesticar a los organismos, para ofrecer soluciones ante los
problemas derivados del cambio climatico global, abastecimiento de alimentos y
fuentes de energia (Casas y Valiente-Banuet, 1999; Diamond, 2002; Andersen,
2003; Hammer et al., 2003). Uno de los objetivos primordiales es reconocer la
utilidad del germoplasma y su ubicacién geografica, lo que facilitara la explotacion

de los recursos y su mejoramiento genético (Tanksley y McCouch, 1997; Diamond,
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2002; Kereiva et al., 2007; Morrell et al., 2012). Por ejemplo, tradicionalmente el
girasol (Helianthus annuus) se considera que fue domesticado en Estados Unidos
de Norteamérica. Mediante el analisis de 12 microsatélites de 21 poblaciones
silvestres, 8 cultivos nativos de EE. UU. y 2 cultivos comerciales se reconocié que
el origen de los cultivares es el centro-este de dicho pais (Harter, et al., 2004,
Blackman et al., 2011). Los cultivares comerciales del girasol para la produccion
de aceite provienen de la misma poza génica que las plantas silvestres del Centro
Este de los Estados Unidos. (Harter, et al., 2004). Ademas, Blackman vy
colaboradores (2011) encontraron un selective sweep en tres genes en H. annuus
de poblaciones silvestres del Centro Este de los Estados Unidos lo cual corrobora
que el girasol primero se doméstico en dicho lugar. (Blackman et al., 2011). Sin
embargo, el muestreo de cultivares y poblaciones silvestres es incompleto porque
se han encontrado poblaciones silvestres, cultivares y restos fosiles que indican
que el girasol primero se domestico en México (Bye et al., 2008; Lentz, et al.,
2008). A pesar que en los trabajos antes citados se ha incrementado el muestro
de poblaciones silvestres, falta incluir poblaciones del centro y sur de Veracruz. En
la actualidad los principales cultivos de girasol son estadounidenses pero México
podria comenzar a explotar sus propio germoplasma y protegerlo. Este es un
fendbmeno muy interesante que se repite en otros centros de origen en los cuales
la produccion del organismo domesticado es mucho menor que en otros lugares
(Diamond, 2002; Cuadro 1).

Importancia social. La diversidad biolégica puede formar parte de la
identidad de los pueblos indigenas o de determinadas culturas (Perales y Aguirre,

2008). Por ejemplo, la diversidad de maiz criollo en México es el resultado de las
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practicas de manejo de los pueblos indigenas por mas de 7000 anos (Doebley,
1990; Matsuoka et al., 2002; Boege, 2009). Por lo cual, las propias comunidades
indigenas exigen la protecion de tal diversidad (Boege, 2009). Una alternativa para
la conservacion biolégica son los acuerdos de centros de origen. Los acuerdos de
centros de origen sirven para delimitar geograficamente un area en la cual se
tendran metas de conservacion de los parientes silvestres y cultivares
convencionales (SAGARPA y SEMARNAT, 2012).

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

Cultivo Nombre cientifico Lugar de Produccién Referencia
origen (1000 toneladas)
Maiz Zea mays ssp. mays México China 130, 434 Matsuoka et al.,
EE. UU. 299,917 2002; Benz,
Brasil 41,806 2001;
México 22,000 FAO 2005-2006.
Millet Pennisetum glaucum Oeste de India 9,400 Oumar et al.,
Africa Nigeria 6,282 2008;
(norte de China 1, 813 Elistrand, 1999;
Namibia) Namibia 60 FAO 2005-2006.
Sorgo Sorghum bicolor Africa EE. UU. 11, 555 Ellstrand, 1999;
Nigeria 8,028 De Wety
India 6,400 Huckabay, 1967;
FAO 2005-2006.
Papas Solanum tuberosum Andes China 70,036 Pickersgill, 2007;
Rusia 35,914 Spooner et al.,
EE. UU. 20,686 2005,
Peru 2,996 FAO 2005-2006.
Cassava  Manihot esculenta ssp.  Sur de la Nigeria 38,179 Olseny Schaal,
esculenta Amazonia Brasil 23,778 1999;
Tailandia 21,440 FAO 2005-2006.
Soya Glycine max Chinay EE. UU. 85,013 Elistrand, 1999;
Corea Brasil 49,793 FAO 2005-2006.
China 17, 600
Corea 499
Girasol Helianthus annuus EE. UU. Rusia 4,801 Harter, et al.,
Argentina 3,100 2004;
EE. UU. 930 FAO 2005-2006.
México 1
Algodon Gossypium hirsutum Mesoaméri  China 12,640 Westengen et al.,
ca EE. UU. 7,477 2005;
India 5,130 Elistrand, 1999;
México 200 FAO 2005-2006.
Cafade  Saccharum officinarum  Australasia  Brasil 416, 256 Elistrand, 1999;
azucar India 236,180 FAO 2005-2006.

Australasia 37,435

22



Otra forma de uso y proteccion de productos generados por la
domesticacion son las denominaciones de origen. Una denominacion de origen
sefala a un lugar geografico en la cual se generd productos que tienen calidades
o caracteristicas especifica (LISBON, 1979). Ejemplos de denominaciones de
origen son el Tequila de la regién Tequila en el estado de Jalisco, queso de Parma
en ltalia y la ceramica Chulucas de Peru (LISBON, 1979). Con las denominaciones
de origen se pretende reconocer a la region como creadora de tales productos y
con los permisos correspondientes para producirlos con autenticidad que les da un
valor agregado. Finalmente, se pretende que los beneficios de los productos sean

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

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

La ecologia molecular hace uso de marcadores moleculares para abordar
preguntas clasicas y novedosas de la ecologia (Eguiarte et al., 2007). Una de las
herramientas analiticas de la ecologia molecular que se han empleado en los
ultimos afos para inferir los centros de origen es la filogeografia, entendida a
grosso modo como el analisis de la distribucion de linajes de genes a lo largo de
su distribucion geografica mediante el uso de marcadores moleculares (Avise,
2000, 2009). La filogeografia ha permitido dibujar en el espacio y tiempo la historia
de las poblaciones silvestres, su divergencia y las relaciones de los organismos
domesticados con sus parientes silvestres. En las siguientes secciones
analizamos los fundamentos, métodos y técnicas de la filogeografia. También,

presentamos ejemplos que muestran la interaccion entre la filogeografia con otras
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ramas de la ecologia molecular tales como la genética de poblaciones,
coalescencia y filogenia. Ademas, se exponen las limitaciones de esta disciplina
para inferir los centros de origen y los futuros caminos que podria tomar en favor
de tal objetivo.

Filogeografia. La filogeografia es el campo de estudio relacionado con los
principios y procesos que gobiernan la distribucién geografica de linajes de genes,
sobre todo aquellos entre y dentro de especies cercanamente relacionadas. La
filogeografia se apropia de principios y analisis de la genética de poblaciones, la
filogenia, coalescencia, demografia y biogeografia (Avise, 2000; 2009). Esto ha
permitido a la filogeografia diferenciar entre la historia poblacional y el flujo génico,
es decir se puede diferenciar entre la variacion y estructura genética actual de la
que existio en el pasado y entre los procesos de divergencia ya sea por vicarianza
o dispersion (Avise, 2000, 2009). Este objetivo va mas alla de lo que llamamos
microevolucion por lo cual Avise (2000) considera a la filogeografia como un
puente entre la microevolucion y macroevolucion (Avise, 2000, 2009).

Mediante estudios filogeograficos es posible inferir el centro de origen de
organismos domesticados (Olsen y Schaal, 1999; Driscoll et al., 2007; Xia et al.,
2009). Esto es debido a que los organismos domesticados generalmente son una
muestra de la composicién alélica de las poblaciones silvestres progenitoras
(Wright et al., 2005; Olsen y Gross, 2008; Morell et al., 2012). En el caso de que
existan diferencias en la composicion de alelos entre los organismos
domesticados y sus parientes silvestres es posible rastrear el numero y lugares de
origen (Miller y Schaal, 2005; Morrell y Clegg, 2007; Gunn et al., 2011).

Lamentablemente, muchos de estos estudios se basan solo en la interpretacién de
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filogramas de dos o tres genes y no se explora mas alla con el analisis de
estadisticos poblacionales (Olsen y Schaal, 2001; Miller y Schaal, 2005)
demograficos (Allaby et al., 2008) o simulaciones de coalescencia (Allaby et al.,
2008; Olsen y Gross, 2008) que apoyarian o completarian el escenario de centros
de origen de organismos domesticados o cultivados.

Genealogias. Una genealogia refleja la historia de los linajes a nivel
intraespecifico. Estos describen el patron de ancestria entre secuencias
homologas de ADN de diferentes individuos de una poblacién o entre especies
cercanas (Bahlo y Giriffiths, 2000; Posada y Crandall, 2001). Estas relaciones se
representan de manera grafica en las llamadas redes de haplotipos, considerando
como haplotipo a una combinacion unica de un marcador genético presente en
una muestra (Bahlo y Griffiths, 2000; Clement et al., 2000; Posada y Crandall,
2001). Las redes de haplotipos pueden representar las conexiones entre
haplotipos a través de pasos mutacionales pudiéndose basar para su arreglo en
diferentes algoritmos que consideran distancias genéticas, likelihood o minimos
cuadrados (Bahlo y Griffiths, 2000; Clement et al., 2000; Posada y Crandall, 2001).

Es deseable en la reconstruccion de las historias evolutivas analizar
diferentes genomas para indagar en la historia de las madres (ADN mitocondrial o
de cloroplasto) o de los dos padres (ADN nuclear). Pero por la naturaleza y las
rutas evolutivas que toman los distintos genomas de un organismo suelen contar
cada uno su propia historia y éstas pueden ser o no ser congruentes entre si (Petit
et al., 2005; Avise, 2009).

Arboles filogenéticos. Un arbol filogenético es un grafo que describe las

relaciones de parentesco, ancestria y descendencia, entre genes, de organismos,
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de especies o de taxa (Avise, 2006; Baum, 2008) Asi, el analisis filogenético de un
mismo genoma o datos mezclados de diferentes genomas pueden resultar en
topologias y apoyos estadisticos similares. Un ejemplo claro al respecto son los
resultados presentados por Driscoll et al. (2007) para proponer que el gato se
domesticé en el cercano oriente. Estos investigadores utilizaron 36 microstélites y
dos genes mitocondriales para analizar las relaciones entre las subespecies
silvestres y domesticadas de Felis silvestris. Con los microsatélites obtuvieron
dendogramas de distancias genéticas (neighbor-joining) que resultaron
congruentes con los clados encontrados en arboles de secuencias de mitocondria
generados por inferencia bayesiana, maxima verosimilitud y maxima parsimonia.
Dentro de las subespecies de F. silvestris se observaron cinco grupos. Los gatos
domesticados pertenecieron a sélo uno de los grupos, compartiendo el mismo
haplotipo con los gatos silvestres del cercano oriente (Driscoll et al., 2007).
Ademas, la misma historia se infiere del analisis de coancestria basado en
inferencia bayesiana bajo los supuestos de la teoria de coalescencia (Avise, 2000,
Templeton, 2006; Avise, 2009) la cual se describe en la siguiente seccion.
Analisis de coancestria. Con frecuencia la asignacion de individuos a
poblaciones o el reconocimiento de los limites de las subestructuras se realizan de
forma arbitraria principalmente considerando su distribucién geografica. Por lo cual
se han establecido analisis de la varianza de la distribucion de los loci a través de
las F de Wright para describir diferentes niveles de estructuracion de las
poblaciones (Wright, 1921; Hartl y Clark, 1997). Pritchard et al. (2000), utilizan la
inferencia bayesiana para reconocer grupos y subgrupos que evidencian flujo

geénico, coancestria e hibridizacién. Estos autores proponen dos modelos, uno que
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considera que cada individuo pertenece a una poblacion dada (linajes puros) y
otro que considera que los individuos pueden pertenecer a varias poblaciones. A
través de este ultimo se estima la proporcion de los distintos linajes que pudieran
estar presentes en los individuos. Estos modelos suponen que los loci no se
encuentran ligados y que se pueden recombinar libremente. En esta aproximacion
bayesiana, los datos son de genotipos multilocus y se utilizan para definir los
grupos de poblaciones con distintas frecuencias de alelos referidos como grupos
en los cuales se asignan probabilisticamente los individuos a cada uno de estos
grupos (Pritchard et al., 2000). A partir de estos modelos se han propuesto
algunas modificaciones para genes ligados (Falush et al., 2003, 2007; Piry et al.,
2004; Corander y Tang, 2007; Hubisz et al., 2009). Aunado a estos modelos se
han disefiado validaciones de los mismos mediante el uso de diferentes
marcadores, numero de muestras (Rosenberg et al., 2005), escenarios de
poblaciones con diferentes tasas de dispersion (Evano et al., 2005) o modelos de
estructura poblacional (Huelsenbeck y Andolfatto, 2007) con el fin de lograr una
mejor estimacion de los grupos y procesos de migracién. Los programas que
realizan tales analisis son STRUCTURE (Pritchard et al., 2000) o STRUCTURAMA
(Huelsenbeck et al., 2011) y a pesar de que tienen la opcidn de presentar sus
resultados en graficas se ofrecen otros programas para la presentacion de los
datos como lo realiza el programa DISTRUCT (Rosenberg, 2005).

Una vez que se reconoce la estructura de las poblaciones silvestres, se
incluyen los individuos domesticados. A partir de la ubicacion de los cultivares en

las redes reconstruidas con individuos pertenecientes a poblaciones silvestres es
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posible reconocer la proporcién de ancestria de la o las poblaciones de las que
derivan (Driscoll et al. 2007; Morrell y Clegg, 2007; Kwak et al., 2009).

Diferentes estudios han utilizado los analisis de asignacion para observar la
estructura de las poblaciones silvestres en los cuales se emplea el programa
STRUCTURE. A estos mismos analisis se incorporan los datos de las plantas
domesticadas y se identifica a qué poza génica pertenecen y de qué region
geografica proceden (Driscoll et al. 2007; Aguilar-Meléndez et al., 2009, Bitocchi et
al., 2012). Mediante los analisis de asignacidon y generalmente haciendo uso de
decenas de polimorfismos de un solo nucledétido SNP (single nucleotide
polymorphism) (Gibson y Muse, 2004) se han identificado a parientes cercanos y
centros de origen (Morrell y Clegg, 2007; Aguilar-Meléndez et al., 2009; Kwak et
al., 2009).

Indices de resumen. Entre los organismos silvestres y domesticados
podemos analizar regiones neutrales de ADN vy utilizar el modelo de sitios infinitos
en el cual la probabilidad de cambio de un sitio es baja y el numero de mutaciones
incrementa proporcionalmente con el tiempo. Asi, es posible ordenar la variacion
neutral y ubicarla a lo largo de su distribucién (Schaal y Olsen, 2000; Innan y Kim,
2004; Allaby et al., 2008). Por lo tanto, en los estudios filogeograficos que buscan
identificar el centro de origen de los organismos domesticados el calculo de los
llamados estadisticos de resumen (D’ de Tajima, diversidad nucleotidica,
diversidad haplotipica, distancias genéticas, sitios polimoérficos (S), numero
promedio de diferencias pareadas entre las secuencias (k), flujo génico,
coeficiente de coancestria, entre otros; Fu y Li, 1993; Hey y Machado, 2003) se

utilizan como evidencia de similitud entre los organismos domesticados y
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poblaciones silvestres o para apoyar la inferencia de algunos eventos
demograficos del pasado tales como cuellos de botella (Schaal et al., 1998;
Rosenberg y Nordborg, 2002; Olsen y Gross, 2008).

En algunas ocasiones se utilizan analisis de componentes principales para
distinguir los patrones de diversidad genética a través de comparar los
polimorfismos entre regiones geograficas ya sea estas indicadas a priori 0 a
posteriori (Smith and Stephens, 1971).

Olsen y Schaal (1999, 2001) reconstruyen la historia de cassava o
mandioca (Manihot esculenta subs. esculenta) a través de la estadistica de la
variacion de las plantas silvestres y cultivadas. En 1999 mediante el uso del gen
nuclear de baja copia G3pdh se establecid que cassava pudo haber surgido a
partir de M. esculenta subs. flabellifolia en el borde sur de la cuenca del Amazonas
(Olsen y Schaal, 1999). Este resultado fue apoyado con datos de microsatélites y
secuencias ITS en el 2001 (Olsen y Schaal, 2001). Cassava representa un
subgrupo (solo el 22.1 %. H=0.52) de la variacidbn genética de las plantas
silvestres de las subespecie flabellifolia (Olsen y Schaal, 2001). La distribucién de
alelos y genotipos a través de las poblaciones silvestres indican un moderado a
alto nivel de estructura poblacional Fst= 0.13 y pst= 0.23 (Olsen y Schaal, 2001;
Olsen, 2002). La alta diferenciacion entre las poblaciones silvestres sugieren un
bajo flujo génico el cual contribuye a generar un patrén de aislamiento por
distancia observado en esta especie (Olsen y Schaal, 2001; Olsen, 2002). La alta
estructuracion poblacional, el bajo flujo génico y el patréon de aislamiento por
distancia posiblemente se han visto moldeados por la dispersion de las semillas la

cual es por autocoria mecanica quedando esta dentro o en las cercanias de las
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poblaciones de donde se generaron (Olsen y Schaal, 2001; Olsen, 2002). El flujo
geénico restringido y aislamiento por distancia son apoyados mediante el analisis
de clados anidados mediante el uso de secuencias del gen nuclear G3pdh (Olsen
y Schaal, 2001; Olsen, 2002). Por medio de este analisis, el cual se describe en la
siguiente seccién, también se sugiere fragmentacién reciente entre las
poblaciones del noroeste y oeste. Esta fragmentacion pudo darse en la ultima gran
glaciacion (aprox. hace 18 000 afos) donde los bosques de transicién del
amazonas pudieron haber generado la fragmentacion entre noroeste y oeste de
las poblaciones silvestres de la subespecie flabellifolia (Olsen y Schaal, 1999,
2001; QOlsen, 2002).

Analisis filogeografico de clados anidados. A través del analisis
filogeografico de clados anidados (NCPA por sus siglas en inglés; Templeton,
1998) primeramente se prueba si la distribucién geografica de las haplotipos es
aleatoria. Para ello se sobrepone las distancias geograficas a un arbol de genes y
a través de métodos estadisticos explicitos se mide el grado de asociacion entre la
distribucion geografia y el grado de parentesco (Templeton, 1998, 2009). El
analisis filogeografico de clados anidados también infiere y pone a prueba
estadisticamente los mecanismos evolutivos que moldearon la distribucion
espacial de los patrones de la variacion genética observada. Es posible diferenciar
a través de este método el flujo génico recurrente de factores historicos que han
generado los patrones filogeograficos que se observan (Templeton, 1998, 2009).
También es posible evaluar mediante NCPA si el muestreo efectuado es
adecuado para detectar una asociacion significativa entre las variantes genéticas y

la distribucion geografica (Templeton, 1998, 2009). Otra utilidad del método es

30



definir grupos a través de los clados inferidos para analisis de diferenciacion
genética (MANOVA) u otras variables asociadas a las regiones geograficas
propuestas como variables bioclimaticas o geoldgicas (Templeton et al., 1992,
1998; Templeton, 2009).

A pesar de ser NCPA es uno de los métodos de analisis mas empleados en
estudios filogeograficos, ha sido fuertemente criticado por sobreestimar falsos
positivos, asociaciones significativas, y que no cuenta con probabilidades u otras
medidas de confianza asociadas a las estimaciones que genera (Panchal y
Beaumont, 2007; Petit, 2008). Sin embargo, Templeton (2009) plantea que la
hipétesis nula puede ser aceptada o rechazada mediante la evaluacion estadistica
de las medidas de distancias entre los clados en diferentes niveles de
anidamiento. Ademas, en el desarrollo del analisis existen varias decisiones que
se toman que no consideran los sistemas automatizados y que puede llevar a uno
u otro resultado. Por ejemplo, la resolucion de loops es una decision del autor
basado en informacion biolégica (Templeton, 1998; Posada et al., 2000). Este tipo
de manipulacion del analisis puede verse como una poderosa herramienta
siempre y cuando se conozca profundamente la biologia e historia del organismo
estudiado.

No obstante lo controvertido y las limitaciones que tiene el NCPA existen
algunos trabajos en los que la evidencia que arroja es clara y ha podido verificarse
a través de otros analisis u otras fuentes de evidencia (Olsen y Schaal, 1999,
2001; Olsen, 2002; Miller y Schaal, 2005, 2006). Por ejemplo, Miller y Schaal
(2005) identificaron multiples origenes en la domesticacion de la ciruela, Spondias

purpurea, a travées de NCPA. Estos autores encontraron que a lo largo de la
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distribucion geografica de las poblaciones silvestres de las ciruelas en
Mesoameérica las poblaciones del centro y sur de México compartian los mismos
haplotipos que los cultivares. Ademas, un NCPA detectd asociacion significativa
entre las relaciones mutacionales y las localidades geograficas de los alelos. A
través de este analisis los autores referidos reconocieron dos grupos separando
genética y geograficamente al centro y el sur de México, lo que apoya la existencia
de por lo menos dos centros de domesticacion para S. purpurea. Estos dos grupos
fueron apoyados con la estructura de la variacion de AFLP identificada tanto a
través de analisis de componentes principales como a través de analisis molecular
de varianza, MANOVA (Miller y Schaal, 2006). Por otra parte, en la red de
haplotipos muestra que los nodos mas conectados son los haplotipos
correspondientes al centro-occidente de México en el estado de Michoacan y
siguiendo los supuestos de coalescencia los haplotipos de Michoacan serian los
haplotipos ancestrales pudiéndose dar la primera domesticacién de la ciruela en la
region centro-occidente de México.

Historia demografica. En el estudio de las historias de las poblaciones de
organismos, la demografia aporta elementos esenciales. Permite someter a
prueba hipotesis sobre el tamafo estable de las poblaciones a través del tiempo,
el incremento o declinacion de la tasa de crecimiento o de migracion (Avise, 2000,
2009). Existen diferentes métodos para calcular estos parametros demograficos
entre los que se encuentran los filogenéticos y de coalescencia. Estos métodos
tratan de superar las deficiencias de los estadisticos de resumen clasicos

(Nordborg, 2000; Rosenberg y Nordborg, 2002).
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Algunos de los analisis demograficos suponen una correlacion directa entre
el tamano poblacional y el tiempo de coalescencia (Avise 2000, 2009). La tasa de
crecimiento dependera del patron de sustitucion y el tiempo de coalescencia. En
un arbol genealdgico cada nodo interno es un evento de coalescencia (Rosenberg
y Nordborg, 2002; Avise, 2009). Se puede graficar la distribucién acumulada de los
eventos coalescentes contra el tiempo y la forma de la curva resultante de los
linajes a través del tiempo (LTT); tal grafica permitira una estimacion del tamario
poblacional en un momento dado y saber si el crecimiento poblacional ha sido
constante (Emerson, 2001). Un método similar a este es el de “skyline plots” el
cual utiliza el tamafo efectivo de la poblacion (N¢) en lugar de los eventos
coalescentes para lo cual se mide la media arménica de N, entre cada evento de
mutacion y se grafica contra el tiempo. A partir de estos métodos graficos se
puede elegir un modelo demografico para la estimacién de otros parametros
aunque no existe alguna medida de significancia para discernir entre los modelos
(Emerson, 2001).

Se pueden estimar los tiempos de divergencia calculando la tasa de
diversificacion a través de maxima verosimilitud. La tasa de diversificacion tiene
dos componentes: la tasa de natalidad instantanea y la tasa de mortalidad
instantanea para poner a prueba la hipotesis sobre el ritmo de crecimiento de
linajes a través del tiempo (Emerson, 2001; Strimmer y Pybus, 2001). También,
mediante el analisis de la distribucion de las frecuencias pareadas (“distribucion
mismatch”) se puede evaluar si la distribucion observada del numero de sitios

polimérficos en la muestra (S) o el numero promedio de diferencias pareadas (k)
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es diferente a una distribucion bajo la hipotesis de crecimiento poblacional (Rogers
y Harpending, 1992; Avise, 2000).

Sistemas de informaciéon geografica. El ambiente modifica a los
organismos Yy los organismos modifican el ambiente; y es pertinente destacar que
en el caso de los organismos domesticados el ambiente es fuertemente
modificado también por los seres humanos. Smith (2007) maneja el concepto de
construccién de nicho considerando al humano como un ingeniero ecosistémico
que modifica el ambiente para el y para muchos otros organismos. Esta
modificacion para los organismos domesticados pudo darse desde la manipulacion
inconsciente por el hombre del medio a través de fuegos controlados, cortar
arboles y construir presas, desde hace 55 000 a. C. Smith (2007) expresa varias
de sus ideas mediante la integracion del modelado de nicho y distribucion
geografica de plantas domesticadas y sus polinizadores. Por ejemplo, este autor
realizé un estudio con las abejas del género Peponapis (Eucerini, Apidae) las
cuales tienen una distribucién neotropical y estan especializadas en plantas del
geénero Cucurbita. De acuerdo con el autor referido, Peponapis fervens es la Unica
especie del género conocida en el sur de América del Sur, mientras que las
especies de Curcubita que se distribuyen en la misma zona incluyen cuatro
domesticadas (C. ficifolia, C. maxima maxima, C. moschata y C. pepo) y una
silvestre (C. maxima andreana). Mediante analisis de sistemas de informacion
geografica el autor (Smith, 2007) sugiere que esta abeja amplié su distribucion
geografica por toda América debido a la domesticacion de Cucurbita.

Otros estudios se enfocan en aspectos particulares del ambiente de los

sitios de cultivo y de las poblaciones silvestres. En algunos trabajos se compara

34



variables bioclimaticas de las poblaciones silvestres y los sitios de cultivo (Miller y
Knouft, 2006), reconocen las zonas de transicion (Miller y Knouft, 2006), los limites
de las plantas silvestres (Miller y Knouft, 2006; Solano y Feria, 2007; Lentz et al.,
2008) e incluso realizan predicciones de posibles nuevos lugares de colecta
(Miller y Knouft, 2006; Lentz et al., 2008).

Otro tipo de acercamiento a la integracion de los estudios de modelaje de
nicho y domesticacion es a través del concepto de conservadurismo de nicho
entendido como un patron de caracteristicas ecolégicas que permiten subsistir,
permanecer y ocupar determinadas zonas geograficas (Wiens y Graham, 2005).
Es posible imaginar que las primeras plantas manipuladas por el hombre
presentaban caracteristicas de nicho que fueron cambiando por la intervencion del
hombre en su historia evolutiva (Miller y Knouft, 2006). Podriamos distinguir
diferencias genéticas, quizas nuevos linajes en ambientes diferentes a los
ancestrales, (Miller y Knouft, 2006; Lentz et al., 2008) y podriamos indagar las
condiciones climaticas que permitieron la domesticacion de los organismos en
momentos y regiones determinadas (Diamond, 2002).

CONCLUSION

El marco tedrico de la ecologia molecular permite integrar la informacion
generada a través de estudios de filogeografia, coalescencia, demografia, historia,
ambiente, arqueologia, paleontologia, entre otros; para inferir con mayor precision
los centros de origen de organismos domesticados o cultivados. Es muy
importante entender la relevancia del muestreo en los estudios puesto que

dependiendo de las poblaciones y los individuos analizados sera la historia que se
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cuente. Es deseable contar con el muestreo que represente a la mayor parte de la
diversidad de las especies. La historia por contar también dependera de a quien
nombran silvestres, cultivados, “domesticados”. El analisis de miles de SNIPs
permite contar con informacion detallada para describir con mayor detalle los
posibles escenarios de centros de origen. Lo deseable seria contar con una

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

Especie Nombre Lugar de origen Edad (afios) Evidencia Referencia
comun
Animales
Bos indicus L. zebu Valles Indios 5000 mtDNA, D-loop, AN4- Baig et al. 2005;
(Pakistan) bio, AN3 Beja-Pereira et al.,
2006
Bos taurus L. vaca Creciente Fertil 8800 - 8300 mtDNA D-loop, AN4-bio, Loftus et al., 1994;
ANS proline tRNA, 12S MacHugh et al., 1997,
rRNA, cromosoma Y, Troy et al., 2001; Baig
SSR, SNP, ancient et al., 2005
mtDNA, radiocarbono
Canis familiaris L. perro Este de Asia (Medio 16 300 - 10000 Genoma (SNPs), Savolainen et al. 2002;
Oriente) mtDNA (regién control),  Pang et al., 2009;
radiocarbono vonHoldt et al., 2010
Capra hircus L. cabra Creciente Fertil 10 500 - 9900 miDNA, Taberlet et al., 2008
radiocarbono
Equus asinus asinus L. burro Africa 6300 mtDNA (region control) Beja-Pereira et al.,
radiocarbono 2004
Equus ferus caballus L. caballo Multiples lugares y 10 000 - 6000 mtDNA (D-loop, region Vila et al., 2001;
especies silvestres control) Jansen et al., 2002
Felis silvestris Schreber gato Creciente Fértil 9000 36 STR, mtDNA (ND5y  Driscoll et al., 2007
NDG6)
Gallus gallus domestucus L.  pollo Sureste de Asia 6000 Genoma, 7 millones de  Gongora et al., 2008;
(Indochino) SNPs. Rubin et al., 2010
Ovis aries L. borrego Creciente Fértil 8500 mMtDNA, Taberlet et al., 2008
radiocarbono
Sus scrofa domesticus puerco Multiples origenesa 11 000 - 9000 mtDNA (region control, Giuffra et al., 2000;
Erxleben través de Europa y citocromo b), nDNA Larson et al., 2005,
Asia (MC1R), DNAfésil 2007
Insectos
Apis mellifera L. abeja mielera A. m. scutellata 9000 SSRn, cp, RFLP, Franck et al., 1998,

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

A. m. ligustica

mtDNA

2000
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(sureste de Europa)
A. m. carnica
(Yugoslavia), A. m.
caucasica (Creciente
Fértil)

Bombix mori L. gusano de H1:mezcla de > 5000
seda diferentes pobs.
silvestres.
H2: al mismo tiempo
en # lugares
Plantas
Artocarpus altilis Blanco arbol del pan  Melanesian y <4500
Polynesia
Capsicum annuum L. chile, Multiples 6000
pimiento domesticaciones en
Mesoamérica
Chenopodium quinoa Willd. quinua Andes 7000
Cicer arietinum L. garbanzo Creciente Fertil, 9500
cerca de la parte alta
de los rios Tigris y
Eufrates en la actual
Turquia sureste /
norte de Siria
Citrullus lanatus (Thurb.) sandia Swaziland y
Matsum. et Nakai Sudafrica
Coffea arabica L. café Sierras al SW de
Etiopia (Typica y
Bourbon)
Curcubita argyrosperma ayote, pipian  Suroeste de México 6450 — 7000
Hort. ex L. H. Bailey
C. ecuadorensis H. C. Cutler calabaza Oeste de Ecuador 12000 - 10 130

y Whitaker

40 genomas, 15986559
SNPs

AFLP

nDNA (Dhn, G3pdh y
Waxy)

SSR, NOR, RAPD,
radiocarbono

RFLP, RAPD, ISSR,
AFLP

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

RAPD, RFLP, GISH

nDNA (nad1),
radiocarbono

nDNA (nad1),
radiocarbono

Xia et al., 2009

Zerega et al., 2004

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

Wilson y Heiser, 1979;
Ruas et al. 1999;
Maughan et al., 2006
Udupa et al., 1993;
Iruela et al., 2002,
Sudupak et al., 2004

Dane y Liu, 2007

Lashermes et al.,
1999; Anthony et al.,
2001

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

Sanjur et al., 2002;

Piperno y Stothert,
2003; Pickersgill, 2007
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C. maxima Dunch.

C. moschata Duch.

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

Eleusine coracana Gaertn

Gossypium hirsutum L.

Glycine max Merrill

Helianthus annuus L.

Hordeum vulgare L.

Ipomoea batatas L.

calabaza de
castilla,
ahuyama,
zapallo
calabaza
amarilla,
anco,
tamaloyote
calabaza

mijo

algodon

soya

girasol

cebada

camote

Bolivia

Norte de las tierras
bajas del Sur de
América

Centro-este de EE.
Uu.

Oeste de Africa
(norte de Namibia)
Mesoameérica,
Peninsula de
Yucatan

China-Corea

Centro-este de
Estados Unidos

Dos centros de
origen: Creciente
Fértil (Israel-
Jordania) y 1500-
3000 km al este
(montafias de Zagros
y mas al este)
Centroamérica

6000

8000

6300

7000 - 5000

5500 — 5300

10 000

4300

10 000 - 10 500

nDNA (nad1),
radiocarbono

nDNA (nad1),
radiocarbono

nDNA (nad1),
radiocarbono

SSR

SSR, AFLP, Aloenzimas

RFLP

Fosiles, SSR

AFLP, BKn-3, SNPs

ISSR, cpADN, mtADN

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

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

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

Oumar et al., 2008

Smith y Stephens,
1971; Wendel et al.,
1992; Brubaker y
Wendel, 1994;
Westengen et al.,
2005;

Pickersgill, 2007
Hymowitz, 1970; Xu et
al., 2002; Carter et al.,
2004

Harter et al., 2004;
Smith, 2006;
Blackman et al., 2011
Badr et al., 2000;
Tanno et al., 2002;
Willcox, 2005.

Morrell y Clegg, 2007

Srisuwan et al., 2006;
Pickersgill, 2007
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Lagenaria sinceraria
(Molina) Stand.

Lens culinaris L.

Malus domestica Borkh

Manihot esculenta Crantz.

subs. esculenta

Musa x paradisiaca L.

Olea europaea L. subs.
Europea

Pennisetum glaucum (L.)
R.Br.

Phaseolus vulgaris L.

Sorghum bicolor (L.)
Moench.
Theobroma cacao L.

Triticum monococcum L.

bottle gourd
Calabaza de
peregrino,
porongo,
jicaro
lenteja

manzana
cassava,
yucca

platano

aceituna
millet’s

frijol

sorgo

cacao

einkorn
wheat

Este de Asia

Creciente Fertil,
cerca de la parte alta
de los rios Tigris y
Eufrates en la actual
Turquia sureste /
norte de Siria

Centro de Asia (Tian
Shan Turkestan)

Borde sur de la
cuenca del
Amazonas

Sureste de Asia,
desde la India hasta
la peninsula Malaya
W del Mediterraneo

W Africa (N de
Namibia)

Cuenca del Rio
Lerma-Rio Grande
de Santiago, centro-
oeste de México,
Mesoameérica y
region andina

Africa

Domesticado en
Centroamérica por
los Mayas
Creciente Fértil,
Sureste de Turquia,
montanas Karacada

14 000 - 15 000
10 000 llega al

Nuevo Mundo

9500

Manejo: 7000 -

9000. Cultivo:
4000 - 3000
7000 - 5400
8950

8000

7000 — 5000
8000 - 10 000
7000 — 5000
2000 — 3000
10 000

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

cpDNA restriction

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

ADNCcp (G3pdh) ADNn
(ITS), SSR,
radiocarbono

ADNCcp, SSR, RFLP,
radiocarbono

ADNmt, SSR, RAPD,
radiocarbono
Aloenzimas

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

RFLP, aloenzimas,
morfologia
RFLP, SSR

AFLP, arqueologia

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

Mayer y Soltis, 1994;
Ladizinsky, 1999

Harris et al., 2002;
Coart et al., 2006;
Velasco et al., 2010
Olsen y Schall, 2001,
1999; Olsen, 2002

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

Baldoni et al., 2006;
Breton et al., 2006
Ellstrand, 1999

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

De Wet y Huckabay,
1967; Ellstrand, 1999
Motamayor et al.,
2002, 2003;
Henderson et al., 2007
Heun, et al., 1997
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Triticum turgidum L. subs.
Dicoccum

Triticum turgidum L. subs.
durum
(trigo duro)

Triticum aestivum L.

Oryza sativa L.

Solanum melongena L.

Solanum tuberosum L.
Spondias purpurea L.
Complejo de especies del
género Viola

Vitis vinifera L. ssp. sativa

Zea mays ssp. mays L.

emmer

trigo duro

trigo suave

arroz

berenjena

papa
ciruela,
jocote
violeta

uva

maiz

Creciente Fértil,
Sureste de
Turquia/norte de
Siria

Creciente Fértil,
Sureste de
Turquia/norte de
Siria

Creciente Fértil,
Sureste de
Turquia/norte de
Siria

Sur de Asia

Sudeste Asiatico en
Assam (noroeste de
la India), Birmania y
China

Las tierras altas del
Sur de Peru dentro
de los Andes

Sur de México y
centro-oeste de
México

Este-oeste de
mediterraneo
(Turkia e ltalia)
Creciente Fértil y
oeste del
Mediterraneo
Centro del rio Balsas

10 000

10 000

10 000

9000

6000

153

850 - 4000

10 500 - 8500

AFLP, SSR, 21 genes
de DNA nuclear

SSR, 21 genes de DNA

nuclear

Isoenzymas, RAPD

SSR, 21 genes de DNA

nuclear

Waxy, Isoenzymas,
RAPD, leyenda,
radiocarbono
Aloenzimas, ADNcp,
RAPD, AFLP, STMS

AFLP, RFLP, RAPD,
morfologia,
radiocarbono
trnG-trnS

Aloenzimas, ITS,
datos histdricos

SSR

Isoenzimas, cpDNA,
SSR, genes (tg1, pbf,
sut)

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

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

Ozkan et al., 2002,
2005;

Simons et al., 2006;
Haudry et al., 2007
Ellstrand, 1999; Olsen
y Purugganan, 2002

Karihaloo et al., 1995;
Isshiki et al., 1998;
Furini y Wunder, 2004;
Behera et al., 2006
Spooner et al., 2005;
Pickersgill, 2007

Miller y Schall, 2005

Malécot et al., 2007

McGover, 2003;
Arroyo-Garcia et al.,
2006

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

Historia natural de la nochebuena

RESUMEN

La nochebuena es una de las plantas de ornato mas vendidas en todo el
mundo, con ventas anuales que superan los cientos de millones de ddélares solo
en los Estados Unidos. Es el simbolo floral de la navidad y la planta de ornato de
invierno por excelencia. A pesar de la importancia econdémica de la nochebuena
poco se sabe sobre su historia natural y cultural. Nosotros comenzamos a cubrir
algunos huecos sobre el estudio de la biologia de la nochebuena. En este trabajo
documentamos la salida de la nochebuena desde México por medio de Joel
Roberts Poinsett. Ademas, con base en trabajo de campo con las poblaciones
silvestres de nochebuena en los ultimos 10 afios, reportamos algunas de nuestras
principales observaciones en morfologia, ecologia y manejo de la nochebuena que
serviran de punto de partida para futuras investigaciones de esta planta

emblematica.
INTRODUCCION

La nochebuena, Euphorbia pulcherrima Willd. ex Klotsch, es una de las
plantas de ornato de mayor importancia econémica en el mundo (Ecke, 2011;
USDA y NASS, 2011). Desde tiempos prehispanicos la nochebuena cautivo a los
pueblos indigenas por sus bracteas rojas que sobresalen entre los campos secos
de invierno. La llamaron cuetlaxochitl, le dieron algunos usos medicinales, la
utilizaron en ofrendas y la cultivaron en jardines mesoamericanos (Sahagun, 1885;

Hernandez, 1946; 1959). En 1828 Joel Roberts Poinsett, primer Ministro
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Plenipotenciario de los Estados Unidos en México, introduce a los Estados Unidos
la nochebuena (Moon, 1956; Fry, 1994). Hoy es el simbolo floral de la navidad en
todo el mundo y la planta de ornato por excelencia de la temporada de invierno.

A pesar de la enorme importancia cultural y econdémica de la nochebuena,
poco se ha escrito sobre su historia, biologia, manejo y domesticacién. Nosotros
hemos comenzado a cubrir dicha carencia con trabajo de campo en los ultimos
diez afios en el cual recopilamos datos sobre su historia, su fenologia, variacion
morfoldgica, sus posibles polinizadores, manejo y domesticacion. Toda esta
informacién es una plataforma muy importante para identificar prioridades de
investigacion para el manejo y conservacion de la nochebuena.

Este trabajo tiene varios objetivos. El primero es documentar mediante la
consulta de escritos histéricos la hipotesis de que Joel R. Poinsett introdujo a los
Estados Unidos las nochebuenas desde Taxco, Guerrero. Otro objetivo es
presentar nuestras observaciones de campo que describen caracteristicas de la
historia natural de las poblaciones silvestres de nochebuena. Finalmente,
discutimos las perspectivas futuras de investigacién sobre el estudio de la historia

natural y conservacion de la nochebuena.
METODOS

Narrativa histérica. Los datos histéricos presentados en este trabajo los
obtuvimos a través de la consulta de numerosas fuentes bibliograficas de México,
Estados Unidos de América y Europa. En México consultamos las bases de datos
de la Universidad Nacional Autébnoma de México (UNAM). Las bases de datos
consultadas de la UNAM fueron LIBRUNAM, SERIUNAM, TESIUNAM vy

Hemeroteca Latinoamericana. También consultamos las bases de datos de la
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Escuela Nacional de Antropologia e Historia (ENAH), Universidad Autdbnoma de
Chapingo (UACh), Colegio de Posgraduados, Instituto de Investigaciones Dr. José
Maria Luis Mora (Instituto Mora) y Archivo Histérico del Gobierno de Taxco de
Alarcén. En los Estados Unidos se consultd las bases de datos de Historical
Society of Pennsylvania, Washington University in St. Louis y Missouri Botanical
Garden. De Europa se consultd la base de datos del Royal Botanic Garden
Edinburgh y Freie Universitat Berlin, Alemania.

Otras fuentes de datos fundamentales para describir la historia de la
nochebuena fueron documentos proporcionados por el Dr. Mark H. Mayfield de
Kansas State University, Joel T. Fry de Bartram Garden y Dr. Robert Bye Boettler
del Jardin Botanico de la UNAM. Los documentos proporcionados por los
anteriores investigadores fueron publicaciones y fuentes originales que obtuvieron
como resultado de sus propias investigaciones.

Caracteres morfolégicos, ecolégicos y domesticacion. Desde el 2001 el
Dr. Mark Olson y su equipo de trabajo han visitado las poblaciones silvestres de
nochebuena, de las cuales se conserva material para el analisis de ADN y apuntes
de algunas observaciones con respecto a dichas poblaciones. Este trabajo fue
llevado acabo para llenar el hueco que existe en cuanto a la documentacion del
rango de distribucion de la nochebuena en el estado silvestre. Se anotd la
ubicacién geografica (incluyendo coordenadas), el habito de la planta, su estado
fenoldgico, las plantas asociadas, caracteristicas de la vegetacion, sustrato y

exposicion.
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BREVE HISTORIA DE LA NOCHEBUENA

De cuetlaxochitl a nochebuena. La nochebuena tiene una larga
tradicion horticola desde el imperio Azteca (Sahagun, 1885; Hernandez 1946;
1959; Navarro, 1992). La llamaban cuetlaxochitl que en nahuatl significa flor que
se marchita (Sahagun, 1885; Hernandez, 1946; 1959). Es una flor utilizada en
ofrendas para los dioses como Tonantzin. Era simbolo de la sangre de los
guerreros que morian en batalla, pureza entre las doncellas y decoraba los
vestidos mexicas (McGinty, 1980). La utilizaron para adornar los jardines de
Nezahualcoyotl y Moctezuma (McGinty, 1980). Durante la colonia los frailes
franciscanos de Taxco empezaron a utilizarla en la fiesta de nacimiento de Jesus
debido a sus colores brillantes y a la época de su florecimiento que coincide con
dichas fiestas (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990) Actualmente es considerada
como la flor de la amistad, simbolo floral mexicano que anuncia la llegada de la
época navidena en todo el mundo y la planta de ornato de interior mas comun en
invierno (Ecke, 2011; Taylor et al., 2011).

La leyenda de Joel Roberts Poinsett. Tradicionalmente se atribuye a
Joel Roberts Poinsett la introduccion de la nochebuena a la horticultura
internacional (Say, 1828; Rafinesque, 1833; Graham, 1836; Moon, 1956; McGinty,
1980; Ecke et al., 1990; Fry, 1994). Poinsett nacié el 2 de marzo de 1779 en
Charleston, Carolina del Sur en los Estados Unidos. Poinsett estaba sumamente
interesado en las ciencias, el arte, la milicia y la politica (Gilpin, 1825; Gaxiola,
1936; Ralph, 1995). Sus habilidades sociales le permitieron trabajar para el
gobierno de los Estados Unidos como agente especial, legislador y cénsul. En

1825 fue enviado a Meéxico bajo el nombramiento de Primer Ministro
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Plenipotenciario de los Estados Unidos, cargo que mantuvo hasta 1830 (Weber,
1974).

Poinsett era también un botanico aficionado a quien le gustaba realizar
caminatas a los alrededores de pueblos y caminos recolectando especimenes
biolégicos (Gilpin, 1825; Gaxiola, 1936; Garcia, 1970). Como miembro de la
Sociedad Filosofica Americana, ubicada en Filadelfia, realiz6 una expedicion a
distintos lugares de México en 1828 con algunos miembros de la Sociedad
Historica de Pennsylvania (William Maclure, Thomas Say y William H. Keating).
Estas personas enviaron desde México a Filadelfia por lo menos cuatro
cargamentos de plantas, entre las cuales pudo haberse encontrado la nochebuena
(Say, 1828; Ronaldson, 1928; Fry, 1994).

¢, De donde tomo Poinsett las plantas de nochebuena? Algunos documentos
indican que en 1828 Poinsett encontré las nochebuenas en las barrancas
cercanas a Taxco, Guerrero en México (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990).
También, es posible que el interés de Poinsett por cultivar la nochebuena en los
Estados Unidos surgiera al conocer los usos y cultivos de la nochebuena en
México. Incluso puede ser que haya mandado a Filadelfia plantas de cultivos
mexicanos. El lugar o los sitios de los cuales procedieron las nochebuenas que
Poinsett mando a los Estados Unidos sigue siendo un misterio.

Lo que si se conoce con mayor claridad es el paradero de las nochebuenas
enviadas por Poinsett. Graham (1836) menciona que en 1828 Poinsett envio
plantas y semillas de nochebuena al Jardin Botanico de Bartram en Filadelfia
(Rafinesque, 1833) y a Charleston. Fry (1994), indica que la aclimatacién de las
plantas y su cultivo se dio en dicho jardin bajo el cuidado de la nieta de John

Bartram, Ann Bartram, y su esposo Robert Carr. En 1929 los Bartram presentaron
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Poinsettia pulcherrima en la primera exposicion semi-anual de frutos, flores y
plantas de la Pennsylvania Horticultural Society, conocido hoy como la Feria de

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

introduccion de la nochebuena en Filadelfia, las casas cercanas a Bartram
comenzaron a presentar nochebuenas en sus invernaderos a las cuales llamaban
Poinsettias (Rafinesque, 1833). En 1833 Robert Buist introdujo las nochebuenas
cultivadas por los Bartram al Real Jardin Botanico de Edimburgo (Graham, 1936).
Lamentablemente en la actualidad no hay plantas vivas ni ejemplares de herbario
de nochebuenas enviadas por Poinsett en el Jardin Botanico de Bartram (Fry,
comunicacion personal). Los herbarios de Filadelfia y Edimburgo también carecen
de ejemplares de aquellos cultivos de E. pulcherrima.

BOTANICA

Historia taxonémica. La nochebuena, Euphorbia pulcherrima ha recibido
varios nombres taxonémicos. En 1834 Johann Klotzsch realizé la descripcion de la
nochebuena basandose en distintos materiales incluyendo el ejemplar 9259 del
Herbarium Willdenow del Museum Botanicum Berolinense, Berlin-Dahlem,
Alemania (Klotzsch, 1834). Este ejemplar fue nombrado por Willdenow Euphorbia
pulcherrima y es una colecta de Humboldt (1803-1804). Otros ejemplares de la
coleccion del herbario de Willdenow son considerados sinonimos de E.
pulcherrima. Estos ejemplares son E. diversifolia (Humbolt, 9257) y E. coccinea
(Humbolt, 9258) (Klotzsch, 1834). Graham describio, en 1836, a la nochebuena
bajo el nombre de Poinsettia pulcherrima basandose también en los ejemplares
del herbario Willdenow y sin tener conocimiento del trabajo de Klotzsch (Graham,

1836).

o7



Rafinesque en 1833 en el Atlantic Journal publica una pequefia nota para
comentar sobre las euforbias cultivadas en el jardin Bartram enviadas por
Poinsett. A estas plantas Rafinesque las nombra como Pleuradena coccinea,
también conocida en esa época como Euphorbia Poinseti en Filadelfia. Sessé y
Mocifo la llamaron Euphorbia fastuosa. El ejemplar de estos botanicos procede de
Xochitlan, Morelos y fue enviado a Madrid en 1786 pero dicho nombre fue
publicado hasta 1889 (McVaugh, 2000).

La nochebuena también ha sido llamada E. heterophylla (Klotzsch, 1834),
E. erythrophylla Bertol. (Bertolini, 1840), E. lutea Alam ex Boiss y E. diversifolia
Willd. ex Boiss. (de Candolle, 1862), E. poinsettiana Buist ex Giah. (Buist, 1836),
mientras individuos con bracteas blancas o amarillas han recibido nombres tales
como Poinsettia pulcherrima var. albida Maund (1838) y E. pulcherrima fo. lutea
Steyerm (1940). Finalmente el nombre valido es Euphorbia pulcherrima Willd. ex
Klotzsch. (Klotzsch, 1834).

Variacién morfolégica

Habito. El habito de la nochebuena es de arbustivo a pequefos arboles. La
ramificacion de las plantas silvestres de nochebuena es alterna y puede darse
desde la base. En el campo hemos observado que la mayoria de las nochebuenas
silvestres alcanza los 4 m de altura. Las plantas mas grandes las hemos
observado en Taxco. En esta regiéon las plantas pueden alcanzar los 10 m de
altura y presentan troncos gruesos y tienen la forma de arboles. En Guatemala
también hemos observado plantas de 10 m. Las poblaciones de plantas de menor

altura las hemos observado en el norte de México.
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Los tallos de nochebuena al ser muy delgados suelen encorvarse. Algunas
nochebuenas forman enredaderas con otras plantas. Muchas de ellas forman
agregados de plantas bajo la sombra. Los tallos terminales son verdes y huecos.

Hojas. Las hojas de las nochebuenas silvestres son escasas, alternas, de
forma ovada, hastada, ligera o claramente sinuadas, con venacion evidente,
muchas veces con pubescencia en ambas caras, verde en el haz y verdoso en el
envés (Modificado de Graham, 1836). En las poblaciones silvestres se observa
variacion en las formas de las hojas. A lo largo de su desarrollo, las hojas pueden
pasar por mas de una de las formas que se observan en la Figura 1.

Las plantas pierden las hojas durante y después de fructificar en los meses
de febrero a marzo y después vuelven a generar nuevas hojas incluso antes de la
llegada de las lluvias. En ambientes muy humedos como en los que se encuentran
algunas poblaciones de Chiapas las plantas conservar sus hojas todo el afio.

El tipo de hoja ha sido un caracter seleccionado para la generacién de
cultivares. Los cultivares mas antiguos son de bracteas lanceoladas y delgadas
como las plantas silvestres. Después, se incrementd el area y el numero de
bracteas (Figura 2).

Inflorescencias, frutos y semillas. Las inflorescencias de las
nochebuenas estan agregadas en la parte terminal de las ramas. Las
inflorescencias se conocen como ciatios, que son agregados de flores masculinas
rodeando una flor femenina y en conjunto cubiertas por un involucro caliciforme en
forma de copa. Los frutos de las nochebuenas son capsulares, con una semilla por
cada loculo (modificado de Graham, 1836). La dispersion de las semillas es por

dehiscencia mecanica, la cual expulsa las semillas cerca de la planta madre.
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Hemos observado en las poblaciones silvestres de nochebuena nuevas
plantas provenientes de los bancos de semillas una vez que comienzan las lluvias.
En la Universidad de Chapingo han cuantificado la germinacion de semillas de una
poblacion de nochebuena de Taxco, Guerrero y el porcentaje es hasta del 67.39%
(Gonzalez, 2007).

Las bracteas de las poblaciones silvestres se encuentran agregadas en la
parte terminal de las ramas. La variacion del tamafo, numero y forma de las
bracteas entre las poblaciones es enorme (Figura 3). Sin embargo, la mayoria son
lanceoladas y angostas. Dentro de las poblaciones las bracteas presentan
distintas tonalidades de rojo y existen poblaciones enteras que solo presentan
bracteas blancas.

Polinizadores. No se han realizado estudios para conocer el tipo de
polinizacion o reproduccion de E. pulcherrima. En el género Euphorbia la
polinizacion es generalista. La mayoria de polinizadores que se han reportado
para las especies de este género son insectos, algunos pajaros y anemofilia
residual (Meeuse et al., 1989; Webster, 1994). Para el subgénero Poinsettia se
han identificado como polinizadores algunas especies de colibris y algunas
mariposas (Meeuse et al., 1989; Webster, 1994). Nosotros en el campo hemos
visto ocasionalmente acercarse a las flores de plantas silvestres de Euphorbia
pulcherrima algun tipo de mosca, avispas y con frecuencia estan llenas de
hormigas. Vit (2004) reporto la presencia de abejas mieleras (Apis mellifera L.) en
cultivos de nochebuena y plantas de jardin.

Fenologia. Hemos observado en las poblaciones silvestres de nochebuena
que las semillas germinan en los meses de junio-julio. Las plantulas que

sobreviven crecen hasta formar flores en los meses de octubre a marzo. Durante
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los meses de diciembre y enero se forman los frutos cuyas semillas se dispersan
en febrero-marzo. Después de dispersar las semillas, las plantas permanecen sin
frutos ni hojas durante la temporada de secas. Una vez que regresan las lluvias o
un poco antes vuelven a formar hojas y continuan con el resto del ciclo.

Tipos de suelo. Las poblaciones silvestres de nochebuena que colectamos
crecen en suelos rogosol, feozem, cambrisol, acrisol y leptosol (con base en la
Cartografia edafica de INEGI, 1982-1988). La mayor parte de las poblaciones se
encuentran en regosoles y feozem. Estos suelos son jovenes, no consolidados y
generados por los productos residuales de la erosidon hidrica de las pendientes de
las barrancas. Los regosoles los encontramos en el noroeste de México y los
feozem a lo largo de toda la distribucion de E. pulcherrima. En el suroeste de
México encontramos que las poblaciones silvestres de nochebuena crecen
principalmente en cambisoles o suelos con moderado desarrollo que forman
terrones. En las zonas mas humedas del suroeste de México las nochebuenas
crecen en acrisol, leptosol y feozem. Los acrisoles y leptosoles presentan una

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

Los cultivares de nochebuena pueden ser a simple vista muy diferentes de
las plantas silvestres (Fig. 2). Muchos de estos cultivares son el resultado de
cruzas entre distintos fenotipos de Euphorbia pulcherrima seleccionados
artificialmente o pueden ser cruzas entre distintas especies como lo es el cultivar
Dulce Rosa, resultado de la cruza entre E. pulcherrima y E. cornastra (Moon,

1956; Ecke et al., 1990; Ecke, 2011).
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Actualmente no se cuenta con la caracterizacion genotipica o fenotipica
para poder afirmar que la nochebuena es una planta domesticada. Este es una
linea de investigacion muy importante por abordar. Nuestro trabajo en campo con
la nochebuena silvestre nos ha permitido generar un criterio para reconocer las
plantas silvestres de los cultivos tradicionales o comerciales (Tabla 1). Cabe
aclarar que llamamos cultivos tradicionales a aquellos que se generan a pequefia
escala y con esquejes de plantas silvestres. Llamamos cultivos comerciales
aquellos que se generan a gran escala, con variedades patentadas o registradas
de las cuales en su mayoria fueron creadas fuera de México.

Diferencias entre plantas silvestres y cultivares de nochebuena.

a) Ubicacién geografica. Nos basamos en los ejemplares herborizados de
los siguientes herbarios: Herbario Nacional de México (MEXU), Herbario de la
Escuela Nacional de Ciencias Biologicas (ENCB), Herbario de la Facultad de
Ciencias (FCME), Herbario de la Universidad Autonoma del Estado de Morelos
(HUMO), Herbario de la Universidad Autbnoma de Chapingo (CHAPA), Missouri
Botanical Garden Herbarium (MBG) y Huntington Botanical Gardens Herbarium
(HNT). Estas colectas forman parte de poblaciones de individuos fuera de
asentamientos humanos en bosque tropical subcaducifolio, bosque tropical
caducifolio y selva mediana subcaducifolia; a lo largo de la costa del Pacifico
desde el norte de México hasta Guatemala y en el oeste de México.

b) Morfologia. Las plantas silvestres de nochebuena no presentan la
ramificacion frecuente que se observan en las plantas cultivadas. La ramificacion
de muchos de los cultivares es de un solo tallo principal generada por la infeccion
de un fitoplasma (Lee et al., 1997). Las plantas silvestres presentan varias ramas

alternas que pueden derivarse desde la base del tallo. Las inflorescencias de las
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nochebuenas silvestres estan formadas de tres a cuatros ramificaciones cada una
con ciatios alternados hasta la punta de la ramificacién y cada ciatio tiene una
bractea. La anterior conformacion genera una inflorescencia de forma estrellada
extendida, con bracteas mas angostas y en mayor numero en comparacion con
los cultivares. En los cultivares las inflorescencias se observan mas compactas o
“‘dobles” debido al acortamiento de entre nudos generado por la seleccion y el uso
de quimicos o la estimulacion mecanica como el cortar o pinchar los tallos (Ecke et
al., 1990; Potter y Eames, 1997). El acortamiento entre nudos genera la apariencia
de que las inflorescencias presentan mayor niumero de bracteas.

c) Reproduccion. Las plantas silvestres de E. pulcherrima generan frutos
con semillas. La mayoria de las flores de los cultivares no generan frutos o no
terminan de formarlos. El cultivo de nochebuenas es a través de esquejes y otras
formas de reproduccion asexual (Ecke et al, 1990). Los productores de
nochebuena evitan utilizar las semillas para producir nuevas plantas, ya que
consideran generaria una produccion mas lenta y tendrian un menor control de los
caracteres deseables para su comercio. Aunque algunos cultivares comerciales
siguen generando algunas semillas, desconocemos su fertilidad y la capacidad
para establecerse en ambientes naturales.

d) Invasividad. Observamos que en el campo es dificil observar plantas
silvestres creciendo solas fuera de las poblaciones debido a que facilmente se
desecan. Los cultivares comerciales se generan en ambientes controlados. Los
cultivares sin el cuidado del hombre podrian tener dificultades para establecerse
fuera de cultivo. El establecimiento de los cultivares comerciales en el campo

queda como una pregunta abierta para posteriores estudios.
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e) Marcadores moleculares. Nuestro trabajo en ecologia molecular nos ha
permitido relacionar los haplotipos o variantes genéticas entre silvestres y
cultivares (Capitulo 3). Hemos podido reconocer plantas silvestres de cultivares y
plantas de poblaciones silvestres transplantadas a jardines. Reconocimos que solo
2 de 12 haplotipos silvestres de cloroplasto son utilizados en la generacion de
cultivares. La alta estructuracién genética de las poblaciones silvestres nos
permite la identificacion de la procedencia de las poblaciones silvestres de las
plantas pero también es un indicio de que el flujo génico se esta perdiendo entre
las poblaciones, lo que significa un riesgo para la permanencia de la nochebuena
silvestre.

Manejo tradicional de la nochebuena. E| manejo tradicional de plantas se
ha descrito como sistemas de manipulacion no agricola de poblaciones o
comunidades vegetales (Casas et al.,, 1997 y 2007). Este tipo de manejo surgio
mucho antes que la agricultura con la plena intencion de promover la abundancia
de algunos productos vegetales para satisfacer las necesidades humanas. Este
tipo de practicas puede llevar a la domesticacion de plantas sin la necesidad de
ser propiamente cultivadas (Casas et al., 1997 y 2007). Actualmente existe una
amplia gama de manejos tradicionales de plantas silvestres que pueden llegar a
ser muy especificos dependiendo del resultado deseado.

La nochebuena es cultivada en algunos lugares de México por ser parte de
la medicina popular. Las inflorescencias se emplean como febrifugo y se aplican
cataplasmas de las hojas sobre la piel para combatir picaduras de insectos e
inflamaciones. También se realizan aplicaciones topicas de latex en erisipela y
verrugas. La han utilizado para incrementar o promover la secrecion de leche,

como anticonceptivo, depilatorio y para calmar el dolor de muelas (Aguilar et al.,
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1994; Argueta et al., 1994; Bye et al., 2008). Sin embargo, poco se ha indagado en
la eficacia de sus usos medicinales incluso se ha reportado que presenta
propiedades toxicas por lo cual deben ser considerados con muchas reservas
(Baas, 1977; Smith-Kielland et al., 1996; Massmania, 1998; Ibafiez et al., 2004).
En el campo nosotros observamos ciertos tipos de manejo de las nochebuenas
silvestres que a continuacion mencionamos.

Trasplante. El cultivo tradicional de la nochebuena se lleva a cabo a través
de transplante. Este tipo de manejo es simplemente tomar una rama de una
poblacion silvestre cercana y colocarla en el jardin. Algunas personas tienen un
mayor numero de plantas en los traspatios para obtener mas flores al final del afio
y usarlas en adornos u ofrendas. En los estados de Oaxaca y Morelos conocimos
personas que en sus patios traseros enraizaban las plantas silvestres en macetas
para venderlas en la temporada navidena a locales o foraneos. La gente de estos
lugares conservaba a las plantas en el interior de sus casas durante las fiestas de
diciembre. Después, algunas de estas plantas las siembran en los jardines.

Recoleccion. En algunas poblaciones cercanas a Taxco, Guerrero y en
Oaxaca, hemos observado que cortan las inflorescencias de las nochebuenas
silvestres para adornar altares. En algunas fiestas patronales de fin de afo, como
las de 12 de diciembre, se juntan grandes rollos de inflorescencias silvestres de
nochebuena para celebrar las fiestas. Es importante mencionar que si en la
recoleccion se cortan la mayoria de las inflorescencias de las plantas silvestres
esto podria estar cambiando la constitucion genética de la poblacién y poner en
riesgo la permanencia de las siguientes generaciones silvestres.

Tolerancia. En Morelos, Guerrero, Jalisco, Nayarit, Sinaloa, Chiapas y

Guatemala poblaciones silvestres fueron sustituidas por potreros o cultivos de
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café. En ocasiones los campesinos dejan algunas plantas de nochebuenas en los

limites de los campos de trabajo.
CONCLUSIONES

La nochebuena ha sido utilizada y cultivada en jardines de México desde
épocas prehispanicas. En nuestra investigacion encontramos documentos
histéricos que sustentan la introduccion de la nochebuena a los Estados Unidos
desde México por envios de Joel Roberts Poinsett al Jardin Botanico de Bartram
Filadelfia en 1828 (Say, 1828; Rafinesque, 1833; Graham, 1836; Moon, 1956;
McGinty, 1980; Ecke et al., 1990; Fry, 1994) y posteriormente a Europa en 1834
por Robert Buist (Rafinesque, 1833; Graham, 1836; Fry, 1994). Encontramos solo
dos documentos que sugieren que las nochebuenas que Poinsett envié a los
Estados Unidos eran de Taxco, Guerrero (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990).

En 1834 Johann Klotzsch determina a la nochebuena como Euphorbia
pulcherrima Will. ex Klotzsch utilizando distintos ejemplares de herbario sin
nombrar alguno de estos como el ejemplar tipo.

No se cuenta con estudios a través de los cuales se pueda considerar a los
cultivares de la nochebuena como plantas domesticadas. Nosotros distinguimos a
los cultivares de las poblaciones silvestres de nochebuena a través de las
siguientes caracteristicas: Las poblaciones silvestres no dependen del hombre
para sobrevivir y crecen en ambientes generalmente aislados de asentamientos
humanos. Estas poblaciones crecen generalmente en barrancas de bosque
tropicales subcaducifolios. Las plantas de las poblaciones silvestres se ramifican
a lo largo de todo el tallo a comparacién de gran parte de los cultivares que

presentan un solo tallo dominante. Las poblaciones silvestres forman frutos con
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semillas a comparacion de los cultivares en los cuales dificiimente generan
semillas. Se puede realizar la distincién entre cultivares y silvestres a través de
marcadores moleculares.

Las poblaciones silvestres de nochebuena presentan el manejo de
transplante, recoleccion y tolerancia.

Reconocemos las futuras lineas de investigacion en la historia cultural y
natural de la nochebuena: comprobar las propiedades medicinales de la
nochebuena, tipificar la especie, cuantificar la variacion morfolégica en las
poblaciones silvestres y cultivares, conocer la forma de reproducciéon de la
nochebuena y sus posibles polinizadores, analizar el porcentaje de germinacion de
las semillas silvestres y de los cultivares, determinar si la nochebuena es una
planta domesticada a través de la descripcion de un sindrome de domesticacion o

através de diferencias genéticas.
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Figura 1. A. Planta de Oaxaca (No. de colecta: Trejo 18); B. Hoja de Chiapas (Olson 815);
C. Hoja de Sinaloa (Olson 1071); Hoja de Sinaloa (Olson 1065-1). La barra representa 6

cm.
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Figura 2. A. Inflorescencia de Oaxaca (No. de colecta: Trejo 18); B. Cultivar Uva (Trejo

39); C. Cultivar Nutcracker Salmon (Trejo 117). D. Cultivar Primero Glitter (Trejo 37).
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Figuras 3. A. Oaxaca (No. de colecta: Trejo y Olson 18), B. Michoacan (Olson 1085), C.
Jalisco (Olson 1076), D. Guerrero (Trejo 11), E. Oaxaca (Trejo 17), F. Guerrero (Trejo 8).

El fondo es Euphorbia fastuosa (Sessé y Mocifio, 1889). La barra representa 4 cm.
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Tabla 2. Diferencias entre silvestres y cultivares de Euphorbia pulcherrima

Caracteristica

Silvestre

Cultivar

Procedencia

Ramificacion

“Inflorescencias”

Numero de inflorescencias
Ndmero de bracteas
Ancho de la bractea
Numero de “flores” (ciatios)
Hojas

Presencia de frutos y semillas

Se distribuye desde el norte de
México hasta Guatemala por la
costa del Pacifico y el centro de
México

Las ramas son largas y
delgadas con entrenudos largos
y poco ramificados

con entrenudos largos

Mayor

Mayor

Menor

Mayor

Variacion en la morfologia de
las hojas (heterofilia)

Si

Planta producto de la siembra
artificial en pequefia o gran
escala fuera del area de
distribucion de las plantas
silvestres

Las ramas son cortas, con
entrenudos cortos y muy
ramificados

“dobles”, por acortamiento
entre nudos

menor

menor

mayor

menor

La mayoria de las hojas o
todas son iguales

Desarrollo incompleto de frutos
y semillas
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POINSETTIA’S WILD ANCESTOR IN THE MEXICAN DRY TROPICS:
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Premise of the study: The poinsettia (Euphorbia pulcherrima) is the world’s most economically important potted plant, but
despite its preeminence it is not clear which wild populations are ancestral to the varieties cullivated around the world. Tradi-
tion holds that the U.S. envoy to Mexico J. R. Poinsett collected the progenitors of the over 300 varieties in global cultivation
on an 1828 excursion to northern Guerrero State, Mexico. It is unknown whether the contemporary cultivars are descended
from plants from Guerrero or whether germplasm from other parts of poinsettia’s 2000 km long distribution entered into culti-
vation during the nearly 200 yr of subsequent poinsettia horticulture.

Methods: To identify the wild populations that likely gave rise to the cultivars and test this historical account, we sequenced
plastid and nuclear DNA regions and modeled poinsettia’s potential distribution.

Key results: The combination of nuclear and plastid haplotypes characterizing cultivars was found only in northern Guerrero.
Distribution modeling indicated that suitable habitat conditions for wild poinsettias are present in this area, consistent with their
likely wild status.

Conclusions: Our data pinpoint the area of northern Guerrero as the cultivated poinsettia's probable ancestral region, congruent
with the traditional account attributing the original collections to Poinsett. Abundant genetic variation likely offers raw material
for improving the many shortcomings of cultivars, including vulnerability to cold, stem breakage, and pathogens such as
Pythium and Phytophthora. However, genetic differences between populations make conservation of all of poinsettia’s diversity

difficult.

Key words: centers of origin; conservation; distribution modeling; domestication: Euphorbia pulcherrima; Euphorbiaceac;

management; poinsettia.

Recognizing the places where domesticated organisms come
from is a crucial aspect of studies of domestication (Zohary,
2004; Emshwiller, 2006; Zeder et al., 2006; Burger etal., 2008).
It is a fundamental step in locating the ancestors of domesti-
cates to enable study of the patterns and processes of domesti-
cation (Vila et al., 1997; Olsen and Schaal, 1999; Larson et al.,
2005; Driscoll et al., 2007; Kwak et al., 2009; Xia et al., 2009).
At the same time, by identifying the wild ancestors of our domes-
ticates, we can guide the sampling of wild germplasm for their
conservation and for improvement of crops, such as via increased
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resistance to diseases or climate change (Harter et al., 2004;
Baig et al., 2005; Miller and Knouft, 2006; Xia et al., 2009).
The search for the wild ancestors of domesticates is often
hampered because so many domestications are ancient with re-
spect to human society. Domestication of wheat, cows, barley,
and pigs began more than 10000 yr ago (Diamond, 2002; Baig
et al., 2005; Haudry et al., 2007; Larson et al., 2007; Morrell and
Clegg, 2007). Continual movement and habitat alteration by
humans means that the original distributions of many wild species
are forever erased in time (Parthasarathy, 1948; Eriksson et al.,
2008; Gunn et al., 2011). For example, the predomestication
distribution of the pomegranate is unknown (Kochhar, 1998),
hindering management of wild germplasm. Understanding the
domestication process may be obscured because selection pres-
sures may differ over time. For example, the horse may have
initially been domesticated for food and milk and only subse-
quently used for riding or as a beast of burden, and some have
suggested that maize was initially domesticated for its sweet
pithy stem (Smalley and Blake, 2003; Outram et al., 2009). For
ancient domesticates, we have little choice but to face this lack
of information, but fortunately many economically and cultur-
ally important organisms have been domesticated in historical
times. Recently domesticated organisms provide data-rich study
systems because they have often been subjected to documented
selection pressures, and less time has elapsed for their wild dis-
tribution to be altered. Here we examine the origin of a recent
ornamental domesticate from Mexican tropical dry forests.
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The poinsettia, Euphorbia pulcherrima Willd. ex Klotsch
(Euphorbiaceae), also known as nochebuena, star of Bethlehem,
or Christmas star, is the most economically important potted
plant worldwide, driving annual sales in the hundreds of millions
of dollars (Ecke, 2011; USDA and NASS, 2011). The plant
grows wild in Mexican tropical forests, as a lanky, few-stemmed
shrub or small tree. It bears its striking displays of brilliant red,
or more rarely white, bracts (modified leaves surrounding the
inconspicuous flowers) in the winter dry season when the plants
are often leafless (Fig. 1). Compared to domesticated plants, the
wild plants have tall, unbranched stems with long internodes,
the bracts are much narrower and less brilliant, and the flowers
and fruits are much more numerous and larger (Fig. 1A-D).
Over the past 180 yr, poinsettia breeders have developed culti-
vars with larger bracts of various shapes and colors, and smaller,
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much more compact plants (Fig. 1IE-H) (Moon, 1956; Ecke
et al., 1990; Potter and Eames, 1997; Parks and Moyer, 2004;
Ecke, 2011).

The poinsettia is a member of the eponymous subgenus
within Euphorbia, a clade containing some 24 species (Mayfield,
1997; Steinmann and Porter, 2002). Poinsettia clade species are
found in North and South America and include annual weeds
(E. cyathophora), tuberous herbs (E. strigosa), shrubs (E. cor-
nastra), and the largest member, the treelet E. pulcherrima. The
species most similar morphologically to the poinsettia is E. cor-
nastra, the dogwood poinsettia, endemic to a remote outcrop of
limestone 1900 m high in the Sierra Madre del Sur in Guerrero,
northwest of Acapulco. This species differs from E. pulcher-
rima in having a much denser, compact, shorter habit, deep
green, more leathery leaves, and white bracts on inflorescences

Fig. 1.

Habit and flowers of wild and domesticated plants of Euphorbia pulcherrima. (A) Wild plant in Oaxaca, Mexico, showing the small, sparse

bracts, tall habit, and long internodes of wild plants. (B) Habit of a wild plant in Guerrero, Mexico, showing the tall stature, commonly reaching 3—4 m,
and the sparse branching of wild plants. (C) Inflorescence in Oaxaca, Mexico, with the abundant flowers that characterize wild plants. (D) Inflorescence
with white bracts, an extremely uncommon variant. (E) Typical habit of a domesticated plant, showing the wide, abundant bracts and short internodes. (F)
Domesticated plants are highly branched as compared to wild ones, as illustrated by this defoliated individual. (G) Domesticated poinsettias have very
dense, more abundant bracts as compared to wild plants, few flowers, and no fruits. Some varieties are pale red or pink. (H) Some domesticated varieties
are pink, white, plum-colored, or even mottled. Scale bars in A, C-H=3cm: in B = Im.
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that appear during the summer rainy season rather than at the
height of the winter dry season. No natural hybrids are known
in poinsettia, and little is known regarding interpopulational
morphological variation across its range.

Identifying the population or populations that gave rise to the
poinsettias cultivated worldwide would offer an essential guide
for incorporating novel variation into the cultivars. Moreover,
recognizing the wild germplasm from which the cultivars were
derived would be useful for managing and protecting Euphor-
bia pulcherrima (Harter et al., 2004; Miller and Schaal, 2005;
Spooner et al., 2005). Despite its economic importance and the
utility of studies of the place of origin of the cultivars and the
genetic variation within this species, little research has been
conducted on this emblematic plant with respect to the origin of
its worldwide commercial cultivars (Moon, 1956; Fry, 1994).

One of the advantages of studying a taxon domesticated in
historical times is the written documentation that provides guid-
ance regarding where to search for the wild ancestors. With re-
spect to the poinsettia, historical documents indicate that the
species was introduced to horticulture by Joel Roberts Poinsett,
the first U. S. Minister Plenipotentiary in Mexico (Rafinesque,
1833; Graham, 1836; Moon, 1956; McGinty, 1980; Fry, 1994).
In 1828, Poinsett, a member of the American Philosophical So-
ciety, traveled through Mexico with colleagues of the Philadel-
phia scientific community (Ronaldson, 1828; Say, 1828; Fry,
1994). On the excursion, Poinsett obtained poinsettias and sent
them that same year to the Bartram Botanical Garden in Phila-
delphia, where they were cultivated and exhibited to the public
in June of 1829 (Fry, 1994). Famed Philadelphia plantsman
Robert Buist then introduced the plants grown by Bartram to
Europe in 1834 (Ronaldson, 1828; Say, 1828; Rafinesque,
1833; Graham, 1836; Moon, 1956; McGinty, 1980; Fry, 1994).
In contrast to poinsettia’s well-documented introduction history
in the United States and Europe, the geographical origin of the
original wild stock is uncertain.

It is often repeated that Poinsett collected his wild plants near
the town of Taxco, in the northern part of the Mexican state of
Guerrero (see map in Fig. 2; McGinty, 1980; Ecke et al., 1990).

10 Dutgroups
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|A1though frequently cited, there is little written evidence to cor-
roborate this story. Poinsettia grows wild along the tropical Pa-
cific slope in mid-elevation dry forests from northwestern
Mexico to southern Guatemala over a range of some 2000 km.
The original germplasm could conceivably have come from
any population along poinsettia’s immense range. The accuracy
of the traditional story of a Guerreran origin has never been
tested, and even if true, germplasm from other localities may
have been incorporated into the cultivars over the past 180 yr.
To test the traditional story of the origin of poinsetta, we sam-
pled 21 populations throughout poinsettia’s entire wild range
and sequenced DNA from the trnG-trnS§ and psbA-trnH plastid
regions and from the nuclear gene G3pdh (sequences for these
primers can be found in Hamilton, 1999; Sang et al., 1997;
Strand et al., 1997).

Most poinsettia populations grow on Pacific slopes, and the
putative progenitors of cultivated poinsettias are unusual in that
these populations occur far inland. It is known that at least as
carly as the 1500s, the Aztecs brought poinsettias to what is
now Mexico City, most likely via northern Guerrero (Hernin-
dez, 1946, 1959; Dibble and Anderson, 1963; Navarro, 1992).
This raises the question of whether the apparently wild plants in
this area are actually native or whether they may be remnants of
ancient horticulture. Thus, even though Poinsett could have
collected his material from a canyon in the proximity of Taxco,
the plants he collected may have been remnants from cultivated
plants tracing their lineage to traditional horticulture. Plants of
this area are often close to population centers, consistent with a
hypothesis of human introduction.

One method for investigating the wild status of the inland
populations is via species distribution modeling. These models
correlate known geographic distribution where the species oc-
curs (latitude/longitude) with environmental variables (climatic
or topographic) predicting potential distribution or suitable
habitat for the target species. The suitable habitat can then be
visualized wvsing geographic information systems. Although
different factors determine the distribution of a species (e.g.,
interactions with other species, dispersal mechanisms, presence

Taxco, Guerrero:
, traditional progenitor

including Taxco region

Fig. 2. Plastid haplotype network and potential distribution of Euphorbia pulcherrima modeled including inland populations. The plastid DNA hap-
lotype network shows that the wild ancestors of the poinsettia likely hailed from an area ranging from southwestern central Guerrero to southern Morelos
(dots = inferred mutations; numbered circles = observed haplotypes). Shading on the map denotes areas identified by species distribution modeling as hav-
ing suitable poinsettia climate; the darker the shading, the greater the suitability. This model was generated based on the typical coastal populations as well
as inland ones. Mexican state abbreviations north to south are as follows: Nay = Nayarit, Jal = Jalisco, Mich = Michoacdn, Gro = Guerrero, Mor = Morelos,

Oax = Oaxaca, Chis = Chiapas. Gua = Guatemala.
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of barriers, speciation process), climatic variables such as tem-
perature and precipitation are frequently used to estimate spe-
cies distributions because they limit distributions directly by
affecting growth or survival (Guisan and Zimmermann, 2000).
We reconstructed poinsettia’s suitable habitat using all known
wild localities and also using only the typical coastal popula-
tions. Finding that the inland populations have suitable poinset-
tia habitat would make their wild status more plausible. In
contrast, if we were to find that the inland populations grow in
arcas that are entircly unlike the coastal populations in their
climate regimes, then this would make their wild status seem
less likely and increase suspicion that they are remnants of cul-
tivation. Mapping poinsettia distribution also provides an es-
sential guide for conservation.

Using our species distribution maps, we assessed the level of
conservation risk of wild populations of Euphorbia pulcher-
rima in Mexico, where development is fragmenting its original
wild distribution. Poinsettia grows in tropical dry forests, where
deforestation is largely unchecked (Mas et al., 2004). Under-
standing the ecological and geographical distribution of poin-
settia is essential for improving management and conservation
efforts. We provide an assessment of the protection status of
wild poinsettia in Mexico by identifying populations growing
in protected areas. In tandem with these efforts, characterizing
the geographical distribution of genetic variation is essential for
locating priority areas for conservation of the greatest genetic
variation or unique variants (Arriaga et al., 2000; CEUM,
2011).

Recognizing centers of origin of domesticated organisms is
fundamental for understanding the evolutionary process of do-
mestication, and essential for improving management and con-
servation of natural resources. Multiple sources of data should
lead to more robust inferences of centers of origin. We present
an example of such an exercise by integrating three sources of
evidence: historical, genetic, and ecological. The objectives of
this study were (1) to identify the wild populations that gave
rise to one of the world’s most important ornamental plants, the
poinsettia, (2) to evaluate the possibility that poinsettia popula-
tions were introduced from the Pacific Coast to central Mexico,
(3) to assess preliminarily the state of conservation of poinsettia
in the wild, and (4) to propose basic guidelines for designing
management strategies for wild germplasm of Mexican poin-
settia. The information generated by our study can provide the
foundation for a better utilization of this plant of global eco-
nomic and cultural importance.

MATERIALS AND METHODS

Plant collections—We sampled 21 populations of Euphorbia pulcherrima,
comprising 63 individuals from throughout the plant’s entire wild range in mid-
elevation tropical dry forests from northwestern Mexico to southern Guatemala.
In addition, we included 14 major co ial poinsettia cultivars from the
United States and Mexico (Table 1). We used as outgroups Euphorbia cornas-
tra (Dressler) Radeliffe-Smith, poinsettia’s likely sister taxon, and E. hetero-
phylla L.. a widespread annual that is also a member of subgenus Poinseftia
(Mayfield, 1997; Steinmann and Porter, 2002; Zimmermann et al., 2010).

DNA extraction, PCR amplification, and DNA sequencing—We extracted
DNA from fresh or silica gel-dried leaf samples (Table 1) with DNeasy Plant
Mini Kits (Qiagen, Valencia, California, USA) and PCR amplified two plastid
intergenic spacers, trnG"C-trn S (Hamilton, 1999) and psbA-traH (Sang
etal., 1997). The protocol for trnG-fraS was 80°C/5 min; 29 cycles of 95°C/1 min,
66°C/4 min, followed by one cycle of 66°C/10 min and finally one cycle of
10°C/10 min. For psbA-trnH, cyeling conditions were 94°/2 min, followed by
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30 cycles 94°C/45 s, 52°C /1 min and 72°C/75 s, and finally an elongation
period of 72°C/T min.

Our final PCR amplifications had volumes of 50 pL, with each reaction con-
taining 10-100 ng of DNA and the following reagents and proportions: 5 pl
103 of buffer, 1 pL of 10 pmol/L dN'TPs in an equimolar ratio, 1.5 pL (tmG—traS)
or 0.8 pL. (psbA-trnH) of 50 pmol/L. MgCl,. 1 pL of 10 pM primer, and 1 unit
of Tag polymerase. We purified PCR products with QIAquick PCR purification
kits (Qiagen). and sequenced them bidirectionally using BigDye Terminator
(Applied Biosystems, Foster City, California, USA) in final volumes of 10 pL.
We cleaned the labeled products with Sephadex G-50 (GE Healthcare Bio-
Sciences, Piscataway, New Jersey, USA) and sequenced them on an ABI 3 100
sequencer (PE Biosystems). We used the program Sequencher v4.7 (Gene
Codes, Ann Arbor, Michigan, USA) to edit the sequences and aligned them by
eye using the program Se-Al v.2.0al 1 Carbon (Rambaut, 2002).

‘We designed specific primers for E. pulcherrima to amplify the low-copy
number nuclear gene ding gl Idehyde 3-phosphate dehydrog
(G3pdh) based on the primers GPDX7F and GPDX9R of Strand et al. (1997).
The forward primer sequence (01F) was 5" ACT GTC CAT TCC ATT ACT
GGT AA 3. The reverse primer sequence (01R) was 5° ACT TGA TCT GCA
ACA ATA AGT CAT 3". The PCR protocol started at 95°C/1 min: followed by
35 cycles of 95°C/1 min, 53°C/1 min, and 72°C/90 s; with a final elongation
period of 72°C/7 min. We carried out a 25 pl reaction per individual, each reac-
tion containing 5 pL. of 5x GoTaq buffer, 1.5 pL. of 25 pmol/L. MgCl, 1 pL of
10 pmol/L primer, and 0.5 units of GoTaq polymerase (Promega, Madison,
Wisconsin, USA). We visualized PCR products on 1% agarose gels and subse-
quently, we used pGEM-T Easy Vector System from Promega and inserted
amplified fragments in DHS5-alpha competent cells using the FSB method
(Sambrook et al., 1989). The insert was sequenced using M13F and MI13R vec-
tor primers, and we cloned three sequences per individual in both directions to
obtain one unambiguous DNA sequence haplotype per individual.

Relationships among wild plants and cultivars—To infer relationships, we
constructed haplotype networks and rooted trees, giving us the framework nec-
essary for comparing the genetic variants (haplotypes) of the cultivars to the
wild plants. We explored the congruence between loci by the incongruence
length difference (ILD) test (Farris et al., 1994}, as implemented in the program
WinClada version 1.00.08 (Nixon, 2002), running 1000 replicates (P = 1.00, W
and S = 1000)). We treated gaps as missing data for all analyses. We constructed
statistical parsimony networks using a 95% connectivity limit in the program
TCS 1.21 (Clement et al., 2000), one for the nuclear DNA sequences alone, and
another for the combined plastid regions given that the patterns recovered from
the two regions sequenced were highly congruent with one another (see
Results). For parsimony and Bayesian phylogenetic analyses, we analyzed
separately the plastid and nuclear loci before performing a combined analysis
of the plastid and nuclear regions for the individuals for which all three loci
were available. For parsimony analyses, we coded characters as unordered and
gave them equal weights. We conducted parsimony heuristic searches using the
program Nona 2.0 (Goloboff, 1999), performing 10 different searches. A total
of 5000 random addition sequences in sets of 1000 seeds were submitted to
tree-hisection-reconnection (TBR) branch swapping, holding 100 trees. We
saved the most parsimonious trees, removed identical trees, and calculated a
strict consensus using the Nelsen command in WinClada v. 1.00.08 (Nixon,
2002). We plotted the support values from 1000 bootstrap replicates on the SC
tree that resulted from analysis of all of the data. Finally. we used Bayesian
phylogenetic methods (o describe the pattern of relationships among individu-
als of Euphorbia pulcherrima. We determined the model of evolution that best
fit our data using the Akaike information criterion (Akaike, 1974) as imple-
mented in the program ModelTest v.3.7 (Posada and Crandall, 1998). For
Bayesian analysis, we partitioned the loci and ran four Markov chains for
40000000 generations using a heating parameter of 0.04 in MrBayes v. 3.1.2
(Huelsenbeck and Ronquist, 2001). Using the same software, we also per-
formed an analysis of the combined plastid regions, and a third one with G3pdh
alone, having run for each of them four Markov chains for 10000000 genera-
tions. The heating parameters were (L.02 for the plastid regions and 0.04 for
G3pdh. We confirmed stationarity in graphs of log-likelihood scores vs. genera-
tion, discarding the initial 25% of the trees as burn-in and calculating a consen-
sus with the remaining ones. We excluded half of the trees before calculating
the Bayesian posterior probabilities (PP).

Finally, using the program ARLEQUIN 3.1 (Excoffier ef al., 2005), we per-
formed a Mantel test with 10000 per ions to evaluate correlations between
linear geographic distances and genetic distances across all localities. We delimited
the likely ancestral area of the cultivated poinsettia by identifying the minimal set of
wild populations thal included the cultivar haplotypes (Gaskin and Schaal, 2002).
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Tane 1. Voucher information (all at MEXU), haplotype number, and GenBank accession numbers of the samples sequenced; states are Mexican except
for Sacatepéquez. which is in Guatemala, while cultivars are commercial horticultural varieties from nurseries.

State / Species Collection no. Source / Cultivar Haplotype,® psbA-trnH trnG-trnS G3pdh
|E. pulcherrima 1071-10 Sinaloa 1 4 HM155953 HMI156016 IN613195
E pulcherrima 1071-55 Sinaloa 1 9 HM155954 HM156017 IN613210
E. pulcherrima 1073-9 Nayarit 1 HM155955 HMI56018

E pulcherrima 1073-16 Nayarit | 1 HM155956 HM1356019 IN613177
E. pulcherrima 1076-13 Jalisco 2 10 HM155948 HMI156011 IN613222
E. pulcherrima 1076-39 Jalisco 2 1 HM155949 HM156012 IN613183
E pulcherrima 1071A-16 Sinaloa 2 10 HM155950 HM1356013 IN613218
E. pulcherrima 1071A-18 Sinaloa 2 9 HM155951 HM156014 IN613217
E. puleherrima 1071A-26 Sinaloa 2 1 HM155952 HMI136015 IN613182
E. pulcherrima 62-10 Jalisco 2 2 HM155975 HM156038 IN613188
E. pulcherrima 62-31 Jalisco 2 HM155976 HM1356039

E pulcherrima 1085-17 Michoacan 3 1 HM155957 HM156020 IN613181
E pulcherrima 1085-22 Michoacdn 3 9 HM155958 HM1356021 IN613213
E. pulcherrima 1086-11 Michoacdn 4 HM155959 HM156022

E. pulcherrima 1086-15 Michoacdn 4 HMI155960 HM156023

E. pulcherrima 8-10 Guerrero 5 HM155925 HM155988

E. pulcherrima 8-20 Guerrero 5 HM155926 HM155989

E. pulcherrima 8-21 Guerrero 5 6 HM155927 HM155990 IN613203
E. pulcherrima 11-3 Guerrero 3 HM155928 HM155991

E. pulcherrima 11-23 Guerrero 5 5 HM155929 HM155992 IN613201
E. pulcherrima 1144 Guerrero 5 5 HM155930 HM155993 IN613202
E. pulcherrima 114-16 Guerrero 5 2 HM155931 HM155994 IN613186
E. pulcherrima 114-20 Guerrero 5 2 HM155932 HM155995 IN613187
E. pulcherrima 64-15 Guerrero 6 3 HM155935 HMI155998 IN613193
E. pulcherrima 64-34 Guerrero 6 10 HM155936 HM155999 IN613223
E. pulcherrima 64-35 Guerrero 6 7 HMI155937 HM156000 IN613206
E. pulcherrima 115-7 Guerrero 6 1 HM155940 HMI156003 IN613178
E. pulcherrima 1159 Guerrero 6 1 HM155941 HM156004 IN613180
E. pulcherrima 115-32 Guerrero 6 1 HM155942 HMI156005 IN613179
E. pulcherrima 68-6 Morelos 6 HM155933 HM155996

E. pulcherrima 68-15 Morelos 6 4 HM155934 HM155997 IN613196
E. pulcherrima 107-13 Morelos 6 7 HM155938 HM156001 IN613208
E pulcherrima 107-15 Morelos 6 3 HM155930 HM1356002 ING13227
E. pulcherrima 1257-1 Morelos 6 10 JQ666170 J1Q666172 IN613225
E. pulcherrima 12572 Morelos 6 10 JQ666171 JQ666173 IN613226
E. pulcherrima 104-1 Guerrero 8 10 HM155970 HM156033 IN613219
E. pulcherrima 104-9 Guerrero 8 HM155971 HM156034

E pulcherrima 104-13 Guerrero 8 9 HM155972 HM156035 IN613212
E. pulcherrima 60-31 Guerrero 9 3 HM155967 HM156030 IN613190
E. pulcherrima 60-18 Guerrero 9 6 HM155968 HM156031 IN613205
E. pulcherrima 60-44 Guerrero 9 2 HM155969 HM156032 IN613191
E. puleherrima 18-48 Oaxaca 6 HM155973 HM136036 IN613204
E. pulcherrima 18-50 Oaxaca 9 HM155974 HM156037 IN613211
E pulcherrima 1106-4 Chiapas 5 HM155965 HM156028 IN613198
E pulcherrima 1106-11 Chiapas 4 HM155966 HM156029 IN613197
E pulcherrima 1108-29 Chiapas 9 HM155963 HM1356026 IN613214
E. pulcherrima 1108-37 Chiapas 10 HM155964 HM1356027 IN613224
E. pulcherrima 56-4 Sacatepéquez 10 HM155961 HM1356024 IN613220
E. pulcherrima 56-9 Sacatepéquez 3 HM155962 HM156025 IN613192
E. pulcherrima 74 Freedom Red 5 HMI155916 HM155979

E. pulcherrima 47 Rosa 5 HM155917 HM155080

E. pulcherrima 13 Sup-Jibi 5 3 HMI55918 HM155981 IN613194
E. pulcherrima 15 V-10 Marble 5 5 HM155919 HM155982 IN613199
E. pulcherrima 55 Silverstar Marble 5 1 HM155920 HMI155983 IN613184
E. pulcherrima 37 Red Glitter 5 10 HM155921 HM155984 IN613221
E pulcherrima 45 Festival White 5 1 HM155922 HM155985 IN613185
E. pulcherrima 17 Nutcracker Salmon 5 2 HM155924 HM155987 IN613180
E. pulcherrima 123 Carrousel Dark Red 5 HM155923 HM155986

E. pulcherrima 39 Uva 7 7 HM155947 HM156010 IN613207
E. pulcherrima 52 Rehilete 7 9 HM155944 HM156007 IN613215
E. pulcherrima 76 Marble Star 7 HM155945 HM156008

E pulcherrima 118 Valenciana 7 9 HM155943 HMI156006 IN613216
E pulcherrima 44 Rosa Moteada 7 9 HM155946 HM156009 IN613200
E. pulcherrima 61 Guerrero 13 HM155977 HMI156040

E. pulcherrima 63 Jalisco 14 8 HM155978 HMI156041 IN613209

“Plastid haplotypes (Haplotype,) numbers correspond to those in Fig. 2.
"Nuclear haplotypes (Haplotype,) numbers correspond to those in Fig. 3.
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Suitable habitat for poinsettia in Taxco and Morelos—To explore the hy-
potheses that the northern Guerrero populations could be native or might more
plausibly represent human introductions, we estimated the potential distribu-
tion of E. pulcherrima. As understood here, potential distribution is the geo-
graphical extent of its suitable habitat, the climatic conditions it typically
occupies. We used the program MaxEnt v. 3.3.3¢ (Phillips et al., 2004, 2006,
Phillips, 2008) with the default modeling parameters and 19 bioclimatic vari-
ables drawn from the WORLDCLIM database (http://www.worldclim.org;
Hijmans et al., 2005) as environmental predictors. We generated models based
on presence records including 22 of our own field collections (Table 1) and 15
localities obtained from herbarium specimens. Our model of potential distribu-
tion had a spatial resolution of 0.008% (~1 x 1 km). We processed the resulting
models using the program ArcGIS 10 (ESRI, Redlands, California, USA) and
evaluated model predictability calculating the area under the curve (AUC) in
receiver operaling characteristics plots (Fielding and Bell, 1997). We divided
the presence data, using 70% to train the model and 30% to evaluate it 100
times. The final model was the average of the 100 replicates, and thus the result-
ing AUC is also the average. Modeling potential distribution allowed us to
characterize the combinations of climatic variables at wild poinsettia localities
and to identify sites between them with prospects of having similar combina-
tions and thus poinsettias.

Conservation of wild peinsettis—For a first approximation to determine the
conservation status of wild poinsettia, we assessed which populations are safe-
guarded in protected areas. We compared the potential distribution map of
poinsettia with the Protected Natural Areas (PNAs) and Priority Terrestrial Re-
gions (PTRs) of Mexico. PNAs are portions of Mexican territory significant for
their high biodiversity, ecological and social benefits, and potential for conser-
vation (Arriaga et al., 2000; CEUM, 2011). PTRs are areas of high richness and
endemism, but they are not afforded any protection (Solano and Feria, 2007). In
addition, we used the human footprint map of Sanderson et al. (2002) to esti-
mate the impact of human activities on wild populations (see Feria Arroyo
et al., 2009). This index assigns an impact value to pixels worldwide based on
proximity to sources of disturbance. The human footprint is derived froma 1 x
1 km raster data set produced by compiling scores from population density,
land transformation, accessibility, and power infrastructure data to generate an
estimate of human impact ranging from 0 to 100, with 0-10 being wildlands
and the most transformed habitats approaching 100 (Sanderson et al., 2002). To
generate maps of PNAs, PTRs, and human footprint scores, we analyzed the
intersections of geographic data with the polygons of the ANPs, RTPs, and
raster of HF in ArcGIS 10 (ESRI, Redlands, California) using Hawths tools
(http://www.spatialecology.com/htools). Our map allowed us to identify which
haplotypes are present in PN As or RTPs and the degree of human influence in
those areas.

RESULTS

Relationships among wild plants and culfivars—We ob-
tained DNA sequences from 51 to 65 individuals from 20 to 21
populations, depending on the marker (Table 1). Sequences of
the plastid psbA-trnH spacer resulted in a multiple alignment of
716 bp, trnG-trnS 838 bp, and G3pdh 770 bp. GenBank acces-
sion numbers are given in Table 1 and the alignments are avail-
able as TreeBASE (http://purl.org/phylo/treebase/phylows/
study/TB2:511968).

Statistical parsimony networks (Templeton et al., 1992;
Clement et al., 2000) recovered 12 plastid haplotypes for Eu-
phorbia pulcherrima, 11 of which were in wild populations and
two in cultivars (Table 1). Nine of the 14 cultivars sampled had
haplotype 5, which was also present in wild populations of
northern and western Guerrero. The other five cultivars had hap-
lotype 7, which was not detected in wild populations but was
genealogically very close to haplotypes 5 of Guerrero and 6 of
northern Guerrero and Morelos, with which it forms a small
clade (“Central Mexico™ in Fig. 2). “North” was made up of popu-
lations from Sinaloa, Nayarit, Jalisco, and Michoacan (haplotypes
1-4). “South™ comprised populations from Oaxaca, Chiapas, and
Guatemala, with haplotypes 10-12. The clade “Central Guerrero™
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was highly localized and included populations with haplotypes
8and 9.

In the case of the nuclear gene haplotype network, the wild
populations had nine haplotypes. Most of these, in contrast to
the plastid haplotypes, were widespread, and seven of them
were shared with the cultivars. Nuclear haplotypes of cultivars
were shared with most wild populations, but only populations
from northern Guerrero, the area that includes Taxco, had all of
the nuclear haplotypes found in the cultivars (Fig. 3).

The rooted tree based on the combined analysis of all loci
produced largely congruent tree topologies in the MP and Bayes-
ian analyses, with commensurate bootstrap and posterior prob-
abilities supporting population divergences (Fig. 4). The model
of molecular evolution that best fit each data set (Akaike, 1974;
Posada and Crandall, 1998) was K8luf+G for trnG-trnS,
TVM+G for pshA-trnH, and K81luf+l for G3pdh. For plastid
sequences, parsimony analyses generated 85 equally parsimoni-
ous trees (length = 80, CI = 0.88, RI = 0.97), with 3.2% of the
characters being parsimony informative. For plastid sequences,
we recovered 20 equally parsimonious trees (length = 80, CI =
0.88, RI = 0.97), with 3.2% of the characters being parsimony
informative. Analysis of nuclear sequences resulted in 40 equally
parsimonious trees (length = 28, C1 = 0.89, RI = 0.99) based on
3.8% parsimony informative characters. The joint analysis of all
three regions produced 330 equally parsimonious trees (length =
184, CI1 =0.45, RI = 0.82), with 3.2% informative characters. A
1000 replicate ILD test suggested congruence between the two
plastid intergenic spacers (P = 0.999) and significant incongru-
ence between plastid and nuclear sequences (P = 0.001).

The rooted trees based on the combined plastid markers had
four main clades. The cultivars were found in one of these clades,
“Central Mexico™ (PP = 1, PB = 82), which was made up of poin-
settia cultivars and wild populations from Morelos to western
Guerrero (Fig. 4A). The northernmost populations of E. pulcher-
rima, from Sinaloa to Michoacédn, made up the “North™ clade
(PP =1, PB = 87). Populations from Oaxaca, Chiapas, and Gua-
temala made up the “South” clade (PP =0.93, PB = 58), while the
populations of central Guerrero are again isolated in their own
clade (PP = 1, PB = 90). Tree reconstructions based only on the
nuclear gene and combined nuclear and plastid markers did not
reveal any clear association between clades and geographical re-
gions (the combined tree is shown in Fig. 4B). Regardless of the
geographic patterns of associations of the clades, the combina-
tion of nuclear and plastid haplotypes present in cultivars was
found only in a small area from northern Guerrero, making this
region the most plausible source of the ancestors of poinsettia
cultivars (Fig. 3). Mantel tests suggested that E. pulcherrima
lacks a significant pattern of isolation by distance, whether in an
analysis of the combined nuclear and plastid regions (r = 0.10;
P =0.22), plastid sequences (r = 0.20; P = 0.10), or the nuclear
region (r =—-0.01; P = 0.48; Excoffier et al., 2005).

Suitable habitat for poinsettia of Taxco—The area under the
curve (AUC) from the training runs was 0.98 and from testing
0.96. The maps depicting the geographical extent of poinset-
tia’s suitable habitat show favorable areas all along the tropical
Pacific coast of Mexico as well as in inland Guerrero and south-
ern Morelos States (Fig. 2). When we modeled poinsettia’s suit-
able habitat based only on typical populations from the Pacific
slope, we continued to recover high probabilities of finding
poinsettia habitat in northern Guerrero and Morelos (Fig. 3).
Checking the accuracy of these predictions via field visits to
areas of high model predictivity but with no known collections
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all cultivar haplotypes
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Fig. 3. Geographical distribution of G3pdh nuclear haplotypes and potential distribution of Euphorbia pulcherrima based only on typical populations
from the Pacific slope. The numbered circles are observed haplotypes: red denotes populations with one or more haplotype shared with the cultivars; green
indicates populations with no cultivar haplotype. Suitable habitat for poinsettia is found in the putative ancestral region of northem Guerrero, even when
these populations are not included as the basis for modeling potential distribution. This result is congruent with the notion that populations in this area are
indeed wild. The rounded polygon (arrow) outlines the extent of populations that include all seven haplotypes found in cultivars. This region falls only in
central northern Guerrero. Inset: The geographical extent of the clade containing the three “Central Mexico” plastid haplotypes of Fig. 2 is outlined with a
dotted line. Plastid haplotype 5 (Fig. 2) populations are shown in horizontal hatching. The extent of the region in which all of the cultivar nuclear haplotypes
is found is shown with vertical hatching; the overlap between these regions is shaded in gray, and it is this region, as the overlap between the “Central
Mexico™ clade and the nuclear haplotypes, that we take to be the likeliest source region for ancestral poinsettia germplasm. This region includes Taxco,

congruent with the traditional Poinsett story.

led us to previously unknown populations, including the Micho-
acin populations and the northern haplotype 5 locality (Fig. 2).

Conservation of wild poinsettia—The distribution map (Fig. 5)
shows high fragmentation of natural areas where poinsettia pop-
ulations are found. Of these populations, four are likely extinct
based on our fieldwork. Nineteen percent of the 21 wild poin-
settia populations sampled occur in Protected Natural Areas
(PNAs; Fig. 5), and include just four of the 12 plastid haplo-
types (33%; Table 2). These protected populations do not include
any plastid haplotypes present in the cultivars. In the case of the
nuclear gene data set, six of 10 G3pdh haplotypes (60%) are
found within PNAs, with four of them being present in cultivars
(40%; Table 2). In the case of Priority Terrestrial Regions
(RTRs; Fig. 5), 57% of poinsettia populations occur within them.

We obtained human impact scores for 21 wild populations
(Table 2). Scores ranged from 21 to 60, with an average of 34.
The index ranges from O to 100: 0-10 are wildlands; near 100
are the most transformed habitats (Sanderson et al., 2002). The
populations most affected by human activities are near metro-
politan areas, such as Taxco. We identified unique characteristics
of wild populations that we consider significant for conservation.
These features include plants with white bracts, small popula-
tion sizes, and the occurrence of unique DNA sequence haplo-
types (Table 2).

DISCUSSION

Through the study of centers of origin, we may recognize the
patterns left behind by organisms during their domestica-
tion, and identifying wild relatives can guide management and

conservation strategies (Kwak et al., 2009). Poinsettia is an ex-
cellent case study in recent domestication because it has been
selected as an omamental plant through intensive breeding in
Jjust over 180 yr and because the species retains much of its wild
distribution. We used historical, genetic, and environmental
evidence to investigate the origin of poinsettia cultivars.

Our genetic analyses support the Poinsett story, according to
which the ancestors of poinsettia cultivars were collected in the
vicinity of Taxco in northemn Guerrero, Mexico (Moon, 1956;
McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). Individually, the plastid and
nuclear data broadly help delimit poinsettia’s center of origin
(Figs. 3, 4A). Taken together, however, they more precisely
locate the likely source of ancestral germplasm. Cultivars had
two plastid haplotypes. One of them, haplotype 5, was shared
with the populations of northern and western central Guerrero
(Table 1, Figs. 2, 4). The other plastid haplotype found in culti-
vars, haplotype 7 (Table 1), was not found in any wild popula-
tion but was closely related to populations from Guerrero and
Morelos (Fig. 2). The nuclear data also supported the Poinsett
story. Cultivars had 7 of the 9 wild nuclear haplotypes (Figs. 3,
4, Table 1). Nuclear haplotypes of cultivars were shared with
most wild populations, but only populations of northern Guer-
rero, which includes the Taxco region, had all the haplotypes
found in the cultivars. In no other region do we find so many
cultivar nuclear haplotypes as in northern Guerrero, seven in
four populations. For example, in the three populations of Mo-
relos State, immediately adjacent to northern Guerrero (Fig. 3),
we find just three cultivar nuclear haplotypes, as compared to
seven. Across the five northernmost populations, separated by
up to 450 km from Sinaloa to Jalisco, we find just four cultivar
nuclear haplotypes. Similarly, over the more than 600 km spanning
the four southernmost populations, from Oaxaca to Guatemala,

80



July 2012] TREJO ET AL.—WILD ANCESTOR OF POINSETTIA 1153

gf Outgroup I ?37316
—— 118 .99 — 108517
o752 1[92} 107126
63 =15 96 107639
76 6210
74 L 157
| = ree 11532
73 L1159
82 L 75 1 1] EE
——55 es . (B9
——37 95 1| 45
—‘;33 95— 11416
[— 117
117
%—s-m 1 1 —6031
——8-20 54 99— 6044
—8-21 569
[ 11:3 1 —6415
i 1 [63—10755
— i = I ™
——114-16 T 73
_—ﬂ;zg 1 —1071A16
|-1257-2 921107613
L] L 68-6 1041
- 68-15 96 |  96—564
. :giiéi 110837
e 37
87| 64-35
-107-13 %817 g5 6434
B igg:%s Central 54 L 12571
| 115-9 Mexico 12572
L 115-32 + cultivars 96— 107110
TNE 75 6815
 10%6-39 , [ 11420
—————1071A-16 ssl— 75
1 ———1071A-18 99 1123
oo H———1071A-26
90 ) i 74 ;‘1144
=199 1071-55
8715 1073-9 110611
18;3—16 4 85 11064
1085-17 L]
1 1085-22 100 1 giés
78|1 —1086-11 108
89— 1086-15 05| 9810713
) S— North 1 =
100 1,564 96— 92
55[08— 56-9 118
8 1108-29 11848
0322 1182-27 .95 [99l—1850
o] 2 = y
s8] 2L 110611 795’ 9 110829
—IE 18-48 South | .96 6018
g9 18-50 ou 75 10413
1232 " 107155
98 108522
L1 60-44 97
99 104-1 1071A18
1| Jpa-9 Central
87104-13 Guerrero

Fig. 4. Bayesian 50% majority-rule consensus cladograms based on psbA-trnH and trnG-traS (left), and the combined plastid + nuclear data (right).
Posterior probabilities are shown above branches: parsimony bootstrap values are below branches.

81



1154 AMERICAN JOURNAL OF BOTANY

[Vol. 99

Fig. 5. Distribution of wild populations Euphorbia pulcherrima (red points) within Protected Natural Areas (hatching) and Priority Terrestrial Regions

(green) of Mexico. Very few populations are found in protecied areas.

we also find only four cultivar nuclear haplotypes. The concen-
tration of all cultivar nuclear haplotypes in northern Guerrero
and in no other part of the range strongly points to this area as
the source of the ancestral poinsettia cultivar germplasm. We
can overlap, Venn diagram style, the polygons enclosing on the
one hand the cultivar plastid haplotypes, and on the other the
one encircling the full diversity of cultivar nuclear haplotypes.
Doing so reveals a tightly circumscribed region in northern

Tapte2. Parameters referring to the conservation status of wild poinsettia

populations.
Population®  Haplotype in PNAs®  HF¢ Unique features ¢
1071 30
1073 24
1076 27
107T1A 30 small number of individuals
62 H, 2, H,2 30
1085 29 white bracts, unique H,
1086 21 unique H,
8 35 ancestral
11 23 ancestral
114 22 ancestral
64 49 historical
115 49 historical
68 Hg6. H4 60 near metropolitan area
107 H_6.H3, H,7 60 near metropolitan area
1257 56 near metropolitan area
104 30 unique H,
60 30 unique H,
18 28 unique H,
1106 30
1108 H, 11, H9, H,10 23
56 M

? Wild poinsettia populations (See Table 1).

® Plastid haplotypes (H.) and nuclear haplotypes (H,) in Protected
Natural Areas (PNAs).

¢ Human footprint (Sanderson et al., 2002) (0-10 wildlands; near 100,
most transformed habitats).

4 Unigue features of wild poinsettia populations important for conservation.

Guerrero (Fig. 3). These results concur remarkably with the tra-
ditional story in which Poinsett collected the cultivated poinset-
kia’s ancestral germplasm in the region of Taxco.

These apparently ancestral northern Guerrero populations
are somewhat anomalous, in that only these populations are
found so far inland out of the entire range of poinsettia. More-
over, populations in this area are adjacent to or even sur-
rounded by urban centers, observations that have led many to
suppose that these populations may represent remnants from
cultivation rather than truly wild plants. Our genetic evidence
does not support the idea that the populations from northern
Guerrero are remnants or escapes from cultivation because the
populations in these areas have unique combinations of haplo-
types. If they were brought from elsewhere, then we would
expect them to have haplotypes reflecting the source popula-
tions. Instead, the northern Guerrero populations show pat-
terns of geographical structuring and diversity in line with the
patterns of haplotype distribution of the rest of the species. A
remaining question was whether the poinsettia habitats of
northern Guerrero are anomalous climatically, given their dis-
tance from typical habitats of the Pacific coast. When we
modeled potential distribution based only on typical popula-
tions from the Pacific slope, we recovered high probabilities
of finding poinsettia habitat in northern Guerrero and Morelos
(Fig. 3). Our field visits to test the accuracy of these predic-
tions led us to several previously undocumented populations,
including the northern population of the ancestral haplotype 5
(Fig. 2). The remoteness of this locality makes its wild status
almost certain. Species distribution modeling results together
with our genetic data and historical accounts suggest that
the wild progenitors of the poinsettias cultivated worldwide
came from this areca, probably collected by Poinsett nearly
180 yr ago.

Domestication and applied uses—Wild poinsettias are spo-
radically brought into cultivation in the villages adjacent to
wild populations. We have observed wild poinsettias in villages
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in southern Sinaloa, the southern Sierra of Guerrero, and in
southern Oaxaca. However, all of these plants had been brought
into cultivation by the idiosyncratic efforts of single individuals
and were not part of any local domestication efforts. Poinsettias
are universally grown in the communities of poinsettia country,
but they are almost always commercial domesticates from in-
dustrial horticulture. Contamination of local stands of poinset-
tia secems a latent risk, but fortunately most cultivars flower
sparingly and do not fruit. We observed no evidence of gene
flow from cultivars to wild plants.

Likewise, there seems to be limited gene flow between wild
poinsettia populations. Shockingly, for such an important plant,
nothing is known about pollination in poinsettia. Although we
have occasionally observed wasps on the cyathia, visitors seem
rare, and it is not clear how far poinsettia pollen may be carried
by vectors. Poinsettia habitats are highly restricted, usually on
steep slopes in canyons, with populations numbering from a
few hundred but usually smaller, sometimes just a dozen or so
individuals. With regard to seed dispersal from canyon to can-
yon, it is hard to see how the dehiscent capsules of the plant,
which eject the large seeds at most a few meters, could account
for dispersal over long distances. That poinsettia populations
are small and have no obvious means of gene exchange be-
tween them seems congruent with our results and is more con-
sistent with fragmentation of a formerly more continuous range
rather than ongoing gene flow. The lack of a detectable pattern
of geographical isolation by distance seems congruent with this
notion. Whatever the origin of these patterns, the small popula-
tions scattered across the rugged Mexican landscape (Marshall
and Liebherr, 2000; McCormack et al., 2008) would seem to
offer abundant genetic variation that could be of applied use.

The applied importance of germplasm diversity is made clear
by the manifold problems growers face in producing poinset-
tias. Breeders constantly strive for new cultivars with better re-
sistance to cold, pests, stem breakage, and fungal infection
(Potter and Eames, 1997; Parks and Moyer, 2004; Ecke, 2011).
A major goal of new cultivar development is to address these
problems (Potter and Eames, 1997; Ecke, 2011; Taylor et al.,
2011). Cold resistance is a major issue, both for maintenance in
the home and garden, as well as for reducing the cost of heating
greenhouses. Poinsettias tend to be fragile, with branches that
are relatively stiff but easily broken, weeping their white latex
over the rest of the plant and any decorative potting. Plants with
larger, more abundant and more colorful bracts are always de-
sirable, especially those that are resistant to dropping their
bracts or to infections such as Botrytis (Potter and Eames, 1997;
Ecke, 2011; Taylor et al., 2011). Losses account for at least 9%
of total production and mean that growers must sell 2.5 plants
to make up for each lost one (Ecke, 2011). Major growers have
noted that genetic improvement is one of the key factors in in-
creasing productivity (Ecke, 2011), making understanding
poinsettia genetic diversity all the more important. Features that
may be of crucial interest for breeding include potentially cold-
resistant populations at over 1000 m in central Mexico, popula-
tions growing in direct sun in the west, those growing on dry
limestone, or variants in size and color, such as populations
with white bracts (Fig. 1).

Natural variation would seem to offer many potential solu-
tions to these problems. The species spans a marked latitudinal
and elevational range and also seems to vary abundantly within
populations. For example, in each population there usually
seem to be individuals that maintain their bracts longer than
others. If this variation were heritable, it would clearly be useful
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for breeding. Our results show that if nurserymen have made
additional collections of wild poinsettia, they have done so
from closely related haplotypes from Guerrero or Morelos and
have not injected novel variation into the cultivar. Our results
thus provide an essential guide for the informed enrichment of
the cultivars.

Conservation status and gene flow in wild poinsettia—
Despite its global economic and cultural importance, and al-
though its populations are threatened by habitat destruction,
Euphorbia pulcherrima is not protected under Mexican law.
Our fieldwork documented the disappearance of populations
from the Mexican states of Jalisco, Nayarit, and Morelos, as
well as in Guatemala. Our genetic data may also suggest lost
populations because we did not find plastid haplotype 7, known
only from cultivars, in any wild population. This apparent ab-
sence may be filled with more intensive sampling, but given the
long history of human disturbance of northern Guerrero and
southern Morelos, it would not be surprising to find that the
population or populations bearing this haplotype have been ex-
tirpated in ways similar to the destroyed populations we docu-
mented in Jalisco, Nayarit, Morelos, and Guatemala. The loss
of poinsettia populations likely means the loss of unique ge-
netic variants. Population differentiation might be associated
with adaptive and even commercially significant interpopula-
tional divergence. If there are no directed strategies for the con-
servation of wild germplasm, a great amount of diversity that
might be useful for the generation of new poinsettia cultivars
could be lost. The only official Mexican measure for the man-
agement and conservation of poinsettia wild germplasm is indi-
rect protection a few wild poinsettia populations are within
Mexican parks or reserves. Our results show how geographic
proximity does not always predict genetic similarity and under-
scores the usefulness of mapping the geographic distribution of
genetic variation.

Our results highlight populations that are priorities for conser-
vation because of their haplotype diversity, high human footprint
values, or haplotypes not protected in parks or reserves (Table 2).
Priority should be given to the protection of populations whose
disappearance would lead to the loss of unique variation, e.g., the
wild population with white bracts (Table 2). Populations near
metropolitan areas are generally priorities because they are the
most prone to disappear. Such is the case for populations in Mo-
relos, which have very high human footprint scores and are being
surrounded by urban growth. It is also important to give priority
to populations with historic value, such as the likely ancestral
populations from northern Guerrero, where habitats also have
been damaged by deforestation and lack protection.

Our fieldwork showed that most extinct poinsettia popula-
tions grew in relatively flat, rolling country, as opposed to the
steep canyon slopes where the species is usually found. The
steepness of most poinsettia localities mean that many popula-
tions seem to persist because agriculture or human settlements
reach the lips of canyons but leave the slopes sufficiently intact
as to permit the survival of some plants. Given the lack of infor-
mation regarding pollinators and dispersal, the extent to which
agriculture and urbanization affect gene flow is unknown. Poin-
settia populations may continue to persist in canyons, protected
by their inaccessibility. Certainly such canyons could be af-
forded protection as local parks.

Conclusions—The study of centers of origin is a fundamen-
tal step for locating the ancestors of domesticates, understanding
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the process of domestication, and for designing breeding and
conservation strategies. Recent domesticates have the advan-
tage of extant, relatively unaltered wild populations, documen-
tation regarding the objectives of the domestication, and historical
records or at least traditions documenting their spread by humans.
We combined three sources of evidence, historical, genetic, and
environmental, to identify the ancestors of the cultivars of one
the world’s most economically important plants, the poinsettia.
The confluence of evidence identified a small region of north-
ern Guerrero as the likely region. This information not only
provides the foundation for studies of evolution under domesti-
cation in poinsettia, but we now have an accurate guide to
search for new genetic variation to improve the many short-
comings of the crop. Particularly desirable would be cultivars
that tolerate stressful environmental conditions such as cold,
drought, and high humidity (Parks and Moyer, 2004; Ecke, 2011),
more resistance to pests such as glasshouse whitefly, pathogens
such as Pythium, Phytophthora, and Botrytis (Potter and Eames,
1997), or to mechanical damage caused by jostling during pro-
duction and transportation (Ecke, 2011). Knowledge of its prov-
enance should invigorate breeding, research, and conservation
of this iconic plant.
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CAPITULO 4

Diversidad genética y estructura poblacional de

Euphorbia pulcherrima

INTRODUCCION

El analisis de la diversidad genética dentro de las especies se realiza bajo
el marco tedrico de la genética de poblaciones. La genética de poblaciones es el
estudio de los procesos y mecanismos por los cuales evoluciona una poblacion
(Hedrick, 2000; Templeton, 2006). Mediante la genética de poblaciones se analiza
la diversidad genética, su distribucion geografica y los procesos que la originaron
(Hedrick, 2000; Templeton, 2006).

La genética de poblaciones utiliza modelos matematicos que simulan a las
poblaciones. El modelo ideal se encuentra en equilibrio de Hardy-Weinberg, en el
cual las poblaciones son lo suficientemente grandes para que los apareamientos
entre los individuos sean al azar y la poblacion no se vea afectada por ninguna
fuerza evolutiva. Las fuerzas evolutivas o procesos evolutivos que actuan en las
poblaciones son la mutacion, la seleccion natural o artificial, deriva génica,
endogamia o flujo génico (Hedrick, 2000; Templeton, 2006).

Existen diversos estadisticos para analizar la diversidad genética en una
muestra de secuencias. Entre las medidas que se utilizan se encuentran: la
diversidad haplotipica (Hys) (Nei, 1987), expresada como la probabilidad de
encontrar dos haplotipos (combinacion especifica de sitios de un fragmento del
genoma) elegidos aleatoriamente en una muestra (Nei, 1987). Otro indice es la

diversidad nucleotidica (1m o pi), que se define como el promedio de diferencias
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nucleotidicas entre dos secuencias tomadas al azar en una muestra (Nei, 1987).
La diversidad genética de Watterson & (6., teta) es el numero de sitios
nucleotidicos segregantes en una muestra de secuencias (Watterson, 1975). Por
su parte, el numero de sitios segregantes (S) es el promedio de diferencias entre
dos secuencias tomas al azar en una muestra (Tajima, 1983). Finalmente, se
puede cuantificar el numero promedio de diferencias nucleotidicas (k) entre los
sitios segregantes de las secuencias comparadas por pares al azar en una
muestra (Tajima, 1983).

Cuando se estudia la variacidbn genética en una poblacién o grupo
determinado de individuos mediante el analisis de secuencias se considera que
cada uno de los sitios son neutrales y solo algunos presentan la presion de la
seleccion natural o en el caso de organismos domesticados los sitios podrian
expresar los efectos de la seleccién artificial (Hedrick, 2000; Innan y Kim, 2004;
Templeton, 2006). La neutralidad de las secuencias se evalua mediante pruebas
de neutralidad como la D de Tajima (Tajima, 1989) y Hudson, Kreitman y Aguadé,
1987 (HKA).

La prueba D de Tajima detecta las diferencias entre my 6. Las diferencias
entre los dos indices se expresa en un valor llamado D. Si D es mayor a 1, hay
mayor diversidad por sitio que puede ser debido a la accion de la seleccion
positiva. Si es D menor a 1, es una posible indicacion de que la seleccion
purificadora mantiene baja la diversidad en todos los sitios segregantes. Para que
los sitios se encuentran fuera del equilibrio neutral, los valores anteriores tienen
que ser estadisticamente diferentes y/o que D diferente a cero (Tajima, 1983,

1989).
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La prueba de Hudson, Kreitman y Aguadé, 1987 (HKA) prueba la
correlacion entre los niveles de variacidn entre las secuencias a nivel inter e
intrapoblacional. Si las secuencias se encuentra bajo neutralidad no deberia haber
diferencias entre la variacion genética entre poblaciones dentro de una misma
especie y entre diferentes especies (Hedrick, 2000).

La variacion genética de los individuos de una especie puede ser
heterogenea a lo largo de su distribucion geografica. Por lo cual, es posible
observar grupos de individuos dentro de una poblacién o grupos de poblaciones. A
esta distribucion y agrupamiento de la variacion genética se le llama estructura
poblacional (Excoffier, 2001; Hedrick, 2000; Templeton, 2006). La estructura
poblacional puede ser el reflejo de los distintos procesos evolutivos a lo largo de la
historia evolutiva de una especie. Por ejemplo, la migracién o flujo génico pueden
homogeniza la variacion genética entre los grupos y el aislamiento y la deriva
geénica podrian promover la diferenciacion entre grupos (Excoffier, 2001; Hedrick,
2000; Templeton, 2006). Existen diferentes aproximaciones para estimar la
estructura poblacional.

Wright (1921) propuso tres coeficientes para medir la diferenciacion
genética. Estos coeficientes son Fsr que es el indice de fijacion subpoblacional y
mide la diferenciacion genética sobre las poblaciones. Si Fsr es igual a cero la
poblacion total estaria en equilibrio Hardy-Weinberg pero si es igual a uno todas
las poblaciones serian diferentes entre si (Hartl y Clark, 1997). El segundo de los
indices de Wright es F;s mide la reduccion en la heterocigosis de un individuo
debido al apareamiento al azar (Hartl y Clark, 1997). Finalmente se tiene a Fir
mide la reduccién en la heterocigosis de ese individuo con respecto a la poblacion

total (Hartl y Clark, 1997).
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En un principio podriamos pensar que el flujo génico es mayor entre los
individuos o poblaciones mas cercanas. Si el apareamiento entre los individuos
mas cercanos es mayor a lo esperado al azar, a este patrén se le da el nombre de
aislamiento por distancia (Wright, 1943). Existen pruebas que evaluan la
correlacion entre las variables de diversidad genética y distancias geograficas, la
mas utilizada en estos trabajos es la prueba de Mantel (1967).

La nochebuena (Euphorbia pulcherrima) es la planta de ornato por
excelencia en la época de invierno. Sus ventas superan los cientos de millones de
dolares al afio (Ecke, 2011; USDA y NASS, 2011). Esta emblematica planta se
distribuye en el centro de México y por la costa del Pacifico de México y
Guatemala (Mayfield, 1997). En México como en otros paises del todo el mundo
se encuentra interesados en generar nuevos cultivares de nochebuena (Ecke et
al., 1990; Parks y Moyer, 2004; Ecke, 2011; Taylor et al., 2011). El conocimiento
de la variacion genética de E. pulcherrima y su estructuracion a lo largo de la
distribucion geografica de las poblaciones silvestres permitira utilizar variacion
genética que no haya sido integrada en los cultivares. También, el conocimiento
de la diversidad genética de la nochebuena permitira establecer estrategias de
conservacion in situ y ex situ. Por ejemplo, permitiria conservar variantes unicas o
dirigir los muestreos para conservar la mayor parte de la diversidad genética de E.
pulcherrima.

Nosotros utilizamos marcadores moleculares nucleares y de cloroplasto
para analizar la variacion genética y la estructura poblacional de poblaciones
silvestres y cultivares de Euphorbia pulcherrima. De esta manera tendremos una
descripcion de la variacion genética E. pulcherrima cuantificada, ubicada y podra

ser utilizada para el uso, manejo y conservacion de la nochebuena.
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MATERIALES Y METODOS

Plantas analizadas. Colectamos 21 poblaciones silvestres de Euphorbia
pulcherrima cubriendo su rango de distribucion en México y Guatemala. Para
conocer la ubicacion de las poblaciones silvestres nos basamos en Maryfield
(1997) y en las colectas de herbario de Herbario Nacional de México (MEXU),
Herbario de la Escuela Nacional de Ciencias Bioldgicas (ENCB), Herbario de la
Facultad de Ciencias (FCME), Herbario de la Universidad Autonoma del Estado de
Morelos (HUMO), Herbario de la Universidad Auténoma de Chapingo (CHAPA),
Missouri Botanical Garden Herbarium (MBG) y Huntington Botanical Gardens
Herbarium (HNT). Ademas, analizamos 14 cultivares comerciales de mayor
importancia comercial en los Estados Unidos y México. Los datos de colecta y
procedencia se presentan en la Tabla 1 del Capitulo 3.

Extraccion de ADN, amplificacién por PCR y secuenciacion. La descripcion de
esta seccion se presenta en el Capitulo 3.

Pruebas de neutralidad. Evaluamos desviaciones de la neutralidad aplicando la
prueba de Tajima’s D (Tajima, 1989) y Hudson, Kreitman and Aguadé, 1987 (HKA)
implementados en DnaSP v. 5.0 (Librado y Rozas, 2009). Utilizamos E.
heterophylla como outgroup para la prueba de HKA.

Analisis de la variacion genética. Nosotros obtuvimos el numero de haplotipos,
la diversidad haplotipica (Hq) (Nei, 1987), diversidad genetica Watterson’s 6 (6y)
(Watterson, 1975), diversidad nucleotidica (1 o pi) (Nei, 1987), el numero de sitios
polimorficos (S) y el numero promedio de diferencias pareadas (k) (Tajima, 1983)

para lo cual utilizamos DnaSP v. 5.0 (Librado y Rozas, 2009).
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Estructura poblacional. Analizamos la estructura geografica de la variacion
genética de poblaciones de Euphorbia pulcherrima utilizando el analisis de
varianza molecular (AMOVA) disefiado y descrito por Excoffier y colaboradores
(1992) en el programa Arlequin 3.5. La significancia estadistica fue evaluada
usando 20 000 permutaciones. Las poblaciones fueron agrupadas con base en
cuatro agregados que observamos en la red de haplotipos (Figura 2, Tabla 1 del
Capitulo 3). Estos grupos fueron muy cercanos y separados de los otros grupos
por varios pasos. Nosotros nombramos a estos grupos como “Norte” formado por
las poblaciones de Sinaloa a Michoacan; “Centro” por las poblaciones de la costa
del pacifico y el norte de Guerrero y Morelos; “Sur” por las poblaciones de Oaxaca,
Chiapas y Guatemala. Finalmente, debido a la amplia divergencia de las
poblaciones del “Centro de Guerrero” con el resto de los agregados lo
consideramos como otro grupo (Table 1).

Aislamiento por distancia. Utilizamos una prueba de Mantel de 10 000
permutations (Mantel, 1967) para evaluar la correlacidon entre la distancia genética
(k) y la distancia geografica (km) de todos los datos y para cada uno de los grupos

utilizando Arlequin 3.5 (Excoffier et al., 2010).

RESULTADOS

Obtuvimos secuencias de cloroplasto de 21 poblaciones, 65 individuos, y 20
poblaciones, 51 individuos, para el gen nuclear. Incluimos en este estudio 14
secuencias de cloroplasto y 10 secuencias nucleares de cultivares mexicanos y
americanos. Las secuencias de los espaciadores intergénicos de cloroplasto

psbA-trnH resultaron en 716 pb y 838 pb para trnS-trnG. La longitud del gen
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G3pdh alineado es de 770 bp. La combinacion de los tres fragmentos es de 2324
pb.

Pruebas de neutralidad. En los fragmentos de cloroplasto, el gen nuclear y en la
combinacién de todos los fragmentos se encontré neutralidad. Se observo
neutralidad bajo el criterio de Tajima’s (Dg= -0.41392, P>0.10; D,=0.5511,
P>0.10; Da= 0.72657, P>0.10) y de HKA (X?,=0.070, P>0.7906; X?,=0.119,
P>0.7455; X?,=0.113, P>0.7363).

Analisis de la variacion genética. Euphorbia pulcherrima es una especie con
una alta diversidad genética (Hy = 0.986 + 0.007). Los valores de cloroplasto para
los cultivares (Hy = 0.495 + 0.088) son mas pequenos en comparacion a las
plantas silvestres (Hy = 0.884 + 0.024). En los datos nucleares se no se observo
grandes diferencias entre silvestres y cultivares. Pero, siguen siendo mayor en las
plantas silvestres (Hy = 0.894 + 0.018) que en los cultivares (Hy = 0.888 + 0.015).
La comparacién de los indices de diversidad de Euphorbia pulcherrima se
presentan en la Tabla 1.

Estructura poblacional. Para la matriz combinada de datos de cloroplasto y
nucleo el mayor porcentaje de varianza se encontro entre grupos (59.54%) que en
entre poblaciones (33.25%). La variacion dentro de los grupos fue 7.21%. Lo
mismo pasa con el cloroplasto, la variacién entre grupos (65.19%) es mayor que
entre poblaciones (34.81%). Las secuencias de cloroplasto dentro de las
poblaciones no cambian. Para el gen nuclear el mayor porcentaje de varianza fue
dentro de las poblaciones (95.65%), seguido entre poblaciones (5.62%) y
finalmente entre regiones (1.27%). El resto de los resultados del analisis de

varianza se presentan en la Tabla 2.
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Aislamiento por distancia. No se encontro un patrén de aislamiento por distancia

en el analisis combinado de los tres fragmentos de ambos genomas (r = 0.094435;

p =0.224000) o en el cloroplasto (r = 0.199025; p = 0.099000) o nucleo (r = -

0.001197; p = 0.481000). En algunos fragmentos y dentro de algunas regiones

presentaron aislamiento por distancia, en el “Centro” (ryy = 0.197075; p =

0.219000; rs, = 0.667385; p = 0.012000; r, = 0.096414; p = 0.377000) y el “Sur” (ra

= 0.832395; p = 0.122000; r¢, = 0.843968; p = 0.009600; r, = 0.636321; p =

0.170000) pero no para el “Norte” (ra; = 0.280749; p = 0.169000; r,, = 0.362669; p

= 0.055000; r, = 0.159086; p = 0.281000).

Tabla 1. indices de diversidad genética para Euphorbia pulcherrima.

Grupo No. Diversidad Diversidad Theta No. de sitios  Promedio
de Haplotipica Nucleotidica (64 £SD) segregantes de no.de
Haplotipos (H4xSD) (m) (S) diferencias
nucleoti-
dicas
(k)
Cloroplasto (psbA-trnH + trnS-trnG)
Silvestres 11 0.884 + 0.024 0.00884 0.00844 + 41 9.628
0.00264
cultivares 2 0.495 + 0.088 0.00129 0.00082 + 3 1.484
0.00053
Total 12 0.869 + 0.024 0.00768 0.00818 42 8.913
0.00246
Nucleo (G3pdh)
Silvestres 9 0.894 £ 0.018 0.01280 0.00763 25 9.854
0.00263
cultivares 9 0.888 + 0.015 0.01270 0.00725 + 25 9.776
0.00242
Total 9 0.893 + 0.015 0.01270 0.00722 + 25 9.780
0.00241
Combinado (psbA-trnH + trnS-trnG + G3pdh)
Silvestres 27 0.982 £ 0.01 0.01019 0.00819 64 18.943
0.00257
cultivares 8 0.956 + 0.059 0.00626 0.00515 + 28 12.044
0.00225
Total 36 0.986 £ 0.007 0.01082 0.01207 65 19.911
0.00349
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Tabla 2. Analisis de la varianza molecular (AMOVA) para Euphorbia pulcherrima, *=
p<0.05. Las regiones son tres que corresponden agregados de la red de haplotipos (Fig.

”

2, Capitulo 3) nombrados como “Norte”, “Centro”, “Sur” y “Centro de Guerrero”.

Funente de la g.l Suma de Componente % de la Estadistico ¢
variacion cuadrados delavarianza  variacion  equivalente a
F
Cloroplasto (psbA-trnH + trnS-trnG)
Entre regiones 3 1434.254 38.89410 65.19* ¢cr 0.65192
Entre 17 801.600 20.76686 34.81% #sc 1.00000
poblaciones

dentro de las
regiones

Dentro de las 27 0 0.00000 0.00 ¢st 1.00000

poblaciones

Nucleo (G3pdh)

Entre regiones 3 14.056 -0.06166 1.27 #cr0.01268
Entre 16 83.348 0.27339 5.62 ¢sc 0.05551

poblaciones

dentro de las

regiones
Dentro de las 20 102.333 4.65152 95.65 ¢s70.04354
poblaciones
Combinado (psbA-trnH + trnS-trnG + G3pdh)
Entre regiones 3 1298.773 39.93831 59.54 dcr 0.59542
Entre 16 767.286 22.30395 33.25 ¢sc 0.82189
poblaciones

dentro de las

regiones
Dentro de las 20 96.667 4.83333 7.21 ¢s10.92794
poblaciones
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DISCUSION

La nochebuena, Euphorbia pulcherrima, es una especie con alta diversidad
genética (Tabla 1). Sus niveles de variacion son comparables con Persea
americana (Chen et al., 2008), Phaseolus vulgaris (Bitocchi et al., 2012) y
Helianthus annuus (Liu y Burke, 2006) (Tabla 3; Figura 1). La nochebuena como
con el resto de las especies antes mencionadas se distribuye ampliamente en
distintos ambientes de México lo que puede estar generando parte de la variacion
genética dentro de esta especie.

Las poblaciones silvestres de nochebuena presentan una mayor diversidad
genética que los cultivares (Tabla 3; Fig. 1). Los cultivares presentaron el 16.6 %
de los haplotipos de cloroplasto y 77.77 % de nucleo, observados en las
poblaciones silvestres. La mayoria de las poblaciones silvestres tanto de
nochebuena, girasol (Liu y Burke, 2006), aguacate (Chen et al., 2008) y frijol
(Bitocchi et al., 2012) no son utilizadas en la generacion de cultivares y la
intencidad de manejo no ha tenido fuertes implicaciones en la reduccion de la
diversidad genética de las plantas silvestres.

Nosotros encontramos una alta estructuracion de la diversidad genética en
los fragmentos de cloroplasto de las poblaciones silvestres de E. pulcherrima. Los
grupos regionales “Norte”, “Centro”, “Sur” y “Centro de Guerrero” representan el
mayor porcentaje de la distribucion de la variacion genética de cloroplasto de las
poblaciones silvestres de nochebuena (59.54%) mucho mas que entre
poblaciones (34.81%). Dentro de las poblaciones silvestres no pudimos observar
la variacion entre individuos con los marcadores de cloroplasto. La estructuracion

de la diversidad genética entre las regiones es el reflejo de la interrupcion del flujo
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génico. La diversidad nuclear es homogénia en las poblaciones silvestres,
posiblemente el incremento de diversidad nuclear dentro de los cultivares se deba
a las cruzas convencionales utilizando el polen de diferentes plantas.

E. pulcherrima no presenta un patron de aislamiento por distancia, aunque
el grupo “Centro” (r,, = 0.667385; p = 0.012000) y “Sur” (re, = 0.843968; p =
0.009600) si presentaron el patron de aislamiento por distancia con los datos de
cloroplasto. Algunos autores sugieren que la depresion del Balsas es una region
de tierras bajas que se extiende entre el eje neovolcanico y la Sierra Madre del
Sur y permite el paso de organismos de la costa del Pacifico hasta el Centro de
México actuando como una barrera geoldgica que fragmenta las poblaciones del
Norte, Centro y Sur (Bitocchi et al., 2012; Marshall y Liebher, 2000; Sullivan et al.,
2000). Como mostramos en el Capitulo 3, la evidencia sefiala que los cultivares de
nochebuena provienen del grupo “Centro”, lo que abre la posibilidad de
incrementar la generacion de nuevos cultivares utilizando el germoplasma de los
grupos “Norte” y “Sur”.

Al ser Euphorbia pulcherrima una especie con alta variacién genetica y
estructurada poblacional, lo que implica grandes retos para su conservacion in situ
y ex situ. Como lo hemos mencionado en capitulos anteriores, una de las
soluciones mas sencillas para conservar la mayor parte de la diversidad genética
de las poblaciones silvestres de nochebuena seria conservar los 12 haplotipos de
cloroplasto que al mismo tiempo representan el total de los haplotipos nucleares y
la mayor parte de la variacion de genetica de las poblaciones silvestres.
Establecer programas de largo plazo para la conservacion de germoplasma de
nochebuena en bancos de germoplasma, jardines botanicos, solares comunitarios,

areas naturales protegidas ANP y regiones terrestres prioritarias (RTP).
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Tabla 3. indices de diversidad para diversas plantas cultivadas.

Especie maarcador silvestre o Diversidad Diversidad Theta Heterocigosis Referencia
(nombre comun) molecular cultivado Haplotipica Nucleotidica (6w +SD)  esperada (He)
(Hq+ SD) (1)
Euphorbia pulcherrima PSbA-trnH + silvestre 0.884 + 0.024 0.00884 0.00844 + Trejo et al., 2012
(nochebuena) trnS-trnG + 0.00264
Euphorbia pulcherrima PSbA-trnH + cultivado 0.495 £ 0.088 0.00129 0.00082 + Trejo et al., 2012
(nochebuena) trnS-trnG + 0.00053
Euphorbia pulcherrima G3pdh silvestre 0.894 £ 0.018 0.01280 0.00763 + Trejo et al., 2012
(nochebuena) 0.00263
Euphorbia pulcherrima G3pdh cultivado 0.888 £ 0.015 0.01270 0.00725 + Trejo et al., 2012
(nochebuena) 0.00242
Manihot esculenta G3pdh cultivado 0.408 £ 0.002 Olsen, 2002
(yucca)
Capsicum annuum G3pdh silvestre 0.00259 0.00276 + Aguilar-Meléndez et al., 2009
(chile) 0.00031
Capsicum annuum G3pdh cultivado 0.00246 0.00227 £ Aguilar-Meléndez et al., 2009
(chile) 0.00040
Oryza rufipogon Waxy silvestre 0.0213 Olsen et al., 2006
Oryza sativa Waxy cultivado 0.0056 Olsen et al., 2006
(arroz)
Lycopersicon esculentum TG10 silvestre 0.0035 0.0024 Nesbitt y Tanksley, 2002
(jitomate)
Lycopersicon esculentum TG10 cultivado 0.0017 0.0019 Nesbitt y Tanksley, 2002
(jitomate)
Brassica oleracea BoCAL silvestre 0.0030 0.0043 Purugganan et al., 2000
Brassica oleracea ssp. bitrytis BoCAL cultivado 0.0003 0.0006 Purugganan et al., 2000
(coliflor)
Brassica oleracea ssp. italica BoCAL cultivado 0.0035 0.0059 Purugganan et al., 2000
(brécoli)
Helianthus annuus genes silvestre 0.00128 0.0144 Liu y Burke, 2006
(girasol) nucleares
Helianthus annuus genes cultivado 0.00106 0.0072 Liu y Burke, 2006
(girasol) nucleares
Persea americana Mill. genes cultivado 0.884 0.00658 0.00709 Chen et al., 2008
(aguacate) nucleares
Medicago sativa L. genes silvestre 0.821 Muller et al., 2003
(alfalfa) mitocondriales
Medicago sativa L. genes cultivado 0.583 Muller et al., 2003

(alfalfa)

mitocondriales



Phaseolus vulgaris L. 5 regiones del silvestre de 0.0106 0.0087 Bitocchi et al., 2012
(frijol) genoma los Andes
Phaseolus vulgaris L. 5 regiones del cultivar 0.0027 0.0030 Bitocchi et al., 2012
(frijol) genoma
Malus sylvestris SSR silvestre 0.59 Coart et al., 2006
(manzana)
Malus domestica Borkh. SSR cultivado 0.49 Coart et al., 2006
(manzana)
Glycine max (L.) Merr. SSR silvestre 0.236 Xu et al., 2002
(Avena)
Glycine max (L.) Merr. SSR cultivado 0.269 Xu et al., 2002
(Avena)
Spondias purpurea L. AFLP silvestre 0.1867 Miller y Schaal, 2006
(ciruela)
Spondias purpurea L. AFLP cultivado 0.1694 Miller y Schaal, 2006
(ciruela)
Tamarindos indica RAPS cultivado 0.38 Diallo et al., 2007
(tamarindo)
Hordeum spontaneum K. isoenzimas silvestre 0.18 Janay Pietrzak, 1988
(cebada)
Hordeum vulgare L. isoenzimas cultivado 0.15 Jana y Pietrzak, 1988
(cebada)
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Figura 1. Diversidad genética de diferentes plantas cultivadas. En el eje horizontal coresponde a la diversidad genética

Watterson (6,) y el eje vertical corresponde a la diversidad nucleotidica ().
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CAPITULO 5

Distrito Federal, reservorio de diversidad genética de

nochebuena (Euphorbia pulcherrima)
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La nochebuena (E. pulcherrima) es una de las plantas de ornato de mayor
importancia econdmica en el mundo. Sus ventas anuales superan los cien
millones de ddlares al afio solo en los Estados Unidos, debido a que es el simbolo
floral de la navidad (USDA y NASS, 2011; Taylor et al., 2011). Sin embargo, poco
se ha investigado sobre su historia natural, variacion genética, distribucion, estado
de conservacion y el origen de sus cultivares (plantas que se producen en
condiciones artificiales para su venta). Las silvestres, crecen de manera natural en
el campo desde Sinaloa, en México, hasta Guatemala por la costa del Pacifico;
también se distribuyen en el norte de Guerrero y en Morelos pero no en el Distrito
Federal (Mayfield, 1997).

Para comenzar a llenar los grandes vacios de conocimiento sobre la
biologia de la nochebuena, se evalud la importancia del DF como reservorio de la
diversidad genética de ésta. El estudio se realizé con 11 poblaciones silvestres, o
conjuntos de plantas no cultivadas, representativas de la distribucion geografica de

E. pulcherrima, de las cuales diez son de México y una de Guatemala (Tabla 1).
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Se analizaron cuatro cultivares de los Estados Unidos y México, y cuatro plantas
de parques y jardines del DF (Tabla 1). Para todas las plantas se obtuvieron
fragmentos de genoma de cloroplasto o secuencias psbA-trnH (Hamilton, 1999) y
trnS-trnG (Sang et al., 1997). Con los datos de las secuencias se evalud la
diversidad genética (Watterson, 1975; Nei, 1987; Tajima, 1983) de las plantas del
DF y se compararon con las plantas silvestres y los cultivares (Tabla 2).

Para conocer la procedencia de las plantas del DF se analizaron las
relaciones de parentesco entre ellas, con las poblaciones silvestres y cultivares de
nochebuena a través de arboles genealdgicos (Posada y Crandall, 1998;
Huelsenbeck y Ronquist 2001).

Los resultados revelan que la diversidad genética presente en las plantas
del DF (Hy= 0.500 £ 0.265, m = 0.00130), es casi tan alta como la encontrada en
los cultivares (Hy = 0.667 + 0.204, ™= 0.00173), y menor que la observada en las
plantas silvestres (Hy = 1 + 0.039, m = 0.01139) (Tabla 2). La mayoria de las
plantas del DF, exceptuando la planta de jardin 71, comparten el mismo haplotipo
de cultivares (Hg, = 5) y de poblaciones de Guerrero (Hg, = 5) y Morelos (Hgp = 6)
(Fig. 1). Esto abre dos posibilidades que pudieran ser cultivares o plantas
silvestres, cuestion que podria resolverse con posteriores estudios. La planta de
jardin 70 presento6 el mismo haplotipo de otros cultivares (Hg, = 7) (Tabla 1).

Concluimos de estos datos que, a pesar del pequefio tamafio de muestra,
el DF podria estar resguardando una parte significativa de la variacion genética,
tanto de plantas silvestres como cultivares. De lo anterior observamos que las
personas siembran en los parques o jardines las plantas que compran, o las
silvestres que se traen del campo. Las plantas sembradas en parques y jardines,

representan casi una quinta parte de la diversidad genética de E. pulcherrima, lo
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que convierte al DF en un reservorio importante de la diversidad genética de la
nochebuena.

Este es un primer trabajo que analiza la diversidad genética y procedencia
de las nochebuenas del DF. En una siguiente se buscara incrementar el muestreo
de plantas del DF. Este tipo de ejercicios (Altieri et al., 1997; Miller y Schaal, 2005;
Abebe et al., 2010) resalta la importancia de las plantas de los jardines y parques
que, sin darnos cuenta, son conservacion in situ que esta en la mayoria de los
casos bajo nuestro cuidado.

MATERIALES Y METODOS

Plantas analizadas. Nosotros analizamos 11 plantas de poblaciones silvestres de
Euphorbia pulcherrima, 4 cultivares de México y los Estados Unidos, 4 plantas de
jardines y parques del Distrito Federal (Tabla 1). Utilizamos como grupos
hermanos a E. heterophylla L. y Euphorbia cornastra (Dressler) (Mayfield, 1997;
Steinmann y Porter, 2002; Zimmermann et al., 2010).

Extraccion de AND, amplificacion de PCR y secuenciacion. La descripcion de
esta seccion se presenta en el Capitulo 3.

Analisis de la variacion genética. Obtuvimos el numero de haplotipos, la
diversidad haplotipica (H,) (Nei, 1987), diversidad genetica Watterson’s 6 (6,)
(Watterson, 1975), diversidad nucleotidica (1 o pi) (Nei, 1987), el numero de sitios
polimérficos (S) y el numero promedio de diferencias pareadas (k) (Tajima, 1983)
para lo cual utilizamos DnaSP v. 5.0 (Librado y Rozas, 2009).

Relaciones entre plantas silvestres y cultivares. Utilizamos un método
bayesiano para describir el patron de relaciones filogenéticas entre los individuos

de Euphorbia pulcherrima. Determinamos el modelo de evolucién de nuestros
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datos utilizando el criterio de informacion de Akaike (Akaike, 1974) implementado
en ModelTest v3.7 (Posada y Crandall, 1998). Analizamos los dos fragmentos de
cloroplasto en conjunto y corrimos cuatro cadenas de Markov por 10 000
generaciones usando una temperatura de 0.02 en MrBayes v.3.1.2 (Huelsenbeck
y Ronquist, 2001). Confirmamos la estacionalidad con graficas de valores log-
likelihood contra generaciones, descartamos el 25% de los arboles iniciales como
burn-in y calculamos el consenso de mayoria con el resto de los arboles.
Excluimos la mitad de los arboles antes de calcular las probabilidades posteriores
bayesianas (PP).

Tabla 1. Plantas analizadas en este capitulo. Se presenta la especie, el nimero de

colecta, la procedencia en México con excepcion de Sacatepéquez que pertenece a

Guatemala, y el numero de haplotipo de cloroplasto (H,) siguiendo la numeracion del

Capitulo 3.

Especie No. de colecta Categoria Procedencia/cultivar H,,
E. pulcherrima 1073 silvestre Nayarit 1
E. pulcherrima 1071A silvestre Sinaloa 2
E. pulcherrima 1085 silvestre Michoacan 3
E. pulcherrima 1086 silvestre Michoacan 4
E. pulcherrima 8 silvestre Guerrero 5
E. pulcherrima 68 silvestre Morelos 6
E. pulcherrima 104 silvestre Guerrero 8
E. pulcherrima 60 silvestre Guerrero 9
E. pulcherrima 18 silvestre Oaxaca 10
E. pulcherrima 1108 silvestre Chiapas 11
E. pulcherrima 56 silvestre Guatemala 12
E. pulcherrima 73 cultivar Sup-Jibi 5
E. pulcherrima 74 cultivar Freedom Red 5
E. pulcherrima 52 cultivar Rehilete 7
E. pulcherrima 76 cultivar Marble Star 7
E. pulcherrima 28 parque Alvaro Obregon 5
E. pulcherrima 28A parque Coyoacan 5
E. pulcherrima 71 jardin Coyoacan 5
E. pulcherrima 70 jardin Coyoacan 7
E. cornastra 61 silvestre Guerrero 13
E. heterophylla 63 silvestre Jalisco 14
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Tabla 2. indices de diversidad genética para el analisis de fragmentos de cloroplasto

psbA-trnH y trnS-trnG en plantas de Euphorbia pulcherrima.

Grupo No. Diversidad Diversidad Theta No. de sitios  Promedio
de Haplotipica Nucleotidica (6y £ SD) segregantes de no.de
Haplotipos (Hyx SD) (m (S) diferencias
nucleoti-
dicas
(k)
Silvestres 11 1+0.039 0.01139 0.01285 + 41 12.4
0.00536
Cultivares 2 0.667 £ 0.204 0.00173 0.00142 + 3 2
0.00103
Plantas del 2 0.5+ 0.265 0.00130 0.00142 + 3 1.5
DF 0.00103

Figura 1. Cladograma de consenso de mayoria al 50% bayesiano basado en los

fragmentos de cloroplasto psbA-trnH y trnG-trnS (1554 pb; K81uf+G). Las probabilidades

posteriores se muestran sobre las ramas.
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DISCUSION

Entender el proceso de domesticaciéon permite tomar decisiones mas
adecuadas para responder a los retos de manejo, mejoramiento y conservacion de
la biodiversidad (Diamond, 2002; Kereiva et al., 2007; Morrell et al., 2012). Un
punto de partida fundamental para el estudio de la domesticacién es la inferencia y
delimitacion de los centros de origen (de Candolle, 1883; Harlan, 1975; Vavilov,
1920-1940; Burger et al., 2008; Morrell et al., 2012). Sin embargo, la mayoria de
los pocos centros de origen inferidos son de los primeros organismos
domesticados hace mas de 10 000 afios y con fines alimenticios (Larson et al.,
2005; Morrell y Clegg, 2007; Taberlet et al., 2008; Kwak et al., 2009). Nosotros
consideramos que la inferencia de centros de origen en organismos recientemente
domesticados, cientos de afios, y con fines distintos al alimenticio amplia la
comprension de la domesticacion para el manejo y conservacion de la
biodiversidad.

En las domesticaciones recientes podriamos contar con la documentacion
historica que muestre los fines de su uso, objetivos que pueder ser muy diversos
como lo es para entretenimiento y adorno. Las poblaciones de los parientes
silvestres podrian aun existir y en su distribucion original. Lo que no sucede con en
algunas domesticaciones antiguas como el maiz o la yuca en que las poblaciones
de los parientes silvestres ya han desaparecido (Olsen y Schall, 1999; Matsuoka
et al., 2002, Jaenicke-Després et al., 2003).

Algo mas que debemos recordar al inferir centros de origen es integrar
diferentes tipos de evidencia. Histéricamente, la inferencia de centros de origen se

ha realizado utilizando uno o dos tipos de evidencia (Larson et al., 2005; Smith,
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2006; Pickersgill, 2007; Taberlet et al., 2008). Sin embargo, de Candolle (1883) y
Vavilov (1920-1940) desde un principio mencionaban la necesidad de utilizar
diferentes tipos de evidencia para tener un escenario general del proceso de
domesticacion e inferir un centro de origen. Incluso, publicaciones recientes hacen
una invitacion para integrar datos arqueologicos y genéticos para realizar
inferencias de centros de origen (Zeder et al., 2006; Burger et al., 2008; Morrell et
al., 2012). Nosotros consideramos que el marco tedrico de la ecologia molecular
permite integrar distintos tipos de evidencia desde histdrica, paleontolégica hasta
genomas para inferir un centro de origen.

Para ejemplificar lo antes mencionado nosotros pusimos a prueba la
hipotesis de que los cultivares comerciales a nivel mundial de una de las plantas
ornamentales mas importantes y cultivada recientemente, la nochebuena,
provienen de Taxco, Guerrero (McGinty, 1980; Ecke et al., 1990). Para inferir el
centro de origen de los cultivares de nochebuena utilizamos evidencia histérica,
genética y ambiental. Los tres tipos de inferencia sefalan al norte de Guerrero
como el lugar de procedencia de los cultivares de nochebuena. El estudio del
centro de origen de los cultivares de la nochebuena muestra un proceso diferente
de domesticacién de los organismos para obtener comida hace 10 000 afos o
mas. A través de documentos histéricos conocemos que la nochebuena se
selecciond principalmente para ser usada como flor de ornato (Graham, 1836;
Sahagun, 1885; Ecke et al., 1990) y como se fueron generando los cultivares de
esta planta (Moon, 1956; Ecke et al., 1990; Taylor et al., 2011). A diferencia del
maiz, el cerdo, la vaca, la mayoria de los cultivares de nochebuena se generaron
fuera de su area de distribucion original en los ultimos 180 afios a través de cruzas

entre variantes fenotipicas seleccionadas en invernadero y recientemente por
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cruzas entre especies cercanas como Euphorbia cornastra (Graham, 1836; Moon,
1956; Ecke et al., 1990; Fry, 1994; Taylor et al., 2011).

El reciente cultivo de la nochebuena y la presencia de las poblaciones
silvestres de Euphorbia pulcherrima en su ambiente natural permité ubicar
aquellas poblaciones silvestres que comparten haplotipos con los cultivares.
Ademas, pudimos evaluar que Euphorbia pulcherrima es una especie con una alta
diversidad genética (Hy = 0.986 £ 0.007, 7 = 0.01082) comparable con el frijol,
Phaseolus vulgaris (rm = 0.0106) también cultivado en Mesoamérica (Bitocchi et al.,
2012). Muchas plantas distribuidas en Mesoamérica presenta alta diversidad
genética por la heterogeneidad en la topografia y en los climas a lo largo del
gradiente latitudinal (Diamond, 2002; Miller y Schaal, 2005; Kwak et al., 2009).

Los cultivares de nochebuena, como en muchas otras plantas cultivadas
(ver Tabla 1 y Fig. 1 del Capitulo 4), presentan menor diversidad genética que las
plantas silvestres. En los datos de cloroplasto es mucho mas clara la diferencia
entre los cultivares (Hy= 0.495 £ 0.088, = 0.00129) y las plantas silvestres (Hq =
0.884 +, m = 0.0084). Los cultivares solo presentaron dos haplotipos de cloroplasto
mientras que en las poblaciones silvestres se observaron 11 haplotipos. Tal
diferencia no fue tan evidente en el nucleo posiblemente porque el desarrollo de
los cultivares implica cruzas entre plantas a través del polen y gran parte de los
haplotipos de nucleo presentes en los cultivares (6 de 7) se encuentran en norte
de Guerrero. La reduccion de Ila diversidad genética de plantas de
domesticaciones antiguas se deben a las fuertes presiones de seleccion artificial
que generan a cuellos de botella en la diversidad de las plantas (Dorbley, 1990;
Allaby et al., 2008; Olsen y Gross, 2008). En el caso de la nochebuena los

cultivares son una pequefa muestra de la diversidad genética total de E.
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pulcherrima. Si no se incluye mayor diversidad para la generacién de nuevos
cultivares, la diversidad genética dentro de los cultivares podria reducirse aun
mas.

A través del estudio de domesticaciones recientes aumenta nuestra
compresion con respecto al proceso de la domesticacion. En las domesticaciones
antiguas la presion de seleccion ha sido durante miles de afos, la mayoria de las
razas de cerdo se generaron de poblaciones silvestres del Creciente Fértil, Asia y
Europa en los ultimos 11 000 afos (Larson et al., 2005, 2007). La presion de
seleccion en las domesticaciones antiguas en muchos de los casos a sido laxa
(Diamond, 2002; Miller y Schall, 2005; Pickersgill, 2007) a comparacion de la
generaciéon de los cultivares de nochebuena en que la mayoria fueron creados a
través de cruzas convencionales en los ultimos docientos afios y con mayor
intensidad desde los afios 70 (Ecke et al., 1990; Taylor et al., 2011). La forma en
que se domesticaron los organismos, los cientos maices criollos de México son el
resultado de practicas tradicionales que forma parte de la cultura y constumbres
de los pueblos de México por mas de 7000 afios (Matsuoka et al., 2002; Boege,
2009). La mayoria de los cientos de cultivares de la nochebuena son el resultado
de proyectos de mejoramiento genético en los Estados Unidos (Eckel et al., 1990;
Taylor et al., 2011). Algunos autores consideran que el caballo primero se
seleccion6 para producir leche y después como animal de carga o transporte
(Outram et al., 2009). En proyectos como en la nochebuena los objetivos de
obtener cultivares con bracteas moradas y onduladas son objetivos planteados
para cumplise en algunos afos. Cantidad del material genético modificado, Wright
y colaboradores (2005) encontraron que aproximadamente del 2% al 4% del

genoma del maiz ha sido modificado por la domesticacion. El porcetaje del
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genoma modificado podria ser mucho mayor en poco tiempo por la manipulacion
intensa a través de técnicas biotecnoldgicas (Purugganan y Fuller, 2009; Morrell et
al., 2012).

Al identificar la procedencia del germoplasma de los -cultivares de
nochebuena y analizar la diversidad genética de las plantas silvestres de
nochebuena es posible establecer planes de conservacion, manejo y
mejoramiento de germoplasma no explorado para la generacidon de nuevos
cultivares.

Nosotros generamos a través de la busqueda de la procedencia de los
cultivares de nochebuena un mapa de la distribucion de la diversidad genética de
las poblaciones silvestres de nochebuena. Este mapa en conjunto con los modelos
de distribucién potencial, mapas de uso del suelo y mapas de areas protegidas
nos permitieron reconocer el estado de conservacion de Euphorbia pulcherrima.
Identificamos las poblaciones silvestres mas vulnerables por presentar el mayor
impacto derivado de las actividades humanas, haplotipos unicos, bajo numero de
individuos y estar fuera de areas protegidas. También hemos reconocido
poblaciones silvestres con caracteristicas importantes para su conservacion por su
diversidad morfolégica como son las poblaciones de bracteas blancas o
caracteristicas fisiolégicas como las poblaciones que crecen en lugares muy secos
y frios en el norte de México o lugares muy humedos como las poblaciones del sur
de México.

Nuestro trabajo nos permite tener un registro de las variantes genéticas de
las plantas silvestres y cultivares mexicanos de nochebuena. Este registro

publicado internacionalmente debe servir como proteccion para el uso de las
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variantes genéticas de México. Al contar con los marcadores genéticos se podria
monitorear nuestras variantes genéticas para evitar la biopirateria.

Estrategias de conservacion de germoplasma de nochebuena podria ser
protecciodn in situ para conservar las poblaciones en su sitio original y permitir que
continuen evolucionando en su estado natural. La conservacion in situ podria ser
también en jardines botanicos con el objetivo de educar o para fomentar el
turismo. Las poblaciones de Taxco se encuentran en condiciones lamentables, a
pesar de que podrian ser un atractivo turistico por ser las poblaciones ancestrales
y de importancia histérica. El Jardin Botanico de Taxco podria albergar in situ una
muestra de la diversidad genética y morfoldgica de la nochebuena silvestre y de
los cultivares mexicanos.

También es necesario difundir y discutir con las personas con respecto al
manejo de la nochebuena silvestre puesto que en algunas regiones de Guerrero y
Oaxaca las inflorescencias de las nochebuenas silvestres se cortan para adonar
altares. Nosotros hemos visto grandes cantidades de nochebuenas silvestres
utilizadas en altares. Es necesario evaluar que importancia tiene esta actividad
para la permanencia de las poblaciones silvestres y en caso de que afecte la
continuidad de la poblacién recomendar modular su uso.

Algunos trabajos en mejoramiento, manejo y conservacion del
germoplasma mexicano de nochebuena se han comenzado a realizar pero falta
mucho por hacer. Instituciones como la Universidad Auténoma de Chapingo,
Universidad Auténoma del estado de Morelos y el Instituto Nacional de
Investigaciones Forestales, Agricolas y Pecuarias (INIFAP) cuentan con
programas de mejoramiento de cultivares mexicanos de nochebuenas. Para estos

grupos de trabajo la distribucion de las poblaciones silvestres de nochebuena y las

114



diferencias genéticas dentro de las plantas silvestres son de gran importancia para
sus objetivos de mejoramiento genético. También estas instituciones cuentan con
proyectos para conservar ex situ de semillas y plantas de nochebuenas silvestres.
Una vez que conocemos la distribucion y estructura de la variacion genética de las
poblaciones silvestres de nochebuena los muestreos de dichas colecciones
podran ser orientados a la conservacion de la mayor parte de la diversidad
genética de la nochebuena silvestre.

Presentamos en esta tesis datos de trabajo de campo de mas de 10 anos
que fortalecera las decisiones de préximos estudios o programas de manejo,
mejoramiento y conservacion de la nochebuena. Quedan muchas lineas de
investigacion por seguir como es la morfometria de plantas silvestres y cultivadas
para describir los cambios que han adquirido los cultivares con respecto a las
plantas silvestres. Conocer los mecanismos de polinizacién de la nochebuena que
en conjunto con el analisis de la diversidad genética permitiran conocer la
dinamica de los procesos evolutivos de las poblaciones silvestres de nochebuena.
Influencia del manejo en la estructura genética de las poblaciones silvestres e
indagar en las propiedades medicinales de la planta.

El Distrito Federal juega un papel importante como reservorio de la
diversidad genética de plantas silvestres y cultivadas de nochebuena y muy
posiblemente de otras plantas. Es importante reconocer la pequefia pero
importante funcion que podrian estar representando las ciudades como el Distrito
Federal para la conservacion in situ de la biodiversidad y que podrian ser la Unica
opcién para algunos organismos o variantes genéticas.

Lograr inferir el centro de origen de un organismo domesticado dependera

de la evidencia utilizada y del organismo de estudio. No importa el numero de tipos
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de evidencias que se utilicen, lo que importa es que aporten informacién util para
identificar en dénde se domesticaron los organismos. Pero un numero mayor de
evidencias evaluadas para inferir un centro de origen podria permitir generar
explicaciones mas claras y precisas. Es posible que existan diferentes
explicaciones igualmente validas o que cambie la inferencia con nueva
informacién. Es necesario estar consciente de esta conclusion por el impacto
economico, politico y social que surge al sefialar a un lugar centro de origen.

En futuros estudios sobre inferencia de centros de origen el uso de la
genomica es una opcion que puede permitir tener la completa informacion
genética para conocer en detalle la historia de los organismos. Nuevos
experimentos y aproximaciones bioinformaticas estarian dirigidos a reconocer los
loci bajo seleccion y en dénde esta involucrada la adaptacion (Wrigt et al., 2005,
Purugganan y Fuller, 2009; Morrell et al., 2012). También, el desarrollo de
modelos demograficos pueden servir para identificar los loci que han perdido
mayor diversidad por posibles cuellos de botella como resultado de la
domesticacion (Olsen y Gross, 2008; Morrell et al., 2012). Uno de los mayores
objetivos es conocer la base genética de los fenotipos y tener un mayor control de
los mismos (Purugganan y Fuller, 2009; Morrell et al., 2012). Ademas, existe la
tendencia de que la secuenciacion de genomas es cada vez mas rapido y menos
costoso (Purugganan y Fuller, 2009; Morell et al., 2012). En diferentes trabajos
como el gusano de seda (Xia et al., 2009), el chocolate (Argout et al., 2011) y el
pollo (Rubin et al., 2010) se utilizaron los genomas para inferir los centros de
origen. Es la misma pregunta pero resuelta con miles o millones de sitios
polimérficos de un solo nucleotido (single-nucleotide polymorphism, SNP) que

pueden ser el resultado de la seleccion artificial lo que ayuda a describir el proceso
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de domesticacion, el origen de la adaptacion, detectar los fenotipos con rasgos no
adaptativos bajo condiciones de manejo (Morrell y Clegg, 2007; vonHoldt et al.,
2010). También, la gendmica nos podria permitir contar con gran cantidad de
informacién para acelerar el mejoramiento genético, para generar nuevos
cultivares al optimizar el descubrimiento de nueva variacion genética (Morrell y

Clegg, 2007; Xia et al., 2009).
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CONCLUSIONES

e Inferir un centro de origen de organismos domesticados o cultivados
recientes y no alimenticios amplia la comprensién del proceso de
domesticacion, permite distinguir las relaciones de parentesco entre las
poblaciones silvestres y organismos domesticados; y proporciona
informacidn util para el manejo y conservacion de la biodiversidad.

e El uso de diversos tipos de evidencia integrados bajo el marco teorico
de la ecologia molecular puede delimitar con mayor claridad y presicion
la regidbn geografica de un centro de origen de organismos
domesticados o cultivados.

e Los cultivares comerciales de nochebuena a nivel mundial provienen del
norte de Guerrero.

e Las poblaciones silvestres mas vulnerables y con mayor prioridad para
su conservacion son las poblaciones con un mayor impacto por las
actividades humanas, con haplotipos unicos, con pocos individuos, que
se encuentran fuera de areas naturales protegidas, con haplotipos
ancestrales y con caracteristicas paticulares morfolégicas o de ambiente
en el cual crecen.

e Euphorbia pulcherrima es una especie con alta diversidad genética y
estructurada a lo largo de su distribucion.

e La diversidad genética en los cultivares es menor que en las
poblaciones silvestres de nochebuena.

o El Distrito Federal es reservorio de aproximadamente una quinta parte

de la diversidad genética de Euphorbia pulcherrima.
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Identificamos diferentes lineas de investigacion para el estudio de la
nochebuena: estudios morfolégicos con los cuales se podrian distinguir
las plantas silvestres y cultivadas y describir un posible sindrome de
domesticacion de la nochebuena; impacto del manejo en las
poblaciones silvestres; tipo de reproduccion de la nochebuena,
evolucién clonal del cultivo, propiedades medicinales, tipificacién de la

especie.
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