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Resumen

La fragmentacién del habitat amenaza la persistencia de las especies, al reducir el flujo génico. Bursera
linanoe, un arbol endémico y de importancia cultural en el centro-sur de México, presenta declive
poblacional debido a la presion extractiva y pérdida de habitat. Se analizé la estructura genética y la
conectividad poblacional de esta especie mediante herramientas de genética molecular, modelacién
espacial y analisis ecologicos. Se evaluaron cuatro poblaciones con marcadores ISSR (Inter-Simple
Sequence Repeats) y se determind una diferenciacién genética de moderada a alta (FS7=0.31), lo que
indica una limitada conectividad genética entre localidades. Los analisis multivariados y bayesianos
identificaron tres grupos genéticos principales asociados a regiones geograficas (Morelos, Guerrero y
Oaxaca); ello sugiere que tanto barreras fisicas, como la fragmentacién del habitat han influido en la
estructuracién genética. La prueba de Mantel evidencid aislamiento por distancia, mientras que el
anadlisis de redes de migracion mostré un flujo asimétrico, con conectividad entre poblaciones
centrales, que indicaron posibles dindmicas fuente-sumidero. Los modelos de genética del paisaje
revelaron que la distancia geografica y la resistencia del paisaje tienen efectos similares, lo que sugiere
gue la conectividad no depende de un solo factor, sino de su interaccion. Adicionalmente, la modelacion
de nicho evidencid traslape espacial entre B. linanoe y aves frugivoras (principalmente Myiarchus y
Tyrannus), lo que respalda su papel como dispersores claves. El estudio destaca la importancia de
conservar corredores bioldgicos y las interacciones planta-dispersor para mantener la viabilidad
genética de la especie.

Palabras clave: Biologia de la conservacion, dispersidén bidtica, dispersidn de semillas, estructura
genética, genética del paisaje, selva caducifolia.
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Abstract

Habitat fragmentation threatens the survival of species by reducing gene flow. Bursera linanoe, a tree
that is endemic to and of cultural importance in South-Central Mexico, is experiencing a population
decline due to harvesting pressure and habitat loss. The genetic structure and population connectivity
of this species were analyzed using molecular genetic tools, spatial modeling, and ecological analyses.
Four populations were analyzed using ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) markers, and moderate
to high genetic differentiation was observed (FST=0.31), indicating limited genetic connectivity among
locations. Multivariate and Bayesian analyses identified three major genetic groups associated with
geographic regions (Morelos, Guerrero, and Oaxaca); this suggests that both physical barriers and
habitat fragmentation have influenced genetic structuring. The Mantel test revealed distance-based
isolation, while the migration network analysis showed an asymmetric flow, with connectivity between
central populations, suggesting possible source-sink dynamics. Landscape genetics models revealed
that geographic distance and landscape resistance have similar effects, suggesting that connectivity
does not depend on a single factor, but rather on their interaction. In addition, niche modeling revealed
spatial overlap between B. linanoe and fruit-eating birds (primarily Myiarchus and Tyrannus), which
supports their role as a key disperser. The study highlights the importance of preserving biological
corridors and plant-disperser interactions to maintain the species’ genetic viability.

Keywords: Conservation biology, biotic dispersal, seed dispersal, genetic structure, landscape
genetics, deciduous forest.

Introduccion

La fragmentacion del habitat es uno de los principales factores que comprometen la
persistencia de especies, al reducir la conectividad entre poblaciones (Fischer &
Lindenmayer, 2007). Este proceso se intensifica en el centro-sur de México, donde la
selva caducifolia ha sido severamente transformada por el cambio de uso de suelo y
la extraccion de recursos (Miles et al., 2006; Trejo & Dirzo, 2000). Se estima que mas
de 70 % de su cobertura original ha sido alterada, y con ello se ha generado un
paisaje altamente fragmentado (Portillo-Quintero & Sanchez-Azofeifa, 2010). En este
contexto, las especies lefiosas endémicas de la selva caducifolia enfrentan la
reduccion del tamafo efectivo de sus poblaciones y la pérdida de conectividad

genética (Mesa-Sierra et al., 2022; Rosas et al., 2011).

Bursera linanoe (La Llave) Rzed., Calderdon & Medina es una especie arbdrea de gran

importancia cultural, ecoldgica y econdmica. Sin embargo, sus poblaciones se han
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sometido a un aprovechamiento intenso asociado a la extraccion de aceite esencial y
madera (Cruz-Cruz et al., 2009; Hersch-Martinez et al., 2004; Medina-Tello et al.,
2023). Aunque no estad incluida en alguna categoria de riesgo en la NOM-059-
SEMARNAT-2010 (Secretaria de Medio Ambiente y Recursos Naturales [Semarnat],
2010), la Unidn Internacional para la Conservacion de la Naturaleza (UICN) la clasifica
como vulnerable (VU) debido a su distribucién restringida y a la fragmentacién de su
habitat (Fuentes et al., 2019).

La pérdida de continuidad ecoldgica entre fragmentos donde persiste B. linanoe
reduce el intercambio genético y puede conducir a diferenciacién, endogamia o
extincion local (Cushman et al., 2012; Epps & Keyghobadi, 2015). Al respecto,
evaluar la conectividad genética a escala regional entre poblaciones de esta especie
resulta fundamental para comprender cémo la configuracion del paisaje influye en el
flujo génico y la viabilidad de las poblaciones a largo plazo. La integracién de
herramientas moleculares con modelos espaciales permite identificar barreras al flujo
génico, inferir rutas de dispersién y detectar estructuras genéticas asociadas al
paisaje (Manel et al., 2003; Storfer et al., 2007).

En especies con dispersién zodécora como B. linanoe, la conectividad funcional
depende no solo de la distancia entre fragmentos, sino también de la permeabilidad
del paisaje y la movilidad de sus dispersores (Cordeiro & Howe, 2003; McRae &
Beier, 2007). Evaluar la distribucion de esos dispersores puede aportar informacién
clave sobre la probabilidad de intercambio genético en paisajes fragmentados, ya
que su movibilidad favorece el transporte de semillas entre fragmentos de habitat y
contribuye al mantenimiento del flujo génico intrapoblacional en poblaciones

espacialmente aisladas.

Por lo tanto, este estudio tuvo como objetivo analizar la estructura genética, evaluar
la conectividad de las poblaciones de Bursera linanoe en el centro-sur de México
mediante un enfoque de genética del paisaje que integra analisis moleculares y
modelacién espacial, con el fin de proporcionar elementos para el disefio de estrategias
de conservacion orientadas a preservar la diversidad genética regional y proteger los

habitats que favorecen la dispersion de semillas entre poblaciones
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Materiales y Métodos

Extraccion de ADN y analisis ISSR

Se recolectaron hojas de Bursera linanoe en cuatro poblaciones del centro-sur de
México: Atenango del Rio, Guerrero (n=36), Tlalquiltenango, Morelos (n=21), Santa
Maria Tecomavaca, Oaxaca (n=21) y San Juan Bautista Cuicatlan, Oaxaca (n=14).
La extraccion de ADN gendmico se realizd mediante una version modificada del
protocolo CTAB (bromuro de cetiltrimetilamonio) (Doyle & Doyle, 1987; Saghai-
Maroof et al., 1984), previamente optimizada para la especie. Las condiciones de
amplificacién, visualizacidn y codificacidon de bandas siguieron los protocolos descritos
por Coppi et al. (2010), Cruz-Larios et al. (2024) y Dos Santos-Araujo et al. (2016).
Los datos obtenidos se utilizaron para el analisis de estructura poblacional y

conectividad genética.

Analisis de datos y estructura poblacional

Los perfiles ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) se codificaron como marcadores
dominantes binarios. La estructura genética se evalué mediante AMOVA jerarquico;
se estimd la proporcidn de variacion genética entre grupos (FCT), la proporcion de
variacién genética entre poblaciones dentro de grupos (FSC) y la diferenciacion
genética total entre poblaciones (FST), con pruebas de permutacidén para determinar

significancia. La diferenciacién genética se explord aplicando un Analisis de
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componentes principales (PCA) implementado en Adegenet (R Core Team, 2024),
para ello se utilizd una matriz de covarianza genética calculada a partir de los loci

compartidos entre pares de individuos.

El aislamiento por distancia se evalud con la prueba de Mantel (Mantel, 1967) entre
las matrices de distancia genética y distancia geografica. La estructura genética
espacial se analizé con el paquete TESS3R, en el que se consideraron valores de K
entre 1 y 10, con 20 repeticiones para cada valor de K (Caye et al., 2016). El nimero
optimo de grupos genéticos se determind con el método de Evanno et al. (2005).
Posteriormente, se obtuvieron los coeficientes de ancestria de cada individuo y se
representaron graficamente para visualizar los patrones de estructura genética,
mezcla y diferenciacion poblacional entre las localidades estudiadas. El flujo génico
reciente se estimd con la funcién divMigrate del paquete diveRsity versién 4.6.0
(Keenan et al., 2013) y las relaciones de migracion mas relevantes entre poblaciones

se representaron mediante una red de conectividad.

Modelacion de la resistencia del paisaje

Se construyd un modelo de resistencia del paisaje a partir de la capa de uso del suelo
y vegetacién serie V y el modelo digital de elevacion continuo mexicano, ambos del
Instituto Nacional de Estadistica, Geografia e Informatica (INEGI, 2015). Las
coberturas de vegetacion y la altitud se reclasificaron en categorias de resistencia con
base en la dificultad de desplazamiento y en la distribucién altitudinal conocida de la
especie (Material suplementario: Cuadro S1 y Cuadro S2). Ambas capas se integraron
en un raster Unico, asignando a cada celda el valor maximo de resistencia. Con base
en las coordenadas de las poblaciones, se calcularon distancias euclidianas y de

resistencia como costos acumulados.
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La relacion entre diferenciacidn genética y variables espaciales se evalué mediante
modelos mixtos de pares poblacionales por maxima verosimilitud (MLPE; Van Strien et
al., 2012). Los modelos se ajustaron en /me4 (Bates et al., 2015) y se compararon
mediante AICc con MuMIn (Barton, 2026). Ademas, se estimd el Coeficiente de

determinacion condicional (Nakagawa & Schielzeth, 2013) con la funcién r.squaredGLMM.

Modelacion de distribucion potencial de dispersores

Estudios realizados con especies del género Bursera en la cuenca del rio Balsas han
documentado que diversas aves de la familia Tyrannidae, particularmente de los
géneros Myiarchus, Tyrannus y Myiodynastes, participan activamente en la remocion
y dispersién de frutos (Almazan-Nunez et al., 2016; Rodriguez-Godinez et al., 2022).
Con base en estos antecedentes, se evalud el potencial de asociacidn espacial entre
Bursera linanoe y las especies de Tyrannidae registradas en México, mediante la
plataforma SPECIES de la Comisién Nacional para el Conocimiento y Uso de la
Biodiversidad (Conabio) (Stephens et al., 2019). El analisis se fundamentd en la
coincidencia espacial de registros de ocurrencia y de la superposicidn entre
distribuciones potenciales. Dada la naturaleza del enfoque empleado, las asociaciones
identificadas se interpretaron como hipotesis de interaccidn ecoldgica potencial y no
como evidencia directa de dispersion efectiva o conectividad funcional (Material

suplementario: Figura S1).

La distribucidn potencial de B. linanoe se estimé con registros de la Global Biodiversity
Information Facility (GBIF, 2021) y observaciones de campo (Cruz-Larios, 2022),
para ello se siguid el protocolo descrito por Escalona-Prado (2025) para un total de
176 puntos de ocurrencia (Material suplementario: Figura S2). La significancia de la

correlacion se evaludé mediante el parametro € y el porcentaje de ocurrencia por decil.
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Las especies potenciales dispersoras se modelaron junto con B. linanoe en Wallace
(Kass et al., 2018, 2023), a partir de 19 variables bioclimaticas de WorldClim (Fick &
Hijmans, 2017) a 2.5 min de arco, con filtrado espacial de 5 km. Se consideraron
distintas combinaciones de funciones de respuesta y multiplicadores de
regularizacién, y se selecciond el modelo con el menor valor del Criterio de
informacion de Akaike (AIC).

Los resultados se transformaron a presencia/ausencia usando el percentil 10 de
entrenamiento (Sage et al., 2017). Los mapas se generaron en QGIS v3.36.1 (QGIS
Development Team, 2024) vy las zonas de sobreposicidon se calcularon mediante algebra
de mapas con raster (Hijmans et al., 2026). Se asumid que una mayor superposicion
espacial entre la distribucidn potencial de B. linanoe y la de especies frugivoras incrementa

la probabilidad de encuentros ecoldgicos y eventos de dispersion.

Resultados

Estructura poblacional

Los analisis revelaron una marcada estructuracién genética entre las poblaciones de
Bursera linanoe (Cuadro 1). El valor promedio de FST=0.3059 (p<0.0001) indica una
diferenciaciéon genética alta, que supera el umbral de 0.25 considerado por Wright
(1978) como evidencia de una diferenciacion muy alta entre poblaciones. De manera
consistente, el AMOVA mostré que la mayor proporcién de la variacion genética se
concentré entre poblaciones dentro de grupos (FSC=0.28-0.31), mientras que la
varianza entre grupos amplios (FCT) fue baja o negativa en la mayoria de los

esquemas evaluados, lo que sugiere una escasa estructuracion genética regional. La
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Unica excepcién correspondid al esquema que separd a San Juan Bautista Cuicatlan
(Oaxaca 2) del resto de las poblaciones, en la que se detectd una diferenciacién
significativa entre grupos (FCT=0.079; p<0.0001).

Cuadro 1. Resultados del AMOVA jerarquico en cuatro poblaciones de Bursera linanoe

(La Llave) Rzed., Calderdon & Medina bajo diferentes esquemas de agrupamiento.

Agrupaciones

(Guerrero, (Guerrero, (Guerrero, Oaxaca Guerrero vs.
Morelos, Oaxaca 1) Morelos) vs. 1) vs. (Morelos, (Morelos, Oaxaca
vs. (Oaxaca 2) (Oaxaca ly 2) Oaxaca 2) 1, Oaxaca 2)
FsC 0.28449 0.30869 0.30965 0.30663
FST 0.34134 0.30453 0.30402 0.30563
FCT 0.07945 -0.00600 -0.00816 -0.00143

FSC = Proporcion de variacidn genética entre poblaciones dentro de grupos; FST =
Diferenciacion genética total entre poblaciones; FCT = Proporciéon de variacion

genética entre grupos.

En concordancia con lo anterior, el Analisis de componentes principales (Material
suplementario: Figura S3) mostrd una agrupacién parcial de los individuos segun su
poblacidn de origen, mientras que la prueba de aislamiento por distancia (Material
suplementario: Figura S4) presentd una correlacion positiva y significativa entre

distancia geografica y diferenciacion genética.

La estimacién del numero éptimo de grupos (K) registré valores maximos para K=3
(AK=3.9612) y K=4 (AK=2.4891), lo que indicé la presencia de tres o cuatro
agrupamientos genéticos principales entre los 92 individuos analizados. Estos
resultados fueron congruentes con los patrones detectados mediante AMOVA y PCA,
los cuales evidenciaron una diferenciacion genética moderada y una estructuracién
espacial de las poblaciones. Asimismo, los analisis realizados con TESS3R

evidenciaron patrones de agrupamiento consistentes; se identificaron tres conjuntos
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geograficos principales correspondientes a Morelos, Guerrero y Oaxaca (Material

suplementario: Figura S3 a Figura S6).

La red de migracién relativa entre las cuatro poblaciones de Bursera linanoe presento
patrones contrastantes de conectividad genética (Figura 1). Los mayores valores de
migracion bidireccional se observaron entre Guerrero y Morelos (valores de migracién
relativa estimados: Nm=0.7) y entre Guerrero y Oaxaca 1 (Nm=0.6-0.7), lo que
sugirid un intercambio génico relativamente alto entre estas poblaciones. Asimismo,
se detectod un flujo importante desde las poblaciones Oaxaca 1 y Oaxaca 2 (Nm=1.0),
que constituyd la conexidon mas intensa de la red. En contraste, las conexiones mas
débiles involucraron principalmente a Oaxaca 2 y Morelos, con valores de Nm

inferiores a 0.2 en algunos sentidos del flujo.

Los nodos corresponden a los sitios de muestreo: A = Guerrero, B = Morelos, C =

Oaxaca 1, D = Oaxaca 2.

Figura 1. Red de migracion relativa entre cuatro poblaciones de Bursera linanoe (La

Llave) Rzed., Calderdon & Medina basada en valores de Nm.

En conjunto, estos resultados sugieren que Guerrero y Oaxaca 1 actian como nodos
relativamente bien conectados dentro de la red, mientras que Oaxaca 2 presenta una

conectividad mas dependiente de flujos provenientes de poblaciones vecinas.
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Los valores altos de FST observados entre poblaciones indican una reduccion del
intercambio génico y una diferenciacién genética considerable a escala regional. Este
patrdén es consistente con los valores de migracién relativa estimados (Nm), los cuales
mostraron una conectividad heterogénea entre localidades, con algunas conexiones
fuertes y otras considerablemente restringidas. En particular, las poblaciones con
menores valores de Nm tendieron a presentar una mayor diferenciacién genética.
Asimismo, los valores bajos o negativos de FCT obtenidos en la mayoria de los
esquemas de agrupacion indicaron que la variacion genética se distribuyod

principalmente entre poblaciones y no entre regiones amplias.

Modelacion del paisaje de resistencia

A partir de la comparacion de modelos mixtos poblacionales (MLPE) se determind que
la distancia geografica euclidiana y la distancia de resistencia del paisaje presentaron
un soporte estadistico similar para explicar la diferenciacion genética entre

poblaciones (Cuadro 2).

Cuadro 2. Comparacién de modelos de genética del paisaje basados en modelos de

efectos mixtos de maxima verosimilitud de efectos poblacionales.

Variable del paisaje K AICc AAICc R? condicional wi
Distancia de resistencia 2 -12.135 0.018 0.013 0.50
Distancia geografica 2 -12.117 0.000 0.011 0.50

K = Numero de parametros; AICc = Criterio de informacion de Akaike; AAICc =

Diferencia de AICc; R? = Coeficiente de determinacion condicional; w; = Peso de Akaike.
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Los valores de AICc fueron practicamente equivalentes (AAICc<0.1), lo cual indicé
que los modelos basados en distancia geografica y distancia de resistencia
presentaron un soporte empirico indistinguible para explicar la diferenciacién genética
observada. Estos resultados sugieren que los patrones de flujo génico no se explican
exclusivamente por la distancia geografica, ni por la configuracion del paisaje, sino

por la interaccién de ambos factores.

Modelacion de distribucion potencial de dispersores

Las interacciones potenciales mas altas se registraron en Myiarchus nuttingi
Ridgway (£=8.37; ocurrencia/decil=57.47 %), Tyrannus crassirostris Swainson
(e=8.16; 47.83 %) y Tyrannus melancholicus Vieillot (€=6.99; 21.67 %). Sin
embargo, T. melancholicus fue excluida por tener solo 14 registros en México (de
104 en GBIF, 2024a). Las especies M. nuttingi (GBIF, 2024b) y T. crassirostris
(GBIF, 2024c) se incluyeron en los modelos de distribucidn potencial, construidos
con 176 registros para Bursera linanoe, 215 para M. nuttingi y 146 para T.
crassirostris (Material suplementario: Cuadro S3). Ambas especies presentan
distribuciones mas amplias que B. linanoe, coexistiendo en la regién de mayor

extension de esta ultima (Figura 2).
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Los colores indican las areas de distribucidn de cada especie y zonas de traslape.

Figura 2. Distribucion geografica de Myiarchus nuttingi Ridgway y Tyrannus
crassirostris Swainson y su traslape con Bursera linanoe (La Llave) Rzed., Calderdn

& Medina en México.

Discusion

Agrupamiento genético y distribucion espacial

El andlisis de estructura genética evidencié una organizacidon espacial consistente en
Bursera linanoe, con agrupamientos concordantes con su procedencia geografica. La
estimacién de K indicé tres unidades genéticas principales, agrupandolas en Morelos,

Guerrero y Oaxaca. Debido a que los analisis de AMOVA, PCA y TESS3R respaldaron
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principalmente la separacion entre estas regiones geograficas, K=3 se considerd la mas
parsimoniosa para interpretar la estructura genética a escala regional. Ese patrén
sugiere limitaciones en el flujo génico asociadas a la fragmentacidn del habitat y
barreras geograficas, de acuerdo con el aislamiento por distancia y lo documentado en
especies con dispersién restringida (Hamrick et al., 1993). Asimismo, las poblaciones
dentro de la cuenca del rio Balsas comparten mas alelos que aquellas separadas por
obstaculos orograficos, ello evidencia un efecto del paisaje en la conectividad genética.
Los resultados de TESS3R fueron congruentes al identificar patrones similares de

agrupamiento genético y ancestria compartida entre las poblaciones analizadas.

La estructuracion genética observada, también podria reflejar procesos histéricos,
ademas de mecanismos contemporaneos de dispersion. La hipdtesis del Arco
Pleistocénico propone una mayor conectividad entre los bosques tropicales secos
durante el Ultimo Maximo Glacial (Thomas et al., 2017), lo que pudo favorecer episodios
histdricos de intercambio genético entre poblaciones actualmente aisladas. La regidén de
Cuicatlan, Oaxaca, considerada como refugio climatico (Gamez et al., 2014), habria
funcionado como reservorio de diversidad genética durante fluctuaciones climaticas

pasadas, que contribuyen a los patrones actuales de diferenciacién.

Finalmente, las diferencias en diversidad genética entre localidades resaltan la
necesidad de implementar estrategias de conservacién diferenciadas, que consideren
cada poblacion como un reservorio genético complementario. Sin embargo, estas
explicaciones deben considerarse inferencias histéricas indirectas, ya que no fueron

evaluadas de manera explicita en este estudio.

Las diferencias observadas en diversidad genética entre localidades sugieren que las
poblaciones han experimentado historias demograficas y niveles de conectividad
distintos. Las poblaciones con menor intercambio génico pueden estar mas expuestas
a los efectos de la deriva genética, la pérdida de alelos raros y el incremento de la
diferenciacién genética; mientras que, aquellas con mayor conectividad tienen una

mayor probabilidad de mantener variacion mediante el flujo génico.
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Flujo génico y conectividad entre poblaciones

El analisis de la red de migracion genética evidencié una conectividad espacial
heterogénea entre las cuatro poblaciones de B. linanoe. Las poblaciones centrales
mostraron intercambios bidireccionales consistentes, lo que sugiere la existencia de
corredores funcionales que facilitan el flujo génico entre localidades cercanas, en
concordancia con lo documentado para especies del tropico seco (Arias et al., 2012).
En contraste, se detectd un flujo génico asimétrico hacia la poblacion periférica de
San Juan Bautista Cuicatlan (Oaxaca 2), con una contribucién predominante desde
Santa Maria Tecomavaca (Oaxaca 1) y escaso flujo en sentido inverso. Este patron
es consistente con dinamicas fuente-sumidero en poblaciones marginales (Gilroy &
Edwards, 2017). Las condiciones ecoldgicas locales, caracterizadas por mayor aridez,
fragmentacion y presencia de suelos calcareos, podrian limitar el establecimiento y

reducir su aporte genético regional.

Asimismo, la configuracién del paisaje y el cambio de uso de suelo modulan la
conectividad, al afectar el movimiento de dispersores y polinizadores (Sotelo-Caro et al.,
2023). En este contexto, solo Myiarchus nuttingi extiende su distribucion hacia el extremo
oriental del area de B. linanoe, lo que sugiere un posible papel en la conectividad bioldgica
entre poblaciones. La interaccion entre dispersidn bidtica y estructura del paisaje

probablemente determina la configuracion actual del flujo génico.
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Resistencia del paisaje

La similitud en el soporte estadistico entre los modelos basados en distancia
geografica y resistencia del paisaje sugiere que esta ultima modula, pero no
determina, los patrones de flujo génico; posiblemente debido a la capacidad de los
dispersores bidticos para atravesar coberturas contrastantes sin una pérdida marcada
de conectividad funcional, como se ha documentado en especies tropicales
(Schroeder et al., 2014). No obstante, este estudio incluye solo cuatro poblaciones,
lo que limita el nUmero de comparaciones pareadas y reduce el poder estadistico de
los modelos de genética del paisaje. Se ha sefialado que se requieren al menos de 8
a 10 poblaciones para detectar con mayor robustez efectos espaciales (Oyler-
McCance et al., 2013), por lo que la ausencia de diferencias claras entre modelos

debe interpretarse con cautela.

En conjunto, los resultados sugieren que, ademas de la distancia y la configuracion
del paisaje, factores ecoldgicos como los mecanismos de dispersién y las
interacciones bidticas pueden desempefiar un papel determinante en la

estructuracidon genética de B. linanoe.

Rol de los dispersores bioticos en la conectividad

Un componente clave es el papel de las aves frugivoras en la conectividad de B. linanoe.
El analisis de co-ocurrencia identificd especies con alta afinidad espacial (Reyes-Ortiz et
al., 2022), cuyos intervalos se traslapan con la especie focal y alcanzan poblaciones
periféricas. En particular, Myiarchus nuttingi se extiende hacia el extremo oriental, lo

gue sugiere un papel como vector de conectividad. Esto concuerda con estudios que
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sefalan a Myiarchus y otros tiranidos como dispersores primarios de Bursera (Ortiz-
Pulido & Rico-Gray, 2006). En Bursera longipes (Rose) Standl., especies de Myiarchus y
Tyrannus dispersan semillas viables, lo cual facilita su transporte y establecimiento

(Almazan-Nufez et al., 2016; Guzman-Pozos et al., 2018).

La disminucion de las poblaciones de aves frugivoras reduciria la conectividad genética
entre poblaciones de Bursera linanoe y limitaria los procesos de regeneracion natural, lo
que resalta la importancia de incorporar las interacciones ecoldgicas y los procesos

funcionales en las estrategias de conservacién (Howe, 2016).

Implicaciones para la conservacion

Los patrones de estructura genética, flujo génico diferenciado y dependencia de
dispersores tienen implicaciones directas para la conservaciéon de Bursera linanoe. La
presencia de clusteres genéticos indica que las poblaciones de Morelos, Guerrero y
Oaxaca constituyen unidades diferenciadas, por lo que deben evitarse reforestaciones
con materiales de distinta procedencia (Bucharova et al., 2017). Se recomienda
establecer unidades de manejo regionales que conserven la integridad genética y
prevengan la pérdida de adaptaciones locales (Boshier et al., 2015), priorizando la
conservacion in situ. Las acciones de manejo podrian incluir la conservacidon de
remanentes de vegetacion, el establecimiento de cercas vivas (hileras de arboles y
arbustos nativos en linderos agricolas que funcionan como corredores bioldgicos),
plantaciones de especies nativas y la coordinacién interregional para mantener la

conectividad del paisaje.

La dependencia de B. linanoe de aves frugivoras resalta la necesidad de un enfoque
ecosistémico que integre, tanto las poblaciones arbéreas como el habitat y la movilidad

de sus dispersores, particularmente Myiarchus nuttingi y Tyrannus crassirostris.
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Mantener estas interacciones es fundamental para la conectividad genética y la
regeneracion natural, priorizando enfoques que consideren procesos ecoldgicos como la
dispersion de semillas, el movimiento de aves frugivoras y el mantenimiento de la

conectividad funcional entre fragmentos de habitat (Valiente-Banuet et al., 2015).

Conclusiones

La integracidén de datos moleculares, modelacion espacial e informacién ecoldgica revela
un patrén complejo de diferenciacidon y conectividad genética en Bursera linanoe. Los
analisis muestran una diferenciacién genética de moderada a alta entre poblaciones, a
pesar de su relativa proximidad geografica, lo que sugiere la influencia conjunta de
procesos historicos, caracteristicas del paisaje y limitaciones contemporaneas al flujo
génico. Respecto a la estructura genética, se identifican tres agrupamientos principales
asociados a las regiones de Morelos, Guerrero y Oaxaca, evidenciando una conectividad
restringida entre regiones y una organizacidn espacial consistente de la variacion
genética. Asimismo, se detecta un flujo génico asimétrico, con conectividad bidireccional
entre poblaciones centrales y un flujo predominante hacia San Juan Bautista Cuicatlan,

Oaxaca, lo que sugiere dinamicas de tipo fuente-sumidero.

Los modelos de genética del paisaje indican que la distancia geografica y la resistencia
del paisaje presentan una capacidad explicativa similar para los patrones observados de
diferenciaciéon genética. En conjunto, estos resultados apoyan la hipdtesis de que la
estructura genética de B. linanoe emerge de la interaccion entre multiples factores

ecoldgicos e historicos, mas que de un Unico mecanismo dominante.

Desde una perspectiva de conservacion, la alta diversidad genética mantenida dentro de
las poblaciones y la diferenciacidon observada entre regiones resaltan la importancia de
conservar, tanto los reservorios locales de diversidad como los procesos que favorecen

la conectividad funcional. La proteccidn de remanentes de vegetacién, la restauracion
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de corredores bioldgicos y la conservacidon de los agentes de dispersidon contribuirian a

mantener la viabilidad evolutiva de la especie a largo plazo.

Finalmente, se recomienda complementar estos resultados con estudios que validen
de manera directa el papel de los dispersores en el mantenimiento de la conectividad
genética, que incluyan el registro de eventos de dispersién de semillas, movimientos
de fauna y su contribucién efectiva al flujo génico. Asimismo, sera importante evaluar
posibles sesgos asociados a los registros de ocurrencia utilizados en los modelos de
distribucién y analizar su relacién con los patrones de conectividad observados. La
incorporacion de poblaciones de Bursera linanoe del estado de Puebla constituye una
prioridad para investigaciones futuras, ya que su ubicacién geografica intermedia
entre las regiones centro y sur de la distribucion de la especie podria favorecer la
conectividad genética regional. La evaluacidon de su diversidad genética, estructura
poblacional y patrones de flujo génico permitird determinar su contribucién al
mantenimiento de la conectividad del paisaje y fortalecer las estrategias de

conservacion de esta especie endémica de México.
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