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RESUMEN

Asclepias contrayerba es una de las 250 especies conocidas para el género, que presenta
su mayor distribucion en el centro, en el noroeste y en el suroeste de México, tiene
importancia en la medicina tradicional por la presencia de alcaloides en la raiz. El ob-
jetivo de esta investigacion fue conocer la diversidad y la estructura genética de cinco
poblaciones que se distribuyen en los estados de Tlaxcala, Jalisco y Guerrero, con la
finalidad de conocer el efecto del uso tradicional en la pérdida de variacion genética de
la especie. Para obtener los estimadores genéticos, se utilizo la técnica de electroforesis
en geles de almidon para 20 isoenzimas. La diversidad genética estimada muestra que el
promedio de alelos por locus es A=2.0, el porcentaje de loci polimorfico fue de 100 %,
la heterocigosis esperada Hy fue de 0.413 y la observada Hy de 0.388, en tanto que el
indice de fijacion (F) fue de 0.142. En cuanto a la estructura genética, Fir fue de 0.205,
Fis fue de 0.089 y Fgr fue de 0.128. La diversidad genética global puede considerarse
alta comparada con otras especies con los mismos atributos de historia de vida. Aunque
en dos localidades, una en Tlaxcala y otra en Jalisco, las plantas tienen mayor heteroci-
gosis, debido posiblemente al efecto de los polinizadores con distribucion amplia. En
tanto que las poblaciones de Guerrero y de Jalisco tienen mayor cantidad de plantas
homocigotas, lo cual puede ser causado por algun fenomeno que limita la presencia de
polinizadores. Finalmente, los resultados indican que el uso tradicional de la raiz no
tiene influencia sobre la diversidad y estructura genética de la especie.

Key words: Asclepias contrayerba, diversity and genetic structure, Mexico, traditional use



16

R. Gutiérrez-Cisneros et al.

ABSTRACT

Asclepias contrayerba is one of the 250 species known for the genus and have your
distribution in the center, northwest and southwest of Mexico, they have importance in
the medicinal folk by the presence of precursors of alkaloids in the root. The principal
objetive of this work is know the diversity and genetic structure of five populations
localized in Tlaxcala, Jalisco and Guerrero and known the effect of traditional use in
the reduction of genetic variation. The genetic populations values has been obtained
by electrophoresis with starch gel for 20 isozymes. The genetic diversity estimate for
the mean of alleles by locus is A = 2.0, the percentage of polymorphic loci is P =100
%, the calculated heterocygosis Hg is of 0.413 and the observed Hp of 0.388, the fixa-
tion index (F) is of 0.142. For genetic structure, Fir is of 0.205, Fig of 0.087 and Fgr
of 0.128. The global diversity genetic is considered as high respect to others species
with similar live history. However, to population level, the two of Tlaxcala and one of
Jalisco the plants have high heterocygosis, probably by widespread pollination. In the
populations of Guerrero and Jalisco, there are plants with high homocygosis and can
be by some phenomen that limit the presence of pollination. By end, the results have
demonstrated that the traditional use of the root don’t have influence on the diversity

and genetic structure of this specie.

INTRODUCCION

Con alrededor de 250 especies conocidas el género
Asclepias L. se distribuye en Norteamérica, Sudamé-
ricay Africa (Woodson 1954). De éstas, 68 se presen-
tan en México y 38 son endémicas (Juarez-Jaimes y
Lozada 2003, Juarez-Jaimes et al. 2007). Asclepias
contrayerba Sess¢ y Moc. es muy conocida y utili-
zada en el estado de Tlaxcala (Aguilar 1997) por sus
efectos terapéuticos contra algunos dolores corporales,
intoxicaciones y envenenamientos, debido posible-
mente a la presencia de alcaloides en la raiz (Cardoso
y Flores 1998). Esta especie se distribuye también en
los estados de Chihuahua, Durango, Nayarit, Jalisco,
Michoacan, Estado de México, Puebla, Oaxaca, Chia-
pas, San Luis Potosi, Tamaulipas, Campeche, Tabasco
y Veracruz, en ambientes con bosques de sabino, pino
y encino (Juarez-Jaimes y Lozada 2003).

Los primeros estudios de genética de poblaciones
en plantas, con electroforesis de enzimas en geles de
almidon, se efectuaron en Avena fatua y A. barbata
(Marshall y Jain 1969, Marshall y Allard 1970a,b),
desde entonces, se han realizado en especies vegetales
con importancia economica como Phaseolus vulgaris
(Bassiri y Adams 1977), Oryza sativa (Tso y Chen
1997), Tulipa spp. (Booy y van Raamsdonk 1998),
Agave fourcroydes (Colunga-Garciamarin et al. 1999),
Fragaria xananassa (Galvez et al. 2001) y Lilium spp.
(Arzate-Fernandez ef al. 2005). Actualmente se con-
sidera que los marcadores enzimaticos siguen siendo
una herramienta util para conocer como se distribuye la
variacion genética dentro y entre poblaciones silvestres
(Crochet 2000, Magallan et al. 2009).

La informacion obtenida con estos estudios ha
permitido conocer que las especies endémicas o con
distribucidn restringida tienen, en promedio, menor
diversidad genética que especies con distribucion
mas amplia, sin presentar mucha diferencia en la
forma de cémo se distribuye la diversidad genética
entre las poblaciones (Hamrick y Godt 1996), aun
cuando se comparan especies del mismo género con
distribucion amplia o restringida (Gitzendanner y
Soltis 2000, Cole 2003), lo que refleja que la estruc-
tura genética tiene un fuerte componente filogenéti-
co (Cabrera-Toledo ef al. 2010). Los resultados de
estos trabajos han proporcionado las bases para la
toma de decisiones en la formulacion de planes de
manejo, conservacion y proteccion de especies que
se encuentran en alguna categoria de riesgo (Prior et
al. 1997, Petit et al. 1998, Gutiérrez-Espeleta et al.
2000, Grativol et al. 2001, Ernest et al. 2003).

Por tal motivo, el objetivo de la presente investi-
gacion fue determinar la variabilidad y la estructura
genética en cinco poblaciones de 4sclepias contra-
yerba localizadas en los Estados de Tlaxcala, Jalisco
y Guerrero, con la finalidad de cuantificar estimado-
res del promedio de alelos por locus, el porcentaje de
loci polimorficos, las heterocigosis y los estadisticos
F de Wright (Hartl y Clark 1989).

MATERIALES Y METODOS

Para conocer los sitios donde previamente se ha
recolectado Asclepias contrayerba, se consultaron las
bases de datos y se revisaron ejemplares botanicos
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de los herbarios MEXU del Instituto de Biologia de
la UNAM, ENCB del Instituto Politécnico Nacional,
XAL del Instituto de Ecologia, A.C. y TLXM de la
Universidad Autonoma de Tlaxcala (Thiers 2013),
verificando su identificacién taxonémica. Con base
en dicha informacion, se visitaron las localidades para
la recoleccion de muestras de hojas frescas de 20 in-
dividuos, las cuales se depositaron en sobres de papel
aluminio etiquetados con el nombre de la localidad
y el nimero de individuo, se colocaron en bolsas de
Lykra y se almacenaron en un contenedor portatil de
nitrégeno liquido hasta llegar al laboratorio donde se
mantuvieron en un ultracongelador REVCO a—70 °C
hasta suuso. De cada muestra individual se utilizaron
250 mg de tejido y se lavaron con agua destilada; para
facilitar su maceracion se adicion6 nitrogeno liquido
y se agregaron 500 pl de Buffer de extraccion al 4 %
preparado con Tris 0.1 M, Polivinil Pirrolidona (PVP)
al 4 %, Acido Etilendiaminotetracético (EDTA)
0.001 M, Acido Clorhidrico (HCI) 0.01 M, Cloruro
de Magnesio (MgCl,) 0.01 M y B-Mercaptoetanol al
0.1 % (Gonzalez-Astorga et al. 2004).

Se recortaron fragmentos (0.5 x 2.0 cm) de papel
filtro, colocando ocho en cada mortero para hume-
decerlos con el extracto y posteriormente dividirlos
en dos tubos Eppendorff. Previamente, dichos tubos
fueron etiquetados con el niumero de individuo y
la localidad correspondiente a cada muestra. Los
tubos se colocaron en gradillas y éstas se guardaron
en bolsas de plastico selladas herméticamente para
almacenarlas en el ultracongelador hasta suuso en el
corrimiento electroforético. La preparacion del gel de
almidon al 12 % se realiz6 colocando en un matraz
Erlenmeyer 54 g de almidon y 450 ml de amorti-
guador para gel pH 8.0 el cual contiene 1.0902 g
de Tris 0.009 M, asi como 0.7758 g de L-Histidine y
Acido Propiodnico al 0.005 M. La mezcla se calent6
en un horno comercial de microondas durante cuatro
minutos, retirandolo cada minuto para agitarlo con
fuerza para evitar la formacion de grumos y obtener
un liquido transparente.

Ala camara de electroforesis se le agregd el amor-
tiguador electrodo pH 8.0 preparado con Tris 0.4 M
y Acido Citrico monohidratado 0.105 M. Para el
corrimiento electroforético se utilizaron los sistemas
PK (Poulik) y R este ultimo durante 9 h a 35 mA'y
200V conectado a una fuente de poder EC 1000-90.
Con base en el protocolo para cicadas, el sistema PK
fue utilizado con las enzimas alcohol deshidrogenasa
(ADH), aldolasa (ALD), hexoquinasa (Hk), acotinasa
(ACO), Shikimato deshidrogenasa (SDH), enzima
malica (ME), fosfoglucoisomerasa (PGI), fosfoglu-
comutasa (PGM), esterasa (EST), 6-fosfato gluconato

deshidrogenasa (6PGD) y glutamato oxalacetato
transaminasa (GOT).

El sistema R se utilizé con las enzimas diafo-
rasa (DIA), peroxidasa anddica (Px), menadiona
reductasa (MNR), fosfatasa acida (ACPH), malato
deshidrogenasa (MDH), fosfoglucoisomerasa
(PGI), fosfoglucomutasa (PGM), esterasa (EST),
6-fosfato gluconato deshidrogenasa (6-PGD), glu-
tamato oxalacetato transaminasa (GOT) e isocitrato
deshidrogenasa (IDH) (Wendel y Weeden 1989).

Una vez finalizado el proceso de electroforesis,
el gel fue dividido en tres o cuatro capas, desechan-
do la primera y las otras fueron colocadas en una
charola con los respectivos reactivos para la tincion
correspondiente a cada enzima, el gel tefiido se
fijo en alcohol etilico al 70 % durante 5 minutos.
La lectura de las bandas se realiz6 en una cdmara
clara analizando los genotipos de cada individuo,
por poblacion y por locus (Wendel y Weeden 1989),
considerando que el locus estaba determinado por un
alelo, entonces se tienen tres genotipos, a saber: 1,1
(homocigoto), 1,2 (heterocigoto) y 2,2 (homocigoto),
de esta forma fueron capturados y analizados con el
programa TFPGA (Miller 1997). Posteriormente, con
estas bases de datos se obtuvieron los estimadores de
diversidad genética: nimero promedio de alelos por
locus (A), heterocigosis observada (Hp) y esperada
(HE), asi como los estadisticos F' de Wright (Fir, Fis
y Fst) (Hartl y Clark 1989).

RESULTADOS

Obtencion de muestras

Con base en la informacion contenida en los ejem-
plares botanicos revisados en las colecciones nacio-
nales, se tomaron referencias de 31 localidades donde
se ha recolectado Asclepias contrayerbay se observd
que su presencia es anual a partir del mes de julio y
hasta diciembre. Posteriormente se realizaron visitas
a todas las localidades para la recoleccion de material
fresco y ejemplares botanicos para ser depositados
en el herbario TLXM de la Universidad Autonoma
de Tlaxcala (Thiers 2013). Sin embargo, solo en las
localidades de Eduardo Neri (Guerrero), Atlangatepec
e Ixtacuixtla (Tlaxcala), La Primavera (Jalisco) y en
las cercanias de la ciudad de Guadalajara (Jalisco) se
obtuvo material fresco para este estudio Fig. 1.

Diversidad genética

Se realizé un analisis previo con las enzimas
mencionadas anteriormente en los sistemas PK y
R. El sistema PK fue descartado debido a que no se
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Fig. 1. Mapa de localizacion de poblaciones de A. contrayerba.
1-Atlangatepec, Tlaxcala, 2-Ixtacuixtla, Tlaxcala, 3-La
Primavera, Jalisco, 4-Guadalajara, Jalisco y 5-Eduardo
Neri, Guerrero

obtuvo actividad enzimatica, en el sistema R pudo
observarse actividad de MNR, DIA, MDH. La ACPH
solo presento resolucion en Eduardo Neri, Guerrero,
por lo cual fue descartada del analisis. La MDH pre-
sento6 dos loci; DIA'y MNR presentaron un loci cada
una, resultando un total de cuatro loci (Cuadro I).

Los estimadores de diversidad genética de A.
contrayerba mostraron que el porcentaje de loci
polimorficos promedio fue P =100 % para las cinco
poblaciones analizadas, en tanto que el nimero pro-
medio de alelos por locus fue de A=2.0. Respecto ala
heterocigosis observada, el promedio fue Hp=0.389
+ 0.117 y para la heterocigosis esperada promedio
fue H;=0.413 £ 0.031 (Cuadro II).

Por ultimo, para detectar el exceso o escasez de
genotipos heterocigotos, se compararon las hete-
rocigosis observadas y esperadas, con el indice de
fijacion (F), el cual indica que las poblaciones de
Atlangatepec (F'=-0.045) e Ixtacuixtla (£=-0.031),

Tlaxcala, asi como la Primavera, Jalisco (F'=—0.544)
presentaron exceso de heterocigotos; mientras que en
Eduardo Neri, Guerrero (F = 0.141) y Guadalajara
Jalisco (F' = 0.102) existe exceso de homocigotos.

Estructura genética

En el cuadro III se presentan los estadisticos
F de Wright, donde se observa que el coeficiente
de endogamia para las cinco poblaciones (Fjt) es
estadisticamente distinto de cero y positivo, con una
media de 0.205 + 0.087. La endogamia local (Fig)
es de 0.089 £ 0.098 y por ultimo la diferenciacion
genética (Fsr) es de 0.128 £ 0.019, lo que indica que
la diferencia genética representa cerca del 13 % de
la variacidon genética total de la especie.

Distancias genéticas

Las distancias genéticas y geograficas de las
cinco poblaciones de 4. contrayerba se muestran
en el cuadro IV. La distancia genética promedio
es de 0.139 £ 0.397. La distancia genética mayor
(D=0.236) se presentd entre Atlangatepec, Tlaxcalay
La Primavera, Jalisco, separadas geograficamente por
579.45 km. La distancia genética menor (D=0.015)
se presento entre Ixtacuixtla y Atlangatepec, Tlaxcala
separadas por tan solo 45.11 km (Fig. 2). El analisis
de correlacion y la prueba de Mantel entre las distan-
cias genéticas (Y) y geograficas (X) indican que no
existe relacion alguna entre ellas, (1,8 GL)=0.259
p =0.624; prueba de Mantel r = 0.031, p = 0.275.

El fenograma (Fig. 2) construido con las distan-
cias genéticas (Nei 1972) muestra tres grupos. Atlan-
gatepec e Ixtacuixtla, Tlaxcala forman un grupo mas
relacionado y separado de las demas poblaciones.
Eduardo Neri, Guerrero y Guadalajara Jalisco forman
otro grupo un tanto consistente pero estan separados
de la poblacion de La Primavera que queda sola en
este contexto.

CUADRO I. FRECUENCIAS ALELICAS DE CUATRO LOCI ENZIMATICOS PARA
LAS CINCO POBLACIONES DE 4. contrayerba SESSE y MOC

Poblacion
Enzima Alelo E. Neri, Atlangatepec,  Ixtacuixtla, Guadalajara, Primavera,
Guerrero Tlaxcala Tlaxcala Jalisco Jalisco
MDH1 1 0.719 0.353 0.500 0.833 0.353
2 0.281 0.647 0.500 0.167 0.647
MDH2 1 0.765 0.353 0.467 0.500 0.941
2 0235 0.647 0.533 0.500 0.059
MNR 1 0.353 0.147 0.147 0.529 0.441
2 0.647 0.853 0.853 0.471 0.559
DIA 1 0324 0.529 0.529 0.441 0.235
2 0.676 0.471 0.471 0.559 0.765
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CUADRO II. ESTIMADORES DE DIVERSIDAD GENETICA EN CINCO POBLACIONES
DE Asclepias contrayerba SESSE y MOC. EN MEXICO (P<=0.05) DONDE
N: PROMEDIO DE INDIVIDUOS ANALIZADOS POR POBLACION; P:
PORCENTAJE DE LOCI POLIMORFICOS; A: NUMERO DE ALELOS
PROMEDIO POR LOCUS, HO: HETEROCIGOSIS OBSERVADA; HE: HE-
TEROCIGOSIS ESPERADA. F: INDICE DE FIJACION, F = 1 — (HO/HE)

Poblacion N A %P HO HE F

E. Neri, Guerrero 16.75 2 100 0.473 0.415 0.141
Atlangatepec, Tlaxcala 17.0 2 100 0.398 0.416 —0.045
Ixtacuixtla, Tlaxcala 15.75 2 100 0.423 0.437 -0.031
Guadalajara, Jalisco 16.5 2 100 0.487 0.442 0.102
Primavera, Jalisco 17.0 2 100 0.162 0.355 —0.544
Media 16.6 2 100 0.389 0.413 0.142
Desviacion estandar 0.523 0 0 0.118 0.031 0.328

CUADRO III. ESTADISTICO F DE WRIGHT PARA CUA- Ixtacuixtla
TRO LOCI ENZIMATICOS EN CINCO [ 1

POBLACIONES DE 4. contrayerba SESSE y

MOC

FIT FST FIS
MDH1 0.045 0.123 —0.089
MDH?2 0.272 0.097 0.194
MNR 0.211 0.135 0.088
DIA 0.293 0.156 0.162
Media 0.205 0.128 0.089
Desviacion 0.087 0.019 0.097
Estandar

DISCUSION

Variacion genética

Con base en los estimadores de diversidad
(Cuadro II) se observa que los individuos de
las localidades de Ixtacuixtla, Atlangatepec y La
Primavera presentan mayor heterocigosis, lo que
se traduce en variacion genética alta, favorecida
posiblemente por polinizadores que tienen distri-
bucion amplia (Woodson 1954) aun cuando una de
ellas se encuentra muy separada geograficamente
de las otras dos.

|—Atlangatepec J

Eduardo Neri
Guadalajara
|:La Primavera — |

[ | | | | | |
600 500 400 300 200 100 O

f T T 1 T 1T 1
0.0 0.03 0.06 0.090.120.15 0.18

Fig. 2. Fenogramas de distancias genéticas (derecha) y distan-
cias geograficas (izquierda) de cinco poblaciones de A4.
contrayerba Sessé y Moc. en México

Las poblaciones de Guadalajara y Eduardo Neri,
separadas geograficamente por mas de 500 km,
presentan individuos homocigotos, lo que significa
que se presentan procesos de endogamia y deriva
génica en donde lo mas probable es que el inter-
cambio de flujo génico entre ellas y con las demas
poblaciones no esta siendo efectivo y la propagacion
observada puede ser atribuida mas a una reproduc-
cion asexual que a la sexual.

Por otro lado, se observa que la poblacion de
Guadalajara presenta valores altos de homocigosis

CUADRO 1V. DISTANCIAS GEOGRAFICAS EN KM (ARRIBA DE LA DIAGONAL) Y DISTAN-
CIAS GENETICAS (DEBAJO DE LADIAGONAL), EN LAS CINCO POBLACIONES

DE 4. contrayerba SESSE y MOC

Poblacion E. Neri, Atlangatepec, Ixtacuixtla, Guadalajara, Primavera,

Guerrero Tlaxcala Tlaxcala Jalisco Jalisco
E. Neri, Guerrero 247.57 246.54 553.21 529.21
Atlangatepec, Tlaxcala 0.181 45.11 590.68 579.45
Ixtacuixtla, Tlaxcala 0.101 0.015 560.47 536.44
Guadalajara, Jalisco 0.057 0.196 0.126 23.88
Primavera, Jalisco 0.075 0.236 0.189 0.218
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comparada con La Primavera que tiene valores bajos
y ambas se encuentran separadas tan solo por 23.8 km
de distancia. Caso especial merece la de Eduardo
Neri, ya que es la que se encuentra mas separada
geograficamente de todas las demas y tiene los va-
lores mas altos de homocigosis, ademas, presenta
caracteres vegetativos de mayor tamafo que las otras
lo que se corrobor6 con la visita en campo y con los
ejemplares revisados en los herbarios.

Los valores de variacidon genética mostrada por
A. contrayerba son mas altos que los reportados para
algunas especies anuales que tienen distribucion
restringida (Hamrick y Godt 1990, Magallan et al.
2009) y mas bajos que los reportados para especies
perennes sometidos a explotacion comercial (Salazar
et al. 2010). Se puede considerar que como especie
A. contrayerba no tiene problemas de deriva génica,
pero la variacion observada es muy particular en cada
localidad y esto implica la importancia de conservar-
la, ya que si desaparece una poblacion, desaparece
mucha informacion genética. Otro argumento seria
el escaso numero de individuos observados en cam-
po en las cinco poblaciones estudiadas, el cual no
llega a 30 y que la propagacion por via sexual, al
menos para Ixtacuixtla, Tlaxcala, sea baja (47 a 65 %
de germinacién), aunada a un bajo porcentaje de
sobrevivencia (Lopez y Rojas 2006).

Estructura genética

Con los valores obtenidos para el estadistico
F de Wright (Cuadro IV) se observa que Fig es
relativamente bajo (0.087) indicando una ligera
endogamia dentro de las poblaciones, lo cual puede
deberse a fendmenos de autofecundacion ya que
A. contrayerba es una planta hermafrodita, pero
también puede ser el resultado de una reproduccion
asexual a través de propagulos. Los valores de Fst
(0.128) obtenidos son mayores que los reportados
para Asclepias exaltata (0.099) la cual se considera
con una baja diferenciacion genética (Broyles et al.
1994). Los datos aqui reportados muestran eviden-
cia de diferenciacion genética entre las poblaciones
estudiadas, este resultado puede corresponder a que
las semillas de esta especie presentan estructuras
que les facilitan su dispersion por el viento, o a la
presencia de dispersores a gran escala (Broyles et
al. 1994). Ademas, se debe considerar la presencia
de poblaciones no analizadas aqui que pueden estar
mas cercanas y favorecer el flujo genético.

Los estimadores de endogamia global (Fypr=0.205)
no muestran endogamia total y son similares a los
reportados en especies de Orchidaceae (Fip = 0.190
- 0.120; Case et al. 1998) y de la bromelia epifita

Catopsis berteroniana (Fir=0.271; Gémez-Ocampo
2007), ambas de importancia comercial y extraidas
directamente de su ambiente natural, pero que no
presentan evidencia de alguna afectacion en la va-
riacion genética. Esto puede significar que para A.
contrayerba, a pesar de contar con un maximo de 30
individuos por poblacidn, el efecto de la endogamia
en términos de la pérdida de individuos heterocigotos,
aun no se ha expresado y por lo tanto no se muestra
un efecto significativo.

Distancias genéticas

Los resultados de las distancias geograficas y
de las distancias genéticas (Fig. 2), muestran en
primer lugar que las poblaciones de Ixtacuixtla y
Atlangatepec, ambas en el estado de Tlaxcala, se
encuentran geograficamente cercanas (45.11 km)
y presentan una distancia genética baja (0.015), es
decir, que existe flujo genético entre ellas, debido
a la presencia de polinizadores o la dispersion de
las semillas por el viento.

En contraste, las dos poblaciones cercanas a la
ciudad de Guadalajara, Jalisco y separadas geo-
graficamente por tan solo 23.8 km, presentan una
distancia genética mas alta (0.218), es decir, existe
poco flujo genético entre ellas, lo cual probablemen-
te esté influenciado por alglin accidente orografico
o fragmentaciones historicas que limitan el flujo
génico. Si comparamos las distancias genéticas con
las geograficas de las poblaciones estudiadas, para
el caso de Guadalajara y de La Primavera, Jalisco
con Eduardo Neri, Guerrero, una menor distancia
geografica no necesariamente corresponde a una
mayor distancia genética, como sucede con las de
Tlaxcala. Este efecto posiblemente se debe a que
el flujo génico se puede presentar via localidades
intermedias que no fueron analizadas en el presente
estudio o por la migracién de alelos entre poblacio-
nes que se puede dar por el movimiento de polen o
semillas, el cual puede ser facilitado por insectos
(Woodson 1954) tales como la mariposa monarca
(Velazquez 2003).

CONCLUSION

La variacioén genética de A. contrayerba tiene
valores similares a las reportadas con especies de
distribucion restringida. No existe endogamia entre
las poblaciones a pesar de que €stas se encuentran
representadas a veces por menos de 30 individuos.
Las de Tlaxcala y una de Jalisco presentan mayor
heterocigosis, indicando alta diversidad genética
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entre sus individuos. La de Guerrero y la otra de
Jalisco presentan mayor grado de homocigosis, mos-
trando reducida variacion genética en su poblacion.
El uso de la raiz en medicina tradicional a nivel
local no tiene efecto sobre la variacion genética de
A. contrayerba.
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