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Resumen 
En el contexto de las repoblaciones forestales es imprescindible tener en cuenta la diversidad 
genética de los materiales forestales de reproducción que se van a utilizar, ya que juega un papel 
fundamental en la adaptabilidad de las nuevas poblaciones a factores abióticos y bióticos. En este 
trabajo se presenta la evaluación de los niveles de diversidad genética mediante microsatélites 
nucleares de lotes de semillas de Alnus glutinosa, Betula pubescens, Fraxinus angustifolia y Sorbus 
aucuparia almacenados en el banco de conservación de semillas forestales de la Junta de Castilla y 
León. Se han estimado valores medios de diversidad genética (He) de 0,81 para el aliso, de 0,766 
para el abedul, para el fresno de 0,669 y de 0,745 para el serbal. El parámetro de distancia genética 
Ds es de 0,2 para todas las especies excepto para el serbal, que muestra un valor superior 
(Ds=0,438). Se establecen conclusiones respecto de la calidad de los diferentes lotes en términos de 
diversidad y diferenciación genética y se ofrecen algunas otras consideraciones que permiten 
reorientar las acciones de gestión y conservación ex situ de los recursos genéticos de las cuatro 
especies para aumentar su eficiencia. 
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1. Introducción 
 
En las últimas décadas, las actuaciones de restauración del medio natural han conllevado un 

aumento en la demanda de materiales forestales de reproducción de un mayor número de especies 
respecto de las empleadas en este ámbito en épocas anteriores. Sin embargo, en ocasiones se ha 
detectado cierta falta de criterio en la elección de su origen geográfico y escasa o nula consideración 
de los aspectos genéticos que favorecen la conservación de las poblaciones naturales y la estabilidad 
de las de nueva implantación. 

 
En el ámbito de las especies forestales, son conocidas las consecuencias que pueden derivarse 

de una homogeneización genética de las plantaciones, como, por ejemplo, la mayor proliferación de 
plagas y enfermedades, hecho común en las plantaciones genéticamente homogéneas de origen 
antrópico (BURDON, 2001; GIL et al., 2004). Este requisito de diversidad genética es particularmente 
relevante en especies longevas, como las arbóreas, cuyas poblaciones se ven sometidas a 
circunstancias ambientales cambiantes, muchas veces divergentes, y a relaciones con múltiples 
organismos a lo largo de su vida (HAMRICK, 2004). Por ello, resulta indispensable producir lotes de 
semillas con cierta diversidad genética, como medio para promover la adaptación y la evolución de 
las nuevas poblaciones que se establezcan. Asimismo, cabe destacar la conveniencia de considerar 
la variación interpoblacional a la hora de gestionar los materiales de reproducción de las especies, 
por la posible existencia de adaptaciones a ambientes concretos fruto de la historia evolutiva de cada 
especie y para evitar introgresiones genéticas con consecuencias impredecibles en las poblaciones 
naturales existentes. 
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En este contexto, la Junta de Castilla y León está realizando un importante esfuerzo en la 
localización de poblaciones naturales de diferentes especies como posibles fuentes de materiales de 
reproducción y en la recolección y conservación de lotes de semillas para su posterior uso a corto, 
medio o largo plazo en forestaciones. Las poblaciones de las especies sometidas a regulación en el 
marco del Real Decreto 289/2003, sobre comercialización de materiales forestales de reproducción 
son autorizadas como  materiales de base. Sin embargo, hasta la fecha no se ha llevado a cabo una 
caracterización genética de los lotes de semillas, recolectados de manera rutinaria como lotes 
comerciales. Por otra parte, resulta difícil concluir criterios concretos de gestión y conservación de los 
recursos genéticos de las cuatro especies objeto de este análisis a partir de los datos ofrecidos por la 
literatura. Estos trabajos, salvo contadas excepciones (por ejemplo, ciertos resultados de FRAXIGEN 
(2005) para el fresno), son de tal naturaleza o escala que no permiten extrapolar sus resultados al 
contexto de esta comunidad autónoma. Por ello, de manera colateral, el presente estudio pretende 
ser una primera aproximación a la diversidad genética de las citadas especies en Castilla y León. 
 
 
2. Objetivos 
 

Los objetivos concretos son: (i) la evaluación de la calidad relativa de los lotes de semillas en 
términos de diversidad genética; (ii) la estimación de la idoneidad y del valor marginal de las 
poblaciones muestreadas como materiales de base y para la conservación de los recursos genéticos y 
(iii) finalmente, ofrecer unas indicaciones sobre las líneas de trabajo que deberían abordarse para 
aumentar la eficiencia en la gestión y conservación de los recursos genéticos de las cuatro especies. 

 
  

3. Metodología 
 

Los genotipos incluidos en este estudio proceden de lotes de semillas almacenados en el 
Banco de Conservación de Semillas de la Junta de Castilla y León que fueron recolectados en 
diferentes poblaciones situadas en el territorio de esta comunidad autónoma. Estas poblaciones, la 
mayoría de ellas autorizadas como fuentes semilleras en el contexto de la normativa de 
comercialización de materiales forestales de reproducción, cubren gran parte de los rangos de 
distribución de las especies en la región. El término municipal en el que se localizan y el código 
asignado a cada una de ellas se muestran en la Tabla 1. En esta tabla se señala, en caso de 
conocerse, el número de pies aproximado de los que se recolectó material. Como es propio en las 
recolecciones de lotes comerciales, particularmente las de especies de distribución puntual y 
tamaños de población adulta relativamente bajos, la distancia entre pies recolectados ha sido muy 
variable. Asimismo, el valor de la distancia media entre pies muestreados ha variado 
significativamente entre poblaciones (desde 3 a 200 metros).  
Tabla 1. Origen y código de los lotes muestreados por especie; entre paréntesis, nº aproximado de pies madre recolectados. 

Betula pubescens Fraxinus angustifolia 
C011 Merindad de Sotoscueva - BU C019 Molezuelas de la Carballeda - ZA 
C177 Riofrío de Riaza – SG                    (20) C020 Gallegos - SG 
C181 Puebla de Lillo – LE                      (25) C021 Arcones - SG 
C188 Garray – SO                                   (20) C199 Pedro Bernardo – AV                      (7) 
C375 Villafranca del Bierzo – LE              (7) C204 Garray – SO                                   (40) 
C439 Navalonguilla – AV                        (19) C212 Segovia – SG                                 (10) 
C441 Castrocontrigo – LE                      (21) C373 Segovia – SG                                 (15) 
C524 Riaño – LE                                     (21) C475 Velamazán - SO 
C627 Riaza – SG                                     (12) C542 Torre Val de San Pedro – SG        (11) 
C628 Puebla de Lillo – LE                      (15) C860 Tenebrón – SA                                 (3) 
C856 Murias de Paredes - LE C861 La Alberguería de Argañán – SA     (9) 
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Tabla 1 (cont.). Origen y código de los lotes muestreados por especie; entre paréntesis, nº aproximado de pies madre 
recolectados. 

Alnus glutinosa Sorbus aucuparia 
C231 San Esteban de Gormaz – SO     (12) C079 Villafranca del Bierzo - LE 
C467 Merindad de Valdeporres - BU C080 Puebla de Lillo – LE                         
C480 La Alberca – SA                            (19) C081 Pradoluengo - BU 
C540 Frías – BU                                       (7) C083 San Juan de Gredos - AV 
C683 Rebollar - SA C175 Cervera de Pisuerga – PA             (20) 
C693 Hermisende - ZA C185 Puebla de Lillo – LE                      (30) 
C697 Rosinos de la Requejada - ZA C195 Villafranca del Bierzo – LE            (40) 
C716 Pías - ZA C339 Merindad de Sotoscueva – BU       (3) 
C734 Villanázar, Milles de la Polvorosa - ZA C340 Cervera de Pisuerga – PA               (6) 
C737 Gallegos del Río, Vegalatrave - ZA C363 Villafranca del Bierzo – LE              (7) 
C743 Figueruela de Arriba - ZA C444 Villafranca del Bierzo – LE            (20) 
C760 Santa María del Cubillo - AV C450 Porto – ZA                                      (23) 
C761 Mingorría - AV C525 Solana de Ávila – AV                     (14) 
C767 Navarredonda - AV C637 Nava del Barco – AV                       (7) 
C768 Piedrahita - AV C638 Prioro - LE                                      (22) 
C778 Ferreras de Arriba - ZA C639 Velilla del Río Carrión – PA           (30) 
C798 Hoyo de Pinares - AV C850 Candelario – SA                            (15) 
C800 Cebreros - AV C853 La Póveda de Soria – SO               
C810 Pedro Bernardo - AV C854 Murias de Paredes - LE 
C827 Candelario - SA C855 Brañosera – PA                            
C846 Vegas del Condado - LE  

  
El ADN se extrajo de las radículas de plántulas obtenidas a partir de semillas tomadas de 

manera aleatoria de cada uno de los lotes. Se sometió a las semillas a los tratamientos 
pregerminativos y a las condiciones ambientales de germinación más adecuados, según la especie, 
con el fin de obtener entre 10 y 20 plántulas de cada población con una elongación radicular de unos 
1,5 cm. De éstas, se seleccionaron 10 de manera aleatoria, de tal manera que en este estudio cada 
lote está representado por 10 genotipos. 

 
El ADN de las muestras se obtuvo siguiendo un protocolo modificado a partir del de DOYLE y 

DOYLE (1990) para pequeños volúmenes (TORRES et al., 1993). El análisis genético se realizó a 
través de microsatélites nucleares (SSRs específicos). Se han empleado 6 marcadores para Alnus 
glutinosa (Ag05, Ag09, Ag13, Ag14, Ag30 y Ag35; LEPAIS y BACLES, 2011), Betula pubescens 
(Bo.F330, Bo.F394, L5.4, L2.3, L021 y L2.5; WANG et al., 2014) y Fraxinus angustifolia (FEMSATL4, 
FEMSATL11, FEMSATL12, FEMSATL16, FEMSATL19 y M2-30; LEFORT et al., 1999; BRACHET et al. 
1999). Sorbus aucuparia ha sido la especie que más problemas ha generado a la hora de realizar los 
análisis genéticos, debido a la falta de marcadores específicos y a que no existen estudios publicados 
que proporcionen marcadores transferibles, con condiciones adaptadas y polimórficos. En este caso, 
se han utilizado 6 microsatélites diseñados o probados para Sorbus torminalis (ODDOU-MURATORIO 
et al., 2001) y Malus domestica (GIANFRANCESCHI et al., 1998; LIEBHARD et al., 2002) (CH01h10, 
MSS16, CH02c09, CH02d08, CH02B03b y MS14H03), si bien uno de ellos se desechó por no 
funcionar en esta especie y otro por mostrarse monomórfico. 

 
Los parámetros genéticos estándar, como la riqueza alélica (A), el número de alelos únicos (AU) 

y las estimaciones de heterozigosidad esperada de Nei (He), se calcularon utilizando los programas 
SPAGeDi (HARDY y VEKEMANS, 2002) y HP-Rare (KALINOWSKI, 2005). Así mismo, se comprobó la 
posible existencia de una estructura poblacional a nivel general utilizando un método de agrupación 
bayesiana implementado en el programa Structure (PRITCHARD et al., 2000). Este programa asigna 
los individuos de una muestra a una población de manera probabilística sin ser necesaria ninguna 
información de la localización geográfica de los individuos a priori. El número óptimo de unidades 
genéticas presentes en la muestra (K) se determinó según PRITCHARD et al. (2004).  
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4. Resultados y discusión 
 
Alnus glutinosa 

 
Todos los genotipos de Alnus glutinosa analizados en este estudio son tetraploides, en 

concordancia con los resultados ofrecidos por HAVRDOVA et al. (2015) y MANDÁK et al. (2015). 
Ambas referencias ponen de manifiesto que el nivel de ploidía en esta especie es variable, siguiendo 
además una clara distribución geográfica. Así, las poblaciones atlánticas y mediterráneas de la 
Península Ibérica se muestran como tetraploides. También se encuentran poblaciones tetraploides en 
el Norte de Africa y en los Alpes Dináricos, además de poblaciones diploides, mientras que las 
poblaciones del resto de Europa, incluida la región pirenaica en sus dos vertientes, son diploides. Son 
raras las poblaciones mixtas en las que se mantiene más de un nivel de ploidía (diploides o 
tetraploides, y puntualmente, triploides), que podrían originarse por simpatría e hibridaciones 
puntuales de los diferentes citotipos o por la fusión de gametos con o sin reducción cromosómica a 
partir de genotipos diploides (MANDÁK et al., 2015). En Flora Iberica se indica que los genotipos 
diploides presentan 28 cromosomas, mientras que la dotación cromosómica de los tetraploides es de 
56 (ROCHA AFONSO, 1990). Más allá de la historia evolutiva de la especie y del impacto que las 
glaciaciones pudieron tener en la distribución geográfica de los citotipos, hay que tener en cuenta que 
este tipo de mutación númerica resulta ser un mecanismo de diversificación genética, que puede dar 
lugar a eventos de especiación (WOOD et al., 2009) y que podría jugar un papel relevante en la 
capacidad para establecerse y adaptarse a un mayor rango de condiciones ecológicas o a ambientes 
más variables respecto de los genotipos diploides (RAMSEY, 2011).  

 
En este estudio, Alnus glutinosa muestra niveles de diversidad genética en términos de 

heterozigosidad (nivel medio de He=0,810) (Tabla 2) ligeramente superiores a los obtenidos en 
Marruecos por LEPAIS et al. (2013) (He= 0,76) y bastante superiores a los encontrados en Escocia e 
Irlanda (He=0,67, LEPAIS et al., 2013; BEATTY et al., 2015) o en el centro de Europa (He = 0,65, 
MINGEOT et al., 2016). No obstante, cabe señalar que esta superioridad podría deberse en gran parte 
al mayor nivel de ploidía. En efecto, los mayores niveles de diversidad de las poblaciones, expresada 
en el número de alelos por locus y en el nivel de heterozigosidad en correlación con su nivel de 
ploidía, se revela claramente en el trabajo de MANDÁK et al. (2015). Más allá del nivel de ploidía, que 
implica un mayor número de posibles combinaciones alélicas para un mismo locus en el proceso de 
recombinación, en Alnus glutinosa es esperable estimar altos niveles de diversidad genética, ya que 
se reproduce normalmente por semillas, es anemófila y anemócora, aunque secundariamente las 
semillas pueden ser dispersadas por el agua, y es autoincompatible (McVEAN, 1953; STEINER y 
GREGORIUS, 1999), lo que promueve la diversidad genética de sus poblaciones, como se observa en 
los resultados obtenidos. 
 

Si bien estos resultados reflejan la diversidad genética de lotes de semillas de diferentes 
poblaciones obtenidos sin un protocolo homogéneo de muestreo, como es habitual en la obtención de 
lotes comerciales, resulta interesante observar que la diversidad genética no muestra correlación con 
el número de pies madre representados en cada lote (19 en la población C540, 12 en C231 y sólo 7 
en C480). 
  

Por otra parte, en la Figura 2 puede observarse el resultado aportado por el programa Structure 
que refleja una baja diferenciación genética entre lotes de semillas, en concordancia con las 
estimaciones de diferenciación y distancias genéticas obtenidas (datos no mostrados), con valores 
medios de FST= 0,052 y de Ds=0,201. Este resultado concuerda con los obtenidos en otros trabajos 
(BEATTY et al., 2015) que indican que la diferenciación genética entre poblaciones de aliso 
relativamente próximas es baja (en este caso a escala de Castilla y León). No obstante, algunos lotes  
parecen mostrar una mayor diferenciación, como ocurre, por ejemplo, con C767, C768 y C800, que 
proceden de tres poblaciones ubicadas en el Sistema Central, más concretamente en la provincia de 
Ávila. Atendiendo a este resultado, esta área parece mostrar cierta singularidad genética, por lo que 
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resultaría prioritaria a la hora de abordar un programa de conservación de recursos genéticos de la 
especie, y, desde luego, para el mantenimiento de accesiones de esta procedencia en el banco de 
semillas, a pesar de que muestren valores de diversidad intrapoblacional relativamente bajos. 

Tabla 2. Diversidad genética de las poblaciones de Alnus glutinosa en términos de A: Riqueza alélica y He: 
Diversidad genética (NEI, 1978). En negrita resaltados los valores superiores al promedio.  

Población A He 
C231 6,50 0,795 
C467 7,17 0,802 
C480 8,00 0,814 
C540 8,67 0,828 
C683 8,83 0,847 
C693 7,00 0,787 
C697 7,33 0,766 
C716 8,00 0,855 
C734 8,17 0,829 
C737 8,17 0,837 
C743 10,00 0,862 
C760 7,17 0,755 
C761 8,00 0,804 
C767 5,83 0,795 
C768 7,00 0,790 
C778 8,33 0,830 
C798 7,50 0,788 
C800 5,83 0,747 
C810 7,50 0,811 
C827 8,17 0,832 
C846 8,17 0,832 
MEDIA 7,68 0,810 

 

 
Figura 2. Representación gráfica del agrupamiento Bayesiano realizado de las muestras de Alnus glutinosa con 

el programa Structure para una k óptima igual a 4. 

 
Betula pubescens 

 
Los análisis genéticos efectuados en individuos procedentes de lotes de semillas recolectados 

en Castilla y León indican que todos ellos son tetraploides. Este resultado es el esperable, teniendo 
en cuenta que Betula pubescens se distingue de B. pendula Roth, entre otros rasgos, por su nivel de 
ploidía (BROWN y AL-DAWOODY, 1979; BROWN y WILLIAMS, 1984), si bien no se ha establecido con 
precisión si su origen se debe a una duplicación cromosómica o a hibridaciones interespecíficas 
(HOWLAND et al., 1995; ELKINGTON, 1968). En cualquier caso, la poliploidía característica de esta 
especie podría promover su carácter pionero y una gran capacidad de adaptarse a un rango de 
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condiciones ecológicas amplias, desde áreas subárticas en los países escandinavos e Islandia hasta 
zonas bajo clima mediterráneo, como es el Sistema Central de la Península Ibérica. 

 
Los lotes analizados muestran un nivel medio de diversidad genética (He de 0,766) (Tabla 3, 

similar al obtenido por TRUONG et al. (2007) en 3 poblaciones de Betula pubescens subsp. tortuosa 
en Suecia (He= 0,73), pero inferiores a los obtenidos para la especie en Gran Bretaña (He= 0,862, 
WANG et al., 2014). Los menores valores de heterozigosidad y de riqueza alélica, bastante por debajo 
de la media observada, se corresponden con los lotes de las poblaciones C439 (Navalonguilla–AV), 
C441 (Castrocontrigo–LE), situadas ambas en zonas marginales de distribución de la especie. Por el 
contrario, el lote de la población C011, situada en los Montes Vasco-Navarros, y los dos lotes 
recolectados en Puebla de Lillo–LE (C181 y C628), presentan los mayores niveles de diversidad 
genética, comparables con los ya mencionados en Gran Bretaña. Se debe tener en cuenta que la 
biología reproductiva de esta especie promueve el cruzamiento entre individuos, ya que es 
autoincompatible y el polen es transportado por el viento (TRUONG et al., 2007), y estas últimas 
poblaciones se encuentran localizadas precisamente en la Cornisa Cantábrica, donde la especie es 
abundante, hecho que promovería el flujo génico en esta área. 

 
En esta especie, se ha registrado el número de pies recolectados en 9 de los 11 lotes 

analizados. No se observa correlación consistente entre el número de pies recolectados en cada 
población y los valores de diversidad genética estimados; así, lotes en los que están representados  
un número similar de pies (entre 19 y 21) muestran distintos niveles de diversidad genética (C439, 
C441, C188, C524, C177). Asimismo, el lote de la población C628, en la que se recolectaron 15 pies, 
muestra un valor de diversidad genética superior a cualquiera de los anteriores. 

Tabla 3. Diversidad genética de las poblaciones de Betula pubescens en términos de A: Riqueza alélica y He: 
Diversidad genética (NEI, 1978). En negrita resaltados los valores superiores al promedio.  

Población A He 
C011 9,83 0,843 
C177 8,33 0,798 
C181 9,33 0,802 
C188 7,50 0,743 
C375 7,33 0,713 
C439 6,50 0,682 
C441 6,00 0,737 
C524 7,33 0,747 
C627 7,00 0,760 
C628 8,00 0,803 
C856 7,67 0,794 
MEDIA 7,71 0,766 

  
Al igual que han indicado otros autores (TRUONG et al., 2007), las estimaciones de divergencia 

genética obtenidas (datos no mostrados), con valores medios de FST= 0,068 y de Ds=0,200, 
muestran bajos niveles de diferenciación genética. Este hecho puede atribuirse a altas tasas de flujo 
génico entre poblaciones, ya que el polen y las semillas de esta especie se dispersan por el viento. A 
pesar de ello y observando los resultados obtenidos, destacan como diferentes los lotes 
correspondientes a las poblaciones C439, C441, C627 y, en menor medida, C177, que representan 
áreas marginales para la especie (Sierra del Teleno y Sistema Central), hecho que queda 
parcialmente reflejado en la salida gráfica del programa Structure (Figura 3). Al respecto, cabría 
comprobar en qué medida la singularidad genética de estas poblaciones se debería a aislamiento 
genético conjugado con eventos de hibridación interespecífica, actuales o históricos (WALTERS, 1964; 
PALME et al., 2004). 



 
7/13 

 

 

 

Figura 3. Representación gráfica del agrupamiento Bayesiano de las muestras de Betula pubescens realizado con el 
programa Structure para una k óptima igual a 3. 

Fraxinus angustifolia 
 
Según se puede apreciar en la Tabla 4, los lotes de fresno presentan niveles medios de 

heterozigosidad y riqueza alélicas (0,669 y 5,64, respectivamente); valores ligeramente inferiores a 
los obtenidos para la especie en otras regiones europeas, tales como Grecia (He= 0,726, PAPI et al.,  
2012), Francia (He= 0,750, GERAD et al., 2006) o frente a una media europea estimada en el trabajo 
de TEMUNOVIC et al. (2013) (He = 0,716). Una hipótesis que podría explicar estos menores valores de 
diversidad sería el hecho de que las poblaciones representadas en este estudio se encuentran, en su 
mayoría, en afluentes localizados en tramos altos de los ríos, por lo que el flujo génico mediante 
dispersión secundaria de las semillas estaría limitado. Esta idea podría explicar, también, el hecho de 
que el lote de la población C204 (Garray–SO), situada a orillas del Duero, muestre menores valores 
de diversidad respecto del lote recolectado aguas abajo (C475, Velamazán–SO). 

 
Analizados individualmente, los lotes de las poblaciones segovianas C020 y C021 destacan por 

su alto nivel de diversidad genética en términos de heterozigosidad y de riqueza alélica, y en el caso 
del recolectado en C019, la única población del cuadrante noroccidental estudiada, además de por 
dichos estadísticos, también por el número de alelos únicos. Asimismo, y en el otro extremo, los de las 
poblaciones C204 y C212, de Soria y Segovia respectivamente, muestran valores de variabilidad 
genética por debajo de la media para los dos estadísticos calculados. Como en el caso del aliso y el 
abedul, la diversidad genética de los lotes no guarda relación con el número de pies recolectados. De 
hecho, la población C204, en las que se ha recolectado un número de genotipos sensiblemente 
superior (40) a otras poblaciones (entre 3 y 15), muestra los menores valores de diversidad. 

 
Tabla 4. Diversidad genética de las poblaciones de Fraxinus angustifolia en términos de A: Riqueza alélica, Ap: Número de 

alelos únicos y He: Diversidad genética (NEI, 1978). En negrita resaltados los valores superiores al promedio. 
 

Población A AP He 
C019 6,83 1.17 0,753 
C020 6,83 0,67 0,758 
C021 6,50 0,17 0,754 
C199 5,17 0,00 0,538 
C204 4,83 0,17 0,525 
C212 4,17 0,17 0,559 
C373 5,50 0,33 0,661 
C475 5,83 0,50 0,689 
C542 5,83 0,00 0,747 
C860 5,83 0,00 0,744 
C861 4,67 0,33 0,628 
MEDIA 5,64 0,32 0,669 
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A pesar de que los valores medios de diferenciación genética entre poblaciones han sido bajos 

(Ds= 0,202 y FST= 0,079), llama la atención que éstos, en este estudio que abarca una escala 
espacial menor, se encuentran levemente por encima de la media calculada para toda Europa (FST= 
0,050) o también de los hallados entre poblaciones ubicadas en diferentes regiones biogeográficas 
de Croacia (FST= 0,012, región continental y FST= 0,027, región mediterránea) (TEMUNOVIC et al., 
2012). Los bajos valores de diferenciación genética obtenidos en este trabajo resultan coherentes si 
se tiene en cuenta que se trata de una especie anemófila relativamente abundante en las zonas 
recolectadas, en donde no es esperable encontrar limitaciones para el flujo génico vía polen. 

 
No obstante todo ello, cabe resaltar la diferente composición genética, aunque leve, que 

presentan el grupo de poblaciones C860/C861, correspondientes a los dos lotes recolectados en la 
Sierra de Gata (SA), poblaciones ciertamente alejadas del resto, y el grupo C199/C212/C204 (que no 
representa una unidad geográfica coherente: Sierra de Gredos, Sierra de Guadarrama y Sistema 
Ibérico en Soria), respecto del resto de poblaciones (Figura 4). De hecho, llama la atención que la 
población C212 muestra valores de distancia y diferenciación genética relativamente altos respecto 
de las poblaciones C020 y C021, ubicadas muy próximas a aquella en la vertiente segoviana del 
Sistema Central, ya que en esta especie, como ya se indicó anteriormente, se esperan altos niveles 
de flujo génico entre rodales próximos y, por ello, baja diferenciación (FRAXIGEN, 2005). 

 

 

Figura 4. Representación gráfica del agrupamiento Bayesiano de las muestras de Fraxinus angustifolia realizado con 
el programa Structure para una k óptima igual a 3. 

 
Sorbus aucuparia 
 

Los datos de diversidad genética obtenidos para el comúnmente llamado serbal de los 
cazadores son moderados (Tabla 5). A pesar de no haberse encontrado estudios en otras regiones 
para esta especie en concreto, se pueden utilizar como referencia los calculados para otros taxones 
del género, como Sorbus aria en la Península Ibérica e Islas Canarias (He= 0,733, SOSA et al., 2014), 
o para poblaciones amenazadas de Sorbus torminalis al Sur del mar Báltico (He= 0,526; RASMUSSEN 
y KOLLMANN, 2008). En cualquier caso, los lotes analizados destacan por sus elevados valores de 
diversidad, tanto en términos de heterozigosidad como de riqueza alélica, lo que respondería, en 
parte, al hecho de que la especie es autoincompatible (RASPÉ y KOHN, 2002). 

  
Los lotes con los valores de heterozigosidad más elevados se han recolectado en la zona 

noroccidental de la región (poblaciones C450, C639, C638 y C854), donde la especie es 
relativamente abundante; pero también en esta región se han recolectado diferentes lotes con 
valores por debajo de la media. Lo mismo puede decirse de otras regiones en las que se ha 
recolectado más de un lote (vertiente septentrional de la Cornisa Cantábrica, Sistema Ibérico o Sierra 
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de Gredos-Gata). En esta especie se observa una tendencia, aunque débil, al aumento de la 
diversidad genética al hacerlo el número de pies madre recolectados (r=0,51). El rango de genotipos 
muestreado en lotes con He por debajo y por encima de la media es de 7 a 40 y de 3 a 23, 
respectivamente. 
Tabla 5. Diversidad genética de las poblaciones de Sorbus aucuparia en términos de A: Riqueza alélica, Ap: Número de 

alelos únicos y He: Diversidad genética (NEI, 1978). En negrita resaltados los valores superiores al promedio.  

Población A AP He 
C079 8,25 0,00 0,825 
C081 7,00 0,00 0,811 
C083 6,50 0,25 0,713 
C185 7,00 0,00 0,751 
C195 6,75 0,00 0,768 
C339 5,75 0,00 0,629 
C340 4,75 0,25 0,593 
C363 6,50 0,00 0,767 
C525 7,75 0,00 0,718 
C637 6,75 0,50 0,778 
C638 7,25 0,00 0,826 
C639 9,50 0,25 0,834 
C853 3,50 0,00 0,503 
C080 7,25 0,25 0,695 
C175 8,00 0,25 0,783 
C855 6,00 0,00 0,704 
C444 5,25 0,25 0,704 
C450 8,50 0,25 0,843 
C850 7,25 0,5 0,812 
C854 7,50 0,00 0,833 
MEDIA 6,85 0,14 0,745 

 
Los valores medios de distancia y de diferenciación genéticas se han estimado en Ds = 0,438 y 

FST= 0,102. Se carece de referencias para la especie con las que se puedan comparar estos 
resultados. Sin embargo, es patente la mayor diferenciación genética de las poblaciones de serbal en 
comparación con las tres analizadas anteriormente. Al respecto, queda claro que la biología 
reproductiva de esta rosácea, de polinización entomófila y dispersión facilitada por animales 
frugívoros, promueve un mayor aislamiento de sus poblaciones respecto de las de las especies con 
flujo génico asociado al viento. 

 
A pesar de ello, los lotes de las poblaciones C339 y C340 no muestran diferenciación genética 

entre sí, aunque estén relativamente alejadas espacialmente (Merindad de Sotoscueva-BU y Cervera 
de Pisuerga-PA), pero sí respecto del resto (Figura 4). Este hecho podría deberse a un flujo génico 
efectivo entre ambas, debido principalmente al movimiento de semillas efectuado por las aves  
(BACLES et al., 2004). También posee una composición genética muy diferente del resto el lote 
recolectado en la población C853 del Sistema Ibérico soriano. Las tres poblaciones mencionadas se 
corresponden con los lotes que han mostrado menor diversidad genética. Tanto los altos valores de 
diferenciación como los bajos niveles de diversidad responderían a una situación de aislamiento 
reproductivo y endogamia. 
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Figura 4. Representación gráfica del agrupamiento Bayesiano de las muestras de Sorbus aucuparia realizado con el 
programa Structure para una k óptima igual a 9. 

 
5. Conclusiones 
 

Combinando la información proporcionada por los estadísticos de variabilidad genética 
intrapoblacional (heterozigosidad, riqueza alélica y número de alelos únicos en las especies 
diploides), y de diferenciación interpoblacional (Fst y Ds), se puede concluir que: 

 
• Las poblaciones analizadas en este estudio (en forma de lotes de semillas almacenados en el 

Vivero Central de la Junta de Castilla y León) recogen fielmente la diversidad genética de cada 
especie, como se deduce de la comparación entre los resultados obtenidos y los publicados en 
otros estudios realizados a escala europea. 

• La diversidad genética que han mostrado los lotes de semillas analizados son moderados, 
destacando las siguientes poblaciones por sus elevados o bajos valores promedio de diversidad:  

o Alnus glutinosa: valores altos: C683, C716 y C743; valores bajos: C231, C767 y C800. 
o Betula pubescens: valores altos: C011, C177, C181 y C628; valores bajos: C439. 
o Fraxinus angustifolia: valores altos: C019, C020 y C021; valores bajos: C204 y C212. 
o Sorbus aucuparia: valores altos: C079, C639, C450, C850 y C854; valores bajos: C340 y 

C853. 
• La diferenciación genética entre poblaciones de todas las especies analizadas, excepto el serbal, 

es baja debido muy posiblemente a la proximidad entre ellas y a la gran capacidad de dispersión 
polínica que presentan. Aun así, destacan por su relativa singularidad los siguientes lotes 
(poblaciones): 

o Alnus glutinosa: C467, C767, C798 y C800. 
o Betula pubescens: C441 y C627. 
o Fraxinus angustifolia: C860/C861 y C199/C204/C212. 
o Sorbus aucuparia: C079, C339/C340 y C853. 

• Con vistas a mejorar la calidad de las accesiones que muestran baja diversidad genética, se 
pueden efectuar mezclas de ellas, pero siempre teniendo en cuenta los valores de diferenciación 
genética obtenidos entre cada par de lotes (poblaciones) (matrices no mostradas en esta 
comunicación), sin perjuicio de las limitaciones impuestas por la normativa para las especies 
reguladas al respecto. No obstante, por su singularidad genética, algunas poblaciones poco 
diversas deben mantenerse individualizadas. Al respecto de las poblaciones de origen de dichas 
accesiones, se debería procurar recolectar semillas del mayor número de pies posible, en 
particular si se demuestra, mediante nuevos análisis, que la curva de acumulación de alelos o de 
incremento de heterozigosidad fuera creciente con cada muestra adicional. 

• Resulta interesante efectuar un estudio complementario a éste, en el que se estimen los niveles 
de diversidad y diferenciación genética de las poblaciones origen de los lotes con el fin de 
comparar los resultados obtenidos en ambas aproximaciones. 
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• La estrategia estándar de mantenimiento de lotes recolectados de un gran número de pies en 
diferentes poblaciones y procedencias, tanto para la conservación ex situ de los recursos 
genéticos como para la producción de lotes con una amplia base genética, se manifiesta como 
poco eficiente en estas especies, por lo menos en lo que se refiere a la diversidad genética 
neutral y en el ámbito regional estudiado. Al respecto, se considera indispensable abordar 
estudios a escala regional para la caracterización de los niveles y patrones de distribución de la 
diversidad genética en especies utilizadas en las repoblaciones o que requieren programas 
específicos de conservación. 
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