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* Tectona grandis
- Acacia mangium

Nativas

.« * Vochysia guatemalensis
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EXTRACCION DE ACIDOS NUCLEICOS

1) Vochysia guatemalensis
Material vegetal
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Figura 1. Acidos nucleicos totales para 20 muestras de V. guatemalensis. Gel
de agarosa al 1%.
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TAMANO ALELOS DETECTADOS

1) Vochysia gsuatemalensis

Tamaio de cada alelo (pares de bases)

Locus Promedio
1 2 3 4 5 6 7
Al1-20 (A) 140 144 149 155 160 175 178 157
Al-5 (B) 131 135 139 147 152 - 140
Al-15 (C) 97 102 110 116 119 122 124 112
A1-35 (D) 160 169 172 175 178 184 173
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HUELLA GENETICA

V. guatemalensis
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1) Vochysia gsuatemalensis

Frecuencias alélicas y polimorfismo

Frecuencias Alélicas

Alelo Locus A Locus C
(Imprimador A1-20) (Imprimador Al1-15)
1 0,05 0,45
2 0,18 0,03
3 0,23 0,20
4 0,17 0,12
5 0,06 0,14
6 0,18 0,03
7 0,14 0,03

CIP; =1 - (Xp;®), donde p; es la frecuencia i de cada uno de
los alelos registrados en un locus j

Promedio: 0,77



1) Vochysia guatemalensis

Diversidad genética:

v; = (Zp;)!, donde p; es la frecuencia i de cada uno de los
alelos en cada locus j analizado

Locus A (imprimador A1-20) fue 5,89
Locus C (imprimador A1-15) de 3,55

Distancia genética:

i . , .
Donde, i (No.alelos comunes (2) | j es el nimero total de loci
investigados.
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Figura 3. Dendrograma UPGMA basado en la distancia genética de 33 clones de V. guatemalensis

con los loci A1-20 y A1-15.



Vochysia guatemalensis

Probabilidad de ocurrencia, apareo y poder de
discriminacion
Probabilidad de ocurrencia en la poblacion de cada uno de los 49 posibles
genotipos para el locus A (A1-20)

1 2 3 4 5 6 7
0,05 0,18 0,23 0,17 0,06 0,18 0,14

0,05 | 0,0025 0,0090 0,0115 0,0085 0,0030 0,0090 0,0070
0,18 | 0,0090 0,0324 0,0414 0,0306 0,0108 0,0324  0,0252
0,23 | 0,0115 0,0414 0,0529 0,0391 0,0138 0,0414  0,0322
0,17 | 0,0085 0,0306 0,0391 0,0289 0,0102 0,0306  0,0238
0,06 | 0,0030 0,0108 0,0138 0,0102 0,0036 0,0108  0,0084
0,18 | 0,0090 0,0324 0,0414 0,0306 0,0108 0,0324  0,0252
/710,14 | 0,0070 0,0252 0,0322 0,0238 0,0084 0,0252  0,0196

O o1 b~ W DN B

Genotipo A;A;C,C; : 0,0047; genotipo A,A,C,C. : 0,0004; genotipo A;A;C,Cs :
0,0020



EXTRACCION DE ACIDOS NUCLEICOS

2) Tectona grandis
Material vegetal
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Figura 2. Acidos nucleicos totales para 10 clones de la coleccién clonal
perteneciente a la Escuela de Ingenieria Forestal, ITCR. Gel de agarosa al
0,8%.
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HUELLA GENETICA T grandis

Clon | Locus AO6 | Locus BO2 | Locus CO3 | Locus FO5 | Locus FO1 | Locus A1l | Locus AC28 | Locus ACO1
1 191 | 191 | 221 | 221 | 313 | 313 | 256 | 256 | 222 | 243 | 269 | 269 | 220 220 | 248 248
2 - - 221 | 221 | 268 | 313 | 256 | 256 | 240 | 240 | 279 [279| 198 | 220 | 248 | 248
4 191 | 191 | 221 | 221 | 263 | 313 | 256 | 256 - - 279 | 279 | 198 220 | 248 248
6 191 | 191 - - 268 | 313 | 256 | 280 | 222 | 222 | 269 [ 269 | 220 220 | 248 248
8 191 | 191 | 208 | 221 | 268 | 268 | 256 | 280 | 222 | 222 | 275 | 275 | 210 210 | 248 248
9 191 | 191 | 221 | 221 | 268 | 313 | 238 | 256 | 222 | 222 | 279 | 279 | 198 220 | 213 248
10 191 | 191 | 221 | 221 - 238 | 256 | 233 | 233 | 262 | 275 198 220 | 213 248
11 180 | 197 | 221 | 221 | 268 | 313 | 238 | 256 | 222 | 222 - - 198 220 | 248 248
12 - - - - 268 | 268 | 238 | 256 | 222 | 222 | 275 [ 275 220 220 | 248 248
13 191 | 191 | 221 | 221 | 268 | 268 | 238 | 256 | 233 | 233 | 283 | 283 | 198 220 | 213 248
14 178 | 191 | 221 | 221 - - 238 | 256 | 222 | 222 | 269 [ 269 | 220 220 | 248 248
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