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Introducción
El Capulín (Prunus serotina) es un árbol común en las zonas boscosas 
templadas subhúmedas de México que se explota principalmente 
en la recolección de frutos silvestres y en huertos de traspatio, y 
que tiene potencial para aprovechamiento agroforestal. Frutal 
originario de América, se extiende actualmente desde Canadá 
hasta Guatemala. Se le encuentra en las regiones montañosas, en 
altitudes de hasta 2,500 msnm o más. Es una especie Secundaria, 
intolerante a la sombra, que se desarrolla principalmente en claros 
(pionera) y dominante en la sucesión secundaria. Se establece bien 
después de perturbaciones como el fuego, la tala y los ciclones. 
Los árboles nunca llegan a la parte alta del dosel de bosques en 
estadíos sucesionales tardíos, pero sí hay plántulas en el sotobosque 
que pueden sobrevivir hasta 5 años (Conabio, 2014). Es un recurso 
sub aprovechado y todavía poco estudiado, por lo que hacen 
falta estudios de todo tipo, incluyendo variación genética. Las 

especies cercanas Prunus avium y Prunus cerasus son intensamente 
aprovechadas y han sido y siguen siendo ampliamente estudiadas 
incluyendo el área de recursos genéticos (Ognjanov et al., 2012). 
Se considera que aunque se conoce que hay variabilidad genética 
para la mayoría de los caracteres de interés, poco se sabe sobre su 
herencia (Iezzoni, 2008). Obtener información sobre diversidad 
y estructura genética de Prunus puede proveer información útil 
para la investigación y el mejoramiento y genético; conocer la 
heredabilidad de caracteres agronómicos importantes y el patrón 
de variabilidad genética formará una base de datos útil para 
incrementar la eficiencia de programas de mejoramiento al saber 
cómo un determinado carácter responderá a la selección (Carrasco 
et al., 2013).

Algunos estudios sobre genética básica son los siguientes: 
Sobre el valor de heredabilidad, Santi et al (1998) evaluaron 34 
clones de Prunus avium en cinco localidades. La heredabilidad 
para el crecimiento entre los cero y dos años después de la 
plantación fue de 0.10. Curnel et al. (2003) evaluaron en 12 
localidades a 19 clones seleccionados de Prunus avium. Para altura 
de planta al año del trasplante obtuvieron valor de heredabilidad 
en sentido amplio en base a clones de 0.74. Mencionan que a 
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Resumen
El Capulín (Prunus serotina) es un árbol común en las zonas boscosas 
templadas subhúmedas de México que se explota principalmente 
en la recolección de frutos silvestres y en huertos de traspatio, y que 
tiene potencial para aprovechamiento agroforestal. Es un recurso sub 
aprovechado y todavía poco estudiado, por lo que hacen falta estudios 
de todo tipo, incluyendo variación genética. En la primavera del año 
2007 se recolectaron frutos de 40 individuos en nueve sitios del centro 
norte de Michoacán en altitudes desde 1950 hasta 2300 msnm. Se 
pusieron a germinar en vivero 240 semillas por árbol madre repartidas 
en tres repeticiones, se dejaron crecer por 80 días y se midió la altura 
de la plántula. Tres de las colectas no germinaron. Se hizo análisis de 
varianza bajo modelo aleatorio comparando las medias ajustadas por 
mínimos cuadrados (LS means), se estimaron componentes de varianza 
y heredabilidad, y se corrió análisis de regresión lineal. La altura media 
fue de 21.4 cm con un mínimo de 8 y máximo de 35. Hubo diferencias 
altamente significativas (P < 0.0001) entre sitios de colecta y entre 
colectas dentro de sitios. La heredabilidad en sentido estricto a nivel 
de familias fue de 0.91. No hubo diferencias significativas para bloques 
ni para la interacción bloque por sitio. La altura de la plántula tuvo 
asociación negativa y significativa con la altitud del sitio de colecta 
(b=-25.15, P=0.02). Se concluye que hay alta variabilidad que permite 
aplicar selección y que los resultados pueden ser evidencia de variación 
altitudinal.
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esa edad hay influencia de las condiciones de vivero. Baliuckas 
et al. (2005) evaluaron en vivero 54 progenies de Prunus padus 
producto de polinización libre, de seis poblaciones recolectando 
semilla de árboles separados 40 m para disminuir el riesgo de 
consanguinidad. A los dos años la heredabilidad estimada para 
altura de planta fue 0.95. A los cinco años disminuyó a 0.24. 

En otros géneros de angiospermas forestales tenemos que 
Roth (1970) hizo estimaciones de heredabilidad en sentido 
estricto en Betula nigra por regresión progenie - progenitor 
obteniendo un valor medio de 0.39 asociando datos de 
crecimiento anual en diámetro de los padres con la altura de la 
progenie; concluye que se puede hacer selección de progenies de 
rápido crecimiento a partir de progenitores de mayor crecimiento 
en diámetro. Ivkovich (1996) evaluó 90 clones de Populus 
balsamifera de tres orígenes encontrando diferencias entre los tres 
sitios de colecta; las estimaciones de heredabilidad para la tasa 
de crecimiento a los 10 años variaron de 0.03 a 0.30 para los 
tres orígenes. Sánchez et al. (2003) evaluaron 42 progenies de 
polinización libre de Cedrela odorata procedentes de siete sitios; a 
los cinco años la heredabilidad a nivel de familias para altura de 
planta fue de 0.62. Pâques (2004) evaluó 59 progenies de cruzas 
dialélicas interespecíficas de árboles seleccionados de Larix. La 
heredabilidad en base a familias para altura total a los 11 años 
varió de 0.91 a 0.97.  Halil et al. (2010) evaluaron 88 clones 
híbridos de Poplar. A los dos años de establecido el ensayo la 
heredabilidad para altura de planta fue de 0.62. 

Las diferencias entre sitios de colecta y entre colectas dentro de 
sitios son comunes en los llamados ensayos de procedencias (Juárez 
et al., 2006; Viveros-Viveros et al., 2006; Benavides et al., 2011), y a 
menudo se reporta variación geográfica cuando los sitios están muy 
retirados, pero hay también resultados similares de variación entre 
sitios cuando no hay mucha distancia entre ellos (Ivkovich, 1996). 
Variación en el crecimiento inversamente asociada con la altitud ha 
sido determinada en diferentes estudios (Birot y Christope, 1983; 
Viveros-Viveros et al., 2005; Sáenz-Romero et al., 2006) lo que se 
explica por el hecho de que a menor altitud generalmente el periodo 
de crecimiento es mas largo por un invierno menos severo. Por el 
calentamiento global se ha sugerido que se realice una migración 
altitudinal asistida trasladando a mayor altitud a las poblaciones de 
las especies con el propósito de acoplar los genotipos al ambiente 
que se estima ocurrirá en un futuro cercano (Sáenz-Romero 
et al., 2012), dado que se sabe que las poblaciones de especies 
forestales que tienen distribución natural a lo largo de un gradiente 
altitudinal tienden a diferenciarse genéticamente en caracteres 
cuantitativos como respuesta a selección por factores ambientales 
(Rehfeldt, 1993; Benowicz et al., 2001). Variación altitudinal en 
el crecimiento en altura de plántula ha sido reportada en algunas 
coníferas mexicanas (Sáenz-Romero, 2003; Viveros-Viveros et al., 
2005; Sáenz-Romero et al., 2006; Castellanos-Acuña et al., 2013). 
Dicha variación puede ocurrir en intervalos tan pequeños como 
200 m, como lo reporta Rehfeldt (1989) en Pseudotsuga menziesii.

El objetivo del presente trabajo fue evaluar el crecimiento 
de progenies, la variación entre y dentro de sitios de colecta, 
explorar una posible variación altitudinal  y estimar el valor de 
la heredabilidad.

Materiales y métodos
En la primavera del año 2007 se recolectaron frutos de 40 
individuos en nueve sitios del centro norte de Michoacán: 
Huandacuca (1950 msnm, 19º 56’ 14’’ N, 101º 44’ 42’’ W), 
Tarejero (2000 msnm, 19º 49’ 27’’ N, 101º 42’ 38’’ W), Cuinato 
(2050 msnm, 19º 47’ 58’’ N, 101º 46’ 42’’ W), Vista Hermosa 
(2300 msnm, 19º 49’ 11’’ N, 101º 54’ 48’’ W), Rancho Alegre 
(2100 msnm, 19º 49’ 34’’ N, 101º 56’ 36’’ W), Rancho Seco 
(2150 msnm, 19º 47’ 07’’ N, 102º 01’ 44’’ W), Pátzcuaro (2150 
msnm, 19º 33’ 11’’ N, 101º 35’ 10’’ W), Eréndira (2200 msnm, 
19º 48’ 48’’ N, 101º 50’ 42’’ W) y El Pueblito (2300 msnm, 
19º 49’ 04’’ N, 101º 55’ 51’’ W). Para disminuir la probabilidad 
de consanguinidad y por ende de menor variabilidad entre las 
colectas, los frutos fueron recolectados de árboles separados 
por lo menos 50 m entre sí. Se pusieron a germinar en cama 
de siembra de vivero 240 semillas por árbol madre repartidas 
en tres repeticiones de 80. Una vez germinadas se trasplantaron 
a contenedores de capacidad de 1 L, se dejaron crecer por 80 
días y se midió la altura de la plántula hasta el ápice. Tres de 
las colectas no germinaron. Se hizo análisis de varianza con el 
procedimiento GLM de SAS (SAS, 2003) bajo modelo aleatorio 
comparando las medias ajustadas por mínimos cuadrados (LS 
means) y se corrió análisis de regresión con el procedimiento 
REG. Se obtuvieron componentes de varianza genética con el 
procedimiento VARCOMP opción REML.

Para probar diferencias entre sitios de colecta y de colectas 
dentro de sitios el modelo fue:

Yijkl = μ + si + bj + si*bj + f(s)k(i) + εijkl

Donde: Yijkl = variable respuesta, μ = media general, si = efecto 
del sitio i, bj = efecto del bloque j, si*bj = efecto de la interacción 
sitio por bloque, f(s)k(i) = efecto de la familia i (colecta o progenie) 
anidada en el sitio k, εijk = error.

El modelo para estimar componentes de varianza fue el 
siguiente: 

Yijk = μ + fi + bj + fi*bj + εijk

Donde: Yijk = variable respuesta, 
μ = media general, 
fi = efecto de la familia i (colecta o progenie), 
bj = efecto del bloque j, 
εijk = error.

La tabla 1 muestra el análisis de varianza, incluyendo el valor 
esperado de cuadrados medios bajo el modelo aleatorio. 

A partir de allí el despeje de varianzas es el siguiente:

s2
f = (M3-M2)/bn

s2
f*b = (M2-M1)/n

s2
e = M1
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Asumiendo que las colectas son familias de medios hermanos 
maternos a causa de polinización entomófila (Conabio, 2014) se 
estimó la heredabilidad en sentido estricto a nivel de familias (h²f) 
con la siguiente fórmula (Zobel y  Talbert, 1992):

Donde: 
σ²f = Varianza entre familias, 
σ²f*b = varianza de familias x bloques, 
σ²e = varianza del error. 

Se estimaron también los valores de varianza aditiva y no 
aditiva de acuerdo a las fórmulas de Márquez y Sahagún (1994).

σ²A = 4σ²f

σ²D = σ²e - 3σ²f

Donde: 
σ²A = varianza aditiva, 
σ²D = varianza no aditiva, 
σ²f = varianza entre familias, 
σ²e = varianza del error.

Resultados
La altura media fue de 21.4 cm con un mínimo de 8 y máximo 
de 35. El resultado del análisis de varianza para probar diferencias 
entre sitios y entre familias dentro de sitios está en la tabla 2.

Hubo diferencias altamente significativas entre sitios de colecta 
y entre colectas dentro de sitios, que indican variabilidad inter e 

intra localidades. No hubo diferencias significativas para bloques 
ni para la interacción bloque por sitio, muy probablemente por 
uniformidad ambiental en el vivero. Estos resultados muestran la 
factibilidad de aplicar selección. En la tabla 3 aparece la separación 
de medias de sitios ajustadas ordenadas en la forma en que siempre 
se presentan los resultados cuando se aplica la prueba de Tukey.

El análisis de regresión dio como resultado que la altura de 
la plántula tuvo asociación negativa y no significativa (b=-12.96, 
R2=0.194, P=0.23) con la altitud del sitio de colecta; sin embargo, 
eliminando el sitio Vista Hermosa, que resultó ser un valor atípico 
(“outlier”), la asociación negativa resulta significativa (b=-25.15, 
R2=0.631, P=0.02) y podría indicar la existencia de variación 
altitudinal (figura 1).

En la tabla 4 se muestran las nueve familias con los mayores 
valores de medias ajustadas y estadísticamente iguales entre sí. 
Entre ellas solo una rebasa la altitud de sitio de 2100 msnm.

La estimación de componentes de varianza estableció que la 
varianza de familias fue 39.01% del total, la interacción familias 
* bloques el 4.86%, la del error 56.12% y la de bloques fue cero. 
La varianza aditiva tuvo un valor de 42.04 y la varianza no aditiva 
un valor negativo que se considera cero. El valor de heredabilidad 
a nivel de familias fue de 0.91.

Discusión
Como ya se mencionó, las diferencias entre sitios de colecta y entre 
colectas dentro de sitios son comunes (Juárez et al., 2006; Viveros-
Viveros et al., 2006; Benavides et al., 2011). En el presente estudio 
los sitios de colecta están cercanos, pero también hay resultados 
similares de variación entre sitios cuando no hay mucha distancia 
entre ellos (Ivkovich, 1996). Entonces los resultados de esta 
evaluación no son tan diferentes de otros reportes y significan que 
hay suficiente variación tanto entre sitios de colecta como entre 
colectas dentro de sitios.

En cuanto a la existencia de variación altitudinal, que ha sido 
encontrada en varios estudios (Birot y Christope, 1983; Sáenz-
Romero, 2003; Viveros-Viveros et al., 2005; Sáenz-Romero et al., 
2006; Castellanos-Acuña et al., 2013), el análisis de regresión lineal 
muestra un cambio considerable de (b=-12.96, R2 =0.194, P=0.23) 
a (b =-25.15, R2 =0.631, P=0.02) si se incluye o se excluye a la 
localidad de Vista Hermosa. El valor de la pendiente se duplica, el 
ajuste se triplica y el valor de P se hace diez veces mas pequeño y 
pasa a ser significativo. Entonces se pudiera justificar la eliminación 
de dicha observación por su alta influencia en el modelo y los 
resultados pudieran indicar la existencia de variación altitudinal a 
favor de los sitios de menor altitud. El rango altitudinal muestreado 
es de 350 m, suficiente para que ocurra variación altitudinal, de 
acuerdo a Rehfeldt (1989), que encontró variación en intervalos 
tan pequeños como 200 m en Pseudotsuga menziesii. Los resultados 
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Tabla 2. Resultado del análisis de varianza para altura de plántula

F. de V. GL S de cuadrados Cuadrado medio Fc Pr>F

Sitio 8 3889.506276 486.188284 30.64 <.0001

Bloque 2 70.051424 35.025712 2.21 0.1106

Sitio*Bloque 16 281.390986 17.586937 1.11 0.3420

fam (sitio) 28 2384.063589 85.145128 5.37 <.0001
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dan evidencia de variación altitudinal. 
El valor de heredabilidad estimado a nivel de familias de 

0.91 es alto comparando con la mayoría de los resultados de 
otros autores que trabajaron con el género Prunus: para Santi et 
al (1998) h2 = 0.10, para Curnel et al. (2003) h2 = 0.74, para 
Baliuckas et al. (2005) h2 = 0.95, que a los cinco años disminuyó 
a 0.24. Estos últimos autores son los que obtuvieron el valor mas 
cercano al aquí presentado y son los que utilizaron el mismo tipo 
de material genético que este trabajo (progenies de polinización 
libre, que son familias de medios hermanos maternos). En otras 
angiospermas, para Roth (1970) h2 = 0.39 en Betula nigra, para 
Ivkovich (1996) 0.03 < h2 < 0.30. para Sánchez et al. (2003) 
en Populus balsamifera h2 = 0.62, para Pâques (2004) en Larix 
0.91 < h2 < 0.97, para Halil et al. (2010) h2 = 0.62 en Poplar. 
Aunque ninguno de estos autores evaluaron progenies producto 
de polinización libre, Pâques (2004) utilizó progenies de 
cruzamientos artificiales que incluían medios hermanos paternos 
y hermanos completos, y sus resultados son los mas parecidos a 
los nuestros, seguidos de los de Sánchez et al. (2003), que también 
evaluaron progenies de polinización libre, que son familias de 
medios hermanos maternos.

Conviene siempre recordar que Suzuki et al. (1986) y Nyquist 
(1991) hacen hincapié en que las estimaciones de heredabilidad 
dan resultados diferentes en cada población y cada ambiente y 

que no pueden ser extrapoladas de una población y un conjunto 
de ambientes a otros. Entonces el valor aquí estimado es válido 
para las poblaciones muestreadas y el ambiente de vivero en que 
fueron evaluadas. Por el alto valor estimado de 0.91, se espera 
que la selección de progenies de mayor crecimiento tenga buena 
respuesta en dichas condiciones.

Conclusiones
Las familias de mayor crecimiento, con los mas altos valores 
ajustados de altura de plántula fueron: 29, 35, 34, 3, 26, 11, 6, 
31 y 30. Existen diferencias genéticas para crecimiento entre y 
dentro de las poblaciones de Prunus serotina muestreadas. Sólo 
una de las nueve colectas de mayor crecimiento procede de una 
altitud mayor a 2100 msnm. Los resultados dan evidencia de que 
es necesaria la zonificación altitudinal. Hay alta variabilidad y 
un alto valor de heredabilidad (0.91) que permitirá una buena 
respuesta al aplicar selección en las condiciones en que se llevó a 
cabo el ensayo. 
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