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RESUMEN.

En este trabajo reportamos la estandarizacion de &n método de extraccion de ADN,
sin utilizar nitrégeno liquido que es el 70% del costo de la extraccion. El protocolo
estandarizado permitio la extraccion de ADN, con pureza suficiente para realizar
estudios de variabilidad genética mediante marcadores moleculares. El ADN extraido
por el método de silica sin nitrogenc liquido, fue utilizado para medir de manera
preliminar la variabilidad genética de Cedrela odorata, provenientes de la region sur
del estado de Veracruz mediante marcadores moleculares AFLPs. En donde se
evaluaron 4 combinaciones de primer de AFLPs (Eco Ri ACG/Msel ACA, Eco R
ACA/Msel ACA, Eco Rl ACG/Msel CTA, Eco Rl ACG/Msel CTA, Eco Rl ACG/Msel
CTT y Eco RI ACA/Msel CTT) en 14 individuos, de las que se obtuvieron 313
bandas, de las cuales el 11.5 % fueron comunes y el 88.5 % fueron polimorficas.
Resultando un amplio rango de variabilidad genetica, medida de manera indirecta
por el indice de similitud obtenido por el programa NTSyS. El rango de similitud fue
de 0.2114-0.9231. Nuestros resultados fueron comparados con otros estudios
realizados, en el sentido de la informacion obtenida y sugerimos incrementar el
namero de combinaciones y el numero de individuos de la region, para obtener un
valor mas preciso de la variabilidad genética. Asi como también, extender el estudio
a otras regiones del pais para conocer los recursos genéticos con los que cuenta,
referidos a esta especie. Y asi poder realizar programas de conservacion y manejo

de los recursos genéticos de esta especie.



