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Anexo 1. Marcadores ISSR usados para los analisis en cada una de las cuatro especies estudiadas y nimero de bandas por locus.

Marcador Secuencia (5°-3°) Busera Platymiscium  Hura crepitans  Caesalpinia Referencias
simaruba pinnatum ebano

UBC-808 AGAGAGAGAGAGAGAGC 9 10 4 6 (Manimekalai y Nagarajan 2006)

UBC-809 AGA GAG AGA GAG AGA GG 11 (Soares et al. 2016, Tuisima et al.
2016)

UBC-811 GAG AGA GAG AGA GAG AT 8 (Zhou et al. 2014, Duarte et al.
2015, Soares et al. 2016)

UBC-814 CTCTCTCTCTCTCTCTA 8 7 (Sofalian et al. 2008)

UBC-825 ACA CAC ACACACACACT 9 6 (Hu et al. 2014, Zhou et al. 2014,
Duarte et al. 2015, Soares et al.
2016)

UBC-827 ACA CAC ACACAC ACACG 7 6 (Duarte et al. 2015)

UBC-834 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 6 8 8 (Soares et al. 2016)

UBC-835 AGA GAG AGA GAG AGA GYC 4 11 (Zhou et al. 2014, Duarte et al.
2015)

UBC-840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT 10 8 12 6 (Sofalian et al. 2008)
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Marcador Secuencia (5°-3°) Busera Platymiscium  Hura crepitans  Caesalpinia Referencias
simaruba pinnatum ebano

UBC-841 GAG AGA GAG AGA GAG AYC 7 (Hu et al. 2014, Zhou et al. 2014,
Duarte et al. 2015, Tuisima et al.
2016)

UBC-842 GAG AGA GAG AGA GAG AYG 8 10 (Duarte et al. 2015)

UBC-843 CTCTCTCTCTCTCTCTRA 8 (Santana et al. 2016)

UBC-848 CAC ACA CAC ACA CAC ARG 6 4 (Hu et al. 2014, Soares et al.
2016)

John AGA GAG AGA GAG AGYC 7 9 (Duarte et al. 2015)

Terry GTGGTGGTGRC 10 (Bently et al. 2015)

Numero total de bandas 68 58 45 62

% de loci polimorficos 68.38 64 66.31 66
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Anexo 2. Asignacion Bayesiana de individuos en grupos genéticos AK usando el programa STRUCTURE v2.3.4. Cada individuo esta
representado por una linea horizontal, y cada color representa un grupo genético. El ancho de cada color indica la probabilidad de que
un individuo sea asignado al grupo respectivo.
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Anexo 3. Localidades muestreadas por especie, grupos genéticos y promedio de afiliacion de las

poblaciones a cada grupo. *EI tamafio de los circulos representa el tamafio de la muestra por sitio.
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