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Resumen 

Magnolia mexicana es una especie endémica y amenazada del bosque tropical 

subcaducifolio, cuyas poblaciones se encuentran aisladas y reducidas a causa de la 

fragmentación de su hábitat, cambio de uso de suelo, explotación de frutos, flores y 

madera. En México se distribuye en la Sierra Madre Oriental, en los estados de Puebla y 

Veracruz. Con el objetivo de evaluar los niveles de variación morfológica y genética 

dentro y entre poblaciones, se realizó el muestreo de seis (análisis morfométrico) y siete 

(análisis genético) poblaciones de M. mexicana que se distribuyen en los estados de 

Puebla y Veracruz. Dentro de estos sitios se seleccionaron 48 árboles para la recolección 

y procesamiento de 480 hojas, 240 flores y 84 frutos en total, con la finalidad de evaluar 

34 caracteres morfológicos. Adicionalmente, se recolectaron muestras de material foliar 

en fresco de cada individuo para la evaluación a nivel molecular. Las 64 muestras de 

material foliar recolectadas, fueron procesadas con el protocolo de Bromuro de Cetil-

metilamonio (Doyle y Doyle, 1987), para la obtención de DNA, el cual fue congelado a -

20°C para su posterior amplificación. Se emplearon 12 microsatélites SSR (Secuencias 

Simples Repetidas), que fueron desarrollados en distintos estudios para el análisis 

genético de especies de magnolias tropicales: MA39_159, MA39_182, MA39_185, 

MA39_236, MA39_342, MA39_348, MA40_282, MA41_076, MA41_373, MA42_028, 

MA42_231 y MA42_471. En el análisis de los datos morfológicos y moleculares 

obtenidos, se utilizó el programa STATISTICA (versión 7.0); y con los datos moleculares 

los programas GenAIEx (versión 6.3) y STRUCTURE (versión 2.3.4). La variación 

morfológica, de acuerdo al valor promedio del coeficiente de variación fue mayor en los 

frutos (12.72 %), valor similar al estimado para el total de los caracteres de la flor (13.94 
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%) y de la hoja: 14.07 %.  Los primeros componentes principales explicaron 85 %, 69 % 

y 68 % de la variación foliar, floral y frutal, respectivamente; y las primeras dos funciones 

discriminantes 82 %, 66 % y 94 % de dicha variación. Los caracteres morfológicos con 

mayor variación fueron: diámetro del peciolo y vena media, número de estambres, ancho 

de carpelos, y largo y ancho de semillas. El rango de variación en las características 

morfológicas de M. mexicana fue más amplio que el documentado en la descripción 

original de la especie. Los resultados de la variación genética, mostraron que la 

heterocigosis media esperada fue de 0.463 y la riqueza alélica de 0.773. La diversidad 

genética fue baja comparada con la registrada en otras especies del género. El análisis 

de varianza molecular (AMOVA) indicó que el mayor porcentaje de varianza molecular 

fue entre individuos (72%) y entre poblaciones (24%). Los resultados de los análisis: 

Neighbor-Joining, agrupamiento bayesiano (obtenido con el programa STRUCTURE) y 

del diagrama de ordenación obtenido por medio del análisis de discriminante canónico 

indican que las poblaciones se pueden agrupar y ordenar en tres grupos genéticos. Se 

observaron efectos de cuello de botella recientes en la mayoría de las poblaciones 

naturales con excepción de la población de El Cajón. El análisis de Mantel indica que la 

correlación entre las distancias geográficas y genéticas no es significativa.  Los 

resultados obtenidos muestran que la fragmentación del hábitat y la influencia del uso 

local desmedido de flores y frutos de M. mexicana, podrían estar relacionados con la 

variación alta morfológica y la perdida de variabilidad genética de la especie; por ello es 

urgente implementar medidas de protección y desarrollar programas de manejo y 

conservación a corto plazo, con urgencia. 
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Introducción general 

Magnoliaceae, es una familia de árboles y arbustos con dos géneros: Liriodendron 

L. con solo dos especies (>1%) y Magnolia L.  con alrededor de 350 especies (>99%), 

cuya distribución es disyunta en América y Asia (Vázquez-García et al., 2015) agrupadas 

en 12 secciones, con base en su morfología (Figlar y Nooteboom, 2004; Kim y Suh, 2013). 

Magnolia se caracteriza por presentar androceo con estambres numerosos, 

gineceo sobre un eje alargado con carpelos numerosos simples ambos dispuestos en 

espiral y perianto de tépalos o diferenciado en sépalos y pétalos (Cicuzza et al., 2007; 

Kim y Suh, 2013; Vázquez-García et al., 2016). Las flores presentan separación temporal 

(protoginia) durante la maduración de las estructuras reproductivas, como una condición 

ancestral para evitar la auto-fecundación (Azuma et al., 2001).  

Magnolia Sect. Talauma, (Juss.) Baill., subsect. Talauma comprende 72 especies, 

exclusivas del Neotrópico y se distribuyen desde México hasta el sureste de Brasil, 

incluido el Caribe. Se caracteriza por presentar estípulas adnadas al pecíolo las cuales, 

al desprenderse, para dar paso a la nueva hoja, dejan una cicatriz muy visible; los 

carpelos tienen dehiscencia circuncisa y los estomas se agrupan en cinco (Vázquez-

García et al., 2014, 2016; Pérez-Castañeda, 2015). Magnolia mexicana (DC.) G. Don, es 

conocida localmente por su nombre náhuatl como “Yoloxóchitl” (flor de corazón); es un 

árbol perennifolio que puede alcanzar hasta 30 m de altura y un diámetro de hasta 1.30 

m. Presenta flores solitarias con numerosos estambres y un ovario súpero compuesto 

por carpelos colocados en disposición helicoidal, las hojas son simples y dispuestas en 

espiral (Sánchez-Cuahua et al., 2017). 
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Durante décadas se pensó que Magnolia mexicana era la única especie de la 

sección Talauma en el norte de Mesoamérica (México, Guatemala y Honduras; Lozano-

Contreras, 1994), sin embargo, varios estudios recientes han permitido segregar 16 

especies alopátricas, 12 de México y 4 de Centroamérica (Vázquez-García et al., 2012a; 

2012b; 2013a; 2013b). Los estudios antes mencionados, indican que M. mexicana es 

endémica del oriente de México, se distribuye en la transición entre bosque mesófilo de 

montaña (BMM) y bosque tropical perennifolio (BTP; Palacios, 2006), en climas cálidos y 

sub-cálidos húmedos, en un intervalo altitudinal de entre 450 y 1,500 m (Sánchez-Cuahua 

et al., 2017). La presencia de individuos de esta especie se ha registrado en Oaxaca, 

Puebla y Veracruz, aunque aún falta por confirmar el estado actual y la densidad de 

algunas de sus poblaciones. 

La fragmentación del bosque (destrucción de su hábitat) por el cambio de uso de 

suelo, ha provocado el aislamiento y la reducción de las poblaciones de M. mexicana 

(Medrano et al., 2017; Arteaga-Ríos et al., 2020), algunas existen sólo como remanentes 

o relictos asociadas a cultivos, donde los árboles son utilizados para proporcionar 

sombra, principalmente en cafetales (Palacios, 2006; Medrano-Hernández et al., 2017). 

Por lo antes mencionado, la especie se considera como “amenazada” en la NOM-059-

SEMARNAT-2010 (SEMARNAT, 2010) y en “peligro de extinción” en la lista roja de la 

Unión Internacional para la Conservación de la Naturaleza (UICN, 2012). 

En bosque conservado se han reportado 26 especies de aves que visitan los frutos 

de Magnolia mexicana, siendo el principal consumidor de semillas en este hábitat 

Catharus guttatus con 21 visitas, mientras que solo se observaron 11 especies de aves 
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siendo en este agrosistema Myadestes occidentalis el principal consumidor con 25 visitas 

(Gutierrez-Zúñiga, 2018).  

Con respecto a la fenología de M. mexicana, la producción de botones florales y 

flores comprende el periodo de marzo a mayo y la fructificación inicia en los meses de 

julio y agosto (Palacios, 2006; Sánchez-Cuahua, 2016; 2017), culminando en marzo o 

abril del siguiente año. Los individuos de esta especie tienen usos tradicionales: las flores 

y corteza para tratar afecciones cardiacas (Pennigton y Sarukhán, 1998; Cicuzza et al., 

2007; Vázquez García et al., 2015; 2016); la infusión de la corteza se usa en medicina 

casera contra la hipertensión arterial, mientras que las flores se emplean como 

antiespasmódicas, para aromatizar el chocolate y las semillas contra la parálisis. También 

se usa con fines rituales, como planta de ornato en patios, parques y jardines, por su 

follaje exuberante y por la belleza y aroma de sus flores (Pennigton y Sarukhán, 2005; 

Sánchez-Cuahua et al., 2017). 

Los trabajos realizados hasta ahora con M. mexicana han versado sobre 

taxonomía, descripción botánica, interacciones y usos tradicionales (Waizel-Bucay, 2002; 

Palacios, 2006; Cicuzza et al., 2007; Sánchez-Cuahua, 2016; 2017). Recientemente, se 

realizó un estudio genético utilizando marcadores moleculares (ISSR) en dos poblaciones 

de Zongolica, Veracruz; la investigación reveló que la estructura genética de la especie 

no ha cambiado significativamente, a pesar de la baja densidad poblacional y la 

fragmentación del hábitat (Medrano-Hernández, 2017). 

El conocimiento de la variación morfológica y genética a nivel poblacional adquiere 

relevancia en taxones que se consideran en alguna categoría de riesgo, como es el caso 

de la mayoría de las especies de Magnolia del planeta (Vázquez-García et al., 2015; Yang 
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et al., 2015). En el caso particular de M. mexicana, es importante conocer el grado de 

variación fenotípica y genotípica de sus poblaciones para definir con precisión patrones 

de especiación, límites taxonómicos con respecto a otras especies evolutivamente 

cercanos y para proveer información fundamental sobre su estado actual, con el fin de 

proponer acciones de manejo y conservación adecuadas. 

 

Antecedentes 

Familia Magnoliaceae 

Las magnolias ancestrales datan del Cretácico tardío, cuyos fósiles mas antiguos 

se reportan de Norte América ((~95 MA)  con un amplio registro fósil en Groenlandia, 

Norte América y Europa, y actualmente con distribución disyunta bicontinental (Hebda y 

Irwin, 2013). Una estimación molecular reciente sugiere una edad de (98-) 84.1(-59) MA 

(Veltjen et al., 2021).  En Asia se encuentra en China, India, Thailandia, Indonesia, 

Vietnam, Cambodia, Indonesia, Japón, Malasia, Nueva Guinea y Sri Lanka. En el 

continente americano se distribuye desde el norte de los E.U.A. al sur de Brasil, a través 

de México, América Central y Llas Antillas (Cicuzza et al., 2007; Sánchez-Velásquez et 

al., 2016).  

Las magnólidas (que incluye Magnoliaceae) son unos de los cuatro linajes más 

basales dentro de las plantas con flores, por ello son reconocidas como fósiles vivientes, 

que han sufrido pocos cambios evolutivos en su estructura u órganos, incluyendo hojas, 

corteza, flores, frutos y semillas (Corneanu et al., 2004; Kim et al., 2004; Sánchez-

Velásquez et al., 2016), a través del tiempo. Del mismo modo, sus interacciones con otros 
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organismos han persistido: por ejemplo, la polinización por escarabajos (Gottsberger et 

al., 2012; Wang et al., 2014). 

En general poseen hojas alternas o a veces agrupadas en falsos verticilos, son 

simples, enteras, con estipulas anchas que al caer dejan una cicatriz que rodea los nudos, 

presentan flores solitarias, terminales o axilares, hermafroditas, pedunculadas, 

normalmente grandes y vistosas. Los estambres son numerosos y libres, el fruto presenta 

aspecto de piña, formado por folículos persistentes y dehiscentes (Hernández-Cerda, 

1980; Vázquez-García, 1990; Vázquez-García et al., 2015). El área de distribución de las 

magnolias es en el este y sureste de Asia, este de Norteamérica, Centroamérica hasta el 

este de Brasil y las Antillas (Hernández-Cerda, 1980). 

 

Sección Talauma, Subsección Talauma en México 

La familia Magnoliaceae en el Neotrópico está representada por un género¸ 

Magnolia con 170 especies (Vázquez-García et al., 2014). El género Magnolia en el 

Neotrópico se divide en tres secciones y tres subsecciones. 

La Sección Talauma Baillón, se caracteriza por su follaje siempre verde; 

dehiscencia circuncisa, donde se desprenden las masas carpelares independientes, 

además el número de grupos de estomas es de 5, 3 y 2 (Baranova y Jeffery, 2000). 

Incluye 121 especies en tres subsecciones. La Subsección Talauma se distingue por su 

dehiscencia circuncisa, y por sus estípulas adnadas al pecíolo, las cuales al 

desprenderse dejan una cicatriz de extensión variable, según la especie, en ambos filos 

de la cara adaxial del pecíolo, convergiendo hacia el ápice. Consta de 72 especies, 
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exclusivamente neotropicales que se distribuyen en planicies y montañas continentales 

y del Caribe (Vásquez-García et al., 2016).  

Durante décadas se pensó que Magnolia mexicana era la única especie de la 

sección Talauma en el norte de Mesoamérica: México, Guatemala y Honduras (Lozano-

Contreras, 1994). Sin embargo, estudios recientes han permitido segregar 16 especies 

alopátricas, 12 de México y 4 de Centroamérica (Vázquez-García et al., 2012a; 2012b; 

2013a; 2013b; 2019). Los estudios antes mencionados, indican que M. mexicana es 

endémica del oriente de México, se ha registrado en Oaxaca, Puebla y Veracruz, aunque 

aún falta por confirmar el estado actual y la densidad de algunas de sus poblaciones. 

 

Estudios de variabilidad morfológica y genética en el género Magnolia 

Estudios morfo-ecológicos  

Teniendo en cuenta que los marcadores moleculares son neutrales, es decir, se 

encuentran sometidos a la acción de fuerzas evolutivas (Kreitman y Akashi, 1995), las 

decisiones en cualquier estrategia de conservación deben combinar los datos obtenidos 

a partir de marcadores moleculares y los obtenidos a partir de la evaluación de rasgos 

morfológicos, fisiológicos o reproductivos que son críticos en el proceso de adaptación y 

supervivencia de las poblaciones en su hábitat (Becerra y Paredes, 2000; Rentería, 

2007). 

Los descriptores morfológicos tienen la ventaja de evaluar las diferencias 

fenotípicas expresadas en los individuos, están al alcance para uso inmediato, son 

fácilmente observables y no requieren de equipo sofisticado para medirlos y son la 

apreciación más directa del fenotipo (Hartl y Clark, 1997). Sin embargo, tienen 
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limitaciones ya que su número es escaso, pueden variar en las diferentes etapas del 

desarrollo de las plantas, están fuertemente influenciados por el ambiente y precisan de 

ser medidos por un experto en el grupo de interés (Picca et al., 2004). 

Los trabajos realizados con el género Magnolia abordan aspectos generales de 

biogeografía, distribución, ecología, producción, taxonomía y más recientemente, 

genética. Sin embargo, en Asia las magnolias han sido estudiadas ampliamente por su 

valor ecológico y farmacológico (Tabla 1). Algunos trabajos han tenido como tema central 

la descripción morfológica de las especies, en este sentido destaca el estudio realizado 

por Yang et al. (2015), quienes utilizaron 37 caracteres morfológicos foliares y florales de 

M. sprengeri en dos poblaciones que se localizan al sur y norte del río Changjiang, China, 

respectivamente. El estudio reveló una amplia variación morfológica dentro y entre 

poblaciones, lo que se atribuyó a la plasticidad fenotípica de la especie.  

Otro trabajo que sobresale es el realizado por Vite (2016) en el estado de Hidalgo, 

México, quien analizó la variación morfo-anatómica de M. schiedeana a partir de seis 

variables foliares y 14 florales; los resultados indicaron que las características con mayor 

variación fueron: ancho máximo de lámina (AML), diámetro del pedúnculo (DPD) y 

longitud del eje floral (LEF). 

Recientemente Gutiérrez-Lozano et al. (2020) evaluaron la variación morfológica 

de M. rzedowskiana en la Sierra Madre Oriental de México, utilizando 31 caracteres 

morfológicos de la hoja y la flor. Los resultados obtenidos se atribuyeron a la plasticidad 

fenotípica de la especie. Sin embargo, es importante realizar estudios a nivel genético, 

para corroborar, en qué grado, la diferenciación morfológica entre poblaciones está 

relacionada con la variación genética. 
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Tabla 1. Estudios morfo-ecológicos en el género Magnolia en el mundo 

Autor Año Estudio 

Thompkins 2004 An ecological study of Magnolia macrophylla in Gaston 

county, North Carolina 

Wang et al.  2009 Autecology and conservation status of Magnolia 

surgentiana Rehder & Wilson (Magnoliaceae) in the 

Dafengding region, southern Sichuan Province, China 

Mayer et al.  2009 Patchy population structure in a short-distance migrant: 

evidence from genetic and demographic data 

Dominguez-

Yescas 

2013 Estudio etnobiológico de Magnolia dealbata Zucc., en 

San Juan Juquila Vijanos, Oaxaca 

Yang et al.  2015 Phenotypic variation and diversity of Magnolia sprengeri 

Pamp. in native habitat 

Wang et al.  2016 Rescuing Magnolia sinica (Magnoliaceae), a critically 

endangered species endemic to Yunnan, China 

Sánchez-

Velázquez 

2016 Ecology and conservation of endangered species the 

case of Magnolias  

Vite 2016 Estructura poblacional de Magnolia schiedeana Schltl. 

en dos ambientes contrastantes en el estado de Hidalgo, 

México 

Sánchez-Cuahua 2016 La Magnolia mexicana en la Sierra de Zongolica, Ver: 

estudio poblacional y conocimiento tradicional  

Gutiérrez-Zúñiga 2018 Dispersores de semillas de Yoloxóchitl (Magnolia 

mexicana) en dos localidades de Zongolica, Veracruz. 

Gutiérrez-Lozano 

et al. 

2020 Diferenciación morfológica poblacional de Magnolia 

rzedowskiana: especie endémica en peligro de extinción 

de la Sierra Madre Oriental, México 
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Estudios genéticos  

Por otra parte, los avances alcanzados en el ámbito de la biología molecular han 

permitido desarrollar técnicas que superan en la mayoría de los casos, las limitaciones 

de las variables morfológicas (Rentería, 2007; Acosta-Hernández, 2011). En la actualidad 

se cuenta con un acervo de marcadores moleculares que permiten detectar la variabilidad 

genética: isoenzimas, RFLP (Fragmentos Largos de Restricción Polimórficos), RAPD 

(Amplificación al Azar de ADN Polimórfico), AFLP (Polimorfismo de la Longitud de los 

Fragmentos Amplificados), ISSR (Inter Secuencias Simples Repetidas) y SSR 

(Secuencias Simple Repetidas). Una de las características más importantes de los 

marcadores moleculares, es su especificidad para cada individuo, grupos de individuos, 

especies o grupos sistemáticos mayores (Rentería, 2007).  

Actualmente, se han realizado un gran número de estudios genéticos-poblacionales 

basados en caracteres moleculares en taxones de Magnolia, algunos de ellos se 

presentan en el Tabla 2.  

Tabla 2. Estudios a nivel molecular en Magnolia 

Autor Año Estudio 

Isagi y Kikuchi 2002 Microsatellite genetic variation in small and isolated 

populations of Magnolia sieboldii ssp. japonica 

Isagi et al.  2004 Highly variable pollination patterns in Magnolia obovata 

revealed by microsatellite paternity analysis 

Setsuko et al. 2007 Population differentiation and gene flow within a 

metapopulation of a threatened tree Magnolia stellata 

(Magnoliaceae) 

Liyuan et al. 2014 High genetic diversity and small genetic variation among 

populations of Magnolia wufengensis (Magnoliaceae), 

revealed by ISSR and SRAP markers 
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Tabla 2.  Estudios a nivel molecular en Magnolia 

Autor Año Estudio 

Wang et al. 2016 Rescuing Magnolia sinica (Magnoliaceae), a critically 

endangered species endemic to Yunnan, China.  

Medrano et al. 2017 Molecular characterization using ISSR primers of 

Magnolia mexicana DC. from two regions in Zongolica, 

Veracruz, Mexico. 

Von Kohn et al. 2018 Genetic diversity of Magnolia ashei characterized by SSR 

markers 

Tamaki et al. 2018 Morphological and genetic divergence between two 

lineages of Magnolia salicifolia (Magnoliaceae) in Japan 

Veltjen et al. 2018 Genetic patterns in Neotropical Magnolias (Magnoliaceae) 

using de novo developed microsatellite markers 

Arteaga-Ríos et 

al.  

2020 Comparación molecular y morfológica entre ejemplares 

de Magnolia mexicana “Yoloxóchitl” (Magnoliaceae) del 

estado de México y Veracruz 

Deng et al. 2020 High genetic diversity and low differentiation in Michelia 

shiluensis, an endangered Magnolia species in South 

China 

Fan et al.  2020 Decreasing genetic connectivity in the endangered tree 

Magnolia patungensis in fragmented forests 

Hernández et al.  2020 Population structure and genetic diversity of Magnolias 

cubensis subsp. acunae (Magnoliaceae): effects of habitat 

fragmentation and conservation 

Chávez-Cortázar 

et al. 

2021 Conservation genetics of relict tropical species of 

Magnolia (section Macrophylla) 

Aldaba-Núñez et 

al. 

2021 Disentangling species delineation and guiding 

conservation of endangered Magnolias in Veracruz, 

México 
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De los trabajos antes mencionados, cabe resaltar tres: el realizado por Medrano-

Hernández et al. (2017) con Magnolia mexicana, donde evaluaron la variabilidad genética 

en dos poblaciones de M. mexicana en el estado de Veracruz, México mediante el uso 

de marcadores moleculares ISSR. En el estudio probaron 55 iniciadores ISSR y solo 

seleccionaron 10 para la amplificación, observando 86% de polimorfismo. El análisis de 

varianza molecular demostró que la mayor variabilidad (90.88%) se encuentra dentro de 

cada población. En el otro estudio, realizado por Arteaga-Ríos et al. (2020), compararon 

14 caracteres moleculares (iniciadores RAPD) y 18 morfológicos, entre ejemplares del 

Estado de México y Veracruz. Los resultados indicaron que los árboles de Yoloxóchitl de 

Malinalco y Zumpahuacán pertenecen a la sección Talauma, sin embargo, muestran 

amplia variación morfológica con respecto a M. mexicana. 

Aldaba-Núñez et al. (2021) evaluaron la diversidad y estructura genética de 254 

individuos que corresponden a cinco especies de Magnolia, para ello emplearon 15 

marcadores SSR (Secuencias Simples Repetidas). En sus resultados indican que solo 

se pueden diferenciar con claridad tres especies; sin embargo, los pocos individuos 

estudiados de la Sierra de Zongolica, presentaron alta similitud genética con M. 

mexicana, aunque en función de su morfología pueden considerarse como individuos de 

la especie M. decastroi. Aunque Aldaba-Núñez et al. (2021) detectaron diferenciación 

genética en la mayoría de las poblaciones estudiadas (utilizando marcadores SSR), el 

número limitado de poblaciones y el tamaño reducido de muestras de M. mexicana 

utilizados, impiden llegar a una conclusión robusta del grado de diferenciación genética 

entre las poblaciones. 
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Descripción botánica de Magnolia mexicana (DC.) G. Don 

Árboles.- perennifolios de copa amplia y redonda. Miden de 12 a 40 m de altura, 

con diámetro de hasta 1.35 m. Tronco erguido; corteza ligeramente fisurada, con 

coloración grisácea a pardo amarillenta en los individuos adultos. Presenta lenticelas 

blanquecinas glabras, café oscuro; peciolos 6.1-12.2 × 0.2-0.4 cm, glabros; láminas 

foliares elípticas a oblongo elípticas 18.2-37.1 × 9.5-16.3 cm, base aguda, ápice agudo a 

obtuso, a veces ligeramente emarginado, la base cuneada a truncada y el margen entero 

con 5-11 venas secundarias laterales por lado; pedúnculo glabro 6.1-12.2 × 0.2-0.4 cm 

con tres o cuatro entrenudos con cicatrices estipulares, botones florales anchamente 

elipsoides con dos hipsófilos, con pubescencia verde-amarillenta; flor abierta, tres 

sépalos obovados truncados en la base, de ápice redondo, verdosos, glabros y a menudo 

glaucos de 6.3-10.2 × 4.0-7.2 cm, adaxialmente blanco crema, abaxialmente verdes; seis 

pétalos, en dos ciclos, los exteriores obovados 3.8-6.6 × 5.8-8.7 cm, de ápice redondo, 

blancos, ocasionalmente con una mancha color purpura en la base; tres pétalos internos 

obovados 5.8-8.7 × 2.9-4.9 cm; eje floral 4.9-7.0 cm de largo; estambres lineares 131-

213 (-262), 1.2-1.8 × 0.2-1.0 cm, carnosos, amarillos, redondeados a obtusos en el ápice 

de color marrón oscuro; gineceo ovoide, de color blanco-crema, pubescente; carpelos 

33-65 (-85), 2.2-3.2 × 0.4-0.6 cm, blancos en disposición helicoidal, levemente gibosos, 

estriados en la base, dorsalmente rugosos,  con estigmas aplanados y blancos con ápice 

ascendente; fruto cerrado ovoide 10.2-14.2 (-15) × 7.9-10.8 (-13) cm, pardo verdoso y 

ligeramente pubescente, compuesto de numerosos folículos leñosos. Dehiscencia 

circuncisa. Fruto abierto de 6.8-9.4 (-11) cm de diámetro, cada folículo contiene una o 

dos semillas lateralmente comprimidas, presenta de 26-81 (-86) semillas obovadas, 
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rodeadas por una sarcotesta rojo-naranja, la cual se seca rápidamente adquiriendo 

coloración marrón. Debajo de la sarcotesta hay una cubierta castaña, crustáceo y opaca 

que contiene abundante endospermo y un embrión diminuto cerca de la base. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Especie de estudio. A) Árbol de Magnolia mexicana, B) y C) Botones florales, 

D) y E) Flores de Zapotla, Zóngolica, F) Fruto 
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Distribución del complejo de Magnolia mexicana 

 El género Magnolia en el neotrópico posee 170 especies de árboles caducifolios 

y perennifolios (Weager, 1987; Doyle, 1989; Vázquez-García et al., 2015), agrupados en 

12 secciones (Kim y Suh, 2013; Romanov y Dicher, 2013). La sección Talauma, 

subsección Talauma particularmente en el norte de Centroamérica está representada por 

dos especies que se distribuyen en Honduras (M. atlantida y M. cochranei), dos en 

Guatemala (M. ottoi, M. quetzal y M. stevermarkii) y 12 especies nativas de México: M. 

decastroi, M. macrocarpa  (Vázquez-García et al., 2012) y M. yailachii (Domínguez-

Yescas y Vázquez-García, 2019) de Oaxaca; M. perezfarrerae y M. lacandonica 

(Vázquez-García et al., 2013) de Chiapas; M. lopezobradorii, M. zoquepopolucae 

(Vázquez-García et al., 2012), M. wendtii, M. sinacacolinii (Vázquez-García et al., 2013b) 

en Veracruz; M. jaliscana y M. ofeliae (Vázquez-García et al., 2013b) en Jalisco; y por 

ultimo M. mexicana que se distribuye en los estados de Oaxaca, Puebla y Veracruz 

(Figura 2). 
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    Figura 2. Distribución de las especies de Magnolia, sección Talauma, Subsección Talauma en México y Centroamérica
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 Fenología y requerimientos ecológicos 

La producción de botones florales y flores en M. mexicana inicia en el periodo de 

marzo a mayo y la fructificación inicia en los meses de julio y agosto (Sánchez-Cuahua, 

2016), culminando en marzo o abril del siguiente año. Sin embargo, se observó que la 

floración puede extenderse hasta el mes de octubre (localidad Vista Hermosa, Cosautlán 

de Carvajal). Las poblaciones de M. mexicana se desarrollan en zonas serranas de los 

estados de Oaxaca, Puebla y Veracruz; formando parte del bosque tropical 

subcaducifolio, prosperan desde los 450 hasta los 1,500 m snm, y se les utiliza como 

árboles de sombra en los cultivos de café y maíz. En general, existen pocos individuos 

por población, aislados en remanentes de bosque tropical perennifolio con alta 

perturbación por actividades humanas. En las localidades La Tuza, Las Margaritas y Vista 

Hermosa, la densidad es de menos de 10 árboles adultos.  

 

Importancia y usos 

M. mexicana o también conocida como Yoloxóchitl que en lengua náhuatl significa 

flor de corazón, tiene una historia de aplicaciones medicinales que se remontan a la 

época prehispánica en México. Las flores y corteza se utilizan para tratar afecciones 

cardiacas (Waizel-Bucay, 2002; Sánchez-Cuahua, 2016), la infusión de la corteza se usa 

en medicina casera contra la hipertensión arterial, y las flores se emplean como 

antiespasmódicas para aromatizar el chocolate. También se usa con fines rituales, como 

planta de ornato en patios, parques y jardines, por su follaje exuberante y por la belleza 

y aroma de sus flores, como en el caso del municipio de Magdalena (Veracruz), donde 

solo se conservan dos o tres árboles en la plaza cívica. En la localidad de Zapotla 
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(Zongolica, Veracruz), los frutos maduros son colectados para venderlos en pueblos 

aledaños, su precio oscila entre $15 y $20 pesos, de acuerdo con el tamaño; las semillas 

son utilizadas para tratar parálisis muscular. 

 

OBJETIVOS 

Objetivo general 

 Determinar el nivel de variación morfológica y genética dentro y entre poblaciones 

de Magnolia mexicana, en México, para conocer con mayor detalle aspectos 

biológicos básicos que permitan caracterizarla como especie y en el futuro 

cercano, proponer también estrategias para su manejo y conservación. 

Objetivos particulares 

 Estimar el grado de variación morfológica foliar, floral y de frutos de M. mexicana 

en su área de distribución en México. 

 Contribuir al conocimiento de la distribución geográfica y de las características del 

hábitat de las poblaciones de M. mexicana. 

 Evaluar los niveles de variación genética dentro y entre poblaciones del complejo 

M. mexicana en su área de distribución en México. 

 Determinar el grado de diferenciación genética existente entre las poblaciones de 

M. mexicana en su área de distribución en México. 
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Anexos 1: Estadísticos descriptivos de las características morfológicas foliares y florales para la especie de Magnolia mexicana 

 Puebla Veracruz 

Variable El Cajón La Tuza 
Las 

Margaritas 
Duraznillo 

Vista 

Hermosa 
Zapotla 

1. LTL 
37.16±4.15 

(26.78-48.61) 

36.01±4.74 

(26.89-43.95) 

37.19±4.70 

(27.72-49.59) 

39.11±4.95 

(27.68-51.31) 

31.22±4.12 

(18.82-41.80) 

35.46±4.32 

(25.70-48.13) 

2. LL 
28.53±3.48 

(20.23-38.54) 

27.05±4.43 

(18.89-34.95) 

27.98±4.18 

(20.31-38.33) 

29.69±4.31 

(20.45-41.91) 

22.86±3.63 

(10.78-31.77) 

27.10±3.50 

(18.86-37.58) 

3. AML 
3.21±1.46 

(10.54-17.24) 

12.62±1.34 

(10.39-16.02) 

13.46±1.81 

(9.65-18.81) 

12.98±1.57 

(10.02-17.11) 

10.84±1.31 

(8.14-13.42) 

11.84±1.65 

(8.53-15.76) 

4. LP 
8.63±1.47 

(4.37-12-11) 

8.96±1.24 

(6.77-12.85) 

9.20±0.93 

(7.17-12.28) 

9.41±1.38 

(5.90-12.60) 

8.35±1.37 

(6.46-12.07) 

8.35±1.29 

(5.96-11.44) 

5. DP 
0.30±0.03 

(0.18-0.40) 

0.27±0.04 

(0.18-0.40) 

0.31±0.03 

(0.24-0.40) 

0.31±0.04 

(0.19-0.41) 

0.30±0.04 

(0.22-0.43) 

0.28±0.03 

(0.22-0.38) 

6. DVM 
0.19±0.03 

(0.13-0.29) 

0.20±0.03 

(0.15-0.33) 

0.21±0.03 

(0.16-0.31) 

0.22±0.03 

(0.13-0.34) 

0.19±0.03 

(0.13-0.26) 

0.21±0.03 

(0.12-0.34) 

7. NVS 
8.94±1.06 

(6.00-12.00) 

7.86±1.12 

(5.00-11.00) 

8.48±1.11 

(6.00-11.00) 

8.95±1.33 

(6.00-13.00) 

8.18±0.93 

(6.00-10.00) 

7.42±1.00 

(5.00-10.00) 

8. LL-AML 
14.44±2.12 

(9.86-20.52) 

14.31±3.03 

(8.90-19.64) 

14.04±2.30 

(9.79-20.33) 

15.42±2.60 

(10.63-23.26) 

11.75±1.95 

(7.99-17.09) 

14.37±2.08 

(9.87-20.76) 
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Anexos 1: Estadísticos descriptivos de las características morfológicas foliares y florales para la especie de Magnolia mexicana 

 Puebla Veracruz 

Variable El Cajón La Tuza 
Las 

Margaritas 
Duraznillo 

Vista 

Hermosa 
Zapotla 

9. LP% 
23.24±3.20 

(11.51-31.15) 

25.15±3.67 

(18.78-35.07) 

24.94±2.44 

(19.97-31.69) 

24.17±2.93 

(16.54-31.40) 

26.97±4.32 

(20.52-42.72) 

23.58±2.50 

(16.15-26.69) 

10. LL-AML% 
38.83±3.42 

(30.85-47.61) 

39.42±4.21 

(30.64-47.61) 

37.65±2.36 

(32.02-43.70) 

39.33±2.89 

(33.84-46.30) 

37.61±3.53 

(1.12-2.66) 

40.51±2.85 

(34.21-50.44) 

11. LL/AML 
2.16±0.24 

(1.74-2.77) 

2.13±0.24 

(1.72-2.77) 

2.07±0.13 

(1.76-2.52) 

2.29±0.27 

(1.76-3.06) 

2.11±0.29 

(1.11-2.66) 

2.30±0.25 

(1.83-3.19) 

12. LP/AML 
0.65±0.11 

(0.29-0.96) 

0.71±0.09 

(0.57-0.99) 

0.69±0.07 

(0.54-0.89) 

0.72±0.09 

(0.55-0.97) 

0.77±0.10 

(0.63-1.17) 

0.71±0.09 

(0.45-0.91) 

13. LPD 
4.07±0.82 

(2.43-6.56) 

3.79±0.73 

(2.62-5.26) 

3.54±0.90 

(2.24-5.84) 

3.48±0.62 

(1.52-4.83) 

2.82±0.51 

(2.20-4.11) 

2.75±0.69 

(1.76-5.30) 

14. DPD 
1.44±0.12 

(1.20-1.64) 

1.36±0.08 

(1.23-1.54) 

1.49±0.16 

(1.12-1.80) 

1.55±0.24 

(1.31-2.90) 

1.47±0.12 

(1.25-1.79) 

1.34±0.10 

(1.10-1.54) 

15. NCP 
3.44±0.73 

(2.00-5.00) 

3.16±0.55 

(2.00-4.00) 

3.57±0.55 

(3.00-5.00) 

3.68±0.47 

(3.00-4.00) 

3.34±0.48 

(5.79-0.59) 

3.84±0.60 

(3.00-5.00) 

16. LEF 
5.82±0.53 

(4.82-7.00) 

5.56±0.39 

(4.79-6.59) 

6.43±0.60 

(5.76-8.84) 

5.70±0.42 

(4.88-6.67) 

5.79±0.59 

(4.88-7.08) 

5.23±0.47 

(4.32-6.21) 
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Anexos 1: Estadísticos descriptivos de las características morfológicas foliares y florales para la especie de Magnolia mexicana 

 Puebla Veracruz 

Variable El Cajón La Tuza 
Las 

Margaritas 
Duraznillo 

Vista 

Hermosa 
Zapotla 

17. LSP 
9.05±0.91 

(7.17-11.33) 

7.46±0.88 

(5.63-9.20) 

8.66±1.23 

(6.51-12.55) 

8.30±0.96 

(6.74-11.19) 

7.44±0.97 

(5.81-9.79) 

6.79±0.45 

(5.91-7.67) 

18. ASP 
5.61±0.60 

(4.19-7.47) 

5.03±0.76 

(3.87-7.66) 

6.14±0.76 

(4.65-8.59) 

5.56±0.67 

(4.26-7.40) 

4.93±0.79 

(3.87-7.04) 

4.30±0.52 

(3.44-5.18) 

19. LPEX 
9.05±0.88 

(7.26-10.94) 

7.36±0.88 

(5.63-9.20) 

8.75±1.14 

(6.60-11.14) 

8.01±0.97 

(6.40-10.86) 

7.38±1.05 

(5.82-9.86) 

6.64±0.57 

(5.81-8.21) 

20. APEX 
5.42±0.76 

(3.84-7.29) 

5.01±0.70 

(3.73-7.04) 

5.65±0.56 

(4.17-6.76) 

5.30±0.64 

(4.08-7.29) 

4.80±0.72 

(3.89-6.36) 

4.53±0.41 

(3.57-5.38) 

21. LPIN 
8.05±0.71 

(6.85-9.90) 

6.63±0.66 

(5.13-7.46) 

7.78±0.91 

(5.96-10.02) 

7.35±0.74 

(6.02-9.03) 

7.01±0.82 

(5.61-8.80) 

6.16±0.45 

(5.46-7.31) 

22. APIN 
4.24±0.70 

(2.96-5.74) 

3.54±0.34 

(2.43-4.19) 

4.21±0.57 

(3.20-5.67) 

4.19±0.40 

(3.41-5.37) 

3.57±0.35 

(2.93-4.24) 

3.76±0.38 

(2.95-4.46) 

23. NEST 
160.26±26.79 

(118-230) 

148.80±14.34 

(135-187) 

159.54±19.40 

(134-192) 

165.70±20.34 

(118-203) 

213.94±24.63 

(172-262) 

173.15±15.13 

(114-205) 

24. LEST 
1.51±0.15 

(1.34-1.91) 

1.39±0.08 

(1.28-1.55) 

1.59±0.25 

(1.22-2.16) 

1.46±0.11 

(1.26-1.70) 

1.44±0.13 

(1.26-1.78) 

1.41±0.14 

(1.16-1.71) 
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Anexos 1: Estadísticos descriptivos de las características morfológicas foliares y florales para la especie de Magnolia mexicana 

 Puebla Veracruz 

Variable El Cajón La Tuza 
Las 

Margaritas 
Duraznillo 

Vista 

Hermosa 
Zapotla 

25. AEST 
0.32±0.02 

(0.28-0.40) 

0.28±0.02 

(0.25-0.34) 

0.35±0.17 

(0.27-1.31) 

0.32±0.15 

(0.24-1.38) 

0.35±0.26 

(0.23-1.48) 

0.31±0.18 

(0.23-1.14) 

26. NCR 
46.58±9.96 

(27-70) 

43.76±5.08 

(37-54) 

47.34±5.80 

(37-61) 

49.16±8.37 

(31-85) 

50.57±5.64 

(39-61) 

51.95±6.87 

(31-60) 

27. LCR 
2.74±0.18 

(2.12-3.18) 

2.60±0.20 

(2.21-2.92) 

3.05±0.32 

(2.57-3.72) 

2.74±0.18 

(2.33-3.15) 

2.75±0.34 

(2.18-3.30) 

2.34±0.26 

(1.92-2.95) 

28. ACR 
0.55±0.05 

(0.45-0.73) 

0.50±0.06 

(0.38-0.65) 

0.59±0.06 

(0.47-0.75) 

0.56±0.05 

(0.44-0.67) 

0.54±0.06 

(0.46-0.69) 

0.51±0.06 

(0.37-0.65) 

29. NEST/NCR 
3.52±0.61 

(2.31-5.11) 

3.42±0.30 

(2.89-4.06) 

3.39±0.35 

(2.49-4.11) 

3.44±0.60 

(2.22-5.10) 

4.25±0.49 

(3.47-5.57) 

3.37±0.38 

(2.93-4.85) 

30. LSP/ASP 
1.62±0.19 

(1.00-2.03) 

1.49±0.15 

(1.04-1.86) 

1.40±0.09 

(1.24-1.66) 

1.50±0.16 

(1.21-1.89) 

1.51±0.14 

(1.26-1.78) 

1.59±0.16 

(1.25-2.01) 

31. LPEX/APEX 
1.69±0.28 

(1.31-2.43) 

1.47±0.17 

(1.22-2.01) 

1.54±0.13 

(1.32-1.92) 

1.51±0.12 

(1.27-1.88) 

1.54±0.16 

(1.26-1.84) 

1.47±0.12 

(1.26-1.78) 

32. LPIN/APIN 
1.93±2.68 

(1.51-2.68) 

1.88±0.19 

(1.49-2.53) 

1.86±0.19 

(1.44-2.26) 

1.76±0.14 

(1.41-2.12) 

1.97±0.24 

(1.53-2.49) 

1.64±0.14 

(1.37-1.94) 
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Anexos 1: Estadísticos descriptivos de las características morfológicas foliares y florales para la especie de Magnolia mexicana 

 Puebla Veracruz 

Variable El Cajón La Tuza 
Las 

Margaritas 
Duraznillo 

Vista 

Hermosa 
Zapotla 

33. LFR 
12.84±0.63 

(12.08-14.27) 

10.53±1.60 

(8.57-12.97) 

11.34±2.56 

(8.60-14.79) 

12.25±1.60 

(9.17-14.26) 

12.44±0.68 

(11.29-13.76) 

13.37±0.93 

(11.72-15.22) 

34. LPEN 
3.97±0.66 

(2.83-5.56) 

4.05±1.10 

(2.52-6.42) 

3.38±1.04 

(2.05-4.79) 

4.17±0.96 

(2.59-6.39) 

3.92±0.69 

(2.70-5.09) 

3.50±0.83 

(1.28-4.58) 

35. APEN 
1.59±0.17 

(1.27-1.87) 

1.59±0.17 

(1.40-1.86) 

1.68±0.29 

(0.99-1.99) 

1.79±0.27 

(1.30-2.21) 

1.59±0.11 

(1.38-1.72) 

1.68±0.28 

(1.00-2.07) 

36. DFR 
7.66±0.52 

(7.00-8.50) 

6.94±0.75 

(5.90-8.60) 

8.06±1.14 

(6.70-9.50) 

8.58±0.95 

(6.70-10.30) 

8.79±0.46 

(8.10-9.30) 

8.58±0.95 

(6.70-10.30) 

37. NF 
43.06±2.98 

(40-48) 

42.66±3.94 

(35-52) 

45.88±5.73 

(37-52) 

43.26±4.94 

(35-50) 

52.33±10.10 

(27-74) 

44.86±4.67 

(39-53) 

38. NS 
43.06±2.98 

(40-48) 

48.53±19.14 

(15-81) 

52.88±10.90 

(29-64) 

55.06±6.96 

(47-72) 

90.46±24.99 

(42-140) 

66.46±12.75 

(39-89) 

39. LSE 
1.28±0.05 

(1.14-1.35) 

1.41±0.07 

(1.26-1.52) 

1.57±0.08 

(1.44-1.69) 

1.45±0.06 

(1.39-1.56) 

1.40±0.07 

(1.30-1.55) 

1.46±0.05 

(1.36-1.58) 

40. ASE 
1.20±0.07 

(1.06-1.32) 

1.20±0.07 

(1.08-1.32) 

1.26±0.08 

(1.11-1.35) 

1.22±0.03 

(1.18-1.27) 

1.04±0.07 

(0.90-1.19) 

1.24±0.06 

(1.08-1.33) 
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Resumen 

Con la intención de generar información básica útil para el desarrollo de programas de 

manejo y conservación de Magnolia mexicana (Yoloxóchitl), en el presente estudio se 

analizó la diversidad y la estructura genética de siete poblaciones naturales de esta 

especie, distribuidas en la Sierra Madre Oriental, México. La estimación de la variación y 

estructura genética se realizó con base en 12 marcadores SSR. Los resultados indican 

que la heterocigosis media esperada fue de 0.47 y la riqueza alélica de 0.80. El análisis 

de varianza molecular (AMOVA) muestra que la variación entre individuos explica 72% 

de la variación total, y la variación entre poblaciones el 24%. Los análisis: Neighbor-

Joining, de agrupamiento bayesiano (obtenido con el programa STRUCTURE) y el 

diagrama de ordenación del análisis discriminante canónico, muestran que las 

poblaciones conforman tres grupos genéticos. Se observaron efectos de cuello de botella 

recientes en todas las poblaciones, con excepción de la población de El Cajón. La 

relación entre las distancias genéticas y geográficas no fue estadísticamente significativa, 

por lo que no hay evidencia de aislamiento por la distancia. Es probable que, a escala 

local, la fragmentación del hábitat, el cambio de uso del suelo y el aprovechamiento 

desmedido de las flores y frutos de M. mexicana por parte de los pobladores, estén 

afectando la diversidad y estructura genética de la especie. Por lo anterior, es prioritario 

implementar programas de manejo y conservación para garantizar la preservación de la 

especie a largo plazo. 

Palabras clave: bosque tropical subcaducifolio, conservación, marcadores moleculares, 

riesgo de extinción, SSR, variabilidad genética, Yoloxóchitl. 
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Introducción 

El género Magnolia L. (Magnoliaceae) incluye 170 especies de árboles (Vázquez-

García et al., 2015) agrupadas en 12 secciones, con base en su morfología (Figlar y 

Nooteboom, 2004; Kim y Suh, 2013; Wang et al., 2020). Magnolia Sección Talauma, 

(Juss.) Baill., Subsección. Talauma comprende 72 especies, exclusivas del Neotrópico y 

se distribuyen desde México hasta el sureste de Brasil, incluido el Caribe (Vázquez-

García et al., 2015). Magnolia mexicana (DC) G. Don (Sección Talauma, Subsección 

Talauma) conocida comúnmente como Yoloxóchitl, es un árbol perennifolio que puede 

alcanzar hasta 40 m de altura y un diámetro de 1.35 m. Presenta flores solitarias con 

numerosos estambres y un ovario súpero compuesto por carpelos colocados en 

disposición helicoidal; las hojas son simples y dispuestas en espiral (Sánchez-Cuahua et 

al., 2017; Arteaga-Ríos et al., 2020; Gutiérrez-Lozano et al., 2021).  

M. mexicana es endémica del oriente de México, en donde tiene varios usos 

tradicionales, principalmente medicinales: las flores y corteza se utilizan para tratar 

afecciones cardiacas (Hernández, 1649; Durán, 1581; Waizel-Bucay, 2002). La infusión 

de la corteza se usa contra la hipertensión arterial, mientras que las flores se emplean 

como antiespasmódicas para aromatizar el chocolate, y las semillas contra la parálisis. 

También se usa con fines rituales, como planta de ornato en patios, parques y jardines, 

por su follaje exuberante y por la belleza y aroma de sus flores (Pennington y Sarukhán, 

1998; Sánchez-Cuahua, 2016). Recientemente los frutos de M. mexicana se han 

convertido en un producto importante para el comercio local, debido a la extracción de 

semillas con fines medicinales. 
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La distribución natural de M. mexicana está restringida a los estados de Puebla, 

Oaxaca y Veracruz; crece en zonas de transición entre bosque mesófilo de montaña y 

bosque tropical perennifolio, en climas cálidos y sub-cálidos húmedos (Aldaba-Núñez et 

al., 2021). Debido a que enfrentan múltiples amenazas, como la fragmentación del 

hábitat, la recolección excesiva de flores y semillas, aunado a su pobre capacidad de 

regeneración; las poblaciones de esta especie están altamente fragmentadas y varían 

sustancialmente en densidad y superficie ocupada, lo cual se ve reflejado en la pérdida 

significativa de información genética (Gutiérrez-Lozano et al., 2021). De acuerdo con sus 

características biológicas, distribución y estado de supervivencia, M. mexicana se 

encuentra en la categoría de “amenazada” en la NOM-059-SEMARNAT-2010 

(SEMARNAT 2010), en “peligro de extinción” (EN) en la lista roja de la Unión Internacional 

para la Conservación de la Naturaleza (UICN 2012) y en un nivel de vulnerabilidad bajo 

en el “Global Conservation Gap Analysis of Magnolia” (Linsky et al., 2022). 

La variabilidad genética es la materia prima para la preservación del potencial 

evolutivo de las especies, frente a los cambios en el entorno (Booy, 2002; Ouborg, 2010; 

Rodríguez et al., 2013), por lo que en especies de plantas endémicas y en peligro de 

extinción, como Magnolia mexicana es esencial generar información acerca de la 

variación genética dentro y entre poblaciones, para la formulación de estrategias de 

manejo y conservación (Milligan et al., 1994). 

Los marcadores moleculares permiten realizar estimaciones precisas de la 

diversidad y estructura genética de las especies. El uso de microsatélites o marcadores 

SSR (Simple Sequences Repeats) tiene algunas ventajas, que incluyen alto polimorfismo, 

codominancia y costo relativamente bajo (Varshney et al., 2005; Agarwal et al., 2008), 



 

 
70 

 

por lo que son ampliamente utilizados en la evaluación de la diversidad genética 

intraespecífica y para reconocer posibles patrones geográficos de diferenciación genética 

en plantas, entre ellas varias especies de magnolias: M. acuminata, M. ashei, M. 

cubensis, M. kobus, M. schiedeana, M. sharpii, M. tripelata, entre otras (Isagi et al., 1999; 

Kikuchi e Isagi, 2002; Ueno et al., 2005; Newton et al., 2008; Sun et al., 2010; Gilkison, 

2013; Budd et al., 2015; von Kohn et al., 2018; Tamaki et al., 2019; Veltjen et al., 2019; 

Wang et al., 2019; Deng et al., 2020; Hernández et al., 2020). Los resultados de estos 

trabajos han generado datos básicos necesarios en la toma de decisiones y en la 

formulación de planes de conservación y protección de las especies. 

En M. mexicana se han realizado tres estudios genéticos, con marcadores 

moleculares ISSR (Inter Secuencias Simples Repetidas), en uno de ellos, se analizaron 

sólo dos poblaciones con tamaño de muestra pequeña (entre 1 y 7 individuos/población) 

del municipio de Zongolica, Veracruz, por lo que los resultados no son contundentes 

(Medrano-Hernández et al., 2017). De igual manera, Arteaga-Ríos et al. (2019), 

compararon algunas características morfológicas y moleculares de 12 individuos de M. 

mexicana, mediante el uso de RAPDS (ADN polimórfico amplificado al azar). Los 

resultados indicaron que los individuos de Malinalco y Zumpahuacán pertenecen a la 

Sección Talauma, aunque difieren en su morfología con respecto a la descripción 

taxonómica original de la especie. Recientemente, Aldaba-Núñez et al. (2021) estimaron 

la diversidad y estructura genética de 254 individuos, de cinco especies de Magnolia, por 

medio de 15 marcadores SSR (Secuencias Simples Repetidas), sus resultados 

permitieron diferenciar solo tres especies, los pocos individuos de la Sierra de Zongolica 

analizados, presentaron alta semejanza genética con M. mexicana, aunque en función 
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de su morfología se determinaron como M. decastroi. De cualquier forma, el número 

limitado de poblaciones y el tamaño reducido de las muestras de M. mexicana, impidió 

estimar con certeza el nivel de diferenciación genética entre poblaciones. 

Con base en la información anterior, el objetivo general del presente estudio fue 

evaluar la diversidad genética de Magnolia mexicana a lo largo de su área de distribución 

natural, con base en marcadores SSR, utilizando un número adecuado de poblaciones y 

un tamaño de muestra representativo. Los objetivos específicos fueron: 1) estimar la 

diversidad y estructura genética de las poblaciones de M. mexicana, y 2) determinar si la 

distancia genética entre poblaciones está asociada con la distancia geográfica entre ellas. 

 

Materiales y métodos 

Zona de estudio  

La distribución de las poblaciones naturales de M. mexicana se limita a sur de la 

Sierra Madre Oriental, México (Vázquez-García et al., 2013a, 2013b), son comunes en la 

zona de transición entre el bosque tropical subcaducifolio (BTS) y el bosque mesófilo de 

montaña (BMM). El BTS se caracteriza por su alta densidad vegetal, tiene un clima tipo 

A, con precipitación anual total de entre 1,100 y 1,300 mm. La temperatura media anual 

varía entre 22 y 26 °C; mientras que la temperatura más baja fue de 18°, sin presencia 

de heladas (Pennington y Sarukhán, 1998). Por otra parte, el BMM presenta un clima 

C(f), templado con lluvias todo el año (Rzedowski, 2015), con presencia de neblinas, por 

lo que el grado de humedad es alto, oscila entre 55 y 65 % (Hernández-Cerda y Carrasco-

Anaya, 2004). La precipitación total anual varía entre 1,048 y 2,385 mm y la temperatura 
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promedio anual entre 17.1 y 20.7 °C. El intervalo de distribución altitudinal del BMM en 

México fluctúa entre 600 y 2,500 m (Villaseñor, 2010; Ruiz-Jiménez et al., 2012). 

Las ocho poblaciones de M. mexicana analizados se distribuyen en los estados de 

Oaxaca, Puebla y Veracruz; cinco de ellas se localizaron a partir de referencias previas 

(artículos de investigación y plataforma NaturaLista) y las demás se registraron por 

primera vez, a partir de la exploración en campo en localidades aledañas a los sitios de 

presencia conocidos. Las localidades de estudio fueron las siguientes: 1. El Cajón 

(Xicotepec de Juárez), 2. Las Margaritas (Hueytamalco), 3. La Tuza (Tuzamapan de 

Galena), 4. Duraznillo (Quimixtlan), en Puebla; 5. Vista Hermosa (Cosautlán de Carvajal), 

6. Chocamán (Córdoba) y 7. Zapotla (Zongolica) en Veracruz (Figura 1, Tabla 1).  

Durante los meses de floración, en la primavera (mayo y junio) de los años 2019 y 

2020, se recolectó tejido foliar del total de individuos adultos presentes en cada población. 

El material vegetal, fue limpiado con alcohol al 70% para evitar que algún DNA ajeno se 

incluyera en el estudio. Posteriormente, las muestras se colocaron en bolsas de plástico 

a las que se adicionó perlas de sílice para la desecación y fueron almacenadas en un 

congelador a -20 °C, hasta su uso en el análisis genético en laboratorio. 
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           Tabla 1. Características generales de las localidades de estudio y tamaño de muestras de Magnolia mexicana 

Municipio Localidad Tamaño 

de 

muestra 

Latitud Longitud Altitud 

(m) 

TPA 

(°C) 

PTA 

(mm) 

Xicotepec de Juárez, Pue. El Cajón 10 20° 18´48.0" 97° 56´11.1" 826 25 2,300 

Tuzamapan de Galena, Pue. La Tuza 6 20° 03´58.9" 97° 34´66.6" 626 26 3,000 

Hueytamalco, Pue. Las Margaritas 11 19° 59´0.18" 97° 18´96.4" 614 26 2,500 

Quimixtlán, Pue. Duraznillo 11 19° 16´53.5" 97° 00´27.7" 1205 20 1,700 

Cosautlán de Carvajal, Ver. Vista Hermosa 8 19° 19´35.3" 96° 59´14.4" 1236 22 2,000 

Córdoba, Ver.  Chocamán  8 19° 00´29.7" 97° 01´54.7" 1360 19 1,844 

Zóngolica, Ver. Zapotla 13 18° 38´34.59" 98° 58´44.60" 1141 26 2,700 

           Temperatura promedio anual (TPA), precipitación total anual (PTA)
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           Figura 1. Localización geográfica de las poblaciones de Magnolia mexicana en la Sierra Madre Oriental, México.
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Extracción-Amplificación de DNA de Magnolia mexicana 

Para la obtención de DNA se empleó el protocolo de Cetilmetilamonio Bromuro 

(Doyle y Doyle, 1987), con modificaciones para eliminar los metabolitos secundarios. Se 

pulverizaron 0.5 gramos de tejido con nitrógeno líquido hasta obtener un polvo fino que 

se colocó en un microtubo de 2 ml. Después se añadió 1 ml de buffer CTAB-PVP 2x y 4 

μl de β-mercaptoetanol en el microtubo y la solución se incubo a 37 °C por 60 minutos 

para después agregar 10 μl de proteinasa K y 10 μl de RNA’asa (1mg/1lm). 

Posteriormente, se adicionaron 600 μl de solución cloroformo-octanol (24:1 v/v) a 

la preparación y se centrifugó a 12,000 rpm durante 10 minutos. El sobrenadante fue 

recuperado en un microtubo nuevo de 1.5 ml con 400 μl de isopropanol. La muestra se 

congeló-precipitó a -20 °C por 12 horas, pasado este tiempo se centrifugó a 12,000 rpm 

por 10 minutos para obtener la pastilla, la cual se lavó con 1 ml de etanol al 70% y se 

centrifugó a 14,000 por 10 minutos. Finalmente, la pastilla fue secada y resuspendida con 

50 μl buffer TE y se almacenó a -20° C. 

Se determinó la cantidad y la pureza del DNA por electroforesis, para ello se realizó 

la preparación de gel de agarosa al 1%, por 1 hora a 90 volts, una vez obtenido el gel se 

tiño con MIDORIGreen (NIPPON GENETICS, Japón). Se utilizaron 12 marcadores 

microsatélites (MA39_159, MA39_182, MA39_185, MA39_236, MA39_342, MA39_348, 

MA40_282, MA41_076, MA41_373, MA42_028, MA42_231 y MA42_471; Tabla 2) 

desarrollados por Veltjen et al. (2018) para M. lacandonica, M. mayae, M. dealbata y M. 

cubensis subsp. acunae. 

La mezcla de reacción de amplificación fue de 50 ng/µl de DNA genómico de cada 

una de las muestras extraídas (2µl); se adicionó 1.6 µl de MgCl2 (25 mM), 0.7 µl de 
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oligonucleótido (primer forward), 0.7 µl de oligonucleótido (primer reverse), (1 µM), 0.3 µl 

de dNTP´s (10 mM), 2.4 µl de buffer (5x), 0.5 µl de dH2O y 0.3 µl (1.5U) de TaqDNA 

polimerasa (Promega®), para un total de 8 µl por microtubo de reacción. 

La amplificación se realizó en el termociclador punto final Artik de Thermo 

Scientific® y el programa PCR consistió en la prenaturalización a 95°C durante tres 

minutos, seguida de 30 ciclos para la etapa de naturalización a 95° C por 30 segundos. 

Se utilizó una temperatura (°C) variable y específica para cada microsatélite: 54.6 °C 

MA39_159 y MA40_282; 64 °C MA39_182; 59.8 °C MA39_185; 58.6 °C MA39_236; 62 

°C MA39_342; 56.2 °C MA39_348; 59.2 °C MA41_076; 54 °C MA41_373, 56.1 °C 

MA42_028; 59.2 °C MA42_231 y 57.2 °C MA42_471; durante 30 segundos (etapa de 

alineamiento), 72 °C por 90 segundos (etapa de extensión) por 30 ciclos y por último una 

extensión final a 72 °C por seis minutos.  

Los productos de PCR obtenidos se visualizaron en geles de acrilamida al 15 % a 

90 volts durante 90 minutos y se tiñeron con bromuro de etidio a una concentración de 

10 mg/ml, para luego visualizarlos con luz ultravioleta. Una vez obtenidos los 

electroferogramas, se identificó el tamaño de cada uno de los fragmentos mediante el 

programa Gel Analyzer 2010a (Lazar and Lazar, 2010). Posteriormente, se procedió a 

identificar los genotipos de cada uno de los individuos. Con los genotipos obtenidos se 

construyó una matriz de datos para el análisis estadístico. Los datos obtenidos fueron 

analizados, en primer lugar, con el programa Micro-Checker versión 2.2.3 (Van 

Oosterhout et al., 2004) con la finalidad de detectar alelos nulos.   
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Tabla 2. Marcadores moleculares utilizados para el análisis genético de las poblaciones de Magnolia mexicana (propuestos 

por Veltjen et al., 2018). 

Locus Sequencia Forward Sequencia Reverse No. 

Alelos 

Estructur

a 

Ta (observado) Tamaño de 

alelos (pb) 

MA39_159 F: ATCAGGAGTGTAACGCCACC R: GGCGAGCTCGTTAGATCCTC 3 (TC)16 54.6 146–178 [139] 

MA39_182 F : CTACACGGGTGAAGCCTACC R :GGCCGTAATCAGAGTCCACC 3 (TC)12 64 144–148 [129] 

MA39_185 F : CGGGTGTTGTAGATGACGCT R :AAGACACGGAATGGGACGAG 2 (AG)15 59.8 231–358 [209] 

MA39_236 F: GTAGCCATGTGGGTCTGTCC R: AGTTGGTAGGGCACATGTCC 2 (CT)13 58.6 148–158 [126] 

MA39_342 F: TCCCTTCAGTCTTCACACGC R: AAAGGAGCGTTGAGTGGTGG 3 (TC)14 62 164–208 [146] 

MA39_348 F: GTAGAGCTCCCATGCCTCAC R: GGGCTGTCTACTGGATGGAC 2 (TC)17 56.2 150–180 [119] 

MA40_282 F: TCTCTTTCCCTCCGTCCTCC R: TCTTCCGGCTTCATGTCGTC 4 (GA)15 54.6 128–166 [116] 

MA41_076 F: AACAACGCTGGGTGATGGAA R: TGGAGTTGACGCCTCTAGGA 3 (GA)26 59.2 169–209 [176] 

MA41_373 F: GCGCCCAATCAGAACACAAC R: GGGAAGAGCTTCTTTCGCCA 3 (CT)16 54 166–207 [165] 

MA42_028 F: GGATCGTCTTCCGCCATTCT R: TTCCGTACGATGCTCCCATG 3 (CT)33 56.1 129–147 [151] 

MA42_231 F: GGGTGCGAAATGTGCATCAA R: GGGCCAGTGAGCATTAGAGC 2 (AG)14 59.2 152–194 [131] 

MA42_471 F: TGATGAAGAGCCCAGATCGTC R: TGGCCTTGTTCTCCATACGT 3 (GA)16 57.2 163–230 [153] 
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Análisis estadístico 

Los valores de diversidad genética que se calcularon para las ocho poblaciones 

de M. mexicana usando el programa GenAIEx (Genetic Analysis in Excel) versión 6.3 

(Peakall y Smouse, 2006) fueron: porcentaje de polimorfismo (%P), promedio de alelos 

por locus (A), número efectivo de alelos (Ae), heterocigosis observada (Ho) y esperada 

(He), índice de Shannon (I), desviación del equilibrio Hardy-Weinberg (Chi cuadrada) y 

coeficiente de fijación (Fis; Wright, 1922). Además, se estimaron las distancias genéticas 

de Nei (Nei et al., 1983) utilizando el programa GenAIEx versión 6.3 (Peakall y Smouse, 

2006), posteriormente con la matriz de distancias obtenidas se generó un dendrograma, 

por medio del algoritmo Neighbor-Joining en PAST versión 2.17 (Hammer et al., 2001) 

para examinar la relación de la distancia genética entre poblaciones. 

La estructura genética de las poblaciones de M. mexicana se estimó por medio de 

análisis de varianza molecular (AMOVA), para cuantificar la distribución de la variabilidad 

dentro y entre poblaciones (Slatkin y Barton, 1989; Excoffier y Lischer, 2010); el análisis 

se realizó con el software STRUCTURE versión 2.3.4 (Pritchard et al., 2000). Se utilizó 

un enfoque sistemático de agrupamiento bayesiano de los árboles, aplicando el modelo 

de cadenas de Marcov de Monte Carlo (MCMC). El proceso MCMC se inició asignando 

aleatoriamente árboles a un número determinado de grupos, desde K =2 hasta K=10. Los 

árboles se fueron asignando a cada grupo genético, con base en las estimaciones de 

frecuencia. Para este proceso se realizaron 10 réplicas cada una, usando un periodo de 

ensayo de 50,000 interacciones y 50,000 repeticiones de cadenas de MCMC. Se asumió 

un modelo de mezcla y frecuencias alélicas correlacionadas. El valor óptimo de K se 

estimó utilizando dos alternativas: el método de Pritchard et al. (2000), que favorece el 
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modelo con el valor máximo de ln Pr (X | K) y el método ΔK (Evanno et al., 2005), que 

selecciona el modelo con la tasa de cambio máxima de segundo orden de ln Pr (X | K). 

Los resultados se visualizaron usando el servidor web STRUCTURE SELECTOR (Li y 

Liu, 2018). 

Para contrastar los resultados del AMOVA (varianza en las frecuencias de alelos), 

del análisis de agrupamiento con la técnica Neighbor-Joining (distancia genética) y del 

análisis de asignación bayesiana (probabilidad de pertenencia a un grupo por 

remuestreo), se realizó un Análisis Discriminante de Componentes Principales (DAPC, 

por sus siglas en ingles), un método multivariado que se utiliza para identificar y describir 

grupos de individuos genéticamente relacionados. Con el análisis de componentes 

principales (PCA) es posible reducir el número de variables originales en un conjunto 

menor de variables independientes (denominadas componentes principales: CP), e 

identificar los caracteres que contribuyen más a explicar el porcentaje más alto de 

variación genética (Gutiérrez-Lozano et al., 2021); con el análisis de funciones de 

discriminante (FDA) fue posible examinar los patrones de variación e identificar las 

variables genéticas que maximizaron las diferencias entre poblaciones (Hair et al. 1999; 

Johnson 2000; McCune y Grace, 2002). El DAPC es una técnica estándar libre de 

suposiciones sobre el equilibrio HW o desequilibrio por ligamiento y se basa en el mismo 

modelo estadístico clásico de ANOVA, para estimar la diferenciación entre grupos por 

medio de la distancia (Jombart et al., 2010). El análisis se realizó con el programa 

STATISTICA, versión 7 (Hilbe, 2007). 

Adicionalmente, para estimar disminución o expansión en el tamaño poblacional, 

se realizó un análisis de cuello de botella, para identificar si hay desviación con respecto 
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al modelo de equilibrio deriva-mutación (Cornuet y Luikart, 1996), considerando tanto el 

modelo de mutación paso a paso (SMM) como el modelo de islas infinitas (IAM), mediante 

la prueba de distribución estandarizada y la prueba no paramétrica de Wilcoxon para la 

heterocigosis por población. Finalmente, para probar si la estructura genética es 

resultado de aislamiento por la distancia o por adaptaciones climáticas, se realizó una 

prueba de Mantel pareada (Mantel, 1967), entre las distancias genéticas de Nei y las 

distancias geográficas de las poblaciones de M. mexicana. 

 

Resultados 

Diversidad genética 

Las poblaciones de Magnolia mexicana mostraron variación en los índices de diversidad 

genética (en términos de Na, Ne, I, Ho, He, F), como se indica en la Tabla 3. El número 

de alelos por locus (Na) por población fluctuó entre 1.91 (La Tuza) y 3.66 (Zapotla), con 

un promedio de 2.72. El número de alelos efectivos (Ne) en todas las poblaciones fue de 

2.30, con un rango de variación de entre 1.73 (La Tuza) y 3.07 (Zapotla). Los valores de 

heterocigosis esperada (He) y heterocigosis observada (Ho) fluctuaron entre 0.29 

(Chocamán) y 0.64 (Zapotla) y 0.1 (El Cajón, La Tuza y Vista Hermosa) y 0.06 (Zapotla), 

con promedios de 0.47 y 0.02, respectivamente. El valor promedio del índice de Shannon 

(I) fue de 0.80, con un rango de 0.50 (Chocamán) a 1.145 (Zapotla). El índice de fijación 

(Fis) promedio fue de 0.92, con un intervalo de variación de 0.92 (Chocamán) a 0.96 

(Duraznillo y Vista Hermosa). Con respecto al equilibrio Hardy-Weinberg (HWE), ninguna 

de las poblaciones cumple con este criterio a excepción de la población de Zapotla.  
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Tabla 3. Valores de diversidad genética en las poblaciones de Magnolia mexicana evaluadas. N: número de individuos 

amplificados, Na: promedio de alelos por locus, Ne: número efectivo de alelos por locus, I: índice de Shannon, Ho: 

heterocigosis observada, He: heterocigosis esperada, Fis: Coeficiente de fijación. 

Población N Na Ne I Ho He Fis HW 

El Cajón 8.66 ± 0.18 3.25 ± 0.3 2.54 ± 0.29 0.96 ± 0.10 0.01 ± 0.01 0.54 ± 0.05 0.95 ± 0.05 
χ2 = 18.9, 

p = 0.0004 

La Tuza 4.91 ± 0.08 1.91 ± 0.22 1.73 ± 0.19 0.51 ± 0.12 0.01 ± 0.01 0.33 ± 0.07 0.94 ± 0.04 
χ2 = 8.68, 

p = 0.015 

Las Margaritas 6.41 ± 0.22 3 ± 0.27 2.54 ± 0.27 0.94 ± 0.1 0.05 ± 0.02 0.55 ± 0.04 0.9 ±0.05 
χ2 = 11.43, 

p = 0.004 

Duraznillo 9.33 ± 0.18 2.91 ± 0.31 2.44 ± 0.22 0.91 ± 0.09 0.02 ± 0.01 0.55 ± 0.03 0.96 ± 0.02 
χ2 = 16,    

p = 0.0005 

Vista Hermosa 6.41 ± 0.14 2.25 ± 0.21 1.89 ± 0.18 0.65 ± 0.09 0.01 ± 0.01 0.42 ± 0.05 0.96 ± 0.03 
χ2 = 8.1,   

p = 0.008 

Chocamán 6.25± 0.13 2.08 ± 0.37 1.90 ± 0.34 0.50 ± 0.17 0.02 ± 0.01 0.29 ± 0.09 0.92 ± 0.03 
χ2 = 8.92, 

p = 0.005 

Zapotla 13.75 ± 0.13 3.66 ± 0.31 3.07 ± 0.27 1.145 ± 0.09 0.06 ± 0.03 0.64 ± 0.03 0.87 ± 0.08 
χ2 = 33.8, 

p = 1.18 
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Estructura genética 

Los resultados del AMOVA muestran que el 72% de la varianza total fue explicada 

por diferencias entre individuos, 24% entre poblaciones y 4% dentro de individuos. Es 

importante señalar que todas las poblaciones analizadas, difieren entre sí de forma 

estadísticamente significativa (p <0.001; Tabla 4). 

 

Tabla 4. Análisis de varianza molecular (AMOVA) para las ocho poblaciones de Magnolia 

mexicana 

Fuente de la varianza Grados de 

libertad 

Suma de 

cuadrados 

Componentes 

de varianza 

Total de 

varianza (%) 

P = valor 

Entre poblaciones (Fst) 6 164.835 1.187 24% <0.001 

Entre individuos (Fis) 53 394.940 3.626 72% <0.001 

Dentro de individuos (Fit) 60 12 0.200 4% <0.001 
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El dendrograma obtenido a partir de la técnica de Neighbor-Joining, indicó que las 

siete poblaciones pueden dividirse en dos grupos principales, de acuerdo con la longitud 

de las ramas y los valores de inicio del Bootstrap: el grupo uno está integrado por la 

población de Chocamán, y el grupo dos incluye el resto de las poblaciones, pero la 

población de Zapotla fue la más divergente, dado que se distingue como un subgrupo, 

dentro del grupo 2. Las demás poblaciones formaron el subgrupo 2, dentro del grupo 2, 

por lo que guardan mayor semejanza entre sí. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2. Agrupamiento Neighbor-Joining basado en las distancias de Nei para las siete 

poblaciones de Magnolia mexicana analizadas.   
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El análisis de agrupamiento bayesiano muestra que el número optimó de grupos 

genéticos fue de tres, de acuerdo con el valor máximo de ΔK. El grupo uno incluye las 

poblaciones de El Cajón, La Tuza, Las Margaritas, Duraznillo y Vista Hermosa, con una 

mezcla de los tres grupos genéticos; mientras que el grupo 2, integrado por las 

poblaciones de Las Margaritas, Chocamán y Zapotla, comparten dos grupos genéticos 

en mayor proporción; el grupo tres, está constituido por las poblaciones de El Cajón, Las 

Margaritas y Zapotla (Figura 3). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3. Análisis de agrupamiento Bayesiano. A) Determinación del número de grupos 

genéticos (Delta K) por el método de Evanno et al. (2005). B) Distribución de grupos 

genéticos entre las localidades de Magnolia mexicana.  
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Los resultados del DAPC indicaron que los primeros dos factores explican el 

88.10% de la variación total de los datos (Figura 4). Los valores obtenidos con la prueba 

de F muestran que existen diferencias estadísticamente significativas entre las 

poblaciones analizadas, por lo que en el diagrama de ordenación se puede distinguir que 

los puntos que representan las características genéticas de los individuos de la población 

de Chocamán (F, 33.74; p < 0.000), están separados de los puntos que representan a la 

población de Zapotla (F, 15.37;  p <0.0001), que forma un grupo con algunos individuos de 

la población Las Margaritas (F, 3.69;  p <0.0004), y las poblaciones: Duraznillo, Vista 

Hermosa y La Tuza que conforman un grupo más heterogéneo. Los resultados del DAPC, 

que representan la distribución natural de la variabilidad genética de las poblaciones de 

M. mexicana fueron consistentes con los resultados del análisis de bayesiano. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 4. Análisis discriminante de componentes principales (DAPC), entre las 

poblaciones de Magnolia mexicana evaluadas. 
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El modelo de islas infinitas (IAM) estimó que hay cuellos de botella recientes en 

todas las poblaciones. Con el modelo de mutación paso a paso (SMM), solo la población 

de El Cajón no presentó reducción en el tamaño poblacional (Tabla 5). Adicionalmente, 

los resultados de la prueba de Mantel indican que no hay correlación lineal entre las 

distancias genéticas y las distancias geográficas entre las poblaciones (r = 0.095, p = 

0.62). 

 

Tabla 5. Probabilidad obtenida por el análisis de cuello de botella. IAM Modelo de islas 

infinitas, SMM Modelo de mutación pasó a paso. La prueba de Wilcoxón muestra solo la 

cola derecha, dado que la cola izquierda no resultó significativa en ninguna población. 

Población 
Prueba Z Wilcoxón 

IAM SMM IAM SMM 

El Cajón 0.00305 0.06469* 0.06469 0.12939* 

La Tuza 0.00195 0.00390 0.00390 0.00781 

Las Margaritas 0.00036 0.00231 0.00231 0.00463 

Duraznillo 0.00012 0.00012 0.00012 0.00024 

Vista Hermosa 0.00341 0.01049 0.01049 0.02099 

Chocamán 0.01562 0.01562 0.01562 0.31250 

Zapotla 0 0 0.00024 0.00048 

       * Resultado no significativo 
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Discusión 

Existen diferentes aproximaciones al estudio de la diversidad y estructura genética 

de Magnolia mexicana ya sea por la medición de variantes moleculares neutrales, como 

los RAPD (Medrano et al., 2017), los ISSR (Arteaga-Ríos et al., 2020) o marcadores 

codominantes y altamente polimórficos como los SSR (Aldaba-Núñez et al., 2021). La 

importancia de estimar la variabilidad mediante marcadores SSR radica en la posibilidad 

de obtener información básica sobre la diversidad y estructura genética (distribución de 

la variación genética de las poblaciones), útil para la implementación de programas de 

conservación de las especies de plantas (Tamaki et al., 2016; von Kohn et al., 2017; 

Veltjen et al, 2018; Fan et al., 2020; Hernández et al., 2020; Aldaba-Núñez et al., 2021; 

Chavéz-Cortázar et al., 2021). 

En el presente estudio se estimó que, el nivel de variación genética en M. mexicana 

fue bajo (He = 0.47), comparado con el estimado por Aldaba-Núñez et al. (2021) para la 

misma especie (He = 0.60); y con los valores obtenidos en otras investigaciones; por 

ejemplo, en especies de magnolias neotropicales, He = 0.458 - 0.712 (Veltjen et al., 2019); 

en dos especies de China, M. sinostellata, Michelia shiluensis He = 0.521-0.718 (Wang et 

al., 2019; Deng et al., 2020); en M. kobus de Japón, He = 0.723 (Tamaki et al., 2019) y en 

M. acuminata de EUA y Canadá, He fluctuó entre 0.828 y 0.899 (Budd et al., 2015). Las 

diferencias en los valores de diversidad genética obtenidas en los estudios antes 

referidos, pueden estar relacionados con varios factores. Por ejemplo: historia de vida y 

estrés ambiental por presiones antropogénicas diferentes en cada especie (Nybom, 2004; 

Nunziata et al., 2016). Las principales consecuencias de la fragmentación del hábitat son 

la reducción progresiva en el tamaño de las poblaciones y el aumento en la distancia 
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entre fragmentos, que pueden tener efecto sobre la variación genética, heterocigosis, 

endogamia, flujo de genes y divergencia genética entre poblaciones (Heinken y Weber, 

2013; Tamaki et al., 2016; Chen et al., 2017). 

Se estimó que la población de Zapotla fue la más diversa (I = 1.145), mientras que 

las de Chocamán, La Tuza (I = 0.51, 0.50, respectivamente) y el resto de las poblaciones, 

mostraron valores bajos en todos los índices de diversidad genética estimados. Es 

importante mencionar que los valores obtenidos podrían estar relacionados con 

diferencias en el tamaño de muestra en las poblaciones de M. mexicana. En Zapotla, por 

ejemplo, el análisis se realizó con 13 individuos, mientras que en La Tuza y Chocamán 

se incluyeron sólo seis y ocho árboles, respectivamente. Por lo tanto, estos resultados 

deben ser interpretados con precaución, en el sentido de que el mayor reservorio de 

diversidad genética estimado para la población de Zapotla, podría en realidad estar 

relacionado con la cantidad de individuos incluidos en el análisis. 

Con respecto a la desviación del equilibrio Hardy-Weinberg (HW) en la mayoría de 

los locus analizados, este resultado podría estar asociado con los valores de endogamia 

estimados, que indican déficit de heterocigotos, en contraste con la población de Zapotla 

que cumple con el criterio de HW, que puede ser explicado por el tamaño de muestra de 

la población. La elevada tasa de fragmentación y disturbio de su hábitat, podrían ser las 

causas de los valores de endogamia altos y la diversidad genética baja, estimada en la 

mayoría de las poblaciones de M. mexicana; lo cual es consistente con los valores 

obtenidos por Aldaba-Núñez et al. (2021), al analizar poblaciones de la misma especie, 

en Veracruz, México. Si continúa la presión por estos factores de estrés, la posibilidad de 

flujo genético será cada vez menor y la diversidad genética continuará decayendo. 
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Además, como en cada población podrían ser distintos los alelos que se pierdan o fijen, 

el fenómeno de deriva génica puede incrementar la diferenciación o provocar la extinción 

de las poblaciones de M. mexicana (Young et al., 1996; Groom et al., 2005; Menges, 

2000a, 2000b). 

El coeficiente de diferenciación genética entre las poblaciones de M. mexicana fue 

menor de 0.25 (Fst = 0.237), por lo que, de acuerdo con el criterio propuesto por Wright 

(1965), el nivel de diferenciación genética poblacional es moderado. Sin embargo, si la 

variabilidad genética continúa en declinación y se incrementa la endogamia, 

probablemente la capacidad de adaptación de la especie a su entorno cambiante 

decaerá, poniendo en riesgo su viabilidad (Tansley, 2000; Frankham, 2002). 

Los resultados del AMOVA (p <0.001) indican que la mayor parte de la variación, 

fue explicada por diferencias que ocurren dentro de las poblaciones (>72%) y 

secundariamente entre poblaciones (24%). Este patrón de diferenciación genética, es 

consistente con el encontrado en otras especies de Magnoliaceae (Medrano et al., 2016; 

Veltjen et al, 2018; Hernández et al., 2020; Muñiz-Castro et al., 2020). 

Existen varias técnicas alternativas para estimar la diversidad y estructura genética 

poblacional (Zhang 2006; 2012), por lo que se recomienda utilizar técnicas 

complementarias efectivas, tales como el análisis bayesiano (STRUCTURE, DAPC), 

combinado con análisis de Neighbor-Joining, para obtener resultados confiables. En el 

presente estudio, el uso del algoritmo Neighbor- Joining permitió reconocer tres grupos 

distintos (relaciones filogenéticas intuitivas); cuya diferenciación no fue determinada por 

un patrón de aislamiento por la distancia entre las poblaciones. 
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Asimismo, el análisis bayesiano permitió categorizar a las poblaciones en grupos 

genéticos, de forma más objetiva. El diagrama de la estructura genética obtenido, sugiere 

que existen tres grupos, con diferentes combinaciones de información genética. Además, 

los resultados del DAPC son semejantes a los obtenidos por medio del análisis bayesiano 

y compatibles con los del dendrograma creado con la opción Neighbor Joining. Es 

importante mencionar que dos poblaciones destacaron como grupos independientes: la 

primera es la de Chocamán, que está constituida por cinco individuos, que se desarrollan 

en vegetación secundaria y cerca de casas-habitación. La información anterior, sugiere 

que los resultados pueden estar sesgados en la técnica de agrupamiento, debido a que 

los cinco individuos fueron agrupados como una población, sin embargo dos muestras 

fueron recolectadas en sitios vecinos a la localidad de Chocamán encontrándose 

distantes espacialmente entre sí. La segunda población, de la localidad de Zapotla 

(Zóngolica, Veracruz), se desarrolla en condiciones ambientales idóneas, lo cual se ve 

reflejado en sus características demográficas, dado que la densidad de individuos es 

“alta” y su hábitat esta poco perturbado. Sin embargo, la extracción de frutos para la 

comercialización es inevitable, por lo que la regeneración natural es escasa y, en 

consecuencia, es vulnerable a una reducción poblacional y en un futuro cercano a la 

desaparición local de la población. 

El análisis del modelo de alelos infinitos indica que la mayoría de las poblaciones 

de M. mexicana presentan cuellos de botella recientes, probablemente como 

consecuencia del escaso número de individuos, diversidad genética baja y valores altos 

de endogamia. La excepción fue la población de El Cajón, pues la distribución de las 

frecuencias alélicas indica que no ha sufrido cuellos de botella recientes. No obstante, el 
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modelo de mutación escalonada, que es considerado más apropiado para el análisis de 

resultados con marcadores microsatélites (Putman y Carbone, 2014), no detecto indicios 

de cuello de botella en ninguna de las poblaciones en el pasado. Teniendo en cuenta los 

resultados anteriores, no se puede descartar la posibilidad de que la población de El 

Cajón, del municipio de Xicotepec de Juárez, Puebla, presente en el corto plazo una 

tendencia hacia la disminución en el número de individuos y, a largo plazo, a la extinción 

de la población, por la fuerte presión ejercida a través de la extracción de flores con fines 

medicinales y comestibles, por parte de los pobladores (Gutiérrez-Lozano et al., 2021). 

Finalmente, los resultados de la prueba de Mantel mostraron que la divergencia 

genética no está relacionada con la distancia geográfica entre las poblaciones de M. 

mexicana, lo cual también se ha observado en otras especies de Magnoliaceae, como en 

el complejo M. pacifica en México (Muñiz-Castro et al., 2020) y en Houpoëa officinalis en 

China (Li et al., 2018). Es probable que otros factores, que están incidiendo en escala 

local, como por ejemplo la agricultura, ganadería, el comercio de las flores y frutos de 

Magnolia en las localidades El Cajón, Las Margaritas, La Tuza y Duraznillo, tengan mayor 

influencia en la variación genética de las poblaciones de M. mexicana, que el aislamiento 

por la distancia. 

Los valores de diversidad genética bajos, estimados en la mayoría de las 

poblaciones de M. mexicana, y la alta diferenciación genética de las poblaciones de 

Chocamán y Zapotla, podrían estar asociados con cuellos de botella genéticos, 

provocados por aislamiento geográfico, baja densidad de individuos y el alto impacto de 

la extracción masiva de sus flores y frutos, con semillas para uso comestible y medicinal. 

Para mantener la capacidad de regeneración de las poblaciones nativas y disminuir el 
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riesgo de extinción de esta especie, es importante que se desarrollen estrategias 

efectivas de conservación in situ y, en el corto plazo, programas para; reducir el impacto 

de las actividades humanas sobre su hábitat. Con estas acciones concretas se podría 

incrementar la probabilidad de supervivencia de las plántulas, el reclutamiento de nuevos 

individuos y el tamaño de las poblaciones de M. mexicana, a través de la regeneración 

natural. 
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Discusión general 

La plasticidad fenotípica es un fenómeno generalizado e importante, que ha 

permitido que las plantas se adapten al medio y el mecanismo de adaptación puede ser 

revelado por el ambiente específico en donde habitan (Engel et al., 2011; Wang et al., 

2020). Es ampliamente reconocido que las fluctuaciones en las condiciones ambientales 

juegan un papel clave en la variación morfológica de las plantas y en particular, en el 

género Magnolia (Yang et al., 2015; Vite et al., 2018; Gutiérrez et al., 2020). 

En este estudio se utilizó la morfología tradicional para analizar la variación 

fenotípica de las hojas, flores y frutos de diferentes poblaciones de M. mexicana. Las 

características que presentaron mayor variación entre poblaciones fueron principalmente 

las del fruto: el ancho y largo de las semillas (ASE; LSE); seguidas por las de la flor: número 

de estambres (NEST) y ancho de los carpelos (ACR); y de la hoja: diámetro del pedúnculo 

(DP) y diámetro de la vena media (DVM). Los análisis de agrupamiento y de funciones 

discriminantes, corroboraron la existencia de diferencias significativas entre todas las 

poblaciones en la mayoría de los caracteres morfológicos evaluados. Sin embargo, las 

poblaciones de El Cajón y Vista Hermosa, presentaron mayor diferenciación morfológica 

con respecto al resto de las poblaciones, lo cual puede atribuirse tanto a las condiciones 

ambientales locales como a su composición genética (Li et al., 2017). 

La experiencia ha demostrado que, en comparación con otros métodos, el de 

morfología tradicional sigue siendo la base principal para evaluar la identidad, 

clasificación y filogenia de las especies. Sin embargo, bajo la combinación de la influencia 

del ambiente y los factores antropogénicos; los rasgos morfológicos no son suficientes 

para definir la identidad taxonómica de las especies, y, por lo tanto, es necesario analizar 
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también la variación genética a través de marcadores moleculares (Xiang et al., 2020). 

En este contexto, los valores de Fst (0.237) obtenidos en el análisis molecular, revelaron 

que las poblaciones de M. mexicana son diferentes genéticamente y que muestran 

tendencia negativa en términos de heterocigosis. 

El patrón de variación morfológica versus genética entre las poblaciones 

analizadas, no es consistente. Acorde con lo anterior, algunos autores sugieren que la 

variación fenotípica y genética entre poblaciones de una especie de planta, no 

necesariamente están relacionadas (Song et al., 2014; Nizar y Mulani, 2015). Las 

poblaciones de M. mexicana se encuentran aisladas geográficamente, presentan alta 

diferenciación morfológica y genética, entre sí; pero el tipo y numero de marcadores 

genéticos utilizados en la presente investigación no son suficientes para determinar con 

exactitud su identidad taxonómica. Por ello, se requiere realizar un estudio con 

marcadores moleculares más precisos, para definir si todas las poblaciones 

corresponden a la especie M. mexicana y entonces, una vez corroborado lo anterior, 

analizar si existe o no relación entre la variación fenotípica y genotípica. 

Aunque no se observó un patrón consistente entre los descriptores morfológicos y 

los marcadores moleculares, aportaron información complementaria, para conocer con 

mayor detalle las características biológicas de la especie y para proponer alternativas 

para la conservación y manejo de sus poblaciones. Por ejemplo, la amplia variación en 

la morfología foliar, floral y frutal en todas las poblaciones de Magnolia mexicana, sugiere 

que poseen una alta capacidad de respuesta (plasticidad fenotípica) a los cambios en las 

condiciones ambientales a nivel local (tipo de suelo, pendiente, exposición, disturbio, 

grado de fragmentación, radiación solar, entre otros), independientemente de las posibles 
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diferencias en la estructura y composición genético de las mismas (Steams, 1989; 

Gonzalez y Llanderal, 2020). 

 

Propuestas de conservación y manejo de Magnolia mexicana 

El objetivo principal de la conservación es mantener la variación natural que existe 

dentro de una especie o población, evitando así cualquier reducción de la diversidad 

genética, que implica la disminución en la adecuación a través del tiempo (von Kohn et 

al., 2018). Mantener el potencial evolutivo de una especie es particularmente importante 

en la actualidad, debido al impacto de las actividades antropogénicas (v. gr. 

fragmentación del hábitat, cambio de uso del suelo) y el cambio climático (Rico y 

Gutiérrez-Becerril, 2019). 

Algunos puntos que pueden sustentar un plan de conservación y manejo para 

Magnolia mexicana, son los siguientes: 

1.- Un alto porcentaje de especies de Magnolia, en el planeta se caracterizan por estar 

compuestas por pocas poblaciones, con baja densidad y alto grado de aislamiento entre 

sí, principalmente. Aunado a lo anterior, están expuestas al disturbio directo e indirecto, 

a causa de las actividades humanas. El efecto parece ser devastador, y se expresa a 

través de perdida de variabilidad genética y estocasticidad ambiental y demográfica 

(Menges, 2000 a, 2000b; Groom et al., 2005). 

2.- En América Latina, se han descrito un gran número de especies nuevas de Magnolia, 

por lo que se considera el segundo centro de diversidad de especies en el mundo (Rivers 

et al., 2016). Sin embargo, la descripción de nuevas especies supone consecuencias, 
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que pueden ser costosas económicamente, porque los recursos de conservación son 

finitos, los recursos asignados a una especie no necesariamente benefician a otras 

(Stanton et al., 2019) y pueden conducir a gestionar acciones en una escala espacial 

incorrecta y, por lo tanto, a estrategias de conservación inadecuadas (Chavéz-Cortázar 

et al., 2021). En este contexto es importante definir y/o delimitar de forma robusta el 

estatus taxonómico de las especies. 

3.- La legislación a nivel nacional (Evaluación del riesgo de extinción, MER, Norma Oficial 

Mexicana, NOM-059-SEMARNAT-2010; SEMARNAT, 2010), e internacional (Lista roja 

de la Unión para la Conservación de la Naturaleza; UICN, 2012), contiene las políticas 

para la protección y conservación de las especies, algunas de las cuales pueden ser 

aplicadas en el género Magnolia. Los criterios y jerarquías para la recategorización en 

general se basan en: 1) la amplitud de distribución del taxón, 2) estado del hábitat con 

respecto al desarrollo natural del taxón, 3) vulnerabilidad biológica intrínseca y 4) impacto 

de la actividad humana sobre el taxón. Tomando en cuenta los cuatro puntos de 

referencia anteriores, los datos cualitativos y cuantitativos recabados en la presente 

investigación, sugieren que Magnolia mexicana se encuentra en riesgo de extinción, por 

lo que se requieren medidas urgentes de conservación y manejo (Linsky et al., 2022). 

Conservación in situ 

El plan de conservación del género Magnolia debe integrar tanto medidas de 

conservación in situ como ex situ. La conservación in situ protege a las especies en su 

hábitat nativo, mientras los esfuerzos ex situ garantizan que el material vegetal sea 

seguro y esté disponible para investigación, educación y en última instancia, para la 
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reintroducción de especies en poblaciones silvestres cuando sea necesario (Guerrant et 

al., 2004). 

Conservación in situ: se propone la creación y/o ampliación de áreas de 

conservación. Esta estrategia permitiría proteger no solo a la especie, sino también a los 

fragmentos de hábitat, junto con otras especies (Chen et al., 2014; von Kohn et al., 2018). 

Es claro que se requiere de una amplia gestión, ya que estas áreas tendrían que 

incorporar los intereses y la colaboración tanto de los propietarios, como de diferentes 

instituciones públicas involucradas, y una planeación cuidadosa donde se integren 

diversas estrategias: 

1) Estrategia de investigación: es importante abrir varias líneas de investigación, en 

razón del vació de información que se tiene sobre el género de Magnolia, algunas 

podrían ser: 1) realizar y actualizar los mapas de distribución de las poblaciones; 

2) iniciar estudios fenológicos y demográficos; 3) conocer la estructura poblacional 

de la especie y las áreas de mayor diversidad genética, mediante estudios con 

marcadores moleculares adecuados, con el fin de proponer los sitios de 

conservación más idóneos. 

2) Estrategia de educación ambiental: para la conservación de los recursos naturales 

es imprescindible cambiar nuestras formas de acercamiento con la naturaleza. Por 

el valor ecológico y económico de las especies de Magnolia, tanto de la flor, como 

el fruto y la madera, se considera viable que continúe el aprovechamiento de las 

especies, pero bajo un esquema de aprovechamiento sustentable, que no afecte 

la regeneración ni la viabilidad de la especie (Chavéz-Cortázar et al., 2021). Por 

ello se considera que es importante la inclusión de programas de educación 
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ambiental dirigida a propietarios y pobladores de las áreas de distribución del 

género Magnolia a fin de: 1) difundir la importancia de conservar su hábitat y 2) 

estandarizar protocolos de colecta (flor y fruto) y manejo de la especie con los 

pobladores y colectores (Aldaba-Núñez et al., 2021). 

 

Conservación ex situ 

Conservación ex situ: consiste en el mantenimiento de algunos componentes de 

la biodiversidad fuera de sus hábitats naturales, esta estrategia permite conservar 

aquellas especies con distribución restringida y baja densidad poblacional, por lo que se 

propone: 

1) Almacenar las semillas en banco de germoplasma. A fin de obtener una muestra 

representativa de la variabilidad de genética y asegurar un componente genético 

semejante en cada población, se sugiere cuidar la distribución de las fuentes de 

semillas dentro de la población. Una vez obtenido el germoplasma se deben 

realizar ensayos con la finalidad de desarrollar protocolos efectivos para el 

procesamiento adecuado de semillas. Posteriormente, desarrollar los métodos de 

transporte de plántulas para reducir la tasa de mortalidad. El desarrollo de 

proyectos de este tipo, requiere de 5 a 10 años (Wang et al., 2015). 

2) Emplear técnicas de cultivo in vitro de explantes somáticos de Magnolia, como 

elemento alternativo para la conservación de especies endémicas (Pinzón-

Cardozo et al., 2017). 
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3) Métodos de criopreservación (almacenamiento de material vegetal procedente de 

cultivo de tejidos a temperaturas de -196°C en nitrógeno líquido), para los 

especímenes de interés que se mantienen en colecciones vivas o recolectadas en 

la naturaleza, permiten asegurar su conservación a largo plazo (Folgado y Panis, 

2019). 

4) Colecciones en jardines botánicos, permiten preservar la información genética, 

dependiendo de las fuentes (sitios) de donde se obtiene el material biológico (Mir 

et al., 2016; Palmarola et al., 2019; Núñez-Acosta et al., 2021). 

 

  



 

 
110 

 

Conclusiones generales 

- Los resultados de los análisis univariados y multivariados indican que las poblaciones 

de M. mexicana presentaron amplia variación morfológica foliar, floral y frutal, dentro 

y entre poblaciones, que puede atribuirse a la plasticidad fenotípica de la especie en 

respuesta a los cambios en las condiciones ambientales locales. 

- Los caracteres morfológicos con mayor diferenciación foliar fueron diámetro del 

pedúnculo (DP) y el diámetro de la vena media (DVM); en la flor, el número de 

estambres (NEST) y ancho de los carpelos (ACR); y en el fruto, el ancho (ASE) y 

largo de las semillas (LSE).  

- Los caracteres diagnósticos en la descripción botánica de M. mexicana, son poco 

consistentes con respecto a los datos obtenidos en la presente investigación. En este 

sentido, es necesario realizar un estudio detallado con especímenes de M. decastroi, 

para corroborar su identidad y clasificación taxonómica, debido a que presenta 

características con valores semejantes a los estimados en las poblaciones de M. 

mexicana. 

- Los niveles de diversidad genética en las poblaciones de M. mexicana son bajos, con 

excepción de la población de Zapotla que presentó los valores de diversidad genética 

más altos.  

- Los análisis moleculares permitieron diferenciar tres grupos genéticos, el primero 

integrado por individuos de las poblaciones del El Cajón, La Tuza, Las Margaritas, 

Duraznillo y Vista Hermosa; y el segundo y tercer grupo por las poblaciones de 

Chocamán y Zapotla, respectivamente. 
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- Es evidente que el uso indiscriminado de las flores, frutos y madera está afectando 

a las poblaciones de M. mexicana; probablemente la baja densidad de individuos, 

baja diversidad genética y alta diferenciación morfológica observada, sean un reflejo 

del estrés al que están siendo sometidas sus poblaciones, por ello, es urgente 

implementar programas de manejo y la conservación o recuperación de áreas de 

distribución ,para asegurar la preservación de esta especie. 
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