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RESUMEN 
 

En el presente estudio se evaluó el efecto de la fragmentación en la estructura 

genética de la hierba Aphelandra aurantiaca, a partir del análisis de seis enzimas (SOD, APX, 

CPX, NADHDH, ME y RUB) con un total de 15 alelos en 10 loci, de los cuales seis 

resultaron estar fijos. De las enzimas con loci variables se resolvieron nueve alelos, tres para 

CPX y dos para las demás enzimas (SOD, APX y NADHDH). Se muestrearon cuatro sitios, 

dos en el interior de la Estación de Biología Tropical “Los Tuxtlas” (EBT-UNAM) y dos en 

fragmentos contiguos. El análisis demográfico indica que existen diferencias significativas 

entre hábitats sin diferir entre sitios dentro de cada hábitat en la altura el número de hojas y 

la probabilidad de reproducirse. Las plantas de fragmento tuvieron una mayor probabilidad 

de reproducción. Sin embargo, a pesar de las diferencias en los procesos demográficos a 

escala local no se ve afectada la estructura genética ni el tamaño del vecindario genético en A. 

aurantiaca. El análisis de estadísticos FST no indica diferencias significativas entre hábitats 

continuo y fragmentado. Mientras que los FIT y FIS señalan que los sitios de fragmento son 

más cercanos genéticamente al sitio continuo, en la zona núcleo, sin importar la distancia 

geográfica. Sin embargo al considerar la sub-estructuración de los sitios de muestreo, en 

reproductivos y no reproductivos, se detectó una reducción en el número efectivo de alelos y 

en la frecuencia alélica entre los individuos no reproductivos de los sitios de fragmento. 
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I. INTRODUCCIÓN 
 

1.1 El Bosque Tropical Fragmentado 

La selva alta perenifolia (sensu Miranda y Hernández-X, 1963), bosque tropical lluvioso (sensu 

Rzedowski, 1978, 1991) o bosque subperennifolio (sensu Whitmore, 1984, 1998) ha sido 

descrito históricamente como el más complejo y rico tipo de vegetación sobre la tierra, 

aunque lamentablemente también es de los más deteriorados (Leigh, 1982). Se distribuye 

entre los trópicos y nuestro país cuenta con la representación más norteña de bosques de este 

tipo en el continente americano (Dirzo y Miranda, 1991; Dirzo et al., 1997).  

 

En el pasado, este tipo de vegetación conformaba un cinturón costero en el Golfo de 

México, desde el sur de San Luis Potosí hasta Centroamérica; sin embargo, el cambio de uso 

de suelo ha dejado sólo algunos manchones de éste en el sur de Veracruz y Tabasco, así como 

en Chiapas (Terborgh, 1974; Boege y Rodríguez, 1992; Dirzo, 1992), cubriendo actualmente 

el 16% de la extensión del territorio nacional (Semarnat, 2001). Este ecosistema está 

representado principalmente por fragmentos con alta diversidad biológica (Levejoy, 1992; 

Estrada et al., 2000), ubicados en las zonas de mayor pendiente de las montañas o en suelos 

pobres (Dirzo et al., 1997). En 1968 Pennington y Sarukhán ubican los reductos más 

septentrionales de bosque tropical en la región de la sierra de los Tuxtlas, Veracruz (Dirzo y 

Miranda, 1991). 

 

Desafortunadamente, las tasas de deforestación están lejos de reducirse debido, sobre 

todo, al cambio de uso de suelo en favor de la ganadería extensiva (Boege y Rodríguez, 1992; 

Dennis, 1997). Lawrence et al. (2001) calcularon la tasa de deforestación debida al cambio de 

uso de suelo en 2 millones de hectáreas anuales para los bosques húmedos del planeta. En 

México, la Comisión Nacional de Áreas Naturales Protegidas calcula una pérdida general de 

sistemas boscosos, en 650 mil hectáreas anuales, de las cuales más de 400 mil son selvas 

(Conafor, 2006); en la región de los Tuxtlas, Dirzo (2001) calculó la reducción anual en 

4.3%, revelándose como una de las más altas del mundo.  
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Dirzo (1992) calculó que sólo resta alrededor del 5% del total, por lo que la principal 

característica de este lugar es la fragmentación (Vázquez, 1992). Esta escandalosa reducción 

convierte a la selva en una red de islas inmersas en una matriz transformada de potreros y 

tierras estériles (Sarukhán y Dirzo, 2001), por lo que la pérdida de ambientes tropicales, 

estimada en 140,000 km2 anuales (Primack, 2001), es la principal causa de pérdida de 

biodiversidad, no sólo organísmica sino también genética (Simberloff, 1992; Dirzo, 2001; 

Sarukhán y Dirzo, 2001). 

 

Por ello, la conservación de esta región es de gran interés nacional debido a su 

ubicación y a la notablemente alta diversidad biológica (Estrada, 1992), ya que por su 

posición latitudinal, en ella convergen especies de origen tropical y ártico, así como un 

número considerable de especies endémicas (Dirzo et al., 1997; Conabio, 2008). En cuanto a 

la diversidad vegetal, se pueden encontrar 936 especies agrupadas en 545 géneros de 137 

familias (EBT-IBUNAM, 2007b). De las hierbas del piso de la selva, se encuentran 10 especies 

de Achantaceae, 18 de Araceae y tres de Zingiberaceae (Ibarra-Manríquez y Sinaca-Colín, 

1987). 

 

1.2 Efectos de la Fragmentación  

La fragmentación del hábitat relacionada con la actividad humana reduce y aisla las 

poblaciones (Turner et al., 1996; Haila, 2002) provocando una alteración de los rasgos 

demográficos de una población (densidad, fertilidad, supervivencia y mortalidad) debido a 

modificaciones en las condiciones ambientales y a la interacción con depredadores, parásitos 

y polinizadores (Young, 1995; Lande, 1998; Clark y Young, 2000; Hansky y Ovascainen, 

2001). A pesar de lo anterior, algunas especies podrían ser resistentes a las consecuencias 

perjudiciales del aislamiento (Bruna y Kress, 2002). De hecho, el sentido y la magnitud de los 

efectos dependerán de los rasgos de historia de vida y del sistema de cruza del organismo 

(Hamrick y Godt, 1990; Hamrick y Godt, 1996).  

 

En las plantas tropicales varias etapas de la reproducción involucran interacciones 

directas con animales que las polinizan y dispersan, por lo que la reproducción de estas 
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plantas puede ser afectada por la fragmentación, al incidir sobre los polinizadores (Rolstad, 

1991). En el caso concreto de las plantas polinizadas por colibríes, aunque su hábitat común 

es el interior del bosque, los estudios disponibles sugieren que los colibríes presentan una 

alta movilidad en la matriz transformada (Borgella et al., 2001). En general y en el caso de los 

insectos, la riqueza no varía substancialmente entre fragmentos de diversos tamaños, pero sí 

disminuye con respecto a la distancia de los fragmentos más grandes (Donaldson et al., 2002).  

 

La fragmentación puede producir un decremento en las poblaciones de insectos y 

aves polinizadores, aumentando la autopolinización y alterando la producción de semillas 

(Cunningham, 2000), pero también puede aumentar la entrecruza por efecto de 

polinizadores ilegítimos (Aizen and Feinsinger, 1994). Esto podría provocar que en ocasiones 

el sistema de cruza no explique porqué el número de semillas sea similar entre los fragmentos 

y el continuo, lo cual puede deberse al posible incremento de la movilidad del principal 

polinizador en el mosaico (Gobeil y Villard, 2002), o por la sincronía de la fenología floral y 

el grado de conservación de la cubierta vegetal de los fragmentos (Donaldson et al., 2002). 

Esto se traduce en un incremento en el fitness (adecuación) y el flujo génico en poblaciones 

recién fragmentadas (Newman y Tallmon, 2001). 

 

La fragmentación también puede afectar los procesos ecológicos que determinan la 

estructura intra e interpoblacional (Hansky y Ovascainen, 2001; Hansky y Ovascainen 2003). 

Esto provoca que se alteren otros procesos relacionados, tales como el número de semillas 

(Matsumura y Washitani, 2000; Wolf y Harrison, 2001; Tomimatsu y Ohara, 2002), el 

herbivorismo (Horvitz y Schemske, 1984; Dirzo y Miranda, 1991), la depredación (Horvitz y 

Schemske, 1994), la germinación (Bruna, 1999), el reclutamiento (Louda, 1982; Jules, 1998) 

y la limitación de la dispersión (Bruna, 1999; Hamilton, 1999). Afecta también la 

supervivencia y la expresión del genotipo en forma de purga genética e incrementando la 

varianza genética aditiva, lo que puede provocar adaptación local, plasticidad fenotípica 

(Young et al., 1996) o pérdida de estabilidad en el desarrollo (Ostermeijer et al, 1994).  

 

En el campo de la genética de poblaciones resulta importante estudiar bajo qué 

condiciones el efecto demográfico de la subdivisión poblacional es insignificante, y buscar las 
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condiciones que sean invariantes (Nagylaki, 1989), en donde el modelo de aislamiento por 

distancia supone que las poblaciones están distribuidas en grupos en el espacio y se cruzan al 

azar sólo localmente (Hanski, 1998; Hedrick, 2000). 

 

Asimismo, el modelo de alelos neutros infinitos bajo subdivisión poblacional, predice 

diferenciación interdémica e incrementa la homocigosis promedio, reduciendo el número 

efectivo de alelos (Crow y Kimura, 1970; Nagylaki, 1989; Hedrick, 2000). Sin embargo, sólo 

la investigación de patrones de flujo y de migración-colonización permite el entendimiento 

de los patrones de variación espacial y genética (Nagylaki, 1989, Hamrick y Nason, 1996). 

 

La teoría de la genética de poblaciones predice que la deriva genética y la endogamia 

provocan niveles bajos de variación genética en las poblaciones pequeñas (Van Treuren et al., 

1991); al suponer que la diversidad genética es una función del tamaño de la población, se 

espera un efecto marcado debido principalmente a la erosión genética como consecuencia de 

la endogamia, por el incremento de la autopolinización o la cruza con ancestros comunes 

recientes (Paland y Schmid, 2003). Por ello, la fragmentación puede provocar la pérdida de 

alelos por efecto de la deriva genética (Young et al, 1996) e influenciar la magnitud de la 

depresión endogámica (Groom y Preuninger, 2000; Armbruster y Reed, 2005), así como 

aumentar el riesgo de extinción por la fijación y la acumulación de alelos deletéreos de efecto 

pequeño (Paland y Schmid, 2003). 

 

 Los marcadores moleculares más comunes son los que revelan la variación genetica 

analizando la movilidad electroforética (Hart y Clarck, 1989). En el caso de las isoenzimas 

son marcadores codominantes y permiten detectar a los individuos heterocigos, es decir, que 

se asume que los distintos electromorfos (patrones de bandas) se corresponden con loci 

codificadores de enzimas metabólicas que presentán variación entre individuos, entre 

poblaciones o entre especies, y que son adaptativamente neutrales (Hedrick, 2000). 

 

 En general, los datos de la variación de isoenzimas en plantas muestran que las 

especies endogámicas tienen menor diversidad genética dentro de las poblaciones que las 

especies de entrecruza, y el nivel de diferenciación genética entre poblaciones es 
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generalmente más alto en especies endogámicas que en especies de entrecruza (Hamrick y 

Godt, 1990; Charlesworth y Pannell, 2001). Asimismo, las especies con sistema de cruza 

mixto y con polinización mediada por animales tienen valores intermedios de diversidad 

genética total entre poblaciones (Hamrick y Godt, 1996).  

 

Analizando el patrón de variación de isoenzimas en 274 especies, Cole (2003) observó 

una reducción significativa en la variación, tanto a nivel poblacional como a nivel específico, 

mientras que las medidas de diferenciación FIS y FST no difirieron significativamente con 

respecto al tamaño de la población. En el marco de la fragmentación, un metanálisis mostró 

que las poblaciones pequeñas son más propensas a la extinción debido a la acción de la 

deriva génica, el aumento de la endogamia y la cruza entre parientes, independientemente de 

si son de especies raras o comunes, incluso estas últimas podrían ser más susceptibles; 

mientras que las especies autocompatibles fueron menos afectadas en su, de por sí, baja 

diversidad genética que las especies de entrecruza obligada y mixtas (Honnay y Jacqemyn, 

2007)  

 

En el corto plazo, las implicaciones de la fragmentación son: pérdida de la 

heterocigosis, reducción del fitness y de la viabilidad (demográfica) de la población remanente. 

Existen algunas pruebas empíricas de que las principales consecuencias de la fragmentación 

sobre la estructura genética en las plantas recaen en la variación genética a nivel poblacional 

expresada como heterosigosis esperada (He), producto de la reducción en el tamaño 

poblacional (Cruzan, 2001). Esto provoca “cuellos de botella” genéticos, y la subsecuente, 

deriva genética (Groom y Preuninger, 2000), incremento en la probabilidad de extinción 

(Young et al., 1999) y reducción en la variación genética a nivel individual. En el largo plazo, 

la reducción de la riqueza alélica puede limitar la habilidad de una especie para responder a 

cambios en las presiones de selección (Falconer, 1989; Ellstrand y Elam, 1993; Young et al., 

1996; Ingvarsson, 2002).  
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II.- OBJETIVOS E HIPÓTESIS 
 

2.1 Objetivo General 

Analizar el efecto de la fragmentación de la selva de los Tuxtlas, Veracruz, en la diversidad y 

estructura genética de Aphelandra aurantiaca (Acanthaceae). 

 

2.2 Objetivos Particulares 

 Conocer la estructura demográfica de poblaciones de A. aurantiaca, en la selva 

continua, no perturbada, y en los fragmentos.  

 Determinar la diversidad y estructura genética de A. aurantiaca, en la selva continua y 

fragmentada. 

 Estimar los coeficientes de endogamia de las poblaciones de A. aurantiaca en la selva 

continua y en fragmento, para inferir el sistema de apareamiento, y  

 Estimar, indirectamente, la magnitud del flujo génico entre las poblaciones de A. 

aurantiaca.  

 

2.3 Hipótesis 

Suponiendo que la dinámica poblacional de ambientes continuo está representada por los 

terrenos de la Estación de Biologia Tropical Los Tuxtlas (en claros), y que la fragmentación 

del ambiente produce alteraciones en la estructura poblacional, vista como la frecuencia de 

los componentes de la población atendiendo a la estreuctura de tamaños, la estructura 

reproductiva y la estructura genética, esperariamos que estas variables se vean alteradas por lo 

que las poblaciones de fragmento de A. aurantiaca muestre diferentcias significativas en la 

estructura de tamaños, estructura reproductiva y estructura genética respecto de las 

poblaciones de continuo. Con lo que se aportarían elementos sobre que la fragmentación 

reducción y aislamiento afecta algún elemento de la estructura demográfica o genética. Por el 

contrario, la ausencia de difeencias en la estructura demográfica pude indicar que la 

fragmentación no tiene efecto en la población y de no haber diferencias significativas en la 

estructura genética querria decir que la población se comporta del mismo modo sin importar 

la fragmentación. Tal ves debido a la acción y alta permeabilidad del principal polinizador. 
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III.- MÉTODOS 
 

3.1 Biología de la Especie 

Aphelandra aurantiaca (Acanthaceae), es una de las cinco hierbas más abundantes del 

sotobosque de la reserva de los Tuxtlas (Dirzo et al., 1992). Se encuentra en selvas maduras y 

raramente en vegetación secundaria, en un intervalo altitudinal que va de los 150 a los 1,300 

msnm (Wasshausen, 1975). El tipo de fruto de las Acanthaceae es único entre las 

angiospermas; presenta cuatro semillas naciendo en el retináculo (derivado lignificado del 

funículo) con cápsula de dehiscencia explosiva. 

 

El género Aphelandra tiene flores tubulares bracteadas, hermafroditas, protóginas, 

arregladas en una espiga; se caracteriza por presencia de cuatro anteras monotecas, la corola 

bilabial y granos de polen elongados y tricolpados; tiene origen neotropical, con la mayoría 

de sus especies confinadas al trópico americano, y del 20 al 25% de ellas habitan en América 

Central y México (Wasshausen, 1975; McDade, 1984). El número cromosómico básico o 

haploide del género es 14 (McDade, 1990), por lo que se considera que el número básico 

para la familia es de siete (Daniel, 2000).  

 

A. aurantiaca tiene una altura total de 70 cm de estatura, tiene hojas anchas ovaladas 

de color verde oscuro reluciente y flores amarillo-anaranjadas (Toledo, 1975; Conzatti y 

Smith, 1981). La dispersión primaria es balística, debida a la dehiscencia explosiva del fruto y 

la secundaria es por agua (obs. pers.). La fenología anual de A. aurantiaca inicia con la 

floración que se presenta entre septiembre y enero, sigue con la fructificación que va de 

diciembre a marzo; la dispersión se da entre marzo y mayo y la germinación se lleva a cabo 

entre junio y agosto (Calvo-Irabién, 1989). Producen un néctar con 24-26% de azúcar, 

variando a lo largo del día y el volumen total varía ampliamente entre individuos (McDade y 

Weeks, 2004). 
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McDade (1985) sugiere que las especies del género Aphelandra poseen una 

combinación de sistemas de cruza, con caracteres que promueven la entrecruza sin excluir la 

geitonogamia. En A. aurantiaca el estigma permanece activo desde botón maduro hasta 2 días 

después de que la flor abre; mientras que el polen es viable a partir del primer día (Islas Luna, 

1995). Consistente con este traslape de un día, el sistema de apareamiento indica una mayor 

proporción de semillas por autogamia; mientras que entre distintos ambientes, se produjeron 

significativamente una mayor proporción de semillas sanas por autogamia y entrecruza en los 

claros en relación con lo que se registra en sitios maduros; pero en la geitonogamia no 

difirieron significativamente. Dentro de los sitios maduros la geitonogamia y la entrecruza no 

difirieron significativamente y en claros la geitonogamia fue mayor que la entrecruza. Aunque 

no se probó la viabilidad de las semillas en esta especie, es posible que ocurra una situación 

similar a A. storkii, que tiene un sistema totalmente autocompatible, con semillas de 

autogamia y entrecruza igualmente viables (McDade, 1985). 

 

A. aurantiaca es polinizada principalmente por el colibrí ermitaño Phaetornis 

superciliosus (Linnaeus) (Toledo, 1975; Islas-Luna, 1995; Calvo-Irabién, 1997a, b). No 

obstante, es visitada con muy poca frecuencia, razón por lo cual Calvo-Irabién (1989) sugiere 

que los polinizadores son un recurso limitado; sin embargo, estos polinizadores tiene una alta 

movilidad entre los fragmentos ya que se les ha observado en cercas vivas, cultivos arbóreos 

(Estrada et al., 1997) y sobre bosques riparios en el cauce de ríos (Estrada et al., 2000). 

 

Islas-Luna (1995) y Calvo-Irabién e Islas-Luna, (1999) describieron y cuantificaron la 

depredación de flores, frutos y semillas, probando la influencia de la variación del hábitat en 

la depredación previa a la dispersión y evaluaron el efecto de la exclusión de herbívoros en 

frutos y semillas en ambientes claros y sombreados. Encontraron que la mayoría de las flores 

dañadas eran botones jóvenes, y que el daño era selectivo sobre corola, pistilo y estambres; 

además, encontraron que los florívoros más importantes son las hormigas. La depredación 

fue más común en los frutos inmaduros; los coleópteros fueron los que más dañaron las 

infrutescencias y en menor grado los dípteros y los lepidópteros. La especie sufre niveles de 

daño del 70% y 45.7% más cápsulas dañadas en el bosque maduro que en los claros. 
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Aunque las evidencias indican diferencias demográficas entre los ambientes de sol y 

sombra, no se ha detectado una estructura espacial evidente, sino más bien un patrón de 

distribución que va de agregado a aleatorio, con una densidad en los claros de 1.89 ind/m2, 

en los sitios maduros 1.34 ind/m2 y en sitios en sucesión 1.46 ind/m2 (Calvo-Irabién, 

1997b). El hecho de que la mayor mortalidad de plantas coincida con el periodo de mayor 

reclutamiento, sugiere una acción inmediata de la selección natural (Calvo-Irabién, 1989; 

1997b).  

 

Con base en la observación de Calvo-Irabién (1989) sobre la floración temprana en 

los ambientes bien iluminados, y en la evidencia de que la heterogeneidad ambiental causa 

heterogeneidad genética, por la acción diferencial de la selección natural a baja escala 

espacial, de 1-1000 metros, y temporal, de 1-20 generaciones, así como por el flujo génico 

(Linhart, 1996), se plantea la existencia de una variación temporal en la distribución espacial 

dada por la fenología de A. aurantiaca, dividiendo a la población en al menos dos cohortes 

reproductivas: una temprana de ambientes iluminados y otra tardía de ambientes 

sombreados. También se propone un desplazamiento fenológico de la floración, ya que en las 

hierbas polinizadas por colibríes tienden a extenderse casi todo el año, como una forma de 

limitar el flujo interespecífico de polen (Stiles, 1975). No obstante, también podría limitar el 

flujo interpoblacional, colocando a las poblaciones locales en una situación en donde las 

poblaciones temporales dejen de comportarse como parte de la unidad que se conectan entre 

sí por la dispersión de sus individuos, en forma de polen o semillas. 

 

La dinámica poblacional está regida por la heterogeneidad ambiental producida por 

la regeneración en mosaico del bosque y la interacción con sus depredadores (Islas-Luna, 

1995; Calvo-Irabién, 1997a; b, 1989; y Calvo-Irabién e Islas-Luna, 1999). Esta especie tiene la 

capacidad de producir reiteraciones mediante meristemos laterales y axilares (Calvo-Irabién, 

1989) que le permiten a un genotipo sobrevivir en la sombra el tiempo que tarda la 

formación de dos claros en el mismo sitio (Calvo-Irabién e Islas-Luna, 1999), que es de 48 

años en promedio (tasa de renovación de la selva, Martínez Ramos et al., 1988), por lo que 

uno de los factores determinantes en la variación de la dinámica poblacional es la luz (Islas-

Luna, 1995), al acelerar la tasa de crecimiento, el desarrollo, la fertilidad (número de semillas 
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por planta) y el reclutamiento sexual, pero reduciendo la sobrevivencia (Calvo-Irabién, 

1997b). A pesar de lo anterior, el porcentaje máximo de germinación fue independiente del 

porcentaje de luz directa. No presenta banco de semillas y se considera, según sus patrones de 

sobrevivencia y crecimiento, como una planta especialista de sombra (Calvo-Irabién, 1997b). 

 

3.2 Muestreo 

El estudio genético requiere de muestras aleatorias de las poblaciones, para lo cual, en cada 

una de las cuatro poblaciones muestreadas, se estableció un método de cuadrante con centro 

arbitrario, a partir del cual se trazó de manera imaginaria dos ejes de coordenadas, de donde 

resultaron cuatro cuadrantes, delimitados por elementos sobresalientes del entorno. En las 

poblaciones de fragmento se buscó situar el centro arbitrario en el centro del fragmento. 

Dentro de cada cuadrante se colectó tejido vegetativo de 25 individuos reproductivos 

mayores de 7 cm de altura, que tuvieran entre sí al menos 2 m de distancia, con la finalidad 

de evitar seleccionar individuos con relación genética reciente.  

 

Las repeticiones del diseño permiten detectar la variación estocástica e identificar el 

efecto de la variable o condición (conjunto de variables ambientales) que se desea analizar; 

sin embargo, al tratarse de poblaciones en ambientes naturales, en pocas ocaciones es posible 

realizar réplicas. En particular, para A. aurantiaca en condiciones de hábitat fragmentado 

dentro de la Estación de Biología Tropical de la Universidad Nacional Autónoma de México 

“Los Tuxtlas” (EBT-UNAM), no se pudierón replicar las muestras, pues de los tres 

fragmentos con área pequeña, aproximada o menor a 5 ha y que se encontrara a menos de 1 

km de los terrenos de la EBT-UNAM, sólo en uno se presentó esta especie, por lo que se 

decidió muestrear en el fragmento mayores más próximos a los terrenos de la estación con 

presencia de la especie, resultando el fragmento del Ejido Ruiz Cortines con un área 

ligeramente >100 ha. En tanto que las muestras de la estación (con 640 ha de extensión) 

constituyen el referente como representantes del ambiente contínuo. 

 

De este modo, se muestrearon cuatro poblaciones locales, dos de selva continua de la 

Reserva de Biosfera de los Tuxtlas representada por la EBT-UNAM y dos en fragmento a los 

alrededores de la EBT-UNAM del 5 al 10 de noviembre de 2001 (Figura 1 y Tabla 1). 
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Figura 1: Localización de los sitios de muestreo en la región de Los Tuxtlas, Veracruz. La temperatura media 
anual máxima en la EBT es 27.3 °C y mínima es 21.5°C, la precipitación media anual de más de 4500 mm 
(basado en los datos recopilados entre 1997-2001; www.ibiologia, 2007a). 
 

Tabla 1 
Sitios seleccionados para muestrear las poblaciones de Aphelandra aurantiaca en la región de la Estación de 

Biología Tropical “Los Tuxtlas”, Veracruz 

Población 
 

Tipo de 
Hábitat 

Posición Geográfica Área del fragmento (ha) 

Lyell Continuo (C1) 18º35’12’’ N, 95º04’32’’ W 640 

Pedregal Continuo (C2) 18º35’24’’ N, 95º06’91’’ W 640 

Playa Fragmento (F1) 18º35’05’’ N, 95º03’40’’ W 3 

Ruiz Cortinez Fragmento (F2) 18º35’73’’ N, 95º05’38’’ W 114.6 

D 
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3.3 Tratamiento y Análisis de los Datos Demográficos 

Para evaluar el posible efecto de la fragmentación en la estructura demográfica, se atendió el 

conjunto de eventos que determinan la estructura genética, es decir, aquellos, como el 

tamaño y la estructura reproductiva, como imagen de la fenología floral. Específicamente en 

cada uno de los 100 individuos se tomó la altura con reglas de escala mínima de 1 cm, el 

número de hojas, el número de infloresencias y el estado reproductivo en cuatro categorías: 

vegetativo, prereproductivo, reproductivo y posreproductivo; que dan la base paa la 

construcción de la estructura demográfica y fenólógica de la población. 

 

3.4 Analisis Genético 

De cada uno de los 399 individuos se colecto tejido vegetativo que fue almacenado en 

nitrógeno líquido para transladarlo al Laboratorio de Genética Ecológica y Evolución del 

Instituto de Ecología de la UNAM, en donde se mantuvierón en congelación a -70 C, hasta 

que se realizó el análisis de isoenzimas por medio de electroforesis horizontal en gel de 

almidón. 

 

Para el análisis se probaron diversos buffers de extracción (Anexo II), complejos como 

el Yo-Veg; semi complejos, como el Yo y Veg por separado; hasta combinaciones con buffer 

de fosfatos, siendo éstos con los que se obtuvo mejores resultados. Los extractos obtenidos se 

sometieron a electroforesis de almidón, principalmente en el sistema de ácido cítrico de pH 

discontinuo (ver Anexo III), para obtener diferentes marcadores moleculares y poder calcular 

las frecuencias de las distintas aloenzimas resueltas por tinciones específicas (ver Anexo IV). 

 

Se describió por medio de las frecuencias de las bandas resueltas por medio de la 

electroforesis, la distribución de la variación genética dentro y entre las poblaciones de 

fragmento y de continuo. Esto es, cómo se arreglan los distintos alelos para formar genotipos, 

y cómo se distribuyen los genotipos dentro y entre poblaciones por medio de los estadísticos 

F de Wright (FIS, FIT y FST) y el índice de fijación (F). Debido a que éstos permiten hacer 

inferencias acerca de los posibles procesos y fuerzas evolutivas que causan la diferenciación 
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genética dentro y entre poblaciones. Además, a apartir de FST puede estimarse, el flujo génico 

(Nm) y el aislamiento por distancia entre las poblaciones. 

 

3.4.1   Estimación de las frecuencias alélicas 
Un gen es una unidad de herencia de información concerniente a una unidad de carácter, el 

cual se transmite por un padre a su hijo. En organismos diploides de reproducción sexual, 

cada individuo acarrea dos unidades de carácter. El grupo de genes acarreados por un 

individuo es un genoma. El lugar donde reside un gen particular es el locus; para propósitos de 

la genética de poblaciones, el locus puede ser visto, como la unidad básica indivisible de 

transmisión de la herencia. Las diferentes formas en las que se presenta un gen se denominan 

alelos (Hedrick, 2000). 

 

Para comparar distintos genes o distintas poblaciones, es necesario tener alguna medida 

cuantitativa de la variación genética; esta variación puede ser cuantificada usando el concepto 

de frecuencia alélica estimada, como el número de alelos de un tipo dado, entre el total de 

alelos de un gen determinado (Hartl y Clark, 1989. p17). 

 

La frecuencia de cualquier alelo en una muestra será igual a dos veces el número de 

homocigos (porque cada homocigoto acarrea dos copias del alelo), más los heterocigos (porque 

cada heterocigo acarrea un alelo distinto) dividido por dos veces el número de individuos en la 

muestra (porque cada individuo acarrea dos alelos en el locus): 

Alelo p = (2Nii + Nij) /2 N  (idem)  

 

Si asumimos el modelo de H-W, las frecuencias esperadas para los homosigos será pi
2 y 

para los heterocigos 2piqj y la heterocigosis esperada, es decir la frecuencia de todos los 

heterocigos combinados, puede escribirse como:  

HE = 1 - ∑i=1
n pi

2    (Hedrick, 1989, p. 55) 

 

La máxima heterosigosis ocurre cuando todos los alelos tienen la misma frecuencia: 

HE = 1 - ∑i=1
n (1 / n)2 

    = n – 1 / n   (idem). 
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La heterosigosis observada estimada como:  

^HO = ∑ Nij / N 

Donde i ≠ j.  (Hedrick, 1989, p. 53). 

 

3.4.2   Estimación de la variación genética  
La variación genética se produce por diferencias en la secuencia de nucleótidos en el DNA; 

algunas de estas diferencias pueden traducirse en la sustitución de uno o varios aminoácidos 

de la cadena proteínica, y ésto repercute en la estructura y función de la proteína. Es por este 

hecho que, para un mismo gen (locus) pueden existir variantes (alelos). La diferencia en la 

composición de aminoácidos de la proteína se puede detectar por diferencias en su polaridad y 

peso, mediante la técnica de electroforésis. Mediante esta técnica cromatográfica se puede 

obtener diferentes electromorfos, producto de reacciones histoquímicas específicas; 

proporcionando la información básica para estimar la variación genética (Pasteur, 2003).  

 

Los estimadores que cuantifican la variación son el porcentaje de loci polimórficos por 

población (P); El número efectivo de alelos por locus (Na) y el promedio de individuos 

heterócigos por locus (H) (Crow y Kimura, 1970); la Heterosigosidad esperada (He) o 

diversidad génica, aplicable a diferentes niveles de ploidia y a organismos con diferente sistema 

reproductivo (Hedrick, 2000). 

P = (m / n )x100,  

 

Donde: n es el total de loci muestreados en una misma población y m el número de 

loci polimórficos, para una frecuencia menor a 0.99 en el alelo más comun o menor al 0.95. 

 

Para calcular la heterocigosis se utiliza la siguiente formula: 

H = Nij / N  

Donde  Nij es la suma de las frecuencias de los heterocigotos en toda la población y N 

es la frecuencia de todos los alelos. 

HE = 1 – Σ pi
2  
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Es decir uno menos la homosigosis esperada bajo Hardi-Weinberg (Hedrick, 2000). 

  

3.4.3   Estimación de la distancia genética 
La medida de distancia genética más comúnmente usada es la distancia genética estándar de 

Nei, ésta tiene la propiedad de incrementar linealmente con el tiempo cuando es neutra; es 

decir, cuando no hay selección diferencial y todas las nuevas mutaciones resultan en nuevos 

alelos, siguiendo el modelo de alelos infinitos (Hedrick, 2000). 

 

Para calcular la distancia genética estándar de Nei para un sólo locus con n alelos, 

primero se calcula la identidad genética: 

I = Ixy/(IxIy)1/2 

 Donde: Ixy = ∑ i=1
n pix piy; Ix = ∑ i=1

n p2
ix; Iy = ∑ i=1

n p2
iy. Mientras que pix y piy son la 

frecuencia del i-ésimo alelo en la x-ésima y y-ésima población (Hartl y Clark, 1989).  

 

La distancia genética entre dos poblaciones se define como: 

 D = - ln (I) = - ln Ixy + ½ ln Ix + ½ ln Iy 

  

Para loci múltiples los valores Ixy, Ix y Iy se recalculan por la suma de todos los alelos en 

todos los loci incluidos en el estudio. El valor promedio se calcula al dividir esta suma por el 

número de loci (Hedrick, 2000). Estos valores promedio son usados en la fórmula de la 

identidad genética para calcular la identidad promedio y por lo tanto la distancia promedio es: 

 D’ = - ln (I’) 

  

I y I’ tienen rangos desde cero, cuando ningún alelo es compartido entre las 

poblaciones, hasta la unidad cuando las dos poblaciones tienen frecuencias alélicas idénticas. 

D y D’ tienen un rango de cero, para poblaciones con frecuencias alelicas idénticas, hasta el 

infinito cuando las poblaciones no comparten ningún alelo (Hedrick, 2000). 
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3.4.4   Estimación de la divergencia genética 
También pueden obtenerse parámetros que describen cómo está distribuida la 

variación genética dentro y entre poblaciones. Esto es, cómo se arreglan los distintos alelos 

para formar genotipos, y cómo se distribuyen los genotipos dentro y entre poblaciones. Estos 

parámetros son los estadísticos F de Wrigth (Fis, Fit y Fst) y el índice de fijación (F). A partir de 

los estadísticos F de Wight pueden hacerse inferencias acerca de los posibles procesos y fuerzas 

evolutivas que causan la diferenciación genética entre poblaciones y que determinan la 

estructura genética dentro de las poblaciones (Hedrick, 2000). 

 

Wright desarrolló un método para dividir la variación genética en una población 

subdividida que provee una obvia descripción de su diferenciación. Esta aproximación consiste 

de tres diferentes coeficientes de correlación F, usado para designar la variabilidad genética a 

nivel de población (T), subpoblación (S) e individuo (I). Estos tres valores están 

interrelacionados: 

1- FIT = (1 – FST) (1 – FIS) 

FST = FIT – FIS / 1 – FIS 

 

FST es una medida de la diferenciación genética entre las poblaciones, y es siempre 

positiva. FIS y FIT son medidas de la desviación de las proporciones Hardy-Weinberg dentro de 

las subpoblaciones y en la población total; en donde valores positivos indican una deficiencia 

de heterocigotos y valores negativos indican un exceso de heterocigotos; mientras que cuando 

la población está en Hardy-Weinberg FIS es 0 (Hartl y Clark, 1989). 

 

Extendiendo este análisis y múltiples loci, el coeficiente F promedio, para alelos 

multiples, puede calcularse mediante: 

¯FIS = ¯HS – ¯HO / ¯HS 

¯FIT = ¯HT – ¯HO / ¯HT 

¯FST = ¯HT – ¯FS / ¯HT 

 

Donde ¯HO es la heterosigosidad observada promedio dentro de una subpoblación 

sobre todos los loci, ¯HS es la Heterosigosis esperada promedio dentro de la subpoblación 
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sobre todos los loci y ¯HT es la heterosigosis esperada promedio en la población total sobre 

todos los loci (Hedrick, 2000). 

 

3.4.5   Estructura poblacional y flujo génico 

El efecto del tamaño finito de población causa que las frecuencias en la subpoblaciones 

deriven independientemente, donde el flujo génico sirva para contrarrestar este efecto y 

mantiene las frecuencias similares. Para evaluar estos efectos contrastantes por medio de 

examinar el valor de equilibrio del índice de fijación f, asumiendo que la probabilidad de que 

dos alelos sean idénticos por descendencia en la generación anterior [1/(2N)] y que la 

probabilidad de que descienda de alelos diferentes en la generación previa [(1 – (1/2N)], 

asumiendo que N esta dado por el tamaño efectivo de la población (Hedrick, 2000). Así la 

homocigosidad en la generación t es: 

ft =1 / 2N + (1 – 1 / 2N) ft-1  

 

Ahora si consideramos que la probabilidad de identidad es alterada por la probabilidad 

de que ambos alelos no sean migrantes, es decir (1- m)2, asi: 

 ft = [1 / 2N + (1 – 1 / 2N) ft-1 ] (1 – m)2  

 

Y si asumimos que hay un equilibrio entre el flujo génico que genera nueva variación y 

la reducción en la variación por el tamaño de población finito, por lo que f = ft = ft-1.  

 

Ahora si suponemos que f es igual al índice de fijación en equilibrio, entonces: 

FST = [1 / 2N + (1 – 1 / 2N) ft-1 ] (1 – m)2 = (1 – m)2 / 2N – (2N – 1) (1 – m)2 

 

Nótese que cuando m = 0, FST = 1 y que cuando m = 1 FST = 0, e ignorando los 

términos cuadrados: 

FST = 1 – 2m / 2N – (2N – 1) (1 – 2m) = 1 – 2m / 2N – 2N + 4Nm + 1 – 2N 

FST ≈ 1 / 4Nm + 1 

 

Si se propone que hay k subpoblaciones equivalentes, por lo que un estimado de la 

diferenciación entre ellas es: 
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GST = 1 / 4Nm [k/(k-1)]2 + 1 

 

Estas ecuaciones pueden resolverse estimando el número de migrantes por generación 

(Hedrick, 2000).  

Nm = 1 - FST /4 FST   

 

Para calcular el tamaño efectivo de la población, en función de la cantidad de 

endogamia (inbreeding), 

 Ne = kN / [1 + (k – 1)2 / + 4Nmk2 = kN / 1 - FST 

 

Cuando el número de migrantes Nm, es grande y FST es pequeña, entonces Ne = kN, 

como se esperaría para una población con cruza aleatoria. Sin embargo cuando el flujo génico 

es bajo, 4Nm < 1, entonces el tamaño de población efectivo puede ser mayor que kN, debido a 

que el bajo nivel del flujo génico permitiendo que cada subpoblación evolucione 

independientemente (Hedrick, 2000). En el modelo de “stepping-stone”, con bajo flujo génico, 

es decir 2Nm < k /π2, el tamaño efectivo es menor, pues: 

Ne = k2 / 2m π2      (Hartl y Clark, 1989). 

 

3.5 Análisis Estadístico 

 

 3.5.1  t de Student 
Según Wonnacott y Wonnacott (1998), la prueba de t de estudent es la forma más fácil de 

comparar dos medias cuando se procede a una prueba de hipótesis, donde se desea saber si las 

poblaciones son iguales o diferentes, en el caso particular las muestras son la altura, la 

fenología y la estructura genética de las cuatro poblaciónes locales, dos de ambiente continuo y 

dos de ambiente fragmentado. 

La mayor parte de las pruebas estadísticas t tienen la forma T= Z/s, donde Z y s son 

funciones de los datos estudiados. Típicamente, Z se diseña de forma tal que resulte sensible a 

la hipótesis alternativa (p.ej. que su magnitud tienda a ser mayor cuando la hipótesis 

alternativa es verdadera), mientras que s es un parámetro de escala que permite que la 

distribución de T pueda ser determinada. 
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Por ejemplo, en una prueba t de muestra única, , donde es la media 

muestral de los datos, n es el tamaño muestral, y σ es la desviación estándar de la población de 

datos; s en una prueba de muestra única es , donde es la desviación estándar muestral. 

 

Los supuestos subyacentes en una prueba t son: 

 Que Z sigue una distribución normal bajo la hipótesis nula. 

 ps2 sigue una distribución χ2 con p grados de libertad bajo la hipótesis nula, y donde p 

es una constante positiva. 

 Z y s son estadísticamente independientes (Wonnacott, 1998). 

 

En una prueba t de comparación de medias de dos muestras independientes, se debe 

realizar las siguientes suposiciones: 

 Cada una de las dos poblaciones que están siendo comparadas sigue una distribución 

normal.  

 Si se está utilizando la definición original de Student sobre su prueba t, las dos 

poblaciones a ser comparadas deben poseer las mismas varianzas. Si los tamaños 

muestrales de los dos grupos comparados son iguales, la prueba original de Student es 

altamente resistente a la presencia de varianzas desiguales.  

 Los datos usados para llevar a cabo la prueba deben ser muestreados 

independientemente para cada una de las dos poblaciones que se comparan.  

 

3.5.2   Análisis de varianza  
De acuerdo con Wonnacott y Wonnacott (1998) en estadística, el análisis de la varianza 

(ANOVA) es una colección de modelos estadísticos y sus procedimientos asociados, para el 

análisis de más de dos población. 

 

El ANOVA parte de algunos supuestos que han de cumplirse: 

 La variable dependiente debe medirse al menos a nivel de intervalo. 
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 Independencia de las observaciones. 

 La distribución de los residuales debe ser normal. 

 Homocedasticidad: homogeneidad de las varianzas. 

 

La técnica fundamental consiste en la separación de la suma de cuadrados (SS, por sus 

siglas en inglés, 'sum of squares') en componentes relativos a los factores contemplados en el 

modelo. Como ejemplo, a continuación se muestra el modelo para un ANOVA simplificado 

con un tipo de factores en diferentes niveles:  

          

 

El número de grados de libertad (gl) puede separarse de forma similar y corresponde con la 

forma en que la distribución chi-cuadrado (χ² o Ji-cuadrada) describe la suma de cuadrados 

asociada. 

          

 

El análisis de varianza lleva a la realización de pruebas de significación estadística, 

usando la denominada distribución F de Snedecor. 

 

3.5.3   Análisis posterior de los datos mediante la prueba de Tukey 
Wonnacott y Wonnacott (1998) plantean que una vez que se conoce la significancia 

estadística, se puede determinar si hay diferencias, pero no se sabe entre quiénes son dichas 

diferencias. Para ello se utiliza la prueba de Tukey, la cual permite precisar cuál es la población 

que difiere con respecto a las demás. 

 

 

3.5.4   Ji cuadrada 
Esta prueba, según Wonnacott y Wonnacott (1998) es muy popular y simple para realizar 

pruebas de hipótesis, se basa en la diferencia entre las frecuencias observada y esperada, es una 

medida global de desviación de la forma: 

X2=∑(O-E)2/E 

 

http://es.wikipedia.org/wiki/Homocedasticidad
http://es.wikipedia.org/wiki/Distribuci%C3%B3n_F
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Un valor grande de X2 indica una gran desviación con respecto a HO, y por tanto poca 

credibilidad de Ho. Se considera que es una extensión de la prueba binomial por lo que en 

ocasiones se le denomina multinomial. 

 

3.5.5   Regresión logística 
Cuando se requiere determinar cómo una variable se relaciona con otras variables, de acurdo 

con Wonnacott y Wonnacott (1998) se utiliza la regresión, en el caso más simple, en el que 

una variable Y, está relacionada mediante una línea recta con la variable X. La variable Y se 

denomina dependiente o respuesta y la variable X se denomina independiente, factor o 

regresor X.  

 

El método de mínimos cuadrados permite conocer la pendiente de la recta que pasa 

por en medio de todos los puntos. Pero también se puede proceder al método de 

transformación de datos, mediante la aplicación de logaritmos. En el caso donde solo se 

transforma una variable se habla de transformación o regresión semilogaritmica o logística y se 

aplica principalmente cuando una de las variables es intervalar o nominal. 
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IV. RESULTADOS 
4.1 Estructura de Tamaños 

La población local resultó ser bimodal, con modas de 20 y 25 cm, y mostró una distribución 

de tamaños aproximada a la normal o normal-truncada. Al dividir la población total en los 

cuatro sitios de muestreo, se observa que de las cuatro poblaciones locales; Lyell (1), Pedregal 

(2), Playa (3) y Laguna (4), en las poblaciones de continuo se detectaron varias modas, tres en 

Lyell y cuatro en el Pedregal, mientras que en las de fragmento sólo hay una moda.  
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Figura 2. Estructura de tamaños en cuatro poblaciones de A. aurantiaca de la Estación de biología tropical Los 
Tuxtlas-UNAM. Datos de 5 al 10 de noviembre de 2001  N = 399. 
 
Las medidas estadísticas de los datos realizadas a partir del histograma de frecuencias de la 

estructura de tamaños en cada una de las muestras (Figura 2). Al realizar una prueba t para la 

estructura de tamaños en cada población, se encontró que las cuatro subpoblaciones 

muestran diferencias estadísticamente significativas en la estructura de tamaños  (Lyell t = 

25.28, g.l. = 99; Playa t =24.18, g.l. = 99; Pedregal t = 21.7, g.l. = 98; Laguna t = 24.83, g.l. = 

99; p < 0.001 en todos los casos). 
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Se encontró un efecto marginalmente significativo en la estructura de tamaños de la 

A. aurantiaca (ANOVA de un factor: F=2.583, g.l. = 3, 395, p=0.053); al comparar las medias 

entre cada población, la de bosque continuo cercana a la zona nucleo (Pedregal) fue 

significativamente más grande que la de Playa Escondida, correspondiente al bosque 

fragmentado (Tabla 2). 

 
Tabla 2 

Estructura de tamaños de A. auramtiaca por tipo de población de la Estación de Biología Tropical “Los 
Tuxtlas” de la Univertsidad Nacional Autonoma de México. Datos de 5 al 10 de noviembre de 2001. 

 N Media Desviación estándar Error estándar 
Intervalo de confianza para la 

media al 95% 
Límite inferior Límite superior 

Lyell 100 26.13 10.337 1.034 24.08 28.18 
Playa 100 23.84 9.860 0.986 21.88 25.80 
Pedregal 99 27.78 12.738 1.280 25.24 30.32 
Laguna 100 24.64 9.923 0.992 22.67 26.61 
Total 399 25.59 10.839 0.543 24.52 26.66 

 
4.2 Estructura de Edades 

Al clasificar el tamaño de la poblaciones de acuerdo al número de inflorescencias se 

encontraron diferencias estadísticamente significativas para la población de continuo y 

fragmento (F = 7.342, g.l.= 3, 395 y p < 0.01; ver Figura 3 y Tabla 2). 
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Figura 3. Estructura de edades en cuatro poblaciones de A. aurantiaca de la Estación de Biología Tropical “Los 
Tuxtlas” de la Uiversidad Nacional Autonoma de Mexico. Datos de 5 al 10 de noviembre de 2001  N = 399.  
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Tabla 3 
Distribución de la edad de A. auramtiaca por tipo de población de la Estación de Biología Tropical “Los 

Tuxtlas” de la Univertsidad Nacional Autonoma de México.  
Datos de 5 al 10 de noviembre de 2001. 

 N Media 
Desviación 
estándar 

Error 
estándar 

Intervalo de confianza para la media al 
95% 
Límite inferior Límite superior 

Lyell 100 2.15 0.89 0.09 1.97 2.33 
Playa 100 1.68 0.78 0.08 1.53 1.83 
Pedregal 99 2.11 1.02 0.10 1.91 2.31 
Laguna 100 1.78 0.76 0.08 1.63 1.93 
Total 399 1.93 0.89 0.14 1.84 2.02 

 

4.3 Estructura del Número de Hojas 

Al analizar el promedio de hojas por hábitat se encontrarón diferencias estadísticamente 

significativas entre la media del bosque continuo y fragmento; 7.75 y 6.94, respectivamente (t 

de student para varianzas iguales = -2.72, gl =397 y p = 0.01; F de Leveane= 28.3 y p=0.00 ). 

Al comparar la media de las hojas por población; se observó que Lyell tiene en promedio 1.4 

más hojas que Laguna (F=3.84, gl=398 y p= 0.01), en contraste, Pedregal y Playa Escondida 

presentaron un comportamiento similar en cuanto al número de hojas que presentan (Ver 

Figura 4).  
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Figura 4. Estructura del numero de hojas en cuatro poblaciones de A. aurantiaca de la Estación de biología 
tropical Los Tuxtlas-Uiversidad Nacional Autonoma de Mexico. Datos de 5 al 10 de noviembre de 2001  N = 
399.  
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4.4 Estructura Reproductiva 

Al momento del muestreo, la estructura reproductiva se dividió en cuatro estadios: 

vegetativo, prerreproductivo, reproductivo y posreproductivo, reconociéndose la existencia de 

al menos dos cohortes reproductivas, haciéndose más evidentes al dividir el ciclo 

reproductivo en sólo dos categorías, vegetativo y reproductivo para cada una de las muestras. 

Al comparar el estado reproductivo por tipo de bosque se encontró que en continuo sólo 

34.7% de A. aurantiaca se encontraba en estado reproductivo al momento del muestreo; a 

diferencia del bosque fragmentado, en dónde 48% de la población se observó con presencia 

de infloresencias (χ2= 7.30; gl=1; p= 0.007). Al analizar el estado reproductivo entre las 

poblaciones, en Playa Escondida la mayor parte de la pobación (53%) se encontraba en 

estado reproductivo; en contraste, en los dos de continuo Pedregal y Lyell, así como en la 

población del fragmento más grande, Laguna de 100 ha, predominó el estado vegetativo con 

proporciones de  60, 70 y 57, respectivamente (χ2= 11.18; gl=3; p= 0.011). 

 

Se analizó el estado reproductivo por tipo de bosque y edad de la población de A. 

aurantiaca, se encontró que en el bosque continuo, más de la mitad de los adultos 3 

(individuos entre 36 y 49 cm de altura con una reitieración; o bien, individuos entre 22 y 35 

cm de altura con más de una reiteración) estaba en estado reproductivo (56.4%); y, la mitad 

de la población considerada como sénil por presentar más de 49 cm de altura y sin 

reiteraciónes, o por medir 36 y 49 cm de altura con almenos una reiteración, tenían 

inflorecensias; a diferencia de los adultos 1 (individuos entre 8 y 21 cm de altura sin 

reiteraciónes) y 2 (individuos entre 22 a 35 cm de altura sin reiteraciónes, o entre 8 y 21 cm 

con al menos una reiteración) en quienes predominó el estado vegetativo en 84.2 y 66.7% de 

su población (χ2= 19.45; gl=3 p= 0.000). 

 

En contraste en el bosque fragmentado, en los adultos 3 y en los séniles predominó el estado 

reproductivo (55.6 y 57.1, respectivamente); mientras que en los adultos 1 y 2 predominó el 

estado vegetativo (51.2 y 55.1%, respestivamente); sin embargo, estas diferencias no fueron 

estadísticamente significativas (χ2= 1.003; gl=3 p= 0.800); lo cual indica que para la población 

de fragmentos el estado reproductivo es independiente de la altura y las reiteraciones de A. 

aurantiaca.  
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La regresión logística mostró que los individuos del bosque continuo tiene 56% más 

probabilidad de reproducirse que los de fragmento (p=0.007; IC 95% 0.38-0.86). Esto 

significa que el estado reproductivo difiere significativamente entre tipos de hábitats, sin 

diferir entre los sitios al interior de cada uno de éstos.  

 

4.5 Actividad Enzimática 

Se detectó actividad para seis enzimas súper oxido dismutasa (SOD), fosfatasa anódica (APX), 

fosfatasa catiónica (CPX), nicotin adenin dinucleótido (NADHDH), enzima málica (ME) y 

ribulosa 1-5 difosfato (RUB) con un total de 15 alelos en 10 loci; de los cuales seis fueron 

fijos. De las cuatro enzimas con locus variables, se resolvieron nueve alelos; tres para CPX y 

dos para las demás (SOD, APX y NADHDH). Otras isoenzimas para las que se obtuvo 

actividad, pero sin definición fueron: fosfogliceraldehído isocitrato (PGI), manosa reductasa 

(MNR), esterasa (EST) y diaforasa (DIA). Los datos sobre los sistemas de corrimiento 

utilizados en las enzimas de Aphelandra aurantiaca se resumen en la Tabla 4. Mostrandose una 

baja actividad  probablemente debida a la alta concentración de alcaloides poliamida y otros 

compuesttos del tipo de las esperminas y aphelandrinas, que podrían estar interfiriendo wn 

la extracción de las enzimas, presipitandolas o bloqueando el sitio activo de las proteínas que 

se probaros para corrimiento por electroforesis. 

Tabla 4 
Sistemas probados para la extracción de isoenzimas en las cuatro poblaciones de A. auramtiaca en la Estación 

de biologia tropical Los Tuxtlas de la Univertsidad Nacional Autonoma de México.  
Datos de Mayo a   noviembre de 2006  N = 399. 

Sistema CPX APX MNR SOD GDH ME ACPH PGI NADHDH EST DIA 
Mitton 

pH 7.0 - 7.1 
0 0 X 1 0 1 0  1 0 X 

Tris-Citrato 
pH 8.5 - 8.6 

1 1 0 1 1 0 1 X 0 X 0 

Morfolina 
pH 6.1 

0 0 X 1 0 0 1 0 0 0 1 

Poulick 
pH 8.1 - 8.6 

1 1 0 1 0 0 1  1 0 0 

Stubert 
pH 6.5 

0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

Nota: 0, sin actividad; 1 con actividad y X muy baja actividad  
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4.5 Diversidad genética 

Se describió la diversidad genética por medio del número y frecuencia de electromorfos de 

aloenzimas e isoenzimas con variación. El polimorfismo (%) para loci cuya frecuencia del 

alelo más frecuente es ≤ 0.99 fue de 80% y cuando es ≤0.95 fue de 40%. (Tablas 5 y 6).  

Tabla 5 

Frecuencias alélicas de las cuatro poblaciónes locales “Los Tuxtlas” EBT-UNAM sólo para los loci 
polimorficos, SOD, APX, CPX y NADHDH para A. auramtiaca en la Estación de biologia tropical Los 

Tuxtlas de la Univertsidad Nacional Autonoma de México.  

Datos de mayo a  noviembre de 2006  N = 399. 

 SOD APX CPX NADHDH 
 1 2 1 2 1 2 3 1 2 

Población Total 186 608 116 678 104 685 5 158 636 
Población Cont. 71 323 53 341 40 349 5 81 313 
Población Frag. 115 285 63 337 64 336 0 77 323 

Lyell (C 1) 42 158 28 172 24 175 1 39 161 
Pedregal (C 2) 29 165 25 169 16 174 4 42 152 

Playa (F 1) 55 145 29 171 30 170 0 37 163 
Ruiz Cort (F 2) 60 140 34 166 34 166 0 40 160 

 

Tabla 6 

Diversidad genética de las cuatro muestras de la población local “Los Tuxtlas” EBT-UNAM sólo para los loci 
polimorficos, SOD, APX, CPX y NADHDH para A. auramtiaca en la Estación de biologia tropical Los 

Tuxtlas de la Univertsidad Nacional Autonoma de México. 

Datos de mayo a  noviembre de 2006  N = 399. 

Muestras de la 
Población Local  

Tamaño prom. 
de la muestra 

Nº prom. 
de alelos 

por locus. 

% de loci 
polimórficos 
(0.99)(0.95) 

Heterocigosis 
Observada 

(HO) 

Heterocigosis 
Esperada 

 (HE) 
Continuo 197 1.75 60 40 0.1147 0.1123 
Fragmento 200 1.65 40 40 0.1135 0.1258 
Lyell (C 1) 97.5 1.75 80 40 0.1461 0,1107 

Pedregal (C 2) 96.8 1.75 80 40 0.1451 0,1105 
Playa (F 1) 98.1 1.625 80 40 0.1483 0,1121 

Ruiz Cort (F 2) 97.3 1.625 80 40 0.1536 0,1141 

 

La heterocigosis por locus y por sitio de muestreo, en cada subpoblacion de continuo y de 

fragmento, indica que los valores de heterocigosis promedio en fragmentos son ligeramente 

mayores que el bosque continuo, así como que el locus 1 de NADHDH, presenta los 

menores valores, excepto CPX en Continuo 2. Siendo SOD el locus con mayor Heterocigosis 

y NADHDH en de menor (Tabla 7). 

 

 



Efecto de la fragmentación en la estructura poblacional de Aphelandra aurantiaca 

 33 

Tabla 7 

Locus, alelos y número efectivo de alelos por locus en cada población de A. auramtiaca en la Estación de 
biologia tropical Los Tuxtlas de la Univertsidad Nacional Autonoma de México.  

Datos de mayo a  noviembre de 2006  N = 399. 

 SOD NADHDH CPX APX Total 
Locus 1 2 2 1 6 
Alelos 2 3 3 2 10 
N1 (Lyell) 2 1.5 1.5 2 7 
N2 (Pedregal) 2 1.5 1.5 2 7 
N3 (Playa) 2 1.5 1 2 6.5 
N4 (Ruiz C.) 2 1.5 1 2 6.5 
NZ promedio 2 1.5 1.25 2 6.75 

 

La heterocigosis promedio de la población local de A. aurantiaca es baja y al dividirla según el 

tipo de ambiente, continuo o fragmentado, se aprecia que los valores de heterocigosis 

promedio en fragmento son ligeramente mayores que en continuo, así como que el locus 1 

de NADHDH y APX son menores en fragmento, mientras que en SOD y CPX son menores 

en continuo (Tablas 8 y 9). 

Tabla 8 

Heterocigosis total y por ambiente en poblaciones de A. aurantiaca localizadas en ambiente fragmentado y en 
continuo de A. auramtiaca en la Estación de biologia tropical Los Tuxtlas de la Univertsidad Nacional 

Autonoma de México. 

Datos de mayo a  noviembre de 2006. N = 399. 

Población Estimadores SOD NADHDH CPX APX Todos 
Total (H-W) 0.3096 0.1925 0.2120 0.2875 0.1121 
Continuo (H-W) 0.2789 0.1989 0.1978 0.3119 0.1108 
Fragmento (H-W) 0.3399 0.1859 0.2255 0.2612 0.1131 
Promedio (H-W) 0.3094 0.1924 0.21165 0.28655  

 

Tabla 9 

Heterocigosidad por locus y por población en ambiente fragmentado y en continuo de A. auramtiaca en la 
Estación de biologia tropical Los Tuxtlas de la Univertsidad Nacional Autonoma de México. 

Datos de mayo a  noviembre de 2006. N = 399. 

Ambiente Muestra Estimador SOD NADHDH CPX APX Poblas 
 
 

Continuo 
 

Lyell (C1) (H-W) 0.3023 0.1866 0.2065 0.2934 0.1107 

Pedregal (C2) (H-W) 0.2543 0.2109 0.1883 0.3299 0.1105 

 
 

Fragmento 

Playa (F1) 
(H-W) 

 
0.3341 0.1948 0.2168 0.2565 0.1121 

R. Cort. (F2) 
(H-W) 

 
0.3457 0.1765 0.2342 0.2659 0.1141 

Promedio por Locus (H-W) 0.3091 0.192175 0.21145 0.28642  
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Al dividir las muestras de ambiente continuo y fragmentado en dos categorías: reproductivos 

y vegetativos como descriptores de las cohortes reproductivas temprana y tardía que se 

reconocen en la fenología reproductiva, se observa que, a excepción de la muestra de 

continuo 1 (Lyell), en el resto de las muestras la heterocigosis promedio fue mayor en las 

cohortes vegetativas. La heterosigosis por locus sólo fue mayor en la cohorte reproductiva para 

el locus NADHDH en el fragmento 1 (Playa escondida) y en el locus APX en el fragmento 2 

(Ruiz Cortines). La heterocigosis promedio por locus fue menor en NADHDH y mayor en 

SOD (Tabla 10). 

Tabla 10 

Heterocigosis por locus en cada cohorte reproductiva temprana (reproductiva) y tardia (vegetativa) de cada 
muestra por subpoblación en ambiente fragmentado y en continuo de A. auramtiaca en la Estación de 

biologia tropical Los Tuxtlas de la Univertsidad Nacional Autonoma de México. 

Datos de mayo a  noviembre de 2006  N = 399. 

Pob Subpob Subsub Heteroci SOD NADHDH CPX APX Pr. Pob 
Continuo Lyell Repro (H-W) 0.3074 0.2122 0.2550 0.2854 0.1060 

 Veget (H-W) 0.3001 0.1752 0.1837 0.2967 0.0956 
Pedre Repro (H-W) 0.1884 0.2088 0.1485 0.2717 0.0817 

 Veget (H-W) 0.2926 0.2122 0.2110 0.3620 0.1078 
Fragmento Playa Repro (H-W) 0.3694 0.2076 0.1609 0.2550 0.0993 

 Veget (H-W) 0.2963 0.1800 0.2729 0.2580 0.1007 
R. C. Repro (H-W) 0.3409 0.1200 0.1761 0.2880 0.0925 

 Veget (H-W) 0.3493 0.2152 0.2737 0.2469 0.1085 
Promedio por locus (H-W) 0.3055 0.1914 0.2122 0.2829  

 

4.6 Distancia Genética 

Las distancias (=identidades genéticas) promedio entre todos los pares de muestras de la 

población fue de 0.5 (± error estándar 0.104, n = 6 pares). Esto sugiere que los sitios de 

fragmento son más cercanos al sitio 1 en el interior de la EBT sin importar la distancia 

geográfica. Las muestras de fragmnto, por su parte, presentan mayor distancia genética entre 

sí, mientras que las dos de continuo presentan las menores distancias entre sí, junto con el 

par de F1-C2 (playa-pedregal) (Tabla 11), mostrando una clara jerarquía entre fragmentos y 

continuo (Figura 6).  

 



Efecto de la fragmentación en la estructura poblacional de Aphelandra aurantiaca 

 35 

Tabla 11 

Identidades/Distancia de Nei (1972-1978) en cuatro poblaciones dos en ambiente fragmentado y dos en 
continuo de A. auramtiaca en la Estación de biologia tropical Los Tuxtlas de la Univertsidad Nacional 

Autonoma de México. Datos de julio de 2010  N = 399. 

1-1 vs. 1-2 0.0003 0.9997 -0.0003 1.0003 
1-1 vs. 2-1 0.0002 0.9998 -0.0005 1.0005 
1-1 vs. 2-2 0.0003 0.9997 -0.0004 1.0004 
1-2 vs. 2-1 0.0010 0.9990 0.0003 0.9997 
1-2 vs. 2-2 0.0012 0.9988 0.0005 0.9995 

2-1 vs. 2-2 0.0000 1.0000 -0.0006 1.0006 

 
 

 

 

Figura 6. Distancias (identidades genéticas entre fragmentos) en la EBT-UNAM, sin considerar la distancia 
geográfica en cuatro poblaciones dos en ambiente fragmentado y dos en continuo de A. auramtiaca en la 
Estación de biologia tropical Los Tuxtlas de la Univertsidad Nacional Autonoma de México. Datos de julio de 
2010  N = 399. 
 

Al considerar la sub-estructuración de los sitios de muestreo, en reproductivos 

(tempranos) y vegetativos (tardíos), la distancia genética promedio fue de 0.509 (± error 

estándar 0.05; n = 27 pares). Las mayores distancias son principalmente entre pares de 

distinto tipo de hábitat (Continuo-Fragmento) y las menores distancias son principalmente 

entre pares del mismo tipo de hábitat (Fragmento-Fragmento o Continuo-Continuo). En las 

cohortes reproductivas no hay una tendencia apreciable, sólo en C1R-C2R (Lyell 

Reproductivo-Pedregal Reproductivo) se detectó una baja diferenciación y en F1V-F2V se 

detectó una distancia intermedia (Tabla 12). Es decir, a escala local no se detecta estructura 

evidente, particularmente porque las dos cohortes de Continuo 1 (Lyell) se agrupan por 

debajo de las cohortes de fragmento, mientras que las cohortes de fragmentos están 

agrupadas por cohorte, las de C1 están en cohortes contrarias (Fig. 7). 
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Tabla 12 

Identidades/Distancia de Nei (1972-1978) en ocho subpoblaciones dcuatro en ambiente continuo y cuatro en 
continuo de A. auramtiaca en la Estación de biologia tropical Los Tuxtlas de la Univertsidad Nacional 

Autonoma de México. 

Datos de julio de 2010  N = 399. 

1-1-1 vs. 1-1-2 0.0004 0.9996 -0.0011 1.0011 
1-1-1 vs. 1-2-1 0.0017 0.9983 0.0001 0.9999 
1-1-1 vs. 1-2-2 0.0006 0.9994 -0.0009 1.0009 
1-1-1 vs. 2-1-1 0.0008 0.9992 -0.0008 1.0008 
1-1-1 vs. 2-1-2 0.0001 0.9999 -0.0015 1.0015 
1-1-1 vs. 2-2-1 0.0007 0.9993 -0.0009 1.0009 
1-1-1 vs. 2-2-2 0.0003 0.9997 -0.0014 1.0014 
1-1-2 vs. 1-2-1 0.0010 0.9990 0.0000 1.0000 
1-1-2 vs. 1-2-2 0.0004 0.9996 -00005 1.0005 
1-1-2 vs. 2-1-1 0.0006 0.9994 -0.0004 1.0004 
1-1-2 vs. 2-1-2 0.0006 0.9994 -0.0004 1.0004 
1-1-2 vs. 2-2-1 0.0003 0.9997 -0.0008 1.0008 
1-1-2 vs. 2-2-2 0.0009 0.9991 -0.0001 1.0001 
1-2-1 vs. 1-2-2 0.0015 0.9985 0.0004 0.9996 
1-2-1 vs. 2-1-1 0.0023 0.9977 0.0011 0.9989 
1-2-1 vs. 2-1-2 0.0019 0.9981 0.0007 0.9993 
1-2-1 vs. 2-2-1 0.0020 0.9981 0.0007 0.9993 
1-2-1 vs. 2-2-2 0.0029 0.9971 0.0017 0.9983 
1-2-2 vs. 2-1-1 0.0014 0.9986 0.0003 0.9997 
1-2-2 vs. 2-1-2 0.0011 0.9989 0.0000 1.0000 
1-2-2 vs. 2-2-2 0.0015 0.9985 0.0004 0.9996 
2-1-1 vs. 2-1-2 0.0011 0.9989 -0.0009 1.9989 
2-1-1 vs. 2-2-1 0.0005 0.9995 -0.0007 1.0007 
2-1-1 vs. 2-2-2 0.0007 0.9993 -0.0005 1.0005 
2-1-2 vs. 2-2-1 0.0008 0.9992 -0.0004 1.0004 
2-1-2 vs. 2-2-2 0.0003 0.9997 -0.0009 1.0009 
2-2-1 vs. 2-2-2 0.0009 0.9991 -0.0003 1.0003 

 

 
Figura 7: La Distancia/Identidad genética al considerar la sub-estructuración de los sitios de muestreo, en 
reproductivos (tempranos) y vegetativos (tardíos) en ocho subpoblaciones cuatro en ambiente fragmentado 
temprana y cuatro en continuo de A. auramtiaca en la Estación de biologia tropical Los Tuxtlas de la 
Univertsidad Nacional Autonoma de México. Datos de julio de 2010  N = 399. 
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4.7 Estadísticos F de Wright 

El análisis de estadisticos F de Wright (Fis, Fit y Fst), entre hábitats, continuo y fragmento, 

evidenció que hay un exceso de heterocigotos, pues los valores de FIT y f fueron negativos; 

asimismo, los loci SOD-1 y NADHDH-1 presentan valores que exceden el intervalo de 

confianza del 95%, en tanto que NADHDH-1 sólo lo registró entre subpoblaciones (Tabla 

13). Por otra parte, al realizar el análisis de estadísticos F de Wright, así como al calcular el 

índice de fijación (F) entre las cohortes reproductivas de cada muestra en los dos tipos de 

hábitat, el locus SOD-1 mostró valores que exceden el intervalo de confianza del 95% 

exceptuando en valor entre cohortes el cual fue mayor en CPX-1 y menor en NADHDH 

(Tabla 14). 

Tabla 13 

Estadísticos F de Wrigth (F, Θ y f) derivados del análisis genético de cuatro poblaciones de A. aurantiaca 
considerando el efecto del tipo de ambiente y las muestras en la Estación de biología tropical Los Tuxtlas, de 

la Univertsidad Nacional Autonoma de México. 

Datos de julio de 2010  N = 399. 

 
Locus F Θmues dentro de subp Θentre subp f 
SOD -0.2320 0.0067 0.0050 -0.2382 
NADHDH -0.1207 0.0001 -0.0038 -0.1165 
CPX -0.1258 0.0002 0.0015 -0.1322 
APX -0.2075 0.0020 0.0044 -0.2099 
Media(JCKNFN) -0.0864 0.0006 0.0037 -0.0869 
Desviación Estándar 0.1016 0.0021 0.0014 0.1032 
Intervalo de Confianza al 95%  -0.1665-0.3075 -0.0058-0.0028 0.0006-0.0054 -0.1678-0.3118 

 
Tabla 14 

Estadísticos derivados del análisis genético de cuatro muestras de A. aurantiaca en la considerando el efecto 
de la muestra y la cohorte reproductiva en la Estación de biología tropical Los Tuxtlas, de la Univertsidad 

Nacional Autonoma de México. 

Datos de julio de 2010  N = 399. 

 
Locus F Θentre subp Θmues dentro de subp Θentre cohortes f 

SOD -0.2317 0.0065 0.0056 0.0049 -0.2378 
NADHDH -0.1205 -0.0004 -0.0013 -0.0057 -0.1142 

CPX -0.1243 0.0016 -0.0038 0.0064 -0.1316 
APX -0.2073 0.0043 0.0036 0.0007 -0.2082 

Media (JNFG) -0.1845 0.0037 0.0020 0.0021 -0.1870 
Desviación 
Estándar 

0.0311 0.0016 0.0024 0.0025 0.0323 

Intervalo de 
Confianza al 95% 

-0.2259 a -
0.1218 

0.0003 a 0.0060 
-0.0032 a 
0.0051 

-0.0029 a 
0.0059 

-0.2308 a -
0.1203 
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 El análisis de estadísticos F indica que no hay endogamia local, mientras que la 

divergencia genética es muy baja tanto entre hábitats. Al considerar la subestructuración de 

los sitios de muestreo en tempranos y tardíos, se detectó también una baja diferenciación sin 

importar el nivel de estructuración; es decir, en la escala muestreada no se detecta estructura.  

 

4.8 Flujo Génico 

La estimación indirecta del flujo génico entre todas las muestras mostró un valor 

moderadamente elevado (1.97). Estimaciones independientes para las muestras y para las 

cohortes mostraron que los valores de Nm promedio fueron menores entre muestras que 

entre cohortes (1.855 y 2.085, respectivamente). Mientras que el valor de Nm por locus para 

SOD-1 es menor entre muestras que entre cohortes, contrario lo que sucede, aunque de 

menor magnitud, es en el locus CPX-1 (Tabla 15). 

Tabla 15 

Estimación del flujo génico (Nm) entre las cuatro muestras de A. aurantiaca, considerando el efecto de la 
muestra y la cohorte reproductiva en la Estación de biología tropical Los Tuxtlas, de la Univertsidad 

Nacional Autonoma de México.  

Datos de julio de 2010. N = 399. 

Locus 
Nm entre 

muestras por 
ambiente 

Nm entre cohortes 
reproductivas por 

muestra 
Promedio 

SOD-1 1.33 2.32 1.82 
NADHDH-1 2.32 2.32 2.32 

CPX-1 2.32 2.25 2.28 
APX-1 1.45 1.45 1.45 

Promedio 1.86 2.08 1.97 

  

El flujo génico entre muestras de cada ambiente y entre cohortes siguió parcialmente lo 

esperado según un modelo de aislamiento por distancia, pero los niveles de flujo genético 

son mayores entre cohortes que entre muestras (es decir, que hay mayor intercambio de genes 

entre cohortes del mismo sitio que entre sitios diferentes). Asimismo, los valores son los 

suficientemente altos como para evitar la deriva génica.  
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V. DISCUSIÓN  
 

Este estudio demostró que no existe diferenciación genética entre las poblaciones de A. 

aurantiaca de la selva continua y de los fragmentos. Asimismo, no se detecto endogamia y el 

nivel de flujo génico es lo suficientemente alto para evitar la deriva génica. No obstante, se 

encontraron diferencias en la estructura poblacional entre hábitats; lo que podría indicar un 

efecto demográfico en respuesta a los cambios en el ambiente. 

 

La forma truncada de la distribución (Figura 2) podría ser el resultado de la tasa de 

sobrevivencia que se comporta como una función semilogarítmica (Calvo-Irabien, 1997b). 

Sin embargo, el hecho de que la población sea bimodal, es decir que presenta dos modas, 

dado el tamaño de la n es estadísticamente grande, podría ser interpretado como la mezcla de 

dos poblaciones de datos. Esto, demográfica y estadísticamente, podría reforzar la idea de una 

estructura demográfica regida por la fenología. Es decir que el momento en que se da la 

floración y desde el momento en que abren y se activan las flores de un individuo, ya sea en 

los fragmentos o en el continuo, el individuo tiene un tiempo límite para permanecer 

receptivo, dado por la cantidad de flores e inflorescencias. Suponiendo que el principal 

polinizador puede visitar a todas las plantas en un día en un momento dado del tiempo de 

floración y no conservan polen de un día para otro. Se podría suponer que existen individuos 

que pueden estar muy cercanos en el espacio, pueden estar separados en el tiempo, dado el 

momento en el que las flores de sus inflorescencias se encuentran receptivas. Lo que 

permitiría dividir a la población en cohortes reproductivas que brindan un nuevo nivel de 

análisis a escala de ambiente. 

 

De tal modo que puede darse la situación de pulsos de floración separados en el 

tiempo, bien definidos o la situación de pulsos que se superponen y que entonces podrían 

conformar una sola población, pudiendo encontrarnos ante un ejemplo de metapoblación en 

un lado o del otro lado en una dinámica poblacional clásica.   
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La diferencia en modas de las alturas entre poblaciones de continuo y de fragmentos 

señala una diferencia estadística notable entre el tipo de sitio, lo cual demográficamente 

puede ser interpretado como evidencia de diferencias significativas entre las alturas de las 

poblaciones de continuo respecto a las de fragmento. 

 

  Estudios previos llevados a cabo en bosque con distintos grados de regeneración, pero 

sin considerar la fragmentación, reportan la presencia de individuos de mayor tamaño en 

bosque conservado (Calvo-Irabién, 1989); esto coincide con los resultados de la presente 

investigación, al encontrarse individuos de mayor tamaño en el bosque de continuo; sin 

embargo, en los fragmentos la relación de la altura con el número de hojas fue mayor, es 

decir que tienen más hojas por centímetro que incrementa  la altura. Esto indica 

indirectamente un incremento en las tasas metabólicas debido probablemente al aumento en 

la cantidad de luz directa que llega al sotobosque en el ambiente fragmentado. Esta 

modificación de la tasa de desarrollo podría alterar el desfase entre las cohortes 

reproductivas, reduciendo la probabilidad de reproducción de los individuos en los 

fragmentos, pues se reduciría el número de individuos que se reproducen al mismo tiempo. 

 

El cambio en la estructura de tamaños y edades tiende a la distribución normal en 

ambiente continuo (Figuras 3), mientras que en fragmentos pequeños (≤100 ha) está 

dominada por plantas de tallas menores, es decir, en fragmentos pequeños hay una mayor 

cantidad de adultos jóvenes, mientras hay una mayor frecuencia de adultos seniles y seniles 

en continuo. Lo anterior probablemente se debe al incremento en la reproducción sexual 

(Calvo-Irabién, 1997b) debido al aumento en la cantidad de luz disponible en el sotobosque, 

al hacer más vistosas las inflorescencias incrementando así el número de visitas de 

polinizadores potenciales; lo cual podría compensar el menor número de individuos 

reproduciéndose al mismo tiempo. 

 

Las distancias genéticas entre las muestras, permite reconocer que la muestra 2 de 

bosque continuo (Pedregal), que se encuentra más cerca de la zona núcleo, también es la que 

se encuentra en la base del diagrama de árbol; luego la muestra 1 de continuo (Lyell) y al final 

las dos muestras de fragmento (Ruiz Cortines y Playa Escondida). Es decir, la muestra 2 de 
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continuo es la más parecidas a las condiciones previas a la fragmentación, lo cual coincide 

con su ubicación geográfica, pues está más cercana a la zona núcleo en el Volcán de San 

Martín y coincide con la suposición que se hizo sobre las poblaciones de la estación podrían 

ser una representación de las condiciones previas a la fragmentación. 

 

Es así que se reporta que después de 50 años de iniciado el proceso de fragmentación 

intensiva, la presencia de A. aurantiaca en fragmentos pequeños (<40 ha) es de solo el 33%, 

tal ausencia (66%) podría relacionarse con el modelo de interacción planta-polinizador 

propuesto por Lundberg e Ingvarsson (1998), que plantea que hay un umbral en el tamaño 

de las poblaciones para que se dé su extinción. Debido a que las poblaciones de los 

fragmentos son más propensas a la extinción, independientemente si son especies raras o 

comunes (Honnay y Jacqemyn, 2007).  

 

En cuanto al dilema que es a menudo referido como SLoSS (Single Large or Several 

Small), en donde se supone que hay una cantidad limitada de recursos disponibles para la 

conservación, por lo que es preferible proteger los fragmentos de hábitats pequeños y aislados 

o proteger el mayor tamaño posible de hábitat continuo. Sin lugar a dudas la mejor solución 

depende de la especie o el ecosistema particular que se considere. En el caso particular de A. 

aurantiaca la decisión parece inclinarse en favor de un solo y gran hábitat continuo; basado 

en la ausencia de la especie en los fragmentos pequeños y alejados de la zona núcleo de la 

EBT Los Tuxtlas-UNAM y su permanencia en el fragmento pequeño y cercano a los terrenos 

de la Estación. Lo que además ilustra el efecto multiplicativo de la fragmentación, pues no 

solo es la reducción del ambiente lo que afecta a la especie, sino también el aislamiento de los 

fragmentos, que al superar la capacidad de dispersión de los vectores de dispersión (polen y 

semilla), condena a la extinción a las poblaciones remanentes de los fragmentos aislados. 

 

La falta de diferenciación genética y las tasas de migración calculadas para A. 

aurantiaca podría explicarse como derivado del comportamiento de su principal vector de 

flujo de polen, el colibrí P. superciliosus, aunque el hábitat común de este colibrí es el interior 

del bosque, los estudios disponibles sugieren que éstos presentan una alta permeabilidad 

(Borgella et al., 2001), por lo que se esperaría que el flujo génico se mantenga en las 
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condiciones previas a la fragmentación o incluso que se hayan incrementado, como en otros 

casos (Newman y Tallmon, 2001).  Sin embargo, es claro que en el marco de la 

fragmentación, con la reducción y el aislamiento actuando en conjunto sobre la población, el 

efecto es mayor en especies de entrecruza obligada y mixta, al depender de forma relativa de 

la capacidad de movimiento del polinizador o del dispersor, que en las especies  auto 

compatibles (Honnay y Jacqemyn, 2007).  Aunque hay una especie tropical y polinizada por 

colibríes, Heliconia acuminata que parece no ser afectada por la reducción ni el aislamiento 

(Bruna y Kress, 2002).  

 

La heterocigosis esperada, mayor a la observada en el ambiente de fragmento, puede 

interpretarse como un claro efecto de la fragmentación, indicando que la reproducción no es 

al azar, manifestándose como un exceso de homocigotos. De la misma forma que en 

Scutellaria montana, una Lamiaceae de ambiente templado (Cruzan, 2001). Sin embargo al 

analizar las muestras de fragmento por separado el efecto se diluye. 

 

 Aunque para los análisis de F de Wrigth finales sólo se analizaron los loci de APX y 

CPX los resultados son ilustrativos de los efectos nulos de la fragmentación, en las medidas 

de diferenciación. Coincidiendo en la tendencia con el estudio de Cole (2003) con 274 

especies. Sin embargo, mientras la población total pareciera estar en equilibrio cuando se 

analiza su distribución en cada una de las subpoblaciones considerando el estado 

reproductivo, es decir subdividiendo la población en el tiempo, se evidencia la alteración en 

el flujo génico.  

 

 Aunque se supone que los efectos de la Fragmentación deberían ser más evidentes en 

ambientes tropicales, debido a que interactúan con una mayor cantidad de especies que en 

otros ecosistemas. Sin embargo los resultados no son concluyentes, respondiendo más bien a 

las características particulares de la especie en la que se enfocan los estudios, como por 

ejemplo el sistema reproductivo. 
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VI. CONCLUSIONES 
 

La fragmentación es un conjunto de alteraciones en el tiempo y el espacio de los procesos 

ecológicos y constituye una presión evolutiva capaz de modificar las dinámicas demográficas y 

ecológicas que impactan en las frecuencias alélicas de las poblaciones de A. aurantiaca en los 

fragmentos de la EBT Los Tuxtlas.  

 

La presencia de A. aurantiaca de 1/3 en fragmentos cercanos a la zona nucleo 

menores a 40 ha. demuestra que es una especia interior; es decir, es una especie que requiere 

un mínimo de hábitat disponible o su tamaño poblacional se reduce y, en consecuencia, 

tiende a extinguirse. 

 

 A. aurantiaca durante la época de floración experimenta un desfase en la población 

que permite identificar al menos dos grupos de plantas: las tempranas, (es decir, plantas que 

a la mitad del periodo de floración, principios de noviembre, están en el término de la 

fenología) y tardías (plantas que en este mismo periodo se encuentra en estado vegetativo o 

apenas con el primordio de la inflorescencia). 

 

Los resultados demográficos indican un efecto debido a la fragmentación del hábitat, 

manifestado como modificación en la estructura reproductiva o fenológica. Ésta puede estar 

relacionada con un aumento en la disponibilidad de luz en los fragmentos, homogenizando 

el ambiente y modificando la tasa de desarrollo, con lo cual se reduce el desfase entre las 

cohortes. Debido a esto, hay un aumento en el número de individuos que se reproducen al 

mismo tiempo, por lo que se incrementa la probabilidad de reproducción de los individuos 

en los fragmentos. Este efecto demogáfico no se refleja claramente en la estructura genética 

de todos los loci, pues entre muestras fue semejante, pero entre cohortes reproductivas y 

vegetativas en el locus APX es evidente la pérdida o muy baja frecuencia de un alelo en las 

cohortes tardías (vegetativas) de fragmento, y en la cohorte reproductiva (temprana) de la 

muestra 1 de continuo.Por su parte, la heterocigosis promedio resultó ser baja, al igual que la 

diferenciación genética, lo cual es debido probablemente al relativamente alto flujo génico. 
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ANEXO I 
MATERIALES Y PROTOCOLOS DE EXTRACCIÓN, 

ELECTROFORESIS DE ALMIDÓN Y TINCIÓN 
 

Material Para Extracción de Isoenzimas 
 Mortero de cerámica con pistillo 
 Nitrógeno líquido 
 Buffer de extracción 
 Tubos Eppendorf de 1.5 ml 
 Pipetas de 1 ml 
 Centrífuga a 5000 rpm 
 Ultracongelador a -70ºC 
 Papel Whatman absorbente 
 Potenciómetro Calibrado 

 
Material Para la Elaboración del Buffer de Extracción Fosfatos-Veg  

 
Buffer de fosfatos (3/4) pH 7.1 

 KH2PO4 (Fosfato de potasio monobásico)                                                          0.978 g 
 K2HPO4 (Fosfato de potasio dibásico)                                                                0.489 g 
 A 100 ml de solución Stock, para obtener el Buffer de Trabajo añadir: 
 PVP 360                                                                                                               1.0 g 
 NADP+                                                                                                                10 mg 
 NAD+                                                                                                                                                                                                  20 mg   
 EDTA                                                                                                                372 mg     
 Ácido Ascórbico                                                                                                  18 mg    
 Albúmina Sérica Bovina                                                                                    500 mg 

 
VEG II (1/4) 

 Ácido Bórico                                                                                                      31 m 
 Tergitol 15-S-9                                                                                                     2 ml 
 PEG 800                                                                                                               2 mg 
 PVP 40                                                                                                                 7 mg 
 PVP 360                                                                                                               1 mg 
 Ácido Ascórbico                                                                                              0.88 mg 
 NAD                                                                                                                 0.02 mg 
 ASB                                                                                                                  0.1 mg 
 Piridoxal 5 Fosfato                                                                                          0.005 mg 
 Sucrosa                                                                                                              0.27 mg 
 Cisterna HCl                                                                                                      0.19 mg 
 Mercaptoetanol                                                                                                    1 ml 
 Ajustar el pH con NaOH 1M 
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ANEXO II 
MATERIAL PARA LA ELECTROFORESIS 

 
Buffers (Arulsekar y Parfitt, 1986) 

 Matraz de precipitado de 1000 ml 
 Potenciómetro calibrado 
 Agitador electromagnético 
 “Moscas” 
 Pipetas de 1, 5 y 10 ml 
 Agua destilada 
 Solución de HCl al 50, 25 y 10% 
 Soluciones de NaOH al 4, 2 y 0.5 M 
 Solución de ácido cítrico al 1 M  

 

Gel de Almidón al 13% (Stuber, 1988) 
 Almidón 
 Buffer del gel 
 Matras Kitasato 
 Tapón de hule 
 Mechero Bunsen 
 Base con anillo de acero  
 Malla de asbesto 
 Manguera 
 Máquina de vacío 
 Mesa nivelada 
 Placa de vaciado 

 

Corrimiento (Stuber, 1988) 
 Buffer de la charola 
 Charola de electrofosresis 
 Fuente de energía y cables. 
 Ladrillo refrigerante 
 Refrigerador a 4 ºC 
 Rieles de acrílico 
 Toallas absorbentes 
 Película de plástico 
 Hilo de nylon 
 Solución saturada de amido black 
 Ligas 
 Popotes 

 

Tinción (Stuber, 1988) 
 Charolas con tapadera 
 Estufas a 30 ºC y 37 ºC 
 Micropipeta graduable automática de 5-40 μl  
 Pipetas de 1, 5 y 10 ml 
 Balanza analítica digital 
 Charolas para pesar reactivos 
 Espátulas 
 Parafina 
 Vaso de precipitado 
 Agitadores de vidrio 
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ANEXO III 
SISTEMAS DE CORRIMIENTO 

 
Sistema Tris-Citratos Ph 7.0 – 7.1 (Cheliak y Pitel, 1984) 
 
Buffer del gel pH = 7.0 
Reactivos Concentración Peso por Litro 
Trisma base 0.01 M 1.211 g 
Ácido cítrico 0.003 M 0.6304 g 
Nota: Ajustar el pH con acido cítrico 4 M 

 
Buffer del electrodo pH = 7.1 
Reactivos Concentración Peso por Litro 
Hidróxido de Sodio 0.016 M 0.8 g 
Ácido Bórico 0.3 M 18.54 g 
Condiciones de corrimiento: mA 50 ; mV 300 ; 5 horas 

 
Sistema Tris-Citratos Ph 8.5 – 8.6 (Cheliak y Pitel, 1984) 
 
Buffer del gel pH = 8.5 
Reactivos Concentración Peso por Litro 
Tris 7-9 0.018 M 2.0 g 
Ácido cítrico 0.003 M 0.6304 g 
Nota: Ajustar el pH con acido cítrico 4 M 
 
Buffer del electrodo pH = 8.6 
Reactivos Concentración Peso por Litro 

Hidróxido de sodio 0.1 M 4 g 
Ácido bórico 0.3 M 18.54 g 
Nota: Ajustar el pH con acido bórico 1 M 
Condiciones de corrimiento: mA 50 ; mV 300 ; 5 horas 

 

 

ANEXO IV 
ENZIMAS Y MÉTODOS DE TINCIÓN  

 
Sistema Tris-Citratos (Modificado De Mitton) Ph 7.0 – 7.1 (Cheliak Y Pitel, 1984) 
NADHDH (Acquaah, 1992)  
Reactivos Cantidad 
Β-NADH 55 mg 
NBT 35 mg 
Tris-HCL 0.2 M  pH = 8 120 ml 
 
 
DIA (Acquaah, 1992) 
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Reactivos Cantidad 
2-6, diclorofenolindofenol 0.5 mg 
Β-NADH 30 mg 
Tris-HCL 0.2 M  pH = 8 120 ml 
MTT 2 ml 
 
MNR (Acquaah, 1992) 

Reactivos Cantidad 
Β-NADH 10 mg 
Menadion 10 mg 
Tris-HCL 0.05 M  pH = 7 120 ml 
NBT 2 ml 
 
ME (Acquaah, 1992) 

Reactivos Cantidad 
Tris-HCL 0.2 M  pH = 8 120 ml 
D-L, malato 1 M pH = 8 15 ml 
Mg Cl 1 M 2 ml 
TPN 3 ml 
MTT 3 ml 
PMS 1.5 ml 

 
Sistema Tris-Citratos (Modificado De Poulik) Ph 8.5 – 8.6 (Cheliak Y Pitel, 1984) 
EST (Acquaah, 1992) 

Reactivos Cantidad 
Sal de azul rápido RR 150 mg 
a naftil acetato 6 ml 
H2O destilada 120 ml 
Buffer de fosfatos 6.4 6 ml 
 
ACPH (Acquaah, 1992) 

Reactivos Cantidad 
Sal de garnet rápido GB 150 mg 
Buffer de acetato de sodio 1 M pH = 5 6 ml 
H2 O destilada 120 ml 
Mg Cl 10% 1 ml 
A Naftil acido fosfórico 3 ml 
 
APX (Acquaah, 1992) 

Reactivos Cantidad 
3,amino 9, etil Carbazole 150 mg 
Dimeti9lformamida 15 ml 
H2 O Destilada 120 ml 
H3 O  1 ml 
Ca Cl2 1% 2 ml 
Buffer de acetato de sodio 1 M pH = 5 7 ml 
 
Nota: Las enzimas MNR; PGI y MDH (Vallejos) presentaron bandas muy tenues por lo tanto, no se 
utilizaron en el presente estudio, en consecuencia los métodos de tinción se omiten. 
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