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RESUMEN 

La coexistencia de las especies varía a lo largo de gradientes geográficos y ambientales. En 

cada sitio las poblaciones se enfrentan a variaciones bióticas relacionadas a la dinámica 

poblacional, como migración, extinciones locales, fauna local o tipo de vegetación y 

abióticas como precipitación o perturbación.  Estos factores influyen en la distribución y 

características de las especies que se adaptan localmente como resultado de su estructura 

y ecología. Las interacciones entre especies eventualmente forman distintos ensamblajes y 

las adaptaciones en redes locales establecen diferentes configuraciones formando un 

mosaico geográfico de especies con sus interacciones. Particularmente las interacciones 

planta-animal desempeñan un papel fundamental en los ecosistemas. Específicamente los 

artrópodos que visitan las flores están relacionados con la adecuación de la planta. 

Myrtillocactus geometrizans es una cactácea endémica y de amplia distribución en México, 

se desarrolla en matorral xerófilo y selva baja caducifolia, presenta un periodo de floración 

que coincide con el de pocas especies de cactáceas, lo que la hace ser uno de los pocos 

recursos disponibles para un gran número de artrópodos durante ese periodo. Se ha 

reportado que M. geometrizans tiene diversas interacciones con artrópodos como, 

mutualismo, depredación, parasitismo y parasitoidismo. Por lo que M. geometrizans se 

enfrenta a factores que pueden generar un mosaico geográfico en sus poblaciones. La 

pregunta de investigación es ¿Cómo la estructura de la comunidad de artrópodos visitantes 

de las flores de diferentes poblaciones de M. geometrizans forman un mosaico geográfico 

influenciado por el tipo de vegetación, el nivel de perturbación, la morfología floral y la 

diversidad genética de las plantas? Se evaluaron cuatro localidades ubicadas en las Reservas 

de la Biosfera de Tehuacán-Cuicatlán y Barranca de Metztitlán, en selva baja caducifolia y 

matorral xerófilo. Se estimó la diversidad genética de las plantas con el intrón petB, el índice 

de disturbio con el procedimiento propuesto por Martorell y Peters, se comparó la 

morfología floral con la evaluación de 14 variables florales y se caracterizó a la comunidad 

de artrópodos que llegan a las flores con claves taxonómicas y con la diversidad verdadera. 

Se encontraron similitudes entre sitios de la misma Reserva de la Biósfera. Los sitios menos 

perturbados se encontraron en la Reserva de la Biosfera de Tehuacán-Cuicatlán. En esos 
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sitios se registraron los valores más bajos de diversidad genética. Las flores más grandes, 

pero con menor cantidad en estructuras florales. Los sitios de la Reserva de la Biosfera de 

Metztitlán fueron casi 100 veces más perturbados que los ubicados en Tehuacán-Cuicatlán. 

Tuvieron los valores de diversidad genética más altos. Las flores más chicas, pero con mayor 

cantidad de estructuras florales. Por otro lado, las comunidades de artrópodos no 

mostraron estos patrones de similitud por Reservas de la Biósfera si no por tipo de 

vegetación. Los matorrales xerófilos tuvieron las comunidades de artrópodos más diversas. 

Contrario a lo que se esperaba los sitios más perturbados no presentaron perdida de la 

diversidad genética o de la diversidad de artrópodos. Además, las flores más grandes no 

fueron las más atractivas para los artrópodos. El mosaico geográfico de las comunidades de 

artrópodos que visitan las flores de M. geometrizans estuvo determinado por los valores 

más altos y bajos de las condiciones estimadas en este estudio. Tuvo una influencia 

relacionada a la diversidad genética de las poblaciones del garambullo, de la cantidad de 

estructuras florales y de la perturbación antropogénica local. 

Palabras clave: Garambullo, visitantes florales, matorral xerófilo, selva baja caducifolia, 

disturbio antrópico.  
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ABSTRACT 

Species coexistence varies along geographic and environmental gradients. In each site, 

populations face to biotic variations related to population dynamics, such as migration, local 

extinctions, local fauna or vegetation type, and abiotic variations such as precipitation or 

disturbance. These factors influence the distribution and in species characteristics that 

adapt locally as a result of their structure and ecology, therefore, their diversification is a 

geographical process. The interactions eventually expand, what started as a pairwise 

interaction becomes a geographic mosaic of species with punctual interactions, distinct 

assemblages, and evolution in local networks of different phylogenetic configurations. 

Particularly plant-animal interactions play a fundamental role in ecosystems. Specifically, 

the arthropods that visit the flowers are related to the fitness of the plant. Myrtillocactus 

geometrizans is an endemic cactus with wide distribution in Mexico, it develops in 

xerophytic scrub and tropical deciduous forest, it has a flowering period that coincides with 

that of few species of cacti, which makes it one of the few resources available for a large 

number of arthropods during that period. It has been reported that M. geometrizans has 

various interactions with arthropods such as mutualism, predation, parasitism and 

parasitoidism. Therefore, M. geometrizans faces factors that can generate a geographic 

mosaic in its populations. The research question is how does the community structure of 

flower-visiting arthropods from different populations of M. geometrizans form a geographic 

mosaic influenced by the level of disturbance, floral morphology, and plant genetic 

diversity? Four locations located in the Tehuacán-Cuicatlán and Barranca de Metztitlán 

Biosphere Reserves, in tropical deciduous forest and xerophytic scrub, were evaluated. The 

genetic diversity of the plants was estimated with the petB intron, the disturbance index 

with the procedure proposed by Martorell and Peters, the floral morphology was compared 

with the evaluation of 14 floral structures and the flowers’ visitors arthropods community 

was characterised with taxonomic keys and with true diversity. Si milarities were found 

between sites in the same Biosphere Reserve. The least disturbed sites were in Tehuacán-

Cuicatlán Biosphere Reserve. The lowest values of genetic diversity were recorded at those 

sites. The largest flowers, but with fewer floral structures. Sites in the Metztitlán Biosphere 
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Reserve were nearly 100 times more disturbed than those located in Tehuacán-Cuicatlán. 

They had the highest genetic diversity values. The smallest flowers, but with a greater 

number of floral structures. On the other hand, the arthropod communities did not show 

these patterns of similarity by Biosphere Reserves, but rather by vegetation type. 

Xerophytic scrubs had the most diverse arthropod communities. Contrary to what was 

expected, the most disturbed sites did not present loss of genetic diversity or diversity of 

arthropods. In addition, the largest flowers were not the most attractive to arthropods. The 

geographic mosaic of the arthropod communities that visit the flowers of M. geometrizans 

was determined by highest and lowest values of the conditions estimated in this study. It 

had an influence related to the genetic diversity of the garambullo populations, the number 

of floral structures and the local anthropogenic. 

Keywords: Garambullo, arthropod visitors, anthropogenic disturbance, functional groups, 

tropical deciduous forest, xerophilous scrub. 
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1. INTRODUCCIÓN  

1.1. Interacciones planta-artrópodo 

Las interacciones planta-animal desempeñan un papel fundamental en los ecosistemas, 

siendo tal vez la más obvia la polinización por insectos, aves y pequeños mamíferos (Thien 

et al. 2009; Rosas-Guerrero et al. 2014). Las interacciones pueden ser calificadas como 

positivas o negativas, dependiendo si las poblaciones de las especies involucradas son 

favorecidas o perjudicadas (Suweis et al. 2013). En el sistema planta-artrópodo se 

presentan todos los tipos de interacciones, por ejemplo, el parasitismo donde individuos de 

una especie viven a expensas de organismos de otra; parasitoidismo, una especie vive a 

expensas de otra hasta matarla una vez que han hecho uso de él; depredación, donde una 

especie se beneficia y otra se perjudica; comensalismo, donde una de las especies 

participantes se ve favorecida, sin causar daño a la otra; competencia, dos especies usan el 

mismo recurso o el mutualismo, donde ambas especies se benefician. Esta última es 

particularmente conocida y estudiada ya que la polinización es una de las interacciones más 

importantes (mutualismo) y de ella depende el éxito reproductivo de muchas especies 

vegetales (Begon et al. 1995). 

La evidencia fósil indica que las angiospermas (plantas con flores) existen desde del 

periodo Cretácico, donde también se han reportado registros de las primeras abejas (Foster 

2016; Fu et al. 2018), lo cual sugiere la coexistencia de estos grupos. Se ha documentado 

que en algunas selvas tropicales más del 98% de las angiospermas se relacionan con 

animales para su polinización y/o dispersión de semillas (Bawa 1990). Un alto porcentaje de 

estas plantas depende específicamente de artrópodos para la dispersión de polen y 

escarificación de semillas (Bascompte y Jordano 2007; Bawa 1990; Medel et al. 2009; 

Granados et al. 2008; Bronstein et al. 2006).  

Las plantas y los artrópodos son dos de los grupos más diversos que se conocen 

(Gandon y Michalakis 2002; Strauss y Agrawal 1999), fenómenos evolutivos tan relevantes 

como la radiación de las angiospermas han dependido en gran medida de su interacción 

(Stachowicz, 2001). Se ha documentado que estas interacciones son clave en el 
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funcionamiento, estructuración, evolución de las comunidades, prestación de servicios 

ecosistémicos y en general para el mantenimiento de la vida en la Tierra (Bronstein et al. 

2006; Bronstein 1994). 

1.2. Influencia de los atributos florales en las interacciones planta -
artrópodo  

Las angiospermas son el grupo más joven de plantas que existe, han tenido una radiación 

rápida y extensa, con una gran diversificación en sus estructuras y formas florales, lo que 

las ha llevado a ser exitosas ecológica y evolutivamente (Woźniak y Sicard 2018). Los 

cambios en las formas florales influyen en el comportamiento de los polinizadores 

repercutiendo en la eficiencia reproductiva; incluso se sabe que los atributos florales, tales 

como el tamaño de la flor, pueden variar dentro de una especie teniendo consecuencias 

inmediatas sobre su éxito reproductivo (Krizek y Anderson 2013). 

La mayoría de las angiospermas son hermafroditas, lo que les brinda una ventaja 

reproductiva; sin embargo, esta estrategia también promueve la autopolinización. Por esto, 

las plantas han desarrollado sistemas para disminuir estos conflictos, por medio de 

diferentes acomodos espaciales de las anteras y los estigmas, una de estas estrategias es la 

hercogamia (Mandujano et al. 2002; Lloyd y Yates 1982). Existen varias clases de 

hercogamia, difieren entre otras cosas en el orden en que los polinizadores contactan con 

los órganos florales.  La hercogamia se puede presentar cuando el polinizador visitante 

contacta primero con el estigma, ya que este, se encuentra encima de las anteras y cuando 

las anteras son contactadas primero ya que sen encuentran encima del estigma (Opedal 

2018).Estas estrategias florales habrían sido, en gran medida, resultado de la selección 

ejercida por polinizadores, por lo que estos serían los responsables en la evolución de 

formas florales, la promoción en las visitas y la exportación del polen (Lloyd y Yates, 1982; 

Mandujano et al. 2002; Barrett 2010; Foster 2016; Woźniak y Sicard 2018).  

La producción de estructuras reproductivas es costosa, sin embargo, de éstas 

depende el éxito de una especie, por lo que debe existir una óptima asignación de recursos, 

un balance costo-beneficio e invertir en características florales que favorezcan la 

adecuación (Morgan 2006; Harder y Barrett 2006). Por ejemplo, se ha documentado que 
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flores grandes y llamativas atraen polinizadores, además de proteger a la flor de herbivoría 

(Armbruster 1997). La variación en el tamaño en las estructuras reproductivas se ha 

atribuido a distintos factores bióticos como lo puede ser un polinizador o un herbívoro, y 

abióticos como el tipo de vegetación, la temperatura o los disturbios de origen antrópico 

que experimentan las poblaciones o los individuos. Estos factores establecen condiciones 

para la persistencia de la planta y sus interacciones (Chelle 2005; Herrera y Pellmyr 2009; 

Strauss y Agrawal 1999; Aizen 2007). Por ejemplo, el estrés hídrico presente en zonas áridas 

y semiáridas, asociado a la temperatura y tipo de vegetación, puede afectar el tamaño de 

las flores, como la longitud de la corola. Ipomopsis longiflora mostró corolas más pequeñas 

cuando la temperatura es más baja (Villarreal y Freeman 1990). 

1.3. Diversidad de artrópodos visitantes de flores  

Como ya se mencionó, la comunidad de artrópodos que visitan las flores es particularmente 

importantes porque la adecuación de las plantas depende en gran medida de ellos (Gómez 

et al. 2009). Por su parte, las flores ofrecen recompensas de alta calidad como el néctar y el 

polen, para atraer a los polinizadores (Corbet et al. 1979). Además, las flores son sitios 

donde pueden ovipositar o aparearse y, la mayoría de las veces la polinización es un 

subproducto de su comportamiento de forrajeo (Frame y Durou 2001; Roulston y Cane 

2000; Wardhaugh 2015). Los artrópodos son el grupo de polinizadores más importantes, 

particularmente los lepidópteros, coleópteros, himenópteros y dípteros. Las especies 

dentro de estos grupos que visitan las flores tienen el potencial de ser polinizadores 

efectivos de al menos una de las flores que visitan. Según Ollerton (2017) la efectividad de 

la polinización depende de cuatro componentes: 1) la abundancia del animal; 2) que esté 

en contacto con las anteras, el estigma y el polen; 3) que se traslade o no a otra flor de la 

misma especie y 4) la distancia que recorre para hacerlo. En una revisión Ne’eman et al. 

(2010) comparan el desempeño de los artrópodos como polinizadores. Por un lado, está la 

eficacia, la deposición del polen es la contribución del polinizador, pero no significa que la 

planta tenga éxito reproductivo y por otro lado la eficiencia si se refiere al éxito 

reproductivo, deposición de polen compatible y viable en el estigma. No todos los 

artrópodos que visitan las flores contribuyen al éxito reproductivo incluso pueden tener un 
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efecto antagónico sobre la polinización, sin embargo, se deduce que a mayor diversidad de 

especies que visitan las flores habría una mayor redundancia funcional, que sugiere que 

varias especies pueden desempeñar una función ecológica similar en una comunidad; por 

lo que la ausencia de alguna de las especies redundantes tendría un bajo impacto en la 

comunidad (Ewers et al. 2015; Córdova-Tapia y Zambrano 2015).  

La mayor parte de los artrópodos que visitan flores pertenecen a los cuatro órdenes 

de insectos más grandes: hormigas, abejas y avispas (Hymenoptera), moscas (Diptera), 

escarabajos (Coleoptera) y mariposas (Lepidóptera) (Basset et al. 2012; Wardhaugh 2015). 

Los estudios realizados a nivel mundial sobre la riqueza y abundancia de artrópodos se han 

centrado principalmente en bosques y selvas (Basset et al. 2012). Por otro lado, los estudios 

en zonas áridas y semiáridas son escasos y los trabajos realizados se han especializado en 

comunidades de escarabajos, hormigas, sírfidos y arañas y, menos frecuentes, a 

comunidades completas asociadas con alguna planta abarcando muy pocos taxa de 

artrópodos.(Rosano-Hinojosa et al. 2019; Martínez-Falcón et al. 2017; Orendain-Méndez et 

al. 2016; Navarrete-Jiménez et al. 2007; Jiménez-Sánchez et al.2013; Moreno et al. 2007; 

Sanjuan-Trejo et al. 2021). En menor medida se han realizado estudios en comunidades de 

artrópodos asociados a las flores en estos sistemas (Córdova-Acosta et al. 2017; Aguilar‐

García et al. 2022; Maqueda-Díaz y Callejas-Chavero 2018). 

Conocer la diversidad ayuda a entender, entre otras cosas, qué procesos la generan 

y su posible relación con el funcionamiento de los ecosistemas para poder conservarla de 

forma eficiente. De manera simplista, en la diversidad biológica se mide la riqueza (número 

de especies) y la abundancia relativa de las especies a diferentes escalas geográficas. La 

diversidad alfa estima la diversidad de especies a nivel local mientras que la beta describe 

el recambio de especies entre diferentes localidades y la diversidad gamma estima la 

diversidad regional total (Balsega y Gómez-Rodríguez 2019; García-Morales et al. 2011; 

Halffter y Moreno 2005). Sin embargo, los diferentes índices y medidas usados 

comúnmente para estimar la diversidad carecen de unidades claras que son difíciles de 

comparar ya que la mayoría de los índices de diversidad son medidas de entropía (Cultid-

Medina y Escobar 2019; García-Morales et al. 2011; Jost 2006). Recientemente se han 
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propuesto medidas para estimar y comparar la diversidad en unidades con sentido 

ecológico, como la “diversidad verdadera” (true diversity) que pretende expresar la 

diversidad de una comunidad en números efectivo de especies con los valores obtenidos 

mediante los números de Hill (q : qD), con los índices de diversidad q = 0, 1 y 2. La diversidad 

de orden 0 representada por 0D es la riqueza de  número de especies, 1D indica el número 

efectivo de especies igualmente frecuentes o comunes y 2D indica el numero efectivo de 

especies muy abundantes (Jost 2006; Cultid-Medina y Escobar 2019). 

1.4. Mosaico geográfico de las interacciones 

La diversidad, como la conocemos, es el resultado de la coexistencia e interacción de 

innumerables especies que forman lo que Darwin (1859) denominó “la ribera enmarañada”. 

Los individuos de estas especies se alimentan, viven, depredan y participan en la 

reproducción de individuos de otras especies. Estas relaciones son conocidas como 

interacciones biológicas, las cuales sustentan la biodiversidad y funcionalidad de las 

comunidades naturales y han tenido un papel central en la evolución de la biodiversidad 

terrestre (Chamberlain et al. 2014; Ehrlich y Raven 1964; Thompson 1994; Bronstein et al. 

2006). 

Las especies se adaptan localmente a otras por lo que las interacciones son 

inherentemente un proceso geográfico (Thompson 2005). En cada sitio las poblaciones se 

enfrentan a variaciones bióticas relacionadas a la dinámica poblacional, como migraciones 

o extinciones locales, la fauna local o el tipo de vegetación, y abióticas como la precipitación 

o perturbación, de tal forma que poblaciones de la misma especie se diferencian en cada 

escenario (Chamberlain et al. 2014; Bronstein et al. 2006; Thompson 2005). Las 

interacciones se moldean a lo largo de escalas paisajistas y regionales ya que las especies 

interactuantes  no tienen los mismos rangos de distribución, por lo que se genera un 

recambio entre poblaciones (Thompson 1994). Eventualmente las interacciones se 

expanden, lo que empezó como una interacción por pares se convierte en un mosaico 

geográfico de especies con interacciones puntuales, ensamblajes distintos y evolución en 

redes locales, regionales y globales de diferentes tamaños y configuraciones filogenéticas 

(Thompson 2005; Strauss y Agrawal 1999; Thompson et al.2017). Además, los rangos 
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geográficos están en constante expansión y reducción, lo que contribuye al incremento de 

la complejidad (Ehrlich y Raven 1964; Rey et al. 2009; Thompson 1994; 2005; Barbour et al. 

2009; Bronstein et al. 2006). Por todo lo anterior se puede decir que el mosaico geográfico 

describe cómo el dinamismo de los paisajes moldea la distribución de las especies y sus 

interacciones en un espectro paisajista. 

1.5. Efecto de la perturbación en un mosaico geográfico 

La perturbación es el resultado de uno o varios disturbios (evento nuevo y puntual en un 

ecosistema). Un disturbio es un fenómeno o fuerza externa que causa una alteración en el 

sistema. En consecuencia a esta alteración se modifica alguna propiedad en el sistema lo 

que se denomina perturbación (Rykiel  1985; Pickett et al. 1989). Estos eventos impactan 

directamente la biodiversidad de las comunidades y la persistencia de las poblaciones, 

incluyendo aspectos demográficos y genéticos.  

Los efectos de la perturbación ha cobrado gran relevancia ya que modifican la 

estructura de los ecosistemas (Pickett et al. 1989). La acumulación de disturbios antrópicos 

como la construcción de un camino, la fundación de una población humana o la pérdida y 

degradación del hábitat, tienen efectos diferenciales en los ecosistemas (Martorell y Peters 

2009). Se ha visto que la perturbación influye en la riqueza y abundancia de especies, 

algunas pueden ser resilientes e incluso verse beneficiadas; sin embargo, en otros casos las 

especies pueden desaparecer (Sagar et al. 2003; Islas-Barrios et al. 2021). Por lo tanto, la 

intervención humana puede influir en las interacciones, modificando los rangos geográficos 

de las especies (Assis et al. 2020; Thompson 2005; 1988). La perturbación antrópica es 

considerada una de las principales causas de extinción de polinizadores (Valiente-Banuet 

et al. 2015). De tal forma que la extinción de las especies incluso puede preceder la 

extinción de las interacciones en las que participan, lo que representa un eventual colapso 

funcional en el ecosistema (Valiente-Banuet et al. 2015; Aizen 2012; Rey et al. 2009). 

Las presiones de selección impuestas por la perturbación pueden conducir a la 

disminución de la diversidad de especies y genética a través de la supervivencia diferencial 

de ciertos genotipos y especies (Evanno et al. 2009; Vellend y Geber 2005). La diversidad 

genética y de especies comparten patrones similares, Evanno et al. (2009) vieron que la 
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diversidad local, genética y de especies disminuye paralelamente después de una 

perturbación. Estos eventos pueden ser impulsor de la biodiversidad a nivel comunidad 

genético y especies. De tal forma que pueden ser determinantes la estructuración de un 

mosaico geográfico. 

1.6. Diversidad genética en la estructuración de un mosaico geográfico  

La dinámica en una comunidad está determinada tanto por la diversidad de especies como 

por su diversidad genética. Conocer como la diversidad genética entre especies covaría 

resulta fundamental para comprender los procesos ecológicos y evolutivos que determinan 

la estructura y las redes de interacciones en las comunidades (Vellend y Geber 2005). 

A través del tiempo, las interacciones que se dan dentro de una comunidad se 

enfrentan a extinciones, recolonización, deriva y flujo de genes entre poblaciones. Por lo 

tanto, la estructura demográfica, la comunidad ecológica y/o la diversidad genética, serán 

diferentes (Thompson 2005). Las fuerzas evolutivas, como el flujo de genes, modifican el 

mosaico geográfico de las interacciones, debido a que los caracteres se mezclan y forman 

un paisaje genético (Rey et al. 2009); de tal manera que la estructura de las poblaciones a 

nivel comunitario es impulsada por la variación genética (Barbour et al. 2009). Además el 

flujo génico homogeniza la variación genética entre poblaciones, lo cual promueve la 

adaptación de las especies (Thompson 2005). 

Por otro lado, la variación fenotípica determinada genéticamente, está relacionada 

con el potencial adaptativo y evolutivo de las poblaciones (Kahilainen et al. 2014). Los rasgos 

fenotípicos de muchas especies han evolucionado a través de la selección impuesta por las 

interacciones ecológicas (Medeiros et al. 2018). El fenotipo tradicional es la suma de 

influencias genéticas y ambientales, mientras que el fenotipo comunitario surge de 

interacciones con otras especies que actúan sobre la expresión de rasgos individuales 

(Whitham et al. 2006). Las interacciones frecuentemente están mediadas por múltiples 

rasgos que promueven o limitan el contacto entre especies (Assis et al. 2020).  

Durante décadas los biólogos han tratado de evaluar los acervos genéticos para la 

conservar la diversidad fenotípica y la aptitud evolutiva, ya que está bien documentado que 

los efectos de la diversidad genética sobre diversidad de las especies puede aumentar el 
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número de descendientes de la población y por lo tanto disminuir el riesgo de extinción 

(Vellend y Geber 2005; Barbour et al. 2009; Assis et al. 2020). El conocimiento de la 

diversidad genética ayuda a respaldar (fundamentar) uno de los objetivos centrales de la 

genética de la conservación que es mantener relación positiva entre la diversidad genética 

y la aptitud. Se ha visto que las plantas tienen mayor producción de flores y viabilidad de 

polen a mayor variación genérica (Willis 1993). Por otro lado, la endogamia tiene efectos 

perjudiciales en la producción de flores y calidad de la planta. La homocigocidad resultado 

de la depresión por endogamia, produce cambios que afectan los rasgos morfológicos de 

las plantas que influye en la preferencia y desempeño de los insectos que las visitan (Carr y 

Eubanks 2002). 

1.7. Antecedentes de Myrtillocactus geometrizans: Perturbación, 
morfología floral, diversidad genética y los artrópodos asociado s 

Myrtillocactus geometrizans (Mart. ex Pfeiff.) Console es una cactácea endémica de amplia 

distribución en México, mejor conocida como garambullo. Presenta un periodo de floración 

(de febrero a abril) desfasado con la mayoría de especies de cactáceas del lugar, lo que la 

hace ser uno de los pocos recursos disponibles para un gran número de artrópodos 

visitantes florales durante ese periodo (Arias-Montes et al. 1997; Maqueda-Díaz y Callejas-

Chavero 2017; Rosas-Guerrero et al. 2014; Aguilar‐García et al. 2022). Su periodo de 

fructificación es de marzo a septiembre (Pérez-Villafaña y Valiente-Banuet 2009). Las flores 

y frutos se producen en las areolas, principalmente en los dos tercios superiores de las 

ramas (Ponce-Bautista et al. 2017). Además de ser una de las cactáceas más representativas 

en México, es conocida por su importancia ecológica. Incrementa la cantidad de materia 

orgánica en los suelos evitando la erosión (Sanjuan-Trejo et al. 2021). Es una especie 

arborescente que puede brindar protección a otras especies. Sus frutos son comestibles 

tienen un alto contenido en minerales y fibra, por lo que tiene algún uso y grado de manejo 

y domesticación. Además se hacen emplastos medicinales del tallo (Casas 1999; Luna-

Morales y Aguirre 2001; García-Morales et al. 2011).  

Se han estudiado factores abióticos, que podrían tener efectos sobre la biología 

reproductiva del garambullo como la radiación fotosintética (orientación de las ramas) 
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(Ponce-Bautista et al. 2017; Aguilar-García et al. 2018) , ya que está relacionada con la 

disponibilidad de recursos para producir flores, frutos y gametos (Zhang et al. 2005). Estas 

recompensas también podrían tener un efecto en la frecuencia de visitas a las flores 

(Stanton y Galen 1989) y por lo tanto favorecer el éxito reproductivo. Sin embargo, en M. 

geometrizans no se vió que la orientación de las flores tuviera influencia sobre la comunidad 

completa de visitantes florales, en grupos específicos como los coleópteros si se vió que la 

abundancia fue del doble en flores orientadas hacia el ecuador (Aguilar‐García et al. 2022). 

Otro aspecto abiótico que se ha estudiado en el garambullo es el efecto de la perturbación 

antrópica en las comunidades de artrópodos asociados a sus frutos, se observó que las 

comunidades menos diversas en morfoespecies frecuentes o comunes (q = 1) y muy 

abundantes (q = 2) se encuentran cerca de construcciones humanas  (Sanjuan-Trejo et al. 

2021).   

En M. geometrizans se han reportado interacciones con artrópodos que visitan las 

flores como, mutualismo, depredación, parasitismo y parasitoidismo, representadas por 

siete órdenes diferentes, Coleoptera, Diptera, Hemiptera, Homoptera, Hymenoptera, 

Psocoptera y Thysanoptera y la clase Araneae (Callejas-Chavero et al. 2011; Islas-Barrios et 

al. 2021; Maqueda-Díaz y Callejas-Chavero 2017; Aguilar‐García et al. 2022).  

Por otro lado, en estudios realizados sobre los atributos florales del garambullo han 

revelado que este cactus columnar arborescente presenta mayor producción y tamaño de 

en algunos atributos florales en ramas orientadas hacia el Ecuador. Algunos rasgos 

asociados al función masculina (anteras y granos de polen) y femenina (número y tamaño 

de óvulos) fueron mayores (Aguilar‐García et al. 2022).  Se sabe que los rasgos florales de 

estas plantas influyen de manera directa o indirecta sobre el patrón de los visitantes (Gómez 

et al. 2009). Sin embargo, como se mencionó no hubo influencia en comunidades completas 

de visitantes florales. 

Con respecto a la diversidad genética de M. geometrizans aún no hay estudios 

reportados.  
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PREGUNTA DE INVESTIGACIÓN 

¿Cómo la estructura de la comunidad de artrópodos visitantes de las flores de diferentes 

poblaciones de M. geometrizans forman un mosaico geográfico influenciado por el nivel de 

perturbación, la morfología floral y la diversidad genética de las plantas? 

HIPÓTESIS 

Si la diversidad de la comunidad de artrópodos visitantes de las flores de M. geometrizans 

está relacionada con la estructura genética de las poblaciones del garambullo, de la 

morfología de las flores, del tipo de vegetación y de la perturbación del ambiente, se espera 

encontrar que:  

• Las zonas con mayor perturbación presentan pérdida de la diversidad lo cual generará 

una disminución en la abundancia y/o diversidad de artrópodos visitantes de las flores 

de M. geometrizans de esas regiones. 

• Se espera encontrar una mayor abundancia y diversidad de artrópodos en flores más 

grandes y atractivas debido a que podrían ofrecer mayor calidad y cantidad de 

recompensas a artrópodos que visitan las flores de M. geometrizans. 

• Las poblaciones de M. geometrizans con mayor diversidad genética ofrecen mayor 

gama de recursos para los artrópodos, lo cual podría favorecer una comunidad de 

visitantes de las flores más diversa y abundante. 

OBJETIVO GENERAL 

Identificar y comparar las comunidades de artrópodos visitantes de las flores de M. 

geometrizans en cuatro sitios con características ecológicas y genéticas contrastantes para 

caracterizar al mosaico geográfico de interacciones que forman. 

OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

▪ Caracterizar el ambiente por tipo de vegetación y grado de perturbación en los 

cuatro sitios de estudio de M. geometrizans. 
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▪ Analizar la composición y diversidad verdadera de las comunidades de artrópodos 

visitantes de las flores en las cuatro poblaciones de M. geometrizans en un gradiente 

geográfico, con diferente tipo de vegetación y perturbación. 

▪ Evaluar el efecto del tamaño de las flores sobre las comunidades de artrópodos que 

visitan las flores de M. geometrizans. 

▪ Estimar la diversidad y estructura genética de M. geometrizans en las poblaciones 

estudiadas y su relación con las comunidades de artrópodos visitantes de sus flores. 
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2. MATERIALES Y MÉTODOS 

2.1. Sitios de estudio 

Este trabajo se llevó a cabo en dos Reservas de la Biósfera en el centro de México, en las 

que se distribuye M. geometrizans, que se caracterizan por tener una gran densidad de 

cactáceas. La Reserva de la Biósfera de la Barranca de Metztitlán (RBBM), se localiza al 

centro del estado de Hidalgo, en los límites de los estados de San Luis Potosí, Veracruz, 

Puebla, Tlaxcala y Querétaro. Se caracteriza por tener un clima semiárido (CONANP 2003), 

con una precipitación media anual de 427 mm y una temperatura media anual de 22 °C 

(SEMARNAT-CONANP 2013). En esta zona se ubicaron los dos primeros sitios de estudio, el 

primero en matorral xerófilo (1MMX) (20°26'48.3'' N, 98°40'30.72'' O, 1611 m s.n.m.) y el 

segundo en selva baja caducifolia (2MSB) (20°28'33.492" N, 98°40'38.46" O, 1316 m s.n.m.). 

En la RBBM, además de Myrtillocactus geometrizans, se encuentran poblaciones de 

las cactáceas Cephalocereus senilis (Haw.) Pfeiff. (viejito), cactus columnar endémico; 

Neobuxbaumia polylopha (DC.) Backeb (órgano dorado); poblaciones importantes de 

Isolatocereus dumortieri (Scheidw.) Backeb (candelabro) y Marginatocereus marginatus 

(DC.) Backeb. (chilayo o malinche); una gran variedad de biznagas como la biznaga grande 

Echinocactus platyacanthus Link yy Otto (biznaga gigante); otras del género Ferocactus, y 

algunas especies de globosas pequeñas de los géneros Mammillaria y Coryphantha, muchas 

de la cuales son endémicas de esta zona (Jiménez-Sierra 2011). 

La Reserva de la Biósfera Tehuacán-Cuicatlán (RBTC), se localiza al sureste del estado 

de Puebla, en los límites con Oaxaca ( Valverde et al. 2009) . Se caracteriza por un clima 

semiárido en la mayor parte de su extensión ( Valverde et al. 2007). El valle de Zapotitlán 

tiene una precipitación media anual de 380 mm y temperatura media anual de 21 °C (Arias-

Montes, Gama-López, y Guzman-Cruz 1997; Rzedowski 2006). En esta zona se ubicaron los 

sitios tres y cuatro; el tercero se localizó en matorral xerófilo (3TMX) (18° 19' 43.68" N, 97° 

27' 9.50" O, 1438 m s.n.m.) y el cuarto en selva baja caducifolia (4TSB) (18° 20' 04.34" N, 

97° 26' 52.29" O, 1709 m s.n.m.) (Figura 1). 
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Figura 1. Ubicación de los sitios de estudio. A) Reserva de la Biósfera Barranca de Metztitlán donde 
se encuentran los sitios 1MMX y 2MSB y B) Reserva de la Biósfera Tehuacán-Cuicatlán donde se 
encuentran los sitios 3TMX y 4TSB (Modificado de Andrade-Muñiz 2021). 

En la RBTC se presentan poblaciones de viejitos (Cephalocereus columna-trajani), así 

como las poblaciones de las columnares tetetzos o teteches (C. macrocephala, C. 

mezcalaensis y C. tetetzo), además de otras especies de cactáceas como pitayas comestibles 

como Hylocereus undatus (Haw.) Britton y Rose, xoconoxtles (Stenocereus spp.), chendes 

(Polaskia spp.), además de la especie de estudio M. geometrizans (Jiménez-Sierra 2011). 

2.2. Descripción de Myrtillocactus geometrizans 

Myrtillocactus geometrizans (Mart. ex Pfeiff.) Console, es un cactus arborescente (2-5 m de 

altura), endémico y ampliamente distribuido en todo México (Bravo-Hollis y Sánchez-

Mejorada 1978). Su tallo principal es corto y ramificado, cada rama tiene entre cinco y siete 

costillas (Arias-Montes, Gama-López, y Guzman-Cruz 1997). Presenta espinas radiales entre 

4-5 (-9) de 0.2 a 1.0 (-3.0) cm. En cada areola (ápices florales sobre las costillas donde 

también se encuentran las espinas en forma de racimos) se pueden desarrollar de una a 

A 

B 
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varias flores. Tiene flores hermafroditas, blancas con tintes purpúreos, con antesis 

(apertura de la corola) diurna (propia de plantas polinizadas por abejas) de ≈ 07:00 a 14:00 

h, aun que recientemente Aguilar‐García et al. (2022)reportaron un periodo de antesis 

distinto, de ≈04:30 a 12:00 h. Antesis de un solo día; de 2-3 cm de largo y 2.5-3.5 cm de 

ancho a (Arias-Montes et al. 1997; Rosas-García 2010). Florece de febrero a abril, y se ha 

documentado que sus principales polinizadores son abejas (Arias-Montes et al. 1997; Rosas-

García 2010; Maqueda-Díaz y Callejas-Chavero 2017) (Figura 2). 

 
Figura 2. Individuo de Myrtillocactus geometrizans en floración. Imagen de sus flores y de sus 
areolas con espinas (Imágenes de Islas-Barrios). 

Se distribuye en los estados de Hidalgo, Querétaro, San Luis Potosí, Guanajuato, 

Aguascalientes, Durango, Guerrero, Jalisco, Michoacán, Morelos, Nuevo León, Oaxaca, 

Puebla, Tamaulipas, Tlaxcala, Veracruz y Zacatecas, a elevaciones de 770 a 2120 m.s.n.m. 

(Arias-Montes et al. 1997; Rzedowski 2006)(Figura 3). 
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Figura 3. Distribución de Myrtillocactus geometrizans. Los triángulos azules muestran la distribución 
de la especie y las ecorregiones donde se distribuye (Modificado de Flamenco Sandoval 2016). 

2.3. Análisis de perturbación 

En cada sitio se realizó un análisis de perturbación para zonas áridas siguiendo el protocolo 

de Martorell y Peters (2009) el cual permite el cálculo de un índice de disturbio (ID) a partir 

de la estimación de 13 parámetros, divididos en tres categorías: actividades humanas (AH), 

ganadería (G) y deterioro del hábitat (DH) (Tabla 1). 

En cada uno de los sitios se trazaron tres transectos aleatoriamente (considerando 

el área donde estaban los garambullos muestreados) a una distancia mínima de 50 m entre 

ellos, cada uno con una longitud de 50 m por 1 m de ancho. 
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Tabla 1. Medidas utilizadas para calcular el índice de disturbio de los tres principales agentes de 
perturbación antrópica. Modificado de Martorell y Peters (2009). 

Agente Medida  Significado  
 

A
ct

iv
id

ad
es

 h
u

m
an

as
 

w 

Plantas macheteadas 

Cantidad total de plantas con cortes por machete entre el total de 
árboles y arbustos dentro del mismo transecto de 50 m de largo por 1 m 
de ancho. El proceso se realizó en los tres transectos para obtener un 
promedio. 

a 

Núcleos de actividad <100 m 

Proporción de núcleos de actividad humana cercanos a los transectos 
(distancia < 100 m). Se consideraron milpas, minas, carreteras y todas 
aquellas donde se haya modificado el uso de suelo. Se estableció la 
distancia de las áreas modificadas con relación a un transecto dentro de 
las poblaciones de M. geometrizans. El proceso se realizó en los tres 
transectos para obtener un promedio.  

tb 

Senderos humanos 

Proporción de senderos humanos que cruzan los transectos de 50 m. Si 
se encuentra más de un camino, se divide entre el total de número de 
intersecciones. El proceso se realizó en los tres transectos para obtener 
un promedio. 

f 

Evidencia de fuego  

Proporción de evidencia de fuego (presencia/ausencia) sobre los 
transectos de 50 m. Se identificaron cortezas quemadas, carbón y 
fogatas. El proceso se realizó en los tres transectos para obtener un 
promedio. 

p 

Poblaciones humanas < 1km 

Presencia/ausencia de poblaciones humanas a menos de un kilómetro 
de distancia de las poblaciones de M. geometrizans. Si la población se 
encuentra menor a un kilómetro p=1. 

u 

Cambio de uso de suelo 0 y 1  

Presencia/ausencia de cambio de uso de suelo sobre el transecto. Se 
registró la fracción de la superficie con cambio de uso de suelo por 
actividades humanas en los últimos 10 años, basados en información y 
observación directa, en los sitos de estudios de M. geometrizans. 
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Agente Medida  Significado  

A
ct

iv
id

ad
 g

an
ad

er
a 

 
b 

Plantas ramoneadas 

Proporción de plantas ramoneadas por actividad ganadera sobre los 
transectos de 50 m, fue dividido entre el total de plantas registradas en 
el transecto. 

tt 

Sendero de ganado 

Número de senderos utilizados por el ganado para alimentarse sobre los 
transectos de 50 m. Se cuantifico el total de caminos utilizados por el 
ganado, no incluyendo menores a 5 m.  

dc 

Excretas de ganado mayor 

En 20 cuadrados de 1 x 1 m distribuidos aleatoriamente a lo largo de los 
transectos de 50 m se buscaron excretas de ganado mayor. La proporción 
se definió dividiendo el número de cuadros con excretas entre el total de 
cuadros cuantificados. 

dg 

Excretas de ganado caprino 

En 20 cuadrados de 1 x 1 m distribuidos aleatoriamente a lo largo de los 
transectos de 50 m se buscaron excretas de ganado caprino. La 
proporción se definió dividiendo el número de cuadros con excretas 
entre el total de cuadros cuantificados. 

c 

Compactación del suelo 

Estimación de compactación del suelo por ganado, mediante la filtración 
de agua, dentro y fuera del sendero. Se introdujo un embudo en el suelo, 
en el que vertieron 250 ml de agua en suelo compactado y no 
compactado. Se calculó la relación entre el tiempo registrado de 
absorción en el sendero y en el terreno no transitado.  

D
et

er
io

ro
 d

el
 h

áb
it

at
  

e 

Suelo erosionado 

Proporción de suelo erosionado por sobrepastoreo y actividades 
humanas, medido con la fracción de 20 puntos aleatorios dentro de cada 
transecto. Se consideraron sitios con evidente erosión en los 20 puntos 
aleatorios a lo largo del transecto.  

i 

Presencia/ausencia de islas erosionadas 

Presencia/ausencia de islas erosionadas dentro de los transectos de 50 
m. Identificada como los montículos sobre los suelos retenidos 
principalmente en las raíces de los arbustos.  

m 

Superficie totalmente modificada 

Proporción de superficie totalmente modificada; donde ya no hay 
crecimiento vegetal (pavimento). Se identificaron estas superficies a lo 
largo del transecto de 50 m.  
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2.4. Obtención del material biológico 

Recolecta de tejido vegetal para obtención de ADN. Se seleccionaron 30 individuos de M. 

geometrizans en cada sitio, asegurando que tuvieran una distancia mayor a 5 m entre ellos, 

para disminuir la probabilidad de parentesco. De cada individuo se recolectó una rama de 

entre 5 cm a 10 cm de largo (Figura 4). La superficie de donde se cortó la muestra fue 

cubierta con cera de Campeche para evitar la entrada de patógenos. El tejido se transportó 

en bolsas de papel, se etiquetaron y se almacenaron en el Laboratorio Divisional de Biología 

Molecular (LDBM) de la UAM-Iztapalapa en un ultracongelador a -80°C hasta ser procesado. 

 
Figura 4. Ramas recolectadas de Myrtillocactus geometrizans. Algunos individuos recolectados para 
extracción de ADN y procesamiento en el laboratorio.  

Recolecta de artrópodos. La recolecta de artrópodos se realizó en los sitios 1MMX y 2MSB el 

25 y 26 de marzo de 2017 y 3 y 4 de marzo de 2018, para los sitios 3TMX y 4TSB los días 11 

y 12 de marzo de 2017 y 10 y 11 de febrero de 2018, durante el pico de floración de M. 

geometrizans (comunicación personal con pobladores de la región). En cada una de las 

localidades se seleccionaron al azar cinco individuos de garambullo que se encontraran en 

floración. Se seleccionaron los que tuvieran la mayor cantidad de flores en antesis 

(observación cualitativa) de una altura máxima de 2 metros (altura promedio de los 

individuos reproductivos más pequeños), se asignó un recolector para cada uno. Se 

recolectó de manera continua (sin periodos de descanso) a todos los artrópodos visitantes 

de las flores de todos los sectores acimutales. Se usaron aspiradores, redes entomológicas, 

pinceles y recolectas directas, durante dos días en un horario de 7:00 a 13:00 h (periodo de 

antesis reportado por Arias et al. 1997). Se realizaron 60 horas continuas de recolecta por 

sitio, alcanzando un total de 240 horas. Se conservaron en alcohol etílico al 70% a -20 °C, 
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los lepidópteros se colectaron en seco en bolsas de papel glasé. Durante la colecta 2017 se 

observó que dentro de las flores había gran cantidad de artrópodos que estaban visitando 

las flores difíciles de recolectar con redes, aspiradores o pinceles. En la recolecta del 2018 

el esfuerzo de muestreo fue mayor, para poder obtener los artrópodos dentro de las flores, 

al final de la antesis se recolectaron cinco flores de cada garambullo observado y se 

sacudieron en alcohol etílico al 70% para obtener todos los artrópodos que se encuentran 

dentro de la flor (se descartaron huevos, larvas o ninfas en toda la colecta). Todos los 

artrópodos fueron almacenados en botes de plástico de 1.5 ml y 5 ml. Los botes fueron 

etiquetados por sitio, hora de recolecta y nombre del recolector. 

Recolecta de flores. Para estimar los atributos florales en el laboratorio, se recolectaron las 

flores durante el pico de floración con la finalidad de contar con un mayor número de flores. 

En los sitios 1MMX y 2MSB el 25 y 26 de marzo, mientras que para los sitios 3TMX y 4TSB 

los días 11 y 12 de marzo de 2017. En cada sitio se seleccionaron al menos siete garambullos 

que tuvieran por lo menos cinco flores a una altura máxima de 2 metros (altura promedio 

de los individuos reproductivos más pequeños), se recolectaron de tres a cinco flores por 

individuo, sin importar el sector acimutal donde se encontraban hasta completar 30 flores 

por sitio, para caracterizar el promedio de las flores sin considerar diferencias 

intraindividuales. Las flores se almacenaron en tubos de 50 ml con glicerina:alcohol 50:50 

(Páez-Gerardo et al. 2005) hasta su procesamiento en el laboratorio. 

2.5. Diversidad y estructura genética de Myrtillocactus geometrizans 

Para conocer la diversidad y estructura genética de M. geometrizans se realizó la extracción 

de ADN genómico mediante dos estrategias, CTAB y Kit. Posteriormente se realizaron 

pruebas de integridad y pureza del ADN. Finalmente, se realizó la amplificación de 

secuencias de gen de cloroplasto PetB. Toda la parte experimental se realizó en el 

Laboratorio Divisional de Biología Molecular (LDBM) de la UAM-Iztapalapa. 

Extracción de ADN. Se usó el método orgánico CTAB modificado de Doyle (1991) y Falcón y 

Varela (2007) (Anexo 1) y por kit DNeasy Plant Mini Kit Extraction de QIAGEN (Anexo2). En 

el momento de la extracción se sacó el tejido del ultracongelador. Se realizó un corte 

longitudinal con un bisturí (previamente desinfectado con etanol al 70%) de 
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aproximadamente 3 mm de profundidad para quitar la capa cerosa de la cutícula. Del tejido 

de la epidermis que queda expuesto se tomaron 0.5 gramos. Se molió el tejido en un 

mortero estéril adicionando nitrógeno líquido hasta obtener un polvo fino. Una vez que se 

obtuvo el polvo fino se procedió a realizar el protocolo, explicado a detalle en los Anexos 1 

y 2. Las extracciones de ADN se mantuvieron a 4°C hasta su procesamiento. 

Pureza de ADN. La determinación de la pureza de las muestras se cuantificó mediante el uso 

de un espectrofotómetro (Nanodrop modelo 2000), que permitió estimar la concentración 

en ng/µl de ADN por muestra, además de la pureza de éstas usando la relación entre la Abs 

a 260 nm (ADN) dividida entre la Abs a 280 nm (Proteínas); se consideró aceptable un 

coeficiente mayor a 1.7 (Wilfinger et al. 1997). Además, se determinó la posible presencia 

de sales y compuestos orgánicos cuando se midió la Abs a 230 nm, la relación 260/230 debió 

ser mayor a 1.5 para garantizar la pureza de las muestras (Bravo et al. 2012), ya que la 

presencia de estas sustancias podría inhibir la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR).  

Integridad del ADN. Para confirmar que la integridad del ADN fuera adecuada para hacer la 

PCR, se realizaron electroforesis en geles de agarosa al 1 %, a 80 volts, durante 40 min. Se 

usó un marcador de peso molecular de 100 pb (Bioline) teñidos con GelRed (BIOTUM) al 0.3 

μM y visualizados en un transiluminador (MINILUMI 2.0). Se observaron bandas de calidad 

suficiente para realizar la PCR. 

Amplificación de ADN. Se realizó la PCR de una región de cloroplasto que ya ha sido usada 

para cactáceas con resultados polimórficos (Arenas-Jiménez 2015). La región que se 

amplificó fue el intron D4 del fragmento petB que está en la sección larga de copia única. 

Los oligonucleótidos usados fueron Sak23F (exón/D1) GGARTATGAGTGTGTGACTTG y 

Sak24R (D5) ATRTGAGANTTTCATCTCGTAC (5´-3´) (Taberlet et al. 1991). 

La preparación de la solución de reacción fue con Master Mix Promega que contiene 

una mezcla predeterminada de fábrica de Buffer, dNTP’s, Coactivador y Taq-Polimerasa; 

adicionando únicamente los primers mencionados en el párrafo anterior (forward y 

reverse) (Tabla 2) y se estandarizó la temperatura de alineamiento para la región de interés 

(Tabla 3). 
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Tabla 2. Concentraciones de los reactivos usados en la amplificación de petB intrón D4 (modificado 
de Arenas-Jiménez (2015) y González-Adán (2017)). 

Reactivos [Inicial] [Final] Volumen  

Master Mix 2X 1X 6.25 µL  

Primer F 10 µM 0.3 µM 0.5 µL  

Primer R 10 µM 0.3 µM 0.5 µL  

DNA  ≈ 10 ng/µL ≈0.5 ng/µL  1 µL  

H2O     4.25 µL  

Vol. Final     12.5 µL 

 

Para confirmar la amplificación, se realizaron electroforesis en geles de agarosa al 1 %, a 80 

volts, durante 40 min. Se usó un marcador de peso molecular de 50 pb (Bioline) teñidos con 

GelRed (BIOTUM) al 0.3 μM y visualizados en un transiluminador (MINILUMI 2.0). 

Tabla 3. Condiciones de reacción para la amplificación de petB intrón D4 (modificado de Arenas-
Jiménez (2015) y González-Adán (2017)). 

  
Desnaturalización 

inicial 
Desnaturalización  Alineamiento Extensión  

Extensión 
final    

  92 °C                             
5 min 

35 ciclos  
72 °C                                  
5 min 

  

    

    94 °C                                      
30 seg 

  72 °C                             
1 min 

    

    58°C                  
50 seg 

    

            

Secuenciación de región petB. Los productos de PCR fueron purificados por columnas 

Centrisep con ShephadexTM G-50 fine DNA Grade (100 g), de acuerdo con el protocolo del 

fabricante. Las reacciones de secuenciación se llevaron a cabo con Big Dye Terminator Cycle 

Sequencing Ready Reaction Kit (Applied Biosystems). El producto se purificó en columnas 

Centrisep (Invitrogen) con sephadex. Las muestras fueron secuenciadas automáticamente 

en sentido 3´-5´ y 5´-3´ en el equipo ABI PRISM 3130XL (Applied Biosystems Hitachi). 

2.6. Morfología floral 

Para registrar el diámetro (Dmt Ttl) de las 120 flores durante la antesis, a cada una se le 

tomó una fotografía in situ, de frente, montada en una base con referencia métrica (cm) 

para que todas estuvieran en un mismo plano, ya que al ser almacenadas se pierde el 

máximo de apertura floral (Martínez-Ramos et al. 2017). Posteriormente, las flores se 

almacenaron en tubos de 50 ml con glicerina:alcohol 50:50 (Páez-Gerardo et al. 2005). En 
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el laboratorio se registraron todas las características morfométricas de las estructuras 

florales. Se determino el tamaño de las flores para definir si eran grande o chicas tomando 

las medidas de diámetro de la flor (Dmt Ttl) de las imágenes tomadas in situ mediante el 

software ImageJ 1.5 (Rasband 1997). Con un vernier digital, de 0.01 mm de resolución 

(Mitutuyo, Japón), se midió altura total de la flor cerrada (Alt Ttl), diámetro del tubo floral 

(Dmt Tb Flr), se midió la parte interna de la cavidad del ovario, diámetro ecuatorial del 

ovario (Dmt Ectr Ovr), diámetro polar del ovario (Dmt Pl Ovr), longitud de estambres (Lng 

Estb), longitud del estilo (Lng Estl) y longitud de lóbulos (Lng Lbs). Para determinar la 

producción de estructura florales con ayuda de un microscopio estereoscópico Leica EZ4, 

se contabilizó el número de estambres (No Estb), de lóbulos (No Lbs), de elementos de 

perianto interno (E Prnt) y de óvulos (No Ovl). La determinación del tipo de hercogamia 

(Hrc) se realizó en las flores conservadas en glicerina:alcohol 50:50, se midió la longitud del 

estilo más el estigma y estambres (Figura 5), se registró la diferencia. 

 
Figura 5. Atributos florales usados para el análisis de la morfología floral: número de estambres (No 
Estb), diámetro máximo durante la antesis (Dmt Ttl), elementos de perianto interno (E Prnt), 
longitud total de la flor (Alt Ttl), número de lóbulos (No Lbs), longitud de estambres (Lng Estb), 
diámetro de tubo floral (Dmt Tb Flr), longitud de estilo (Lng Estl), longitud de lóbulos (Lng Lbs), 
diámetro ecuatorial ovario (Dmt Ectr Ovr), diámetro polar del ovario (Dmt Pl Ovr) y número de 
óvulos (No Ovl). 
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2.7. Riqueza y diversidad de artrópodos visitantes de las flores 

Los artrópodos se separaron por morfoespecie (Msp) con ayuda de un microscopio 

estereoscópico Leica EZ4. Se registraron todos los individuos colectados en bases de datos 

para estimar riqueza y abundancia. Las recolectas 2017 y 2018 fueron identificadas 

independientemente ya que la mayoría de las morfoespecies fueron diferentes por años. 

La recolecta 2017 se identificó con claves taxonómicas (Triplehorn et al. 2005) y con la ayuda 

del especialista Jorge Orendain-Méndez de la Universidad Autónoma Metropolitana-

Iztapalapa; todas las especies colectadas fueron identificadas hasta familia. Se revisó 

bibliográficamente el grupo funcional al que pertenecen las familias de las morfoespecies 

identificadas (Toft y Kimsey 1982; Morón-Ríos y Terrón 1988; Borror et al. 1989; Cardel et 

al. 1997; Terrón et al. 1998; Moya-Raygoza et al. 2004; Ríos-Casanova et al. 2004; Farrell y 

Erwin 1988; Martínez-Hernández y Callejas-Chavero 2015; Luna-De la Torre et al. 2016; 

Maqueda-Díaz y Callejas-Chavero 2018; Orendain-Méndez et al. 2016) y se registraron las 

abundancias por morfoespecies. En la colecta 2018, los artrópodos se separaron por 

morfoespecies con ayuda de claves taxonómicas a orden (Triplehorn 2005) y se estimó la 

diversidad de especies (verdadera) con base en la riqueza y número de morfoespecies 

efectivas (Jost 2006) de los cuatro sitios en ambas colectas. 

2.8. Análisis estadísticos 

Análisis de perturbación. Para estimar el Índice de Disturbio (ID) se elaboró una matriz con 

los datos de los 14 parámetros obtenidos en el análisis de perturbación en los tres 

transectos de cada uno de los cuatro sitios y se aplicó un análisis de componentes 

principales (ACP) estandarizado (𝑧 =  
(𝑥−𝜇)

𝜎
), siguiendo el procedimiento propuesto por 

Martorell y Peters (2009), en el paquete estadístico MVSP 3.13 (Kovach 1999). Como el ACP 

centrado genera valores negativos y positivos, el primer eje se re-escaló para obtener un ID 

que abarcara un rango de 0 a 100, donde el 0 corresponde al transecto que presentó el 

menor disturbio antrópico y el 100 al que presentó el mayor. Se promedió el valor de ID 

para los tres transectos de cada sitio. Dado que los puntajes del ACP para cada sitio integran 

una combinación lineal de los valores registrados para cada variable, se desglosó la 

contribución al ID de cada categoría de disturbio (AH: actividades humanas, G: actividades 
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ganaderas y DH: deterioro del hábitat) al sumar los términos lineales correspondientes a 

cada una de ellas (Martorell y Peters 2005). 

Morfología floral. Para evaluar las diferencias entre las flores de los cuatro sitios en función 

de las 14 estructuras evaluadas e identificar cuáles de ellas determinan las diferencias entre 

las flores de los diferentes sitios, se realizó un análisis discriminante generalizado con el 

software SPSS Base Statistics v. 19 (Norušis 2012). Para comparar las estructuras florales de 

los cuatro sitios, se utilizaron pruebas no paramétricas de Kruskal-Wallis. En los casos en 

que se detectaron diferencias significativas, se realizaron comparaciones pareadas con 

pruebas de U de Mann-Whitney, estimando los valores de p con la corrección de Bonferroni 

en el paquete estadístico PAST (Hammer et al. 2001). Se analizó la normalidad de los datos 

de la longitud del estilo más el estigma y la longitud de los estambres con la prueba de 

Kolmogorov-Smirnov y la homogeneidad de las varianzas con la prueba de Levene en el 

software SPSS Base Statistics v. 19 (Norušis 2012). Para determinar la hercogamia se 

comparó, con una prueba de t-Student pareada, la longitud del estilo más estigma con la de 

los estambres en el paquete estadístico PAST v. 4.04 (Hammer et al. 2001). 

Artrópodos visitantes de flores. Se evaluó la similitud entre las comunidades de artrópodos 

de los cuatro sitios mediante un agrupamiento con el método de Bray-Curtis con el 

algoritmo UPGMA, utilizando un procedimiento de remuestreo con 1,000 repeticiones 

bootstrap para tener el valor de soporte de cada rama (Sneath y Sokal 1973), en el paquete 

estadístico PAST v. 4.04 (Hammer et al. 2001).  

Los valores de diversidad para cada sitio se calcularon mediante las medidas de diversidad 

verdadera (qD), integrando una serie numérica. Los análisis de riqueza y diversidad de 

artrópodos se realizaron mediante los números de Hill (Jost 2006), con los órdenes de 

diversidad q = 0, 1 y 2 (Cultid-Medina y Escobar 2019; Jost 2006) en el paquete iNEXT (Hsieh 

et al. 2016). Los análisis de diversidad verdadera se realizaron en el paquete estadístico 

Vegetarian en R versión 1.3.1093 y las gráficas en Ggplot2 (Charney y Record 2015; 

Wickham 2011). Se realizaron tres Análisis Canónico de Correspondencia (ACC), con el 

paquete MVSP 3.13 (Kovach 1999), 1) Para analizar la correlación entre abundancia y 

riqueza de la comunidad de artrópodos (diversidad verdadera) respecto al  gradiente de 
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disturbio de los cuatro sitios, 2)La diversidad genética de M. geometrizans en el gradiente 

de perturbación y 3)La relación de los gremios de artrópodos respecto al morfología floral.  

Diversidad y estructura genética. Las secuencias de ADN de cloroplasto fueron editadas y 

alineadas manualmente con el software Bioedit 7.2.5 (Hall 1999). La diversidad genética fue 

analizada con el programa DNAsp v6.0 (Librado y Rozas 2009). Se estimó la diversidad 

nucleotídica (π) que es el número promedio de diferencias nucleotídicas por sitio entre dos 

secuencias escogidas al azar; la diversidad haplotípica (h) que es la probabilidad de que dos 

haplotipos tomados al azar en región sean diferentes y el número de sitios polimórficos o 

segregantes (s) que es el número o proporción de sitios variables en las secuencias (Nei 

1987; Nei 1972; Librado y Rozas 2009). Para determinar la red de haplotipos y sus relaciones 

se generaron redes con el método median-joining con el programa Network v. 4.2.0 

(Bandelt et al. 1999) y con el programa TCS (Clement et al. 2000) y se compararon los 

resultados de los enfoques metodológicos. TCS estima las redes mediante parsimonia 

estadística y Network se basa en distancias medias. El estimador de diferenciación genética 

Fst mide la variación de las frecuencias alélicas entre poblaciones y por tanto la 

diferenciación genética entre ellas (Wright 1951). Da valores de 0 a 1, donde 0 significa que 

no hay diferenciación entre poblaciones y 1 que son diferentes.  Para estimar la estructura 

genética (Fst) se realizó un análisis de varianza molecular (AMOVA), mediante el programa 

ARLEQUIN 3.0 (Excoffier et al. 2005) con 1000 permutaciones. Las estimación de las 

distancias genéticas se realizó con el programa Mega X (Kumar et al. 2018). Se realizó un 

árbol filogenético por el método de inferencia Bayesiana construida en PhyDE v.0.997; se 

usó de grupo externo Stenocereus thurberi con ID KU131549.1 de GenBank. Para el análisis, 

la matriz fue exportada a formato Nexus (Ronquist y Huelsenbeck 2003). 
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3. RESULTADOS 

3.1. Perturbación  

El ACP mostró que el primer y segundo eje explicaron el 43.08 % y 27.02 % (eigenvalores 

5.62 y 2.29, y varianza acumulada 40.14% y 56.51%) de la varianza total respectivamente, 

generándose un gradiente de perturbación en el que se ordenaron los cuatro sitios 

estudiados (Figura 6). 

 
Figura 6. ACP con los 14 parámetros de disturbio antrópico. Mostró un gradiente de perturbación 
entre los cuatro sitios. El sitio 1MMX se identifica en azul, 2MSB en verde, 3TMX en amarillo y 4TSB 
en morado (1MMX, Matorral Xerófilo de Metztitlán; 2MSB, Selva Baja de Metztitlán; 3TMX, 
Matorral Xerófilo de Tehuacán; 4TSB, Selva Baja de Tehuacán). En la línea superior se encuentran 
los valores del índice de disturbio re-escalado de 0 a 100 de cada uno de los sitios. 

Los factores antrópicos que más contribuyen a la dispersión de los datos son en el 

ACP 1 senderos de ganado (tt), excretas de ganado mayor (dc) y ganado caprino (dg) y 

plantas macheteadas (w) y en ACP 2 plantas ramoneadas (b), cercanía a núcleos de actividad 

humana (a), superficie totalmente modificada (m), evidencia de fuego (f) y senderos 

humanos (tb). 



   
 

48 
 

El re-escalamiento del valor del ID obtenido para los cuatro sitios mostró que los 

valores más altos se presentaron en la Reserva de Metztitlán, el sitio 1MMX (ID = 79.79), 

donde la ganadería fue el principal agente de disturbio, seguido por el sitio 2MSB (ID = 

33.39), donde el principal agente de disturbio fue el de las actividades humanas. En la 

Reserva de Tehuacán el sitio 4TSB presentó un ID casi cinco veces menor (ID = 8.23), con 

una contribución similar de actividades humanas y ganadería, y el sitio menos perturbado 

fue 3TMX con un ID de apenas 2.78, donde todos sus componentes presentaron valores 

similares (Tabla 4). 

Tabla 4. Índice de disturbio re-escalado (de 0 a 100) y su desglose en sus tres componentes para los 
cuatro sitios ubicados en las Reservas de la Biósfera de Metztitlán (1MMX = Matorral Xerófilo; 2MSB 
= Selva Baja) y Tehuacán (3TMX = Matorral Xerófilo; 4TSB = Selva Baja). ID = Índice de Disturbio, AH 
= Actividades Humanas, G = Ganadería y DH = Deterioro del Hábitat. El valor más bajo y alto se 
marcaron en negritas. 

  AH G DH ID 

1MMX 27.59 31.82 20.37 79.79 
2MSB 12.89 8.51 11.99 33.39 
3TMX 0.80 0.94 1.03 2.78 
4TSB 2.27 2.56 3.40 8.23 

  

3.2. Morfología floral 

Los datos obtenidos de la morfología de las flores de M. geometrizans indican que son flores 
hermafroditas con separación entre anteras y estigma (hercogamia) (Figura 7).  

 
Figura 7. Imágenes de flores de M. geometrizans tomadas en campo. A y B flores pertenecientes a 
la de la Reserva de la Biósfera de Metztitlán con el estilo sobre anteras, flores C y D pertenecientes 
a la Reserva de la Biósfera de Tehuacán-Cuicatlán con anteras sobre estigma (Imágenes Islas-Barrios 
y Serrato-Diaz). 

 Con las medias de todos los atributos florales se determinó que las flores más 

grandes se encuentran en 4TSB con mayor Alt Ttl, Dmt Tb Flr, Lng Lbs, Lng Estl y Lng Estb. 
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Los sitios de matorral xerófilo 1MMX (p=0.0014) y 3TMX (p=0.011) presentaron hercogamia 

ambas con un 63% del morfo estambres más largos que estilo más estigma, mientras que, 

en la selva baja, 2MSB (p=0.080) y 4TSB (p=0.15), el morfo de estilo más estigma más largo 

que los estambres fue predominante con 46% y 30% respectivamente (Tabla 5). 

Tabla 5. Estructuras florales de M. geometrizans (media ± EE) en los cuatro sitios de estudio 
ubicados en las Reservas de la Biósfera de Metztitlán (1MMX, Matorral Xerófilo; 2MSB, Selva Baja) 
y Tehuacán (3TMX, Matorral Xerófilo; 4TSB, Selva Baja). Estb/Estl= estambres sobre estilo y 
Estl/Estb= estilo sobre estambres. En negritas se presentan los valores más altos. Letras diferentes 
indican diferencias significativas. 

 
Estructuras florales 

1MMX 
Media ± EE 

2MSB 
Media ± EE 

3TMX 
Media ± EE 

4TSB 
Media ± EE 

Altura total (cm) 2.49a ±0.041 2.65a ±0.067 2.92b ±0.054 3.04b ±0.036 

Diámetro total (cm) 3.34a ±0.63 3.70b ±0.092 3.50bc ±0.065 3.41ac ±0.044 

Diámetro del tubo floral (cm) 0.31a ±0.014 0.34a ±0.016  0.34a ±0.014 0.41b ± 0.014 

Diámetro ecuatorial del ovario 
(cm) 

0.22ac ±0.009 0.20ab ±0.011   0.29c ±0.022  0.18b ± 0.007 

Diámetro polar del ovario (cm) 0.30a ±0.012 0.31a ±0.012  0.32a ±0.036 0.33a ±0.013 

Longitud de estambres (cm) 1.23a ±0.020 1.21ab ±0.042 1.27ab ±0.033 1.32b ±0.024 

Longitud de estigma (cm) 1.17ab ±0.022 1.26bc ±0.043  1.16b ±0.045 1.36c ±0.036 

Longitud de lóbulos (cm) 0.47a ±0.017  0.46ab ±0.026 0.54ab ±0.029 0.56b ±0.020 

Número de estambres 92.60a ±3.93 80.37a ±3.34 89.17a ± 2.32 86.90a ±2.13 

Número de lóbulos 4.67a ±0.120  4.50ab ±0.133 4.40ab ±0.140 4.03b ±0.131 
Elementos de perianto interno 19.13a ±0.39 16.90b ±0.44 16.60b ±0.499 15.80b ±0.326 

Número de óvulos 101.77a±4.57  94.20ac ±5.41 72.73b ±4.91 75.63bc ±3.370 

Hercogamia Estb/Estl (p= 
0.0014) 

Estl/Estb (p= 
0.0808) 

Estb/Estl (p = 
0.0119) 

Estl/Estb (p = 
0.254) 

El análisis discriminante generalizado reveló que existen diferencias significativas 

entre los atributos de las flores de las cuatro localidades analizadas, explicadas por dos 

funciones discriminantes (Eigenvalor F1: 2.2, Lambda de Wilks, 0.131, P < 0.0001; Eigenvalor 

F2: 0.8, lambda de Wilks 0.421, P < 0.0001, varianza acumulada 90.5 %). Aún cuando todas 

las flores se asignaron correctamente a su población (100% de discriminación usando tres 

funciones discriminantes), solo el primer eje retiene variación entre grupos con importancia 

para la clasificación, los otros ejes muestran variación intragrupo (Figura 8). La matriz de 

estructura indicó que los atributos florales que más contribuyen a las diferencias entre 
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localidades son en la función 1: Altura total de la flor (r = -0.865), total de elementos de 

perianto interno (r = 0.769) y total de óvulos (r = 0.510); en la función 2 fueron: Diámetro 

ecuatorial del ovario (r = 0.866) y longitud de los estambres (r = -0.601). Los resultados 

indican que en 1MMX, las flores tienen más elementos de perianto y óvulos, pero son 

menos altas; mientras que en 3TMX y 4TSB tiene flores pequeñas con menor producción de 

atributos florales. 

 

 
Figura 8. Análisis discriminante generalizado con los atributos florales analizados.  Indicó diferencias 
significativas entre los atributos florales. Los sitios se agruparon por sus de la siguiente manera: 
1MMX (Matorral Xerófilo de Metztitlán) rombos azules, 2MSB (Selva Baja de Metztitlán) cuadrados 
verdes, 3TMX (Matorral Xerófilo de Tehuacán) triángulos amarillos y 4TSB (Selva Baja de Tehuacán) 
círculos morados. 
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3.3. Artrópodos visitantes de las flores 

Recolecta 2017. Se registró un total de 329 artrópodos visitantes de las flores de M. 

geometrizans, 126 en el sitio 1MMX, 63 en 2MSB, 81 en 3TMX y 59 en 4TSB. Se identificaron 

106 morfoespecies, pertenecientes a 4 órdenes, Hymenoptera (N=259), Diptera (N=40), 

Coleoptera (N=23), Thysanoptera (N=1) y clase Araneae (N=7). 

El diagrama de Venn indicó que, de las 106 morfoespecies encontradas, los sitios 

3TMX y 4TSB que se encuentran en la reserva de Tehuacán-Cuicatlán son los que mayor 

número de morfoespecies comparten (8 morfoespecies), seguido de los sitios 1MMX y el 

2MSB que se encuentran en la reserva de Metztitlán (7 morfoespecies). El sitio 3TMX tiene 

la mayor cantidad de morfoespecies únicas. La morfoespecie 1 identificada como Apis 

mellifera, es la única que compartieron los cuatro sitios en esta recolecta (Figura 9). 

Figura 9. Diagrama de Venn de las morfoespecies de artrópodos que visitan las flores de M. 
geometrizans muestreadas en el 2017 compartidas en los cuatro sitios. Elipse verde sitio 1MMX 
(Matorral Xerófilo de Metztitlán), morada 2MSB (Selva Baja de Metztitlán), azul 3TMX (Matorral 
Xerófilo de Tehuacán) y amarilla 4TSB (Selva Baja de Tehuacán).  

Las morfoespecies fueron identificadas hasta el nivel de familia. Del orden 

Hymenoptera se identificaron nueve familias: Anthophoridae, Apidae, Chalcididae, 

Formicidae, Halictidae, Ichneumonidae, Pseudomyrmicinae, Sphecidae, Vespidae; del 
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orden Diptera cinco: Apioceridae, Dolochopodidae, Muscidae, Pipunculidae y Syrphidae; y 

del orden Coleoptera dos: Chrysomelidae y Scarabaeidae; de Thysanoptera: Thripidae y de 

la clase Araneae 2: Salticidae y Thomisidae (Tabla 9). Se identificaron distintos gremios de 

artrópodos por su grupo funcional, el más representativo fue el de los polinizadores en los 

que se encuentran las familias Anthophoridae, Apidae, Halictidae y Vespidae del orden 

Hymenoptera; y la familia Syrphidae del orden Diptera. Entre los nectarívoros se 

identificaron las familias Formicidae y Halictidae del orden Hymenoptera. En los herbívoros 

se encontró a la familia Chrysomelidae del orden Coleoptera. En los depredadores se 

identificaron individuos de la familia de Sphecidae, Formicidae y Vespidae del orden 

Hymenoptera, que se alimentan principalmente de Chrysomelidae y Dolichopodidae que a 

su vez se alimentan de Thysanoptera; también, se registraron las familias Muscidae y 

Shecidae del orden Diptera, las familias Salticidae y Thomisidae del orden Araneae. En el 

gremio de parasitoides de artrópodos se encontraron Pipunculidae perteneciente al orden 

Diptera e Ichneumonidae y Chalcididae del orden Hymenoptera (Tabla 6). 
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Tabla 6. Artrópodos visitantes florales de M. geometrizans (clasificación taxonómica, grupo funcional y número de individuos) registrados en cada 
uno de los sitios (1MMX, Matorral Xerófilo de Metztitlán; 2MSB, Selva Baja de Metztitlán; 3TMX, Matorral Xerófilo de Tehuacán y 4TSB, Selva Baja 
de Tehuacán). Los grupos funcionales se identificaron de la siguiente manera: Polinizador (Plnzdr); Nectarívoro (Nctrv); Parásito de artrópodos 
(Prst artr); Depredador (Dprd); Herbívoro (Hrbv); Robador de néctar (Rbd nctr); Depredador, Nectarívoro (Dprd, Nctrv); Depredador, Parasitoide 
de artrópodos (Dprd, Prst artr); Depredador, Polinizador (Dprd, Plnzdr). 

Sitio Orden Familia Morfoespecie Grupo funcional Total 

1
M

M
X

 

Araneae Salticidae Msp. 62., Msp. 59, Msp. 60 Dprd 3 

Coleoptera 
Scarabaeidae Melolonthinae sp. 72 Hrbv 1 

Chrysomelidae Msp. 2, Msp. 70, Msp. 71 Hrbv 7 

Diptera 

Pipunculidae Msp. 37, Msp.38 Prst artr 6 

Syrphidae 
Msp. 44, Msp. 45, Msp. 57, Msp. 68, Msp. 73, 

Msp. 36, Msp. 65 
Plnzdr 17 

Hymenoptera 

Anthophoridae Msp. 50  3 

Apidae 

Apis sp. 1 Plnzdr 25 

Msp. 40, Msp. 41, Msp. 48, Msp. 51, Msp. 69, 

Msp. 99 
 15 

Msp. 14 Rbd nctr 1 

Formicidae 

Camponotus sp. 32 

Nctrv 

1 

Brachymyrmex sp. 33 

Brachymyrmex sp. 76 
3 

Crematogaster sp. 30 
Dprd, Nctrv 

1 

Pseudomyrmex sp. 4, P. sp. 66, P. sp. 74 5 

Halictidae 
Msp. 5, Msp. 6, Msp. 16, Msp. 39, Msp. 55, Msp. 

46 
Plnzdr 17 

Ichneumonidae Msp. 47 Prst artr 1 

Sphecidae Msp. 53 Dprd, Prst artr 2 

Vespidae Msp. 56, Msp. 67 Plnzdr 16 
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Msp. 102 Rbd nctr 1 

Thysanoptera Thripidae Msp. 58 Nctrv 1 

 

Orden Familia Morfoespecie Grupo funcional Total 

2
M

SB
 

Diptera 

Dolochopodidae Msp. 43 Dprd 1 

Pipunculidae Msp. 38 Prst artr 2 

Syrphidae Msp. 22, Msp. 23 Plnzdr 3 

Hymenoptera 

Apidae 
Apis sp. 1 

Plnzdr 
19 

Msp. 41, Msp. 79 13 

Chalcididae Msp. 54 Prst artr 1 

Formicidae 

Msp. 25, M sp. 93 Nctrv 2 

Camponotus sp. 32 Nctrv 3 

Crematogaster sp. 30 Dprd, Nctrv 1 

Pseudomyrmex sp. 42 Dprd, Nctrv 3 

Halictidae Msp. 5, Msp. 16, Msp. 77 Plnzdr 7 

Ichneumonidae Msp. 78 Prst artr 1 

Vespidae Msp. 64 Rbd nctr 7 

 

Orden Familia Morfoespecie Grupo funcional Total 

3
T

M
X

 

Araneae Thomisidae Msp. 71 Dprd 1 

Coleoptera Chysomelidae Msp. 2, Msp. 95, Msp. 12, Msp. 20, Msp. 21 Hrbv 7 

Diptera 

Apioceridae Msp. 18  1 

Muscidae Msp. 80, Msp. 8, Msp. 9 Dprd 3 

Pipunculidae Msp. 37, Msp. 17, Msp. 19 Prst artr 3 

Hymenoptera 

Apidae Msp. 81 Plnzdr 1 

Apidae Apis sp. 1 Plnzdr 15 

Apidae Msp. 7, Msp. 81 Plnzdr 4 

Formicidae Camponotus sp. 32, C. sp. 94, C. sp. 97 Nctrv 9 
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Msp. 25 Nctrv 2 

Msp. 15, Msp. 24, Msp. 29 Dprd, Nctrv 7 

Pseudomyrmex sp. 27 Dprd, Nctrv 2 

P. sp. 26, P. sp. 31 Dprd, Nctrv 4 

Msp. 28, Msp. 98 Nctrv 2 

Halictidae Msp. 5, Msp. 6 Plnzdr 6 

Vespidae Msp. 34, Msp. 35, Msp. 96, Msp. 83 Dprd, Plnzdr 14 

 Orden Familia Morfoespecie Grupo funcional Total 

4
T

SB
 

Araneae Salticidae Msp.88 Dprd 1 

Coleoptera Chysomelidae Msp.2, Msp.92 Hrbv 7 

Diptera 
Pipunculidae Msp.37, Msp.4 Prst artr 2 

Muscidae Msp.87, Msp.8, Msp.9, Msp.11 Dprd 4 

Hymenoptera 

Apidae 

Msp.7 Plnzdr 2 

Apis sp.1 Plnzdr 7 

Msp. 89, Msp. 82, Msp. 85, Msp. 100 Plnzdr 15 

Formicidae 

Msp. 25, Msp. 101 Nctrv 5 

Msp. 75, Msp. 84 Dprd, Nctrv 3 

Pseudomyrmex sp. 10, P. sp. 86 Dprd, Nctrv 6 

Halictidae Msp. 5 Plnzdr 2 

Vespidae Msp. 34, Msp. 35, Msp. 90, Msp. 91, Msp. 89 Dprd, Plnzdr 6 
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Las unidades de número efectivo de morfoespecies según la serie de Hill (qD) con los 

329 individuos muestreados de la colecta 2017, indicaron que los sitios con la mayor la 

riqueza específica observada (0D diversidad de orden q = 0) fueron los que se encuentran 

en el tipo de vegetación matorral xerófilo (1MMX=28 y 3TMX=25), los sitios que se 

encuentran en las selvas bajas obtuvieron los valores más bajos de riqueza específica 

(2MSB=18 y 4TSB=14). Con respecto a los valores de q1 los sitios con mayor número de 

morfoespecies comunes son los sitios que se encuentran en los matorrales (1MMX=12.9 y 

3TMX=15). Por otro lado, las selvas presentan los valores más bajos de morfoespecies 

comunes (2MSB=7.7 y 4TSB). Por último, q2 también muestra una tendencia similar con 

respecto a los tipos de vegetación, indicando que los sitios con mayor número efectivo de 

morfoespecies muy abundantes son los matorrales (1MMX=7.5 y 3TMX=9.3) y las selvas 

presentan los valores más bajos (2MSB=3.8 y 4TSB=5.4) (Figura 10). 

 
Figura 10. Índices de riqueza y diversidad verdadera (0D) de las comunidades de artrópodos que 
vistan las flores de M. geometrizans en la recolecta 2017. Diversidad de orden q = 0 riqueza de 
morfoespecies, q =1 número de morfoespecies igualmente frecuentes o comunes y q = 2 número 
de morfoespecies muy abundantes, en los cuatro sitios. 1MMX = Matorral Xerófilo de Metztitlán. 
2MSB = Selva Baja de Metztitlán, 3TMX= Matorral Xerófilo de Tehuacán, 4TSB = Selva Baja de 
Tehuacán. 

Las curvas de interpolación y extrapolación de la riqueza y diversidad de artrópodos 

que visitan las flores en el orden q=0 (0D) mostraron que los sitios 1MMX, 2MSB y 3TMX no 

son significativamente diferentes ya que la parte observada o interpolada (línea continua) 

y en la parte extrapolada despues del punto de observación (líneas punteadas) estos sitios 

estan sobrelapados. Por otro lado, la curva de intepolacion y extrapolación el sitio 4TSB no 

se sobrepone con los otros sitios lo que nos indica que la riqueza encontrada en este sitio 
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es significativamente diferente a los otros. Las curvas de la diversidad 1D (diversidad de 

orden q = 1) y 2D (diversidad de orden q = 2) revelaron una tendencia por el tipo de 

vegetación en el que se encuentran. Existe mayor cantidad de morfoespecies frecuentes o 

comunes (q = 1) en los matorrales xerófilos (1MMX y 3TMX), que en las selvas bajas (2MSB 

y 4TSB) además en estas no hay diferencias significativas ya que las curvas están 

sobrelapadas. En el caso del número de morfoespecies muy abundantes (q = 2) nuevamente 

los matorrales presentaron los valores más altos a diferencia de las selvas. Los sitios que no 

se sobrelapan son el 2TSB y 3TMX, por lo que presenta diferencias significativas en q = 2. 

Los intervalos superior e inferior de las curvas tienen un 95% de intervalo de confianza 

(Figura 11). 

 
Figura 11. Curvas de interpolación y extrapolación de la diversidad de artrópodos visitantes de las 
flores de M. geometrizans en cuatro sitios (1MMX, Matorral Xerófilo de Metztitlán; 2MSB, Selva 
Baja de Metztitlán; 3TMX, Matorral Xerófilo de Tehuacán y 4TSB, Selva Baja de Tehuacán) 
colectados en 2017. Las líneas continuas indican el área de interpolación para cada una de las 
poblaciones, el símbolo marca la diversidad observada y las líneas punteadas indican el área de 
extrapolación. El área sombreada en cada curva de los cuatro sitios representa el intervalo inferior 
y superior con un 95% de confianza. El gráfico indicado con 0 es 0D: riqueza de morfoespecies, el 1 
es 1D: número de morfoespecies igualmente frecuentes y 2 es 2D: número de morfoespecies muy 
abundantes.  

El análisis de agrupamiento con las morfoespecies de artrópodos para la recolecta 

2017 indicó que la composición no depende del tipo de vegetación ni de la separación 
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geográfica. Este análisis separó al sitio 1MMX del resto (correlación cofenética de 0.85), el 

cual se caracterizó por ser el más perturbado y presentar mayor abundancia de artrópodos. 

Agrupo al resto de los sitios, el matorral de Tehuacán (3TMX) y la selva de Metztitlán (2MSB) 

fueron los que quedaron más cercanos (Figura 12). 

 

 
Figura 12. Dendrograma de las comunidades de artrópodos visitantes de flores de M. geometrizans 
en los cuatro sitios de estudio en la recolecta 2017. Resultado de un análisis de clasificación 
jerárquica con el método UPGMA basado en la similitud de Bray-Curtis entre (correlación cofenética 
de 0.85). Se indica el valor de soporte de cada rama. 

Recolecta 2018. Se recolectaron en total 3580 individuos de artrópodos en las flores de M. 

geometrizans, 748 en el sitio 1MMX, 1216 en 2MSB, 851 en 3TMX y 765 en 4TSB. Esta 

colecta fue más de 1000 veces mayor por el esfuerzo de muestreo, ya que se recolectaron 

los artrópodos que se encontraban dentro de las flores. Se identificaron 184 morfoespecies 

que pertenecen a 7 órdenes, Coleoptera (N=869), Diptera (N=362), Hemiptera (N=3), 

Hymenoptera (N=903), Lepidoptera (N=22), Odonata (N=2), Thysanoptera (N=1406) y la 

clase Araneae (N=13), algunos ejemplos de los visitantes florales encontrados en este 

estudio se muestran en la Figura 13. Thysanoptera fue el de mayor abundancia, seguido por 

Hymenoptera, Coleoptera, Diptera, Lepidoptera, Araneae, Hemiptera y Odonata. 

https://en.wikipedia.org/wiki/Thrips
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Figura 13. Imágenes tomadas in situ en las flores de M. geometrizans. A) Morfoespecie 1 
(Hymenoptera), B) Morfoespecie 20 (Hymenoptera), C) Morfoespecie 28 (Hymenoptera), D) 
Morfoespecie 83 (Coleoptera), E) Morfoespecie 107 (Diptera), F) Morfoespecie 133 (Lepidoptera) 
(Fotos Islas-Barrios). 

El orden donde se registró mayor número de morfoespecies fué Hymenoptera con 

76, seguido por Diptera con 54, Coleoptera con 16, Lepidoptera con 12, la clase Araneae 

con 8, Thysanoptera con 5 y Hemiptera con 3. En la Figura 14 se muestra la abundancia de 

los órdenes agrupados por sitio. Thysanoptera fue más abundante en los sitios de selva baja 

caducifolia mientras que Coleoptera lo fue en los sitios de matorral xerófilo. Hymenoptera 

fue más abundante en los sitios de Metztiltán, mientras que Diptera lo fue en el sitio 2MSB 

(Figura 14). 

https://en.wikipedia.org/wiki/Thrips
https://en.wikipedia.org/wiki/Thrips
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Figura 14. Abundancia de los órdenes en cada uno de los sitios. 1MMX = Matorral Xerófilo de 
Metztitlán, 2MSB = Selva Baja de Metztitlán, 3TMX= Matorral Xerófilo de Tehuacán, 4TSB = Selva 
Baja de Tehuacán (Imágenes Hernández-Munguía). 

El diagrama de Venn para agrupar las morfoespecies en los cuatro sitios estudiados 

indicó que, de las 184 morfoespecies, 15 son comunes a todos los sitios; 16 se comparten 

en los sitios de Metztitlán (1MMX y 2MSB), seguidos por los sitios 3TMX y 4TSB que se 

encuentran en la reserva de Tehuacán-Cuicatlán (14 morfoespecies). El sitio 2MSB tiene la 

mayor cantidad de morfoespecies únicas. Los matorrales son los únicos sitios que no 

comparten ninguna morfoespecie y las selvas comparten cuatro (Figura 15).  
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Figura 15. Diagrama de Venn de las morfoespecies de artrópodos que visitan las flores de M. 
geometrizans muestreadas en el 2018 compartidas en los cuatro sitios. Elipse verde sitio 1MMX 
(Matorral Xerófilo de Metztitlán), morada 2MSB (Selva Baja de Metztitlán), azul 3TMX (Matorral 
Xerófilo de Tehuacán) y amarilla 4TSB (Selva Baja de Tehuacán). 

El análisis de agrupamiento de las comunidades de artrópodos para la recolecta 

2018 indicó que la composición no depende de la separación geográfica sino del tipo de 

vegetación. Este análisis separó al sitio 3TMX del resto (correlación cofenética de 0.96), el 

cual se encuentra en la reserva menos perturbada y presentó la menor abundancia de 

artrópodos (Figura 16). 
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Figura 16. Dendrograma de las comunidades de artrópodos visitantes de flores de M. geometrizans 
en los cuatro sitios de estudio en la recolecta 2018. Resultado de un análisis de clasificación 
jerárquica con el método UPGMA basado en la similitud de Bray-Curtis entre (correlación cofenética 
de 0.85). Se indica el valor de soporte de cada rama 

Diversidad y riqueza. La estimación de la diversidad se realizó con los 3580 individuos de las 

184 morfoespecies en los cuatro sitios estudiados. La riqueza específica observada q0 indicó 

que el sitio con el valor más alto fue la selva baja de Metztitlán (2MSB = 83), seguido por el 

matorral xerófilo de Tehuacán (3TMX = 77), el matorral xerófilo de Metztitlán (1MMX = 63) 

y por último la selva baja de Tehuacán presentó el valor más bajo (4TSB = 56). Con respecto 

a los valores de q1 los sitios con el mismo tipo de vegetación presenta una tendencia similar 

en la mayor cantidad de morfoespecies comunes ya que los matorrales xerófilos se 

registraron los valores más altos (1MMX = 12.1 y 3MX = 9.9), en contraste con las selvas 

bajas que tuvieron la menor cantidad de especies comunes (2MSB = 6.9 y 4TSM = 5.9). Por 

otro lado, los valores de q2 también muestran una tendencia con respeto al tipo de 

vegetación, los matorrales xerófilos presentaron la mayor cantidad de morfoespecies muy 

abundantes (1MMX = 6.6 y 3TMX = 4.2), particularmente el matorral de Metztitlán tiene un 

valor casi tres veces mayor que el sitio con el valor más bajo. Las selvas bajas presentaron 

valores similares 2MSB con 2.7 y 4TSB con 2.6 (Figura 17). 
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Figura 17. Índices de riqueza y diversidad verdadera (0D) de las comunidades de artrópodos que 
vistan las flores de M. geometrizans en la recolecta 2018. Diversidad de orden q = 0 riqueza de 
morfoespecies, q =1 número de morfoespecies igualmente frecuentes o comunes y q = 2 número 
de morfoespecies muy abundantes, en los cuatro sitios. 1MMX = Matorral Xerófilo de Metztitlán. 
2MSB = Selva Baja de Metztitlán, 3TMX= Matorral Xerófilo de Tehuacán, 4TSB = Selva Baja de 
Tehuacán. 

Las curvas de interpolación y extrapolación indican que, de la riqueza y diversidad 

de artrópodos en el orden q = 0 (0D) no hay diferencias entre los sitios de la Reserva de la 

Biósfera de Metztitlán (1MMX y 2MSB) ya que en la interpolación se encuentran totalmente 

sobrepuestas. A diferencia de los sitios que se encuentran en la Reserva de la Biósfera de 

Tehuacán (3TMX y 4TSB), los intervalos superior e inferior con un 95% de confianza muestra 

un sobrelapamiento mínimo, los intervalos se encuentran separados casi en su totalidad. 

Sin embargo, los sitios 1MMX y 4TSB si muestran una estructura similar de la misma forma 

que 3TMX y 2MSB, que se encuentran en diferentes reservas y tipo de vegetación (Figura 

18). 

La gráfica de 1D (diversidad de orden q = 1) indica que existen diferencias 

significativas en el número de morfoespecies igualmente frecuentes o comunes entre tipos 

de vegetación. Las curvas de interpolación y extrapolación muestras que los matorrales 

(1MMX y 3TMX) muestran sobrelapamiento y son significativamente distintos a las selvas.  

Por otro lado, las selvas (2MSB y 4TSB) se encuentran sobrelapadas y tienen los valores más 

bajos de q = 1 (Figura 18). La grafica de 2D (diversidad de orden q = 2) indica que el número 

efectivo de morfoespecies muy abundantes en las selvas bajas estudiadas (2MSB y 4TSB) 

no muestras diferencias significativas entre ellas ya que se encuentran sobrelapadas, 

sugiriendo que la estructura de la comunidad entre estos sitios es similar. Por otro lado, los 
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sitios de los matorrales xerófilos (1MMX y 3TMX) para q = 2 muestran diferencias 

significativas. Las comunidades de los sitios de matorrales xerófilos muestran diferencias 

significativas entre ellos. El sitio 1MMX es el que presenta una comunidad más diferenciada 

con los valores más elevados, seguido por el 3TMX. (Figura 18).  

 
Figura 18. Curvas de interpolación y extrapolación de la diversidad de artrópodos visitantes de las 
flores de M. geometrizans en cuatro sitios (1MMX, Matorral Xerófilo de Metztitlán; 2MSB, Selva 
Baja de Metztitlán; 3TMX, Matorral Xerófilo de Tehuacán y 4TSB, Selva Baja de Tehuacán) 
recolectados en 2018. Las líneas continuas indican el área de interpolación para cada una de las 
poblaciones, el símbolo marca la diversidad observada y las líneas punteadas indican el área de 
extrapolación. El área sombreada en cada curva de los cuatro sitios representa el intervalo inferior 
y superior con un 95% de confianza. El gráfico indicado con 0 es 0D: riqueza de morfoespecies, el 1 
es 1D: número de morfoespecies igualmente frecuentes y 2 es 2D: número de morfoespecies muy 
abundantes. 

3.4. Diversidad y estructura genética de Myrtillocactus geometrizans 

Se obtuvieron secuencias de ADN de cloroplasto del gen petB intrón D4 de los cuatro sitios. 

Se amplificaron 15 individuos del sitio 1MMX, 14 de 2MSB, 10 de 3TMX y 15 de 4TSB. La 

longitud de las secuencias analizadas fue de 488 pb. Se encontraron ocho haplotipos, cinco 

de ellos son compartidos entre sitios y tres son únicos. Los sitios 1MMX y 2MSB comparten 
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dos haplotipos y uno con 4TSB. Los sitios 3TMX y 4TSB comparten tres. Mientras que los 

sitios 1MMX, 2MSB y 4TSB tienen haplotipos únicos (Tabla 7).   

Tabla 7. Número de Individuos agrupados para cada haplotipo de M. geometrizans con el marcador 
molecular petB del gen de cloroplasto en los sitios 1MMX y 2MSB ubicados en la Reserva de la 
Biósfera de Metztitlán y 3TMX y 4TSB en la Reserva de la Biósfera de Tehuacán-Cuicatlán. 

   
Haplotipo 

1 
Haplotipo 

2 
Haplotipo 

3 
Haplotipo 

4 
Haplotipo 

5 
Haplotipo 

6 
Haplotipo 

7 
Haplotipo 

8 

1
M

M
X

 

6 4 5           

2
M

SB
 

5 8   1         

3
T

M
X

 

      
  

7 2 1   

4
T

SB
 

  1    
  

10 2 1 1 

 
La red de haplotipos de M. geometrizans generada en los programas Network y TCS 

agrupan a los individuos por la reserva de procedencia. En la red generada con el programa 

Network, muestra que los sitios de la Reserva de Metztitlán comparten los haplotipos H1, 

H3 y H4 y solo H2 con la Reserva de Tehuacán. En el caso de H5, H6, H7 y H8, solo se 

encuentran en la Reserva de Tehuacán. Se encontró un paso mutacional (líneas diagonales) 

entre haplotipos. Se identificaron haplotipos no encontrados (rombos rojos), uno entre los 

haplotipos H1, H2 y H4 y otro entre los haplotipos H5, H6 y H8 (Figura 19). 
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Figura 19. Red de haplotipos de M. geometrizans obtenida con el programa Network a partir de 
secuencias del intrón petB en los cuatro sitios 1MMX (azul), 2MSB (verde), 3TMX (morado) y 4TSB 
(amarillo). El tamaño de los círculos corresponde a la frecuencia haplotípica, el color indica el color 
del sitio al que pertenecen los individuos que presentan el haplotipo, los rombos rojos son 
haplotipos hipotéticos y las líneas entre los haplotipos los pasos mutacionales.  
 

La red generada con el programa TCS indica el mismo patrón de relación entre 

haplotipos y que el haplotipo 1 (H1) podría ser el ancestral, identificándose con un 

rectángulo (Figura 20). 
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Figura 20. Red de haplotipos de M. geometrizans en los cuatro sitios estudiados, obtenida con el 
programa TCS a partir de secuencias del intrón petB. El tamaño de las figuras geométricas 
corresponde a la frecuencia haplotípica. El rectángulo representa el que podría ser un haplotipo 
ancestral.  

Las dos redes muestran que los haplotipos de M. geometrizans encontrados en la 

reserva de Metztitlán (sitios 1MMX y 2MSB), se comparten H1, H2, H3 y H4. En esta reserva 

el haplotipo que se encuentra en mayor cantidad es el H2 en 30 individuos. En la reserva de 

Tehuacán-Cuicatlán los sitios 3TMX y 4TSB comparten los haplotipos H5, H6, H7 y H8. El 

haplotipo único que se encontró en mayor proporción fue el H5 en 24 individuos. El H2 es 

el único haplotipo que tiene un individuo de la otra reserva (Figura 21). 
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Figura 21. Mapa de distribución de haplotipos de M. geometrizans obtenidos con el intrón petB.  En 
la Reserva de la Biósfera Barranca de Metztitlán se encuentran los sitios 1MMX (matorral xerófilo) 
y 2MSB (selva baja caducifolia) y Reserva de la Biósfera Tehuacán-Cuicatlán donde se encuentran 
los sitios 3TMX (matorral xerófilo) y 4TSB (selva baja caducifolia). H1 lila, H2 verde água, H3 rosa, H4 
amarillo, H5 rosa claro, H6 azul, H7 morado, H8 verde. 

Los resultados de diversidad genética general expresada en porcentaje fueron: 

diversidad haplotípica (Hd) 63.3% y diversidad nucleotídica (π) 0.241%. La diversidad 

genética entre sitios indicó que el sitio 1MMX tuvo una mayor Hd con 70.50%, los sitios 

2MSB, 3TMX y 4TSB presentaron valores intermedios de Hd que van desde 51.10% hasta 

58.20% (Tabla 8). Con respeto a π los sitios de la Reserva de la Biósfera de Metztitlán 1MMX 

y 2MSB tienen valores similares de 0.26% y 0.27% respectivamente; en el caso de los sitios 

de la Reserva de la Biósfera de Tehuacán, ambos tienen el mismo valor de 0.19% (Tabla 8). 

Tabla 8. Estimadores de diversidad genética total de M. geometrizans en los sitios 1MMX (matorral 
xerófilo) y 2MSB (selva baja caducifolia) ubicados en Reserva de la Biósfera Barranca de Metztitlán 
y sitios 3TMX (matorral xerófilo) y 4TSB (selva baja caducifolia), en la Reserva de la Biósfera 
Tehuacán-Cuicatlán, obtenidas intrón petB. N número de individuos, h = número de haplotipos, Hd 
= Diversidad haplotípica, π = Diversidad nucleotídica. Los valores más altos se marcaron en negritas. 

  N h Hd π 

1MMX 15 3 70.50% 0.26% 

2MSB 14 3 58.20% 0.27% 

3TMX 10 3 51.10% 0.19% 

4TSB 15 4 54.30% 0.19% 
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El análisis de varianza molecular (AMOVA) en el programa Arlequín no indicó una 

diferenciación genética entre poblaciones (Fst = 0.103, p < 0.05). Expresado en porcentaje, 

las poblaciones tienen un 10.3% de diferenciación entre sitios por lo que no están 

estructuradas, aun cuando lo sitios se encuentren en distintas reservas. Dentro de las 

poblaciones se concentra la mayor diversidad con un 86.69% de la variación. El análisis de 

las Fst pareadas indicó que los sitios 3TMX y 4TSB no tienen diferenciación genética ya que 

tienen el valor de 0 en, sin embargo, no tuvo diferencias significativas (p = 1). Los sitios que 

mostraron el valor más alto, con 16% de diferenciación genética fueron los 1MMX y 2MSB 

(Fst = 0.164, p < 0.05) aun cuando se encuentran en la misma Reserva de la Biósfera. 

Los resultados de la divergencia evolutiva mostraron la misma tendencia que con Fst 

pareadas. Los sitios 1MMX y 2MSB que se encuentran en la reserva de la Reserva de la 

Biosfera de Metztitlán muestran la mayor diferenciación genética, mientras que 3TMX y 

4TSB que se encuentran en la Reserva de la Biósfera de Tehuacán-Cuicatlán son los más 

parecidos (Tabla 7). 

Tabla 9. Estimadores del porcentaje de distancias genéticas, obtenida con P distancia y valores de 
Fst (* = p < 0.05) expresados en porcentaje. Sitios 1MMX (matorral xerófilo) y 2MSB (selva baja 
caducifolia) ubicados en Reserva de la Biósfera Barranca de Metztitlán y sitios 3TMX (matorral 
xerófilo) y 4TSB (selva baja caducifolia), en la Reserva de la Biósfera Tehuacán-Cuicatlán, obtenidas 
intrón petB. En la parte superior se encuentran los valores de Fst y en la parte inferior las distancias 
genéticas. Las letras negritas indican los valores más bajos y altos. 

  1MMX 2MSB 3TMX 4TSB 

1MMX 0 16%* 2.8% 4.2% 

2MSB 29% 0 1.8%* 1.7%* 

3TMX 23% 25% 0 0  

4TSB 24% 25% 17% 0 

Del análisis de inferencia bayesiana resultaron dos haplogrupos. Uno de ellos agrupó 

a los haplotipos H2 que se encuentra en individuos de la Reserva de Biósfera de Metztitlán 

y en un individuo del sitio 4TMX que se encuentra en la Reserva de Biósfera de Tehuacán-

Cuicatlán y el haplotipo H6 que se encuentra solo en individuos de la Reserva de Biósfera 

de Tehuacán-Cuicatlán; este mismo haplogrupo se encuentra el grupo externo (GE) 

Stenocereus thurberi. El otro haplogrupo está formado de los haplotipos H1, H3, H4, que se 

encuentran solo en individuos de la Reserva de la Biósfera de Metztitlán y los haplotipos 



   
 

70 
 

H5, H7 y H8 que se encuentra solo en individuos de la Reserva de la Biósfera de Tehuacán-

Cuicatlán (Figura 22). 

 
Figura 22. Análisis de inferencia bayesiana con haplotipos de M. geometrizans de secuencias del 
intrón petB usando como grupo externo (GE) Stenocereus thurberi, obtenido en el programa 
MrBayes. 

Análisis de correlación. Los resultados del ACC con los índices de diversidad (Números de 

Hill) en los cuatro sitios de la colecta 2017 q = 0 (riqueza de morfoespecies), q = 1 (número 

de morfoespecies igualmente frecuentes) y q = 2 (número de morfoespecies muy 

abundantes) respecto a la diversidad genética de los garambullos, 13 atributos florales y 13 

parámetros de disturbio antrópico explicó un 99.99% de la correlación. El eje 1 explica un 

86.59 % y el eje 2 el 13.40 % de la variación, a una escala de 1.62 para mejor visualización 

de los puntos. Los sitios de la Reserva de la Biosfera de Metztitlán (1MMX y 2MSB) están 

más relacionados con los eventos de perturbación antropogénica local, la producción de 

atributos florales, diversidad haplotídica y nucleotídica y la abundancia total de la 

comunidad de artrópodos. Específicamente el sitio 1MMX está más correlacionado con 

disturbios de tipo: excretas de ganado mayor (dc), plantas ramoneadas (b), compactación 

del suelo (c); producción de atributos florales como: elementos de perianto, número de 

estambres y total de óvulos. El sitio 2MSB está relacionado con eventos de disturbio como: 
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superficie totalmente modificada (m), plantas macheteadas (w), excretas de ganado 

caprino (dg) y evidencia de fuego (f), con la cantidad de lóbulos y la diversidad nucleotídica 

(π), total de plantas (Tp). Los sitios de la Reserva de la Biosfera de Tehuacán (3TMX y 4TSB) 

están relacionados al tamaño de las flores, al número de haplotipos, a la riqueza de 

morfoespecies (q = 0), morfoespecies igualmente frecuentes (q = 1) y muy abundantes (q = 

2). El sitio 3TMX muestra correlación con el diámetro ecuatorial del ovario, polar del ovario, 

del tubo floral y diámetro total, altura total de la flor, longitud del lóbulos y estambres. Con 

respecto a disturbio está relacionado a presencia/ausencia de islas erosionadas (i), senderos 

humanos (tb) y suelo erosionado (e). El sitio 4TSB muestra relación con número de 

haplotipos (Figura 23). 

 
Figura 23. Gráfico del análisis canónico de correspondencia (ACC). Muestra los atributos 
relacionados a la perturbación antropogénica local dc (excretas de ganado mayor), dg (excretas de 
ganado caprino), b (plantas ramoneadas), f (evidencia de fuego), w (plantas macheteadas), m 
(superficie totalmente modificada), i (presencia/ausencia de islas erosionadas), e (suelo 
erosionado), tb (senderos humanos) y c (compactación del suelo); los atributos florales, Dmt Ttl 
(diámetro de la flor), Alt Ttl (altura total de la flor cerrada), Dmt Tb Flr (diámetro del tubo floral), 
Dmt Ectr Ovr (diámetro ecuatorial del ovario), Dmt Pl Ovr (diámetro polar del ovario), Lng Estb 
(longitud de estambres), Lng Estl (longitud del estilo), Lng Lbs (longitud de lóbulos), No Estb (número 
de estambres), No Lbs (número de lóbulos), E Prnt (elementos de perianto interno) y No Ovl 
(número de óvulos) y los estimadores de la diversidad genética π (diversidad nucleotídica), Hd 
(diversidad haplotípica), N (número de individuos analizados) y h (número de haplotipos) (vectores) 
respecto a los valores de la riqueza y diversidad en términos de qD, q = 0 (riqueza de morfoespecies), 
q = 1 (número de morfoespecies igualmente frecuentes), q = 2 (número de morfoespecies muy 
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abundantes) y abundancia total de los artrópodos que visitan las flores de M. geometrizans 
(triángulos verdes). La ubicación de los sitios en el espacio está identificada con rombos morados 
(1MMX, Matorral Xerófilo de Metztitlán; 2MSB, Selva Baja de Metztitlán; 3TMX, Matorral Xerófilo 
de Tehuacán y 4TSB, Selva Baja de Tehuacán). La longitud de los vectores a escala de 1.62 para 
facilitar su visibilidad con respecto a la dispersión de los puntos en el espacio de ordenación. 

El ACC con los índices de diversidad q = 0, q = 1 y q = 2 en los cuatro sitios de la 

colecta 2018 respecto a la diversidad genética de los garambullos y 13 parámetros de 

disturbio antrópico explicó un 99.54% de la correlación. El eje 1 explica un 90.72 % y el eje 

2 el 9.27 % de la variación, a una escala de 1.58 para mejor visualización de los puntos. Los 

sitios que se encuentran en las selvas bajas (2MSB y 4TSB) están relacionados con dos 

parámetros de disturbio, superficie totalmente modificada (m) y plantas macheteadas (w), 

tres estimadores de diversidad genética haplotipos (h), diversidad nucleotídica (π) número 

de individuos analizados genéticamente (N), además estos sitios están relacionados con. 

Por otro lado, el matorral de Metztitlán (1MMX) esta muestra relación con tres parámetros 

de perturbación, excretas de ganado mayor (dc), plantas ramoneadas (b) y núcleos de 

actividad humana (a) y una estimador de la diversidad genética, la diversidad haplotípica 

(Hd). El matorral de la Reserva de Tehuacán (Figura 24).  

 
Figura 24. Gráfico del análisis canónico de correspondencia (ACC). Muestra los atributos 
relacionados a la perturbación antropogénica local dc (excretas de ganado mayor), dg (excretas de 
ganado caprino), b (plantas ramoneadas), f (evidencia de fuego), w (plantas macheteadas), m 
(superficie totalmente modificada), i (presencia/ausencia de islas erosionadas), e (suelo 
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erosionado), tb (senderos humanos) y c (compactación del suelo) y los estimadores de la diversidad 
genética π (diversidad nucleotídica), Hd (diversidad haplotípica), N (número de individuos 
analizados) y h (número de haplotipos) (vectores) respecto a los valores de la riqueza y diversidad 
en términos de qD, q = 0 (riqueza de morfoespecies), q = 1 (número de morfoespecies igualmente 
frecuentes), q = 2 (número de morfoespecies muy abundantes) y  abundancia total de los artrópodos 
que visitan las flores de M. geometrizans (triángulos verdes), la ubicación de los sitios en el espacio 
están identificados con rombos morados (1MMX, Matorral Xerófilo de Metztitlán; 2MSB, Selva Baja 
de Metztitlán; 3TMX, Matorral Xerófilo de Tehuacán y 4TSB, Selva Baja de Tehuacán). La longitud 
de los vectores a escala de 1.62 para facilitar su visibilidad con respecto a la dispersión de los puntos 
en el espacio de ordenación. 
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4. DISCUSIÓN  

Perturbación. La Barranca de Metztitlán se caracterizó por tener la mayor perturbación 

antropogénica. A pesar de ser una Reserva de la Biósfera, se han reportado áreas de cultivo 

(principalmente maíz, frijol, calabaza, chile, tomate verde, jitomate y agave) e ingreso de 

ganado (cabras, ovejas y vacas) (Moreno et al. 2007) que hacen que los sitios estudiados 

tengan altos valores de perturbación. Estas actividades productivas como la ganadería y la 

agricultura promueve la expansión acelerada de paisajes antrópicos (Arroyo-Rodríguez 

et al. 2019). En contraste, los sitios que se encuentran dentro de la Reserva de Tehuacán-

Cuicatlán registraron valores de perturbación antropogénica muy bajos (Tabla 4) en gran 

medida debido a que los sitios se encuentran dentro del Jardín Botánico “Helia Bravo Hollis” 

donde no hay ingreso de ganado, ni zonas de cultivo. 

En un estudio donde también estimaron los 13 parámetros de disturbio en la región 

de Tehuacán-Cuicatlán, se evaluaron cuatro poblaciones de Mammillaria pectinifera (Stein) 

F.A.C. Weber in Bois, dos de las cuales están en zonas urbanizadas, la población más 

perturbada de estas alcanzo un valor re-escalado de 100 (Valverde et al. 2009). En el 

presente estudio el sitio con el valor re-escalado más alto de ID fue de 79.79, por lo que 

podemos decir que los sitios aquí evaluados podrían describirse como niveles medio-alto a 

bajo de perturbación con el análisis de Martorell y Peters (2009), con respecto a las 

poblaciones de M. pectinifera. Ambos trabajos coinciden en la región, por lo que podemos 

inferir que existe un mosaico mayor de variación en los niveles de perturbación localizados 

en esta reserva poblana, aunque con un espectro menos amplio que en Hidalgo. 

Las actividades humanas como la integración de tierras productivas en ecosistemas 

nativos, genera heterogeneidad ambiental. Esto genera debates sobre si esta 

heterogeneidad contribuye a preservar especies de diferentes comunidades. Además  

incrementa la conectividad del paisaje y movimiento de individuos (Fahrig 2017; Arroyo-

Rodríguez et al. 2019), como lo propone la hipótesis del disturbio intermedio muy aceptada 

en los años 90. Sin embargo, se ha visto que no siempre se cumple la predicción propuesta 

por esta hipótesis y las relaciones diversidad-perturbación son complejas e intervienen 

varios factores (Arroyo-Rodríguez et al. 2019). Específicamente en comunidades de 
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artrópodos se ha documentado que la perturbación antropogénica resulta en la creación 

de hábitat por ejemplo, después de la tala se favorece la colonización, aunque Thompson 

(2005) menciona que es poco probable que estas comunidades se mantengan estables en 

un mosaico geográfico de selección. Además, se ha argumentado que el "aumento de 

diversidad” en paisajes expuestos a disturbios antropogénicos es ilusorio ya que muchas 

especies están destinadas a desaparecer porque sus tamaños poblacionales no serán 

viables a largo plazo (Janzen 2001; Arroyo-Rodríguez et al. 2019). Considerando que los 

sitios se encuentran en Reservas de la Biosfera la perturbación no es tan alta pero tampoco 

nula. Específicamente en los sitios de Metztitlán podría ser un caso de disturbio intermedio 

donde están coexistiendo mayor número de morfoespecies. 

En este estudio el sitio de matorral en Tehuacán (3TMX) con el ID más bajo es el que 

tiene el mayor número de morfoespecies comunes y abundantes (q1 y q2), con respecto a 

la riqueza o número de morfoespecies (q0) muestra una tendencia a incrementar su valor 

en la recolecta de 2017, lo que apoya la hipótesis sobre el efecto negativo de la perturbación 

sobre la diversidad de artrópodos visitantes de las flores. Sin embargo, el año 2018 el sitio 

de matorral de Metztitlán tuvo los valores más altos de morfoespecies comunes y 

abundantes, este sitio es donde se registró el ID más alto, por lo que no se cumple del todo 

la hipótesis de que a mayor perturbación hay una pérdida de diversidad. Este resultado 

también puede estar influenciado por el esfuerzo de muestreo de 2018, las morfoespecies 

2 y 3 que fueron recolectadas dentro de las flores de los garambullos. La morfoespecie 3 

del orden Thysanoptera familia Thripidae (1400 individuos) y la morfoespecie 2 del orden 

Coleoptera familia Melyridae (705 individuos) tuvieron una gran relevancia, aunque como 

nos dice la teoría (Thompson 2005), estas morfoespecies no necesariamente se podrían 

mantener a lo largo del tiempo, con tendencia a decaer dado su gran tamaño poblacional. 

La morfoespecie 2 (familia Melyridae) se caracteriza por ser fitófago y alimentarse 

de larvas y huevos de familias como Thripidae, que es considerada como oportunista o plaga 

(Mound 2005; Reitz y Stuart 2022; Najera-Rincon y Souza 2010); estos dos grupos pueden 

estar fuertemente relacionados debido al rol ecológico que tienen dentro de las flores. El 

ACC de los atributos relacionados a la perturbación en correspondencia con la diversidad 
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de artrópodos (qD) en la recolecta del año 2018 indicó que la mayoría de los parámetros 

que se estimaron están relacionados con las morfoespecies abundantes y comunes (q1 y 

q2). Por lo que la perturbación podría estar favoreciendo la presencia de especies 

consideradas como plaga u oportunistas, como lo han planteado algunos autores (Yang et 

al. 2015; Sánchez et al. 2016; Juarez-Sotelo 2018). 

Adicional a los objetivos de este estudio, no se encontró una relación clara entre los 

agentes de perturbación estimados y la diversidad genética (Figura 23), se detectó una 

tendencia de mayor diversidad genética (π) con respecto a los sitios más perturbados 

(1MMX y 2MSB). Los estudios sobre efectos de la diversidad genética-perturbación 

generalmente indican una menor diversidad genética en sitios más perturbados 

particularmente en la riqueza alélica. La perturbación provoca una disminución en los 

tamaños poblacionales y pérdida de la heterocigosidad (Banks et al. 2013; Hughes et al. 

2008; Aguilar et al. 2008). También se ha detectado que algunos marcadores moleculares 

son más sensibles a la perturbación. Por ejemplo en una revisión hecha por Almeida-Rocha 

et al. (2020) mencionan que la variación evaluada con microsatélites muestran efectos 

negativos en la diversidad genética cuando las poblaciones son expuestas a perturbación. 

La recuperación de estas poblaciones dependerá en gran medida de la diversidad genética 

existente, previa al evento puntual (Hughes et al. 2008; Hughes y Stachowicz 2004). 

 Aunque existen pocos trabajos que analicen el efecto del disturbio sobre la 

morfología floral, Jones et al. (2013) reportaron en Viola praemorsa un incremento en 61% 

de la producción de flores que se autofecundan bajo disturbio antrópico. Sin embargo, no 

están claras las consecuencias que puede traer consigo este fenómeno ya que no se 

registraron diferencias respecto al tamaño del fruto y semilla de la progenie. Como se 

mencionó anteriormente la perturbación puede tener un efecto en las comunidades de 

artrópodos, por lo que fecundación cruzada también puede verse afectada en presencia de 

disturbio. En este estudio debido a que la perturbación está altamente relacionada con las 

reservas, Metztitlán tiene los sitios más perturbados a diferencia de Tehuacán. La 

morfología floral se relaciona de la misma manera que lo hace con las reservas. Los sitios 

más perturbados (1MMX y 2MSB) presentaron las flores más chicas en comparación con los 
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menos perturbados, pero mostraron mayor producción de atributos florales (Tabla 5). Sin 

embargo, la evidencia disponible no nos permite discernir si tiene alguna relación causal 

con el disturbio. 

Morfología floral. Los resultados de este estudio indican que la morfología floral de M. 

geometrizans es diferente entre las Reservas de la Biósfera que se incluyeron en este 

trabajo. En Metztitlán, sitios 1MMX y 2MSB, se encontraron las flores más pequeñas, pero 

con mayor producción en óvulos, lóbulos, estambres y elementos de perianto interno (Z > 

1.96). En contraste, en Tehuacán, sitios 3TMX y 4TSB, se registraron las flores más grandes, 

con la mayor longitud total de la flor, mayores lóbulos, estambres y mayor diámetro de tubo 

floral y polar del ovario; sin embargo, presentaron menor cantidad de atributos florales con 

respecto a las flores de Metztitlán (Tabla 5). Este resultado indica un posible compromiso 

entre tamaño floral y número de elementos florales, lo cual coincide con otros sistemas en 

los que se ha documentado que el aumento en la inversión a una función puede disminuir 

la inversión en otras, debido a que el costo energético por flor es siempre similar y el 

tamaño no es lo único costoso (Vasconcelos y Proença, 2015; Harder y Barrett 2007). Sin 

embargo, ambas estrategias pueden favorecer el éxito reproductivo debido a lo atractivo 

que resultan para los visitantes florales, incluyendo a los polinizadores (Friedman y Barrett 

2011). Este compromiso entre cantidad y tamaño floral ha sido ampliamente analizado en 

inflorescencias (Arroyo y Herrera 1988; Sargent et al. 2007; Delph y Herlihy 2012; 

Vasconcelos y Proença 2015), pero es la primera vez que se reporta a nivel interpoblacional 

en cactáceas que se caracterizan por presentar flores solitarias. 

Las flores también presentaron características en relación con los tipos de 

vegetación, independientemente de la reserva, en los que se encuentran. En las selvas bajas 

(2TSB y 4MSB) predominó el morfo de estilo más estigma más largo que los estambres y en 

los matorrales (1MMX y 3TMX) el morfo estambres más largos que estilo más estigma 

(Tabla 3); como consecuencia, la proporción de ambos morfos no fue 1:1 como se ha 

reportado para otros sistemas (Ornduff 1970; Hernández-Ramírez 2018). Se ha reportado 

que el morfo estambres más largos que estilo más estigma puede estar favoreciendo la 

exportación de polen y el morfo con estilo más estigma más largo que los estambres la 
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recepción de éste, por lo que la variación de los morfos puede estar sujeta a selección 

dependiendo del resto de los componentes bióticos y abióticos relacionados con el éxito 

reproductivo (Martínez-Ramos et al. 2017). En este caso, el morfo puede estar 

respondiendo a factores relacionados con el tipo de vegetación en el que se encuentran 

como la estructura florística y faunística, incluyendo a los visitantes florales y la 

temperatura, que en promedio fue más alta en los matorrales, se ha reportado que las 

morfologías florales responden a las condiciones ambientales que enfrentan (Galen 1990), 

debido a procesos de regulación epigenética (Cubas et al. 1999; Li et al. 2010).  

En los matorrales fue en donde se detectaron las temperaturas más elevadas de la 

recolecta; al respecto, se ha reportado que, en algunas especies de climas extremos, un 

aumento en la temperatura interna de la flor favorece una mayor producción de néctar y 

polen (Kudo 1995; Patiño et al. 2002), promoviendo mayor atracción de polinizadores y 

probablemente de visitantes en general; en estos sitios fue en los que las flores presentaron 

un mayor número de estambres (Tabla 5), que son un atractivo para los artrópodos. Otra 

característica importante en las flores de estos sitios es la dominancia del morfo de 

estambres más largos que estilo más estigma, al respecto, se ha reportado en otros sistemas 

que este morfo recibe un mayor número de visitantes florales a pesar de presentar una 

proporción 1:1 con morfo el con estilo más estigma más largo que los estambres 

(Hernández-Ramírez 2018). 

En este trabajo encontramos que el tamaño de las flores no es el mayor atrayente 

de artrópodos del garambullo, al parecer, la comunidad de visitantes depende más de otras 

características, como el tipo de vegetación, ya que las flores de los matorrales son las que 

recibieron más artrópodos. A pesar de esto, se detectó que las flores más chicas fueron las 

que recibieron mayor número de artrópodos del gremio de polinizadores; al respecto se ha 

detectado una correlación relativa entre tamaño de la flor y producción de néctar, la cual 

podría estarse dando en este sistema, pero se requieren experimentos adicionales para 

probar esta hipótesis.  

Artrópodos. La comunidad de artrópodos recolectada en 2017 fue muy diversa en relación 

con la reportada para otras especies de cactáceas diurnas (Vázquez et al. 2016; Córdova-
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Acosta et al. 2017) y similar al que Maqueda-Díaz y Callejas-Chavero (2018) reportan 

también para M. geometrizans en un matorral al oeste de la Reserva de la Biosfera de 

Metztitlán. Sin embargo, nosotros encontramos una mayor riqueza de morfoespecies 

agrupadas en solo cuatro órdenes, a diferencia de los siete que ellas reportan. El orden 

Hymenoptera fue predominante en las flores del garambullo, seguido por Diptera y 

Coleoptera, lo cual coincide con lo reportado por Maqueda-Díaz y Callejas-Chavero (2018) 

quienes explican que esta diversidad puede deberse a que M. geometrizans presenta su 

periodo de floración en una etapa del año diferente a la mayoría de las especies. Las flores 

de los matorrales xerófilos, independientemente de la Reserva de la Biósfera en la que se 

ubican, fueron las que presentaron mayor abundancia de artrópodos visitantes, 

particularmente, el sitio 1MMX tuvo la comunidad de artrópodos más compleja, 

representada por 13 familias, siete gremios y la mayor abundancia de grupos polinizadores.  

La recolecta 2018 (N = 3580) fue más diversa y abundante que la 2017 (N = 330) esto 

debido a que en la primera recolecta solo se capturaron artrópodos que llegaban a las 

flores, sin embargo, notamos que dentro de ellas también había algunos visitantes florales 

no muestreados, por lo que en la segunda recolecta se seleccionaron flores de donde se 

obtuvieron los artrópodos que estaban dentro (ver metodología) para tener un mayor 

esfuerzo de muestreo. La comunidad de artrópodos visitantes de M. geometrizans dentro 

de las flores está compuesta principalmente por dos órdenes Thysanoptera, 

específicamente la familia Thripidae que se caracteriza por ser invasiva, alimentarse del 

nectar y ovopositar dentro de las flores; y Coleoptera, particularmente la familia Melyridae 

que se caracteriza por alimentarse de larvas, huevos y/o pupas (Audisio et al. 2015; Nájera 

y Souza 2010; Ramírez et al. 2010). Los roles funcionales que están cumpliendo estos dos 

grupos dentro de las flores pueden ser complementarios, sin embargo, hay que tener 

cautela y realizar estudios sobre los grupos funcionales de estas comunidades de 

artrópodos. 

Las familias mejor representadas en ambas recolectas fueron Thripidae, Melyridae, 

Apidae, Formicidae, Sphecidae, Syrphidae, Vespidae, Halictidae, Chrysomelidae y 

Pipunculidae. En este trabajo se identificaron como principales polinizadores a las familias 
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Apidae, Bombyliidae y Halictidae; consumidores de néctar a Vespidae, Formicidae, 

Thripidae y Syrphidae; como consumidores de pétalos a Scarabaeidae y Chysomelidae; 

consumidores de polen a la familia Melyridae; y miembros de la familia Formicidae que 

brindan protección a la planta contra herbívoros. Cada grupo de artrópodos que visita las 

flores tiene un papel funcional que podría ser determinante en el equilibrio de la 

comunidad; sin embargo, como se comentó anteriormente, hay que tener cautela y realizar 

estudios específicos con los grupos funcionales. Se sabe que los artrópodos que visitan las 

flores del garambullo utilizan diferentes recursos de manera eficiente, como los 

mutualistas, o provocan un impacto negativo, como los antagonistas. Sin embargo, la flor 

también sirve como un sitio de reproducción, cacería o solo para descansar. Identificar el 

papel funcional de las especies involucradas resulta fundamental para conocer el 

funcionamiento, estabilidad y equilibro de las comunidades (Lara-Rodríguez et al. 2012;  

Jordano y Bascompte 2008; Solé y Bascompte 2008). 

Por otro lado, el estado de conservación de los sitios, también puede ser un factor 

que esté influyendo en la comunidad de visitantes florales. Se observó que las flores de los 

sitios más perturbados en conjunto (1MMX y 2MSB), fueron los que presentaron mayor 

abundancia de visitantes florales en ambas recolectas, aunque no así de riqueza. Se ha 

sugerido que hay especies de artrópodos que se favorecen del disturbio antropogénico por 

su conducta de anidación, comportamiento social y hábitos alimenticios generalistas 

(Sánchez-Echeverría et al. 2016), así como de los cambios provocados por la perturbación 

antropogénica que generan heterogeneidad de microhábitats que favorecen la colonización 

eficiente de diversas especies de este grupo (Yang et al. 2015; Juárez-Sotelo et al. 2018). Sin 

embargo, el sitio 3TMX con menor grado de perturbación (ID 2.78) indicó la riqueza más 

alta (0D 77). Este resultado congruente con el reportado por Juárez-Sotelo et al. (2018) en 

selvas bajas caducifolias donde el sitio menos perturbado fue el que tuvo mayor diversidad 

de artrópodos, así como en el caso de las abejas visitadoras de Opuntia heliabravoana que 

presentaron menor abundancia en sitios más perturbados (Sánchez-Echeverría et al. 2016). 

Diversidad y estructura genética. Se han realizado estudios de análisis genéticos en cactáceas 

con el marcador petB intrón D4, lo que permite hacer comparaciones con los resultados 
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obtenidos en este estudio. Sin embargo González-Adán (2017) y Arenas-Jiménez (2015) 

amplificaron 748pb y 657pb respectivamente, es decir que la longitud de las secuencias que 

ellos analizaron fueron 260pb y 169pb mayor a la de este estudio. Después de recortar las 

regiones iniciales y finales de las secuencias donde la secuenciación no fue de suficiente 

calidad, se trabajó con secuencias de 488pb. Este es el primer trabajo sobre diversidad 

genética de M. geometrizans por lo que esta primera aproximación brindará información 

para entender procesos ecológicos y evolutivos de esta cactácea.  

En estudios realizados con secuencias de cloroplasto en otras plantas se han 

encontrado desde dos haplotipos en Agave stricta (N=54) o Cephalocereus senilis (N=55) 

(Martinez-Ainsworth 2013; González-Adán 2017) hasta 12 haplotipos en Stenocereus 

thurberi (N=165) (Arenas-Jiménez 2015). En el estudio de Arenas-Jimenez (2015), el 

resultado pertenece a un grupo de secuencias concatenadas (trnL‐trnF, rpl32‐trnL y petB 

intrón D4) con una longitud total de 2338 pb; en el análisis se encontraron ocho haplotipos, 

lo que es un valor alto considerando la longitud de las secuencias analizadas en los otros 

trabajos. Con respecto a los valores de Hd con regiones de cloroplasto concatenadas en 

Agave kerchovei, Agave striata y Fouquieria shrevei se obtuvieron valores altos y similares 

entre ellos 71.8%, 71.3% y 74.3%, respectivamente (Parra-Leyva 2015; Martinez-Ainsworth 

2013; Aguirre-Liguori 2012), mientras que en este estudio se obtuvo 63.3% que es un valor 

cercano a lo que ellos reportan. Para π los estudios reportan entre 0.014% y 0.16% (Parra-

Leyva 2015; González-Adán 2017; Aguirre-Liguori 2012; Martinez-Ainsworth 2013; Arenas-

Jiménez 2015) y en este estudio se reporta 0.241%, por lo que la diversidad genética del 

garambullo puede considerarse elevada, tal como se espera para una especie de amplia 

distribución (Hamrick y Godt 1996). La alta diversidad genética está relacionada con la 

capacidad que tiene la planta para adaptarse a las distintas variaciones a las que está 

expuesta, incluyendo el disturbio antrópico, por lo que la alta diversidad encontrada en el 

garambullo con Hd y π con un solo marcador molecular podría mantenerla fuera de alguna 

categoría de riesgo por la IUCN (Red List of Threatened Species), como el caso de Agave 

kerchovei, Agave striata y Fouquieria shrevei que presentaron una diversidad genética 

inferior a M. geometrizans y ninguna de ellas se encuentra en peligro crítico de extinción. 
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Una baja diversidad genética contribuye a una disminución en la resiliencia de las 

poblaciones (Hughes y Stachowicz 2004). Una alta diversidad genética ayuda a las especies 

a resistir las diferentes perturbaciones a las que se enfrenta; particularmente los cactáceas 

se enfrentan a la extracción ilegal y alteración del hábitat. 

Myrtillocactus geometrizans es una de las cactácea que pertenece a la tribu 

Pachycereeae, este grupo se caracteriza por ciclos de vida largos donde predomina el 

entrecruzamiento y presenta alta diversidad genética, como lo encontrado en este estudio 

a diferencia de las cactáceas globosas con ciclos de vida cortos (Mandujano et al. 2010; 

Cornejo-Romero et al. 2013). Esta tribu se caracteriza porque las cactáceas muestran una 

alta diversidad genética y un nivel de estructuración bajo (Mandujano et al. 2010). Esto es 

congruente con lo reportado en este estudio (Fst = 0.103). Estos niveles de estructuración 

también están reportados para especies leñosas dispersadas y polinizadas por animales de 

baja vagilidad (Hamrick et al. 2002; Cornejo-Romero et al. 2013), como los artrópodos. Este 

cruzamiento tiene ventajas a largo plazo ya que las poblaciones pueden mantener altos 

niveles de diversidad genética y una progenie diversa. 

Los sistemas más diversos pueden ser más productivos, estables, resistentes y 

resilientes a invasiones, por lo que la reducción de la diversidad genética estaría relacionada 

con un mayor riesgo de extinción. Se ha documentado que la estructura de las comunidades 

de artrópodos es sensible a la disminución de la diversidad genética intrapoblacional de las 

plantas. La diversidad genética de las plantas huésped incluso influye positivamente en la 

diversidad y abundancia de artrópodos y altera las interacciones planta-artrópodo. 

Considerando que las comunidades co-ocurren en un espacio y tiempo dado, factores 

ambientales que experimentan las especies impulsan tanto la diversidad taxonómica como 

la diversidad genética. En este estudio se encontró que el matorral de la Reserva de 

Metztitlán (1MMX) mostró la mayor diversidad genética (Hd y π) y la colecta de artrópodos 

del año 2018 también tuvo el mayor número de morfoespecies efectivas, igualmente 

frecuentes (q1) y muy abundantes (q2) de artrópodos. Podríamos decir que la diversidad 

genética del hospedero M. geometrizans tuvo influencia positiva en la diversidad de 

artrópodos visitantes de las flores. Como ya se ha documentado en otros trabajos, donde 
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identificaron que la  diversidad genética del hospedero influye positivamente en comunidad 

de artrópodos (Tovar-Sánchez et al. 2015). Sin embargo, en el presente trabajo se 

encontraron diferencias interanuales en la diversidad de artrópodos. Aunque el matorral 

de la Reserva de Tehuacán (3TMX) mostró mayor riqueza de morfoespecies, mayor número 

de morfoespecies frecuentes y muy abundantes en la colecta 2017, presentó la diversidad 

genética más baja de los cuatro sitios, lo cual puede ser efecto del efecto de muestreo. Por 

lo anterior no es clara la relación entre la diversidad genética de M. geometrizans y la 

comunidad de artrópodos que visitan sus flores con el marcador molecular de cloroplasto 

petB.  

Con respecto a la morfología floral, el tamaño y la producción de los atributos 

florales puede ser resultado de la similitud genética entre las localidades en una misma 

Reserva, ya que Hd y π son similares entre reservas. Al parecer la hercogamia no tiene un 

efecto en la autofecundación o en la polinización cruzada, sin embargo, los resultados no 

son lo sufrientemente claros, por lo que es necesario hacer más estudios sobre la diversidad 

genética con mayor número de marcadores moleculares (Tabla 5). Ya que en este estudio 

solo se analizó una región de 488 pb de longitud y es limitada la cantidad de información 

obtenida.  Explorar otras regiones de cloroplasto, nucleares o marcadores hipervariables 

(ISSRs o SSRs) ayudaría a encontrar mayor cantidad patrones genéticos que confirmen los 

hallazgos de este estudio. 
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5. CONCLUSIONES  

El mosaico geográfico de las comunidades de artrópodos visitantes de las flores de M. 

geometrizans en los cuatro sitios estudiados tuvo una influencia relacionada a la diversidad 

genética de las poblaciones del garambullo, de las estructuras florales y de la perturbación 

antropogénica local (Figura 25). 
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Figura 25. Representación del mosaico geográfico de las comunidades de artrópodos visitantes de 
las flores de M. geometrizans. Dos sitios ubicados en la Reserva de Biósfera de Metztitlán con dos 
tipos de vegetación 1MMX (matorral xerófilo) y 2MSB (selva baja caducifolia) y dos sitios ubicados 
en la Reserva de la Biósfera de Tehuacán-Cuicatlán. Condiciones bióticas consideradas: tipo de 
vegetación, diversidad verdadera de artrópodos (q0, q1 y q2), diversidad genética del garambullo 
(Hd y π) y morfología floral. Condiciones abióticas: índice de disturbio (ID). Los recuadros grises 
obscuro tienen los valores más altos y los gris claro más bajos.  

 
La población de M. geometrizans de matorral xerófilo que se encuentra en la 

Reserva de la Biosfera de Metztitlán tuvo mayor diversidad genética y presentó una 

comunidad de artrópodos visitantes más diversa durante el año de mayor esfuerzo de 

muestreo, específicamente en q1 y q2. Esta población también presentó mayor gama de 

recursos para los artrópodos, aunque presentó las flores de menor tamaño, tuvo un número 

relativamente mayor de estructuras florales que fueron las más visitadas. Por otro lado, se 

vio que contrario a lo que se esperaba en la hipótesis planteada en este estudio, los sitios 

con mayor perturbación no presentaron pérdida de la diversidad de artrópodos ni 

diversidad genética, ya que el sitió de matorral de Metztitlán tuvo los valores más altos de 

perturbación antropogénica, diversidad genética y estructuras florales. Por lo tanto, el 

tamaño de la flor no fue la característica más atractiva para los artrópodos visitantes florales 

como se esperaba. Quizá la generación de microambientes que se crean por la perturbación 

antropogénica favorece el establecimiento de algunas especies. Además M. geometrizans 

presentó mayor similitud en la morfología de sus flores y diversidad genética, al parecer 

relacionada la cercanía geográfica, por lo que, el tipo de vegetación no influye en estas 

características. Es probable que el flujo genético homogenizó la diversidad genética de las 

plantas entre los sitios de las mismas reservas e influyó en diversidad fenotípica de las 

flores. Con respeto a la influencia del tipo de vegetación en las comunidades de artrópodos, 

los matorrales mantuvieron los valores más altos y las selvas los valores más bajos en la 

colecta de mayor esfuerzo de muestreo. 

Un hallazgo importante en el presente trabajo, adicional a nuestras hipótesis de 

investigación, fue la manera en que M. geometrizans maneja un balance costo/beneficio en 

su morfología floral al presentar un compromiso entre el tamaño de la flor y el número de 

estructuras florales durante el pico de floración.  
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Finalmente, este estudio se complementaría con: 1) Un análisis de la diversidad y 

estructura genética con mayor número de marcadores y con mayor variabilidad como los 

ISSRs o SSRs. 2) Un estudio sobre la frecuencia en las visitas la biología de los visitantes 

florales. 3) Realizar un análisis sobre las redes de interacción del garambullo con sus 

visitantes y entre estos. 4) Investigar la variación intra- e inter-anual de la morfología floral 

y de las relaciones con sus visitantes durante todo el periodo de floración de M. 

geometrizans, para conocer completa la dinámica de este sistema. 
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7. ANEXOS    

Anexo 1. Extracción de ADN total de plantas suculentas por el método CTAB-STE 
1. Moler 0.5 g de tejido fresco con nitrógeno líquido hasta obtener un polvo fino. De 

ser posible, tratar de moler en un solo evento y no remoler la muestra 

excesivamente (esto provoca que el ADN se fraccione). 

2. Agregar 260 μl de CTAB y 975 μl de STE, agitando hasta obtener un jarabe. 

3. Agregar 120 μl de SDS al 10% agitando vigorosamente por 5 minutos e incubar a 

65°C por 10 minutos. 

4. Agregar 325 μl de acetato de potasio 5M frio e incubar a -20°C por 40 minutos. 

5. Centrifugar los tubos a 12 000 xg por 30 minutos. 

6. Agregar 2/3 del volumen de sobrenadante obtenido con isopropanol frio (-20°C), 

agitar suavemente e incubar a -20°C por 1 hr.  

7. Mezclar suavemente, y centrifugar los tubos a 12 000 xg a 6°C por 10 minutos. 

Eliminar el sobrenadante, dejar secar el botón de ADN y resuspender en 0.5 ml de 

agua ultrapura.  

8. Agregar 20 μl de proteinasa K e incubar a 65°C por 10 min. 

9. Centrifugar a 12 000 xg por 10 minutos y transferir el sobrenadante a un tubo nuevo. 

10. Agregar 30 μl de acetato de sodio 3M y 300 μl de isopropanol frio (-20°C) y mezclar 

suavemente. Incubar a -20°C por 30 minutos. 

11. Mezclar suavemente y centrifugar a 6°C por 10 minutos, se formará un botón 

pequeño traslucido. 

12. Limpiar el botón con etanol frio (-20°C) al 80 %, mezclando suavemente hasta soltar 

el botón. Si lo considera necesario se puede repetir el lavado con alcohol al 80%. 

13. Centrifugar a 1000 x g y eliminar el sobrenadante.  

14. Rehidratar el ADN con agua ultra 50 μl. 
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Anexo 2. Protocolo de extracción DNA planta Kit  
Kit QIAGEN (AW1 y AW2) 
 

1. Tomar aproximadamente 0.5 gramos de tejido vegetal, previamente desinfectado 

con etanol al 70%, moler en el mortero estéril adicionando nitrógeno líquido hasta 

obtener un polvo fino. 

2. Agregar al mortero 400 µl del buffer de AP1 y 4 µl de RNAsa A, recuperar la mezcla 

en un microtubo de 1.5 ml. Mezclar en vortex e incubar a 60° C durante 30 min, 

invertir 2-3 veces durante la incubación. 

3. Agregar 130 µl de buffer P3, mezclar e incubar 5 min en hielo. 

4. Centrifugar durante 15 min a 13000 RPM. 

5. Transferir la mezcla a la columna QIAshredder (columna lila) y poner el tubo 

colector, centrifugar 2 min a 13000 RPM. 

6. Transferir el sobrenadante a un nuevo tubo y agregar 1.5 volúmenes de Buffer AW1 

y mezclar pipeteando. 

7. Transferir 650 µl de la mezcla en la columna DNeasy (columna blanca) con el tubo 

colector, centrifugar 1 min a 8000 RPM, descartar el contenido del tubo colector y 

repetir si es necesario. 

8. Pasar la columna a un microtubo de 1.5 ml, adicionar 500 µl de buffer AW2, 

centrifugar 1 min a 8000 RPM, descartar el contenido. 

9. Agregar nuevamente 500 µl de buffer AW2, centrifugar 2 min a 13000. 

10. Transferir la columna a un nuevo microtubo de 1.5 ml. 

11. Adicionar 30 µl de buffer AE para eluir el DNA, incubar 5 min a temperatura 

ambiente (15-25°C), centrifugar 1 min a 8000 RPM. 

12. Repetir el paso 11. 
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Anexo 3. Artículo “Las flores de Myrtillocactus geometrizans (Cactaceae): morfología y 
artrópodos visitadores en un gradiente geográfico” 
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