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RESUMEN
Magnolia cubensis subsp. cubensis, endémica de la Sierra Maestra, Cuba, y categorizada En Peligro de extinción, presenta poblaciones históri-
camente reducidas por la tala ilegal, la degradación del hábitat y la sobreexplotación. En las poblaciones de plantas amenazadas es importante 
comprender los efectos de los factores genéticos, porque permiten reforzar los planes de conservación y diseñar estrategias más efectivas que 
reduzcan su probabilidad de extinción. Por ello, los objetivos de la presente investigación son: describir la estructura y diversidad genética, y com-
probar la presencia de endogamia y de eventos de cuello de botella en esta subespecie. Se utilizó ADN extraído de tejido foliar de 173 individuos 
colectados en cinco localidades, que fueron genotipificados a partir de 21 marcadores microsatélites. La diversidad genética se evaluó mediante 
la heterocigosidad, la diversidad alélica, el coeficiente de endogamia y el coeficiente de diferenciación. Se comprobó la presencia de aislamiento 
por distancia y de eventos de cuello de botella. La Bayamesa fue la localidad más diversa y Pico Turquino presentó valores elevados de endo-
gamia. La población se encontró genéticamente estructurada en tres grupos, siendo la localidad Gran Piedra la que mostró los mayores valores 
para el coeficiente de diferenciación. La población no ha sufrido un evento de cuello de botella reciente, pero sí presenta indicios de aislamiento 
por distancia. Se recomienda la creación de viveros en las localidades de Gran Piedra y La Bayamesa, así como emplear a los individuos de esta 
última para reforzar a las localidades Pico Caracas, Turquino y El Gigante, con la finalidad de aumentar la diversidad genética global.

Palabras claves: genética de la conservación, magnolias, marcadores microsatélites, variación genética

ABSTRACT
Magnolia cubensis subsp. cubensis, endemic to the Sierra Maestra, Cuba and categorized as Endangered, has historically reduced populations 
due to illegal logging, habitat degradation and overexploitation. In threatened plant populations, understanding the effects of genetic factors 
makes it possible to reinforce conservation plans and design more effective strategies that reduce their probability of extinction. Therefore, the 
objectives of this research are to describe the genetic structure and diversity, and to verify the presence of inbreeding and bottleneck events in 
this subspecies. Leaf tissue DNA from 173 individuals collected in five locations, genotyped from 21 microsatellite markers, was used. Genetic 
diversity was assessed by heterozygosity, allelic diversity, inbreeding coefficient, and differentiation coefficient. The presence of isolation by 
distance and bottleneck events was verified. La Bayamesa was the most diverse locality and Pico Turquino presented high values ​​of inbreeding. 
The population was genetically structured in three groups, where Gran Piedra showed the highest values ​​for the differentiation coefficient. The 
population has not suffered a recent bottleneck event, but it does show signs of isolation by distance. The creation of nurseries in the localities 
of Gran Piedra and La Bayamesa is recommended, as well employing individuals from La Bayamesa to reinforce the localities Pico Caracas, 
Turquino and El Gigante with the goal of increase the global genetic diversity.
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INTRODUCCIÓN
La reciente extinción de muchas especies y el gran número de 
especies amenazadas ha influido de manera significativa en la 
importancia de la genética de la conservación en el siglo XXI 
(Allendorf & Luikart 2007, Eguiarte & al. 2013). Muchos son los 
estudios que demuestran que, a partir de investigaciones de 
genética aplicada, no solo se identifican especies en peligro de 
extinción, sino los eventos que han podido afectarlas y cómo 
revertirlos. La genética de la conservación se convierte así en 

una valiosa herramienta que propicia enfoques más amplios 
y permiten una conservación más efectiva (Frankham & al. 
2002, Eguiarte & al. 2006, Allendorf & Luikart 2007). 

Autores como Eguiarte & al. (2006) sugieren que la distribu-
ción de la variabilidad genética en poblaciones de plantas 
que presentan algún grado de amenaza es un aspecto clave 
y fundamental en el diseño de estrategias de conservación. 
Sin embargo, para ello se hace indispensable comprender 
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los factores demográficos y genéticos que determinan su 
dinámica poblacional (Allendorf & Luikart 2007), así como 
la interacción entre ambos grupos de factores. Por ejemplo, 
en la última década, las investigaciones experimentales y de 
campo han demostrado que la fragmentación del hábitat y 
la disminución del número de individuos reducen el tamaño 
efectivo de la población. De la misma manera, la mayoría de 
los genetistas consideran el tamaño de la población como un 
factor importante para mantener la variación genética (Ellegren 
& Galtier 2016, Turchetto & al. 2016). 

Precisamente, entre las metas de la genética de la conserva- 
ción se encuentra minimizar el efecto de los problemas rela-
cionados con tamaños efectivos pequeños. En poblaciones 
reducidas, las mutaciones deletéreas se acumulan de 
manera recesiva y constituyen una carga genética para la 
población. La carga genética provoca una reducción en la 
adecuación genética que se conoce como depresión por 
endogamia (Eguiarte & al. 2006). Esta fuerza evolutiva actúa 
cuando los apareamientos no son al azar, sino entre individuos 
relacionados, con la consecuente pérdida de la diversidad 
(Frankham & al. 2002, Edmands 2007) y de la capacidad 
de responder a condiciones cambiantes. Es por ello que la 
diversidad genética se considera una de las tres formas de 
conservación de la biodiversidad, reconocidas por la Unión 
Internacional para la Conservación de la Naturaleza (UICN), 
junto con las especies y la diversidad del ecosistema (Garner 
& al. 2020). 

La familia Magnoliaceae, con cerca del 50 % de sus especies 
categorizadas como amenazadas según Rivers & al. (2016), 
es una de las familias de plantas que podrían beneficiarse 
con los estudios de genética de la conservación, dado que,
frecuentemente, presentan poblaciones reducidas y con distri-
bución restringida. Aunque existen ejemplos de programas 
de conservación in situ en el grupo (Cogollo & al. 2001, 
Palmarola & al. 2012), las magnolias neotropicales han sido 
escasamente estudiadas desde el punto de vista molecular 
(Cires & al. 2013, Veltjen & al. 2019, Hernández & al. 2020a). 

Cuba es considerada el mayor punto de biodiversidad de la 
familia Magnoliaceae en el Caribe insular, representada solo 
por el género Magnolia, con siete taxones endémicos (Greuter 
& Rankin 2017), que se agrupan en dos secciones: Magnolia y 
Talauma, todos con alguna categoría de amenaza (González-
Torres & al. 2016). Magnolia cubensis subsp. cubensis es uno 
de los taxones de la sección Talauma de mayor distribución 
y es endémica de la Sierra Maestra, en el oriente de Cuba. 
La subespecie se desarrolla en bosque pluvial montano, bos-
que nublado y bosque siempreverde mesófilo submontano, 
entre 800 y 1 800 msm sobre suelo ácido (Simón 2020). Las 
poblaciones de esta subespecie están reducidas por la tala 
para la obtención de madera y por la fragmentación de su 
hábitat, lo cual redujo el número de efectivos poblacionales 
(Palmarola & al. 2015). Actualmente, las principales amena-
zas a las que se enfrenta esta subespecie son la tala furtiva, 
las limitaciones reproductivas y la baja regeneración natural, 
derivada de la sobreexplotación y acentuada por la explo-

tación actual, lo que eleva su categoría de amenaza a En 
Peligro (Hernández & al. 2020b).

Los estudios que se han realizado en esta subespecie inclu- 
yen aspectos de su estructura poblacional (Molina-Pelegrín           
& al. 2014, Testé & al. 2019), de morfometría foliar (Hernández 
2014) y una caracterización preliminar de la diversidad 
genética (Veltjen & al. 2019) en base a algunos individuos 
del Pico Turquino. Sin embargo, no existe ningún estudio que 
se centre en la caracterización genética de la subespecie en 
todo su rango de distribución. Por ello, los objetivos de la 
presente investigación son: describir la estructura genética de 
Magnolia cubensis subsp. cubensis, cuantificar la diversidad 
genética global y por localidad de M. cubensis subsp. cubensis 
y comprobar la presencia de endogamia y la existencia de 
eventos cuello de botella en las localidades de M. cubensis 
subsp. cubensis.

MATERIALES Y MÉTODOS
Recolecta de las muestras
Las colectas de campo se realizaron entre 2015 y 2018, 
mediante un muestreo aleatorio simple, en cinco áreas 
protegidas de la Sierra Maestra, en la región suroriental de 
Cuba: Reserva Ecológica Pico Caracas (REC) (4 juveniles, 
46 adultos, 36 muestreados), Parque Nacional Pico Turquino 
(TUR) (47 juveniles, 757 adultos, 44 muestreados), Parque 
Nacional La Bayamesa (BAY) (17 juveniles, 302 adultos, 
47 muestreados), Reserva Ecológica El Gigante (GIG) 
(2 juveniles, 46 adultos, 17 muestreados) y Paisaje Natural 
Protegido Gran Piedra (GRP) (1 juvenil, 59 adultos, 29 
muestreados) (Figura 1). En cada localidad prospectada se 
colectaron muestras de hojas de 173 individuos adultos 
de Magnolia cubensis subsp. cubensis, en función de la
disponibilidad y acceso a las mismas. Se asume como 
“población” el total de individuos de la subespecie y 
“subpoblación” o “localidad” los diferentes núcleos pobla-
cionales dentro del área de distribución, según los criterios 
propuestos por la IUCN (2001).

Extracción de ADN y selección de los microsatélites	
A partir de tejido foliar se extrajo el ADN de los individuos 
colectados en cada localidad, con el empleo del protocolo 
CTAB de Doyle & Doyle (1990), con MagAttract Suspension 
G solution (Qiagen, Germantown, USA; Xin & Chen 2012) y 
mediado por lavado (Larridon & al. 2015). Se comprobó la 
calidad del ADN extraído mediante un NanoDrop Spectropho-
tometer (Thermo Fisher Scientific, Waltham, USA), a través 
de la lectura de los valores de Densidad Óptica (DO) a las 
longitudes de onda de 230 nm, 260 nm y 280 nm.

La selección de los microsatélites se realizó a partir de los 
172 marcadores confeccionados por Veltjen & al. (2019) para 
especies del género Magnolia en el Neotrópico. Del total de 
marcadores disponibles, fueron seleccionados 21 marcadores 
polimórficos que no presentaran errores de genotipificación 
como alelos nulos o presencia de alelos de gran tamaño 
que pudieran no amplificar (Tabla I). Se desarrollaron PCR 
multiplex, en los cuales los cebadores directos se unieron a 
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una cola universal en la posición 5’. Las sondas fluorescentes 
FAM, NED, PET y VIC fueron ligadas a las colas T3, Hill, Neo 
y M13, respectivamente. El diseño de las PCR multiplex se 
realizó en el programa Multiplex Manager (Holleley & Geerts 
2009); las variantes resultantes fueron perfeccionadas y se 
obtuvieron tres PCR multiplex, con siete marcadores cada uno. 
La determinación de los genotipos fue realizada visualmente 
mediante la lectura de los electroferogramas en el programa 
Geneious Prime (http://www.geneious.com, Kearse & al. 2012).

Caracterización de los microsatélites
El equilibrio de Hardy-Weinberg fue comprobado para cada 
locus en todas las localidades, a través del algoritmo de las 
Cadenas de Markov Monte Carlo (MCMC) (Guo & Thompson 
1992) y se estimaron los valores del coeficiente de endogamia 
(FIS) de Weir & Cockerham (1984). Para determinar la exis-
tencia de ligamiento entre loci y comprobar si la información 
se transmite independientemente, se realizó un análisis de 
desequilibrio por ligamiento, según el algoritmo propuesto por 
Raymond & Rousset (1995). Los parámetros de la corrida para 
ambos análisis en el programa Genepop v.4.3 (Rousset 2008) 
fueron los siguientes: 10 000 pasos de desmemorizaciones, 
50 grupos y 5 000 iteraciones por grupo. Con el objetivo de 
controlar el error estadístico de tipo I se aplicó la corrección 
de Bonferroni al valor del nivel de significación (α = 0,05), 

sin considerar para el cálculo los loci monomórficos (Waples 
2015). La significación estadística para cada prueba se calculó 
sobre la base del valor de α corregido.

Estructura genética 
Para estimar la probabilidad de pertenencia de cada individuo 
a una especie o localidad, sobre la base de su genotipo y 
determinar la posible estructura genética de Magnolia cubensis 
subsp. cubensis, se empleó el programa Structure v.2.3 
(Hubisz & al. 2009). Los parámetros de las corridas fueron 
los siguientes: 10 000 réplicas MCMC, luego de un período 
inicial (burn-in) de 10 000 permutaciones, con frecuencias 
alélicas correlacionadas y bajo un modelo de mezcla. Para 
obtener la probabilidad de pertenencia de cada individuo a 
cada grupo genético, se ejecutó el análisis para valores de K 
(número de grupos genéticos) desde uno hasta ocho (el doble 
de localidades muestreadas), con cinco repeticiones inde- 
pendientes. El número más probable de grupos fue deter-
minado según el método de Evanno & al. (2005), a partir del 
valor de Delta K (ΔK) y los valores medios de probabilidad 
[Ln P(K)], obtenidos en la plataforma en línea Structure 
Harvester v.0.6.94 (Earl & von Holdt 2012). El valor de corte 
para considerar la no pertenencia de un individuo a un grupo 
específico fue de un coeficiente de asignación menor a 0,5 
(Evanno & al. 2005).
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Fig. 1. Localización geográfica de los individuos de Magnolia cubensis subsp. cubensis recolectados en la Sierra Maestra, Cuba oriental. 1. Pico 
Caracas (REC); 2. Pico Turquino (TUR); 3. La Bayamesa (BAY); 4. El Gigante (GIG); 5. Gran Piedra (GRP).
Fig. 1. Geographical location of the individuals of Magnolia cubensis subsp. cubensis collected in the Sierra Maestra, eastern Cuba. 1. Pico Caracas 
(REC); 2. Pico Turquino (TUR); 3. La Bayamesa (BAY); 4. El Gigante (GIG); 5. Gran Piedra (GRP).
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Debido a que el programa Structure presenta como premisas 
el equilibrio de Hardy-Weinberg y el desequilibrio por liga-
miento, en el presente estudio se eliminaron los marcadores 
que se desviaban del equilibrio genético en varias localida-                       
des y/o presentaban ligas. Con los 14 marcadores microsatélites 
resultantes luego de este filtro, los resultados fueron muy 
similares. Por lo tanto, se decidió realizar la inferencia de
la estructura genética de la subespecie con todos los 
marcadores, con la finalidad de mantener la homogeneidad 
con el resto de los análisis y evitar la pérdida de resolución 
e información.

Diversidad genética por localidad y global 
Para determinar la diversidad genética, se calculó el número 
promedio de alelos por locus (NA), el número de alelos privados 
(Ap), la riqueza alélica (AR), la heterocigosidad observada 
(Ho), la heterocigosidad esperada (He), la proporción de loci 
polimórficos (P %) y el coeficiente de endogamia (FIS), para 
cada locus, localidad y toda la subespecie. Para ello, se 

TABLA I
Alelos, tamaño mínimo (Mín) y máximo (Máx), secuencias directa e inversa, y PCR multiplex de los 21 marca- 
dores microsatélites seleccionados para la caracterización genética Magnolia cubensis subsp. cubensis en 
la Sierra Maestra, Cuba oriental.

TABLE I
Alleles, minimum (Min) and maximum (Max) size, forward and reverse sequences, and multiplex PCR of the 
21 microsatellite markers selected for the genetic characterization Magnolia cubensis subsp. cubensis in 
Sierra Maestra, eastern Cuba.

Alelos Mín Máx Secuencia directa Secuencia inversa PCR multiplex

MA39_023_T3 97 127 TCCAACGAGTACTTGGGCAG GATGCGTCCTTGAGTCCCAA 1
MA39_093_M13 131 161 GTAGCCATGTGGGTCTGTCC AGTTGGTAGGGCACATGTCC 1
MA40_045_M13 232 262 TTGTGGGCCAAGCTCGATAG ATTGTGGCATGTACCTCGCA 1
MA42_063_T3 203 233 ATAGCAACAACGTAGCCGGT TGGCGAGGTCCCTCTACTAC 1
MA42_087_Neo 157 187 TAAGTCAGAACCCAGCTGGC GGCGAATCGGGACCCTTTAA 1
MA42_241_Hill 92 122 GGGTACCCTATGGTCCAACC GTCCGACTAAGGCCCATTGT 1
MA42_481_Hill 197 227 CGATCTGAGTCCGCAAGAGT AGACGCAGAAATCTCAGCAAGA 1
MA39_185_Neo 209 239 CGGGTGTTGTAGATGACGCT AAGACACGGAATGGGACGAG 2
MA39_442_Neo 109 139 AGTCGATCCTCTTGCTGCAC GAGGGAGCATCGGCCATTAC 2
MA41_076_Neo 176 206 AACAACGCTGGGTGATGGAA TGGAGTTGACGCCTCTAGGA 2
MA41_373_Hill 165 195 GCGCCCAATCAGAACACAAC GGGAAGAGCTTCTTTCGCCA 2
MA42_203_T3 102 132 TGAAGAACACAGGCCATGGA GAGAGGTGCTTCACGGGTAG 2
MA42_265_M13 238 268 CGCACACCAAAGCTGCATT CGGCTACTTCCCAAGGGATG 2
MA42_471_T3 153 183 TGATGAAGAGCCCAGATCGTC TGGCCTTGTTCTCCATACGT 2
MA41_264_M13 173 203 AACAGCCTTTGGGAAGTGCA CAGCCATTCCGCTTCCCTTA 3
MA42_077_T3 211 241 GAGACATGGAACCCACACGT CTGGTGGTCTAGCCGATCTG 3
MA42_296_T3 144 174 TTGACAGTCTGGCAAGGTGG GAGGGCTCATAGTGGTGGC 3
MA42_397_Hill 98 128 TAGTAGCAGGGTCCCTCCTC TCCATTCATTAGGGTGGGCA 3
MA42_413_T3 103 133 GCCGAGTGCAAGCCATAAGG TGCACCTAAGCTCCACAGTC 3
MA42_421_M13 280 310 GACAGCAGACCTGACCGATT GACCAGTGCATCCCATCAAA 3
MA42_472_Neo 140 170 AGAGTTACACATGCAAACCCG TGATGTTGTTGCTCGGCTGA 3

empleó la herramienta add-in de Microsoft Excel GeneAlEx 
v.6.1 (Peakall & Smouse 2012). Se estimaron los niveles 
de diferenciación genética entre localidades, mediante 
comparaciones pareadas con el uso del índice de fijación FST 
(Weir & Cockerham 1984), en el programa Genepop v.4.3 
(Rousset 2008). Para la interpretación de los valores de FST 
se siguió el criterio de Hartl & Clark (1997). 

Para identificar posibles patrones de aislamiento por distancia, 
se realizaron pruebas pareadas de Mantel con 999 aleatori-
zaciones de los datos originales. Mediante este análisis se 
comprobó la existencia de correlación significativa (α < 0,05) 
entre una matriz de distancias genotípicas codominantes 
lineales (DGL) y una matriz de distancias geográficas. Para 
visualizar la relación entre ambas matrices, se representaron 
en un gráfico los valores de distancias genéticas vs distancias 
geográficas. A partir de la matriz DGL, se realizó un Análisis 
de varianza molecular (AMOVA) con 999 permutaciones, con 
la finalidad de cuantificar el porcentaje de variación genética 



37

Revista del Jardín Botánico Nacional • Vol. 43: 33-46 • 2022

Los artículos de acceso abierto publicados en la Revista del Jardín Botánico Nacional se distribuyen según regulaciones de Creative Commons Attribution 4.0 International licence 
(CC BY 4.0 — https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/)    URL: www.rjbn.uh.cu    ISSN 2410-5546 RNPS 2372 (DIGITAL) - ISSN 0253-5696 RNPS 0060 (IMPRESA)

en tres niveles: localidades, individuos y marcadores. Ambos 
análisis fueron realizados en GeneAlEx v.6.1 (Peakall & 
Smouse 2012).

Eventos de cuello de botella en localidades 
La presencia de cuello de botella en las cinco localidades 
muestreadas fue comprobada mediante la descripción gráfica 
de la distribución de frecuencias alélicas por locus y la prueba 
de Wilcoxon para los tres modelos de mutación: Mutación 
de Infinitos Alelos (IAM), Mutación en Dos Fases (TPM) y 
Mutación por Pasos (SMM). Ambos análisis fueron realizados 
en el programa Bottleneck v.1.2.02 (Cornuet & Luikart 1996).

RESULTADOS
Caracterización de los microsatélites
La prueba de las MCMC para determinar el equilibrio gené-
tico mostró que 16 de los 21 marcadores presentaron dife-
rencias significativas (p < 0,0025; corregida por Bonferroni) 
en, al menos, una localidad; lo que representa el 76,19 %
del total. Los loci MA42_087, MA42_077, MA42_397 y 
MA42_471 presentaron desviaciones en al menos tres de 
las cinco localidades. En TUR y GRP, más del 50 % de los 
loci presentaron diferencias significativas, mientras que 
GIG tan solo presentó un locus (MA42_471) con diferencias 
significativas. Para los loci MA39_093, MA42_265, MA39_442 
y MA42_413 fue imposible determinar el valor del estadístico 
y su probabilidad en algunas localidades, por ser monomór-
ficos o presentar muy bajos valores de Ho y He (Tabla II). 

El análisis de desequilibrio por ligamiento mostró que 
existen diferencias significativas (p < 0,00024; corregida por 
Bonferroni) para 12 pares de las 210 combinaciones, lo que 
representa un 5,71 % del total. Algunos loci como MA39_093, 
MA39_185 y MA42_472 se encontraron en más de un par de 
combinaciones que presentan ligas.

Estructura genética	
Según el ΔK, se puede observar que el modelo se ajusta 
con mayor probabilidad a un valor de K = 3 (Figura 2A). Sin 
embargo, en el análisis de los valores medios de [Ln P(K)] 
se observó que el valor máximo de probabilidad, antes de la 
inflexión de la curva, corresponde al modelo para K = 5 (Figura 
2B), que presentó el segundo mayor valor de ΔK. Por tanto, 
según los resultados de ambos análisis, ΔK y [Ln P(K)], se 
analizó la estructura genética para un valor de K = 3 y K = 5, 
este último representa el número de localidades muestreadas.

La estructura genética para K = 3 (Figura 2C) mostró en el 
primer grupo, ejemplares de GIG y BAY y la mayoría de los 
de TUR; en el segundo, individuos de REC y algunos de TUR; 
y en el tercero, individuos de GRP. El 95,95 % de los indivi-
duos fueron correctamente asignados a sus localidades y el 
resultado fue similar en las cinco repeticiones del modelo. La 
localidad TUR fue la única que presentó individuos (siete) que, 
dado su genotipo, mostraron una probabilidad mayor al 50 % 
de pertenecer al grupo REC. Las localidades GRP y REC pre-
sentaron grupos genéticos muy bien definidos y valores bajos 
(menores del 5 %) de mezcla con el resto de las localidades. 

La estructura genética para K = 5 (Figura 2D) mostró resul-
tados muy similares a K = 3 y fueron asignados correcta- 
mente a sus localidades el 97,11 % de los individuos. Se           
conformaron cinco grupos genéticos, grupo 1: individuos 
de GIG (excepto un individuo), uno de TUR y dos de BAY; 
grupo 2: todos los ejemplares de REC y uno de TUR; grupo 3: 
la mayoría de los individuos de TUR; grupo 4: todos los indi- 
viduos de GRP; grupo 5: la mayoría de los individuos de BAY 
y algunos de TUR.

Diversidad genética por localidad y global 
El número promedio de alelos para cada locus (NA) mostró valo-
res mínimos en MA39_093 con 1,4 y máximos en MA42_397
con 13,8. El locus de mayor riqueza alélica fue MA42_087 con 
aproximadamente 12 alelos, mientras que MA39_093 presenta 
valores cercanos a un alelo. La heterocigosidad observada 
(Ho) mostró valores que van desde cero para MA39_093 hasta 
0,74 para MA42_063; 17 marcadores mostraron valores de 
Ho superiores al 50 %, mientras que todos los marcadores 
(excepto MA39_093) superaron el 20 % de Ho. Los loci 
MA42_397, MA42_087 y MA42_472 presentaron los mayo-
res valores de diversidad en todas las localidades, y los loci 
MA39_093, MA42_265 y MA39_442 los menores (Tabla II).

Los individuos de BAY mostraron los mayores valores para 
las medidas de diversidad genética: NA (6,8), AR (5,24), y 
Ho (0,5). Mientras que los valores mínimos los obtuvieron 
GIG (NA = 5,1), REC (AR = 4,317) y TUR (Ho = 0,37). En todas
las localidades se observa un déficit de heterocigóticos 
(FIS), con una deficiencia más marcada en los individuos de 
TUR, donde se obtuvo el mayor coeficiente de endogamia 
con 0,37. En cambio, BAY presentó el menor valor (0,11) para 
este coeficiente. Al calcular la proporción de loci polimórficos 
para cada localidad, GRP y TUR mostraron un 100 % de 
polimorfismo. En BAY el polimorfismo fue de 90,48 %, ya que 
dos de sus marcadores resultaron monomórficos; mientras
que, en GIG y REC fue de un 85,7 % (tres marcadores 
monomórficos) (Tabla II).

Las localidades estudiadas presentan 41 alelos que son va-
riantes privadas, lo que indica que el 27,97 % de los alelos son
formas exclusivas de alguna de ellas. Toda la población com-
parte el 70 % de sus alelos. Los mayores valores para el núme-
ro de alelos privados (14), individuos con alelos privados (28) 
y total de alelos privados (28) se encontró en GRP. A su vez, 
en BAY solo se encontraron cuatro alelos privados diferentes,
y siete alelos privados en total. Sin embargo, la localidad con 
menos individuos con alelos privados fue REC (17) (Figura 3). 

Se obtuvieron valores altos de diferenciación genética entre 
las localidades estudiadas según el FST. La población de GRP 
presenta valores elevados de diferenciación genética con 
TUR y REC, y diferencias marcadas con el resto de las locali- 
dades. Diferencias moderadas fueron encontradas entre 
TUR con respecto a BAY y REC, y entre GIG y BAY. Las 
localidades TUR y BAY presentaron el menor valor de dife-
renciación genética. El resto de las combinaciones mostra-         
ron grandes diferencias (0,15 – 0,25) (Tabla III). 
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La correlación entre todas las localidades mostró valores 
significativos del coeficiente de correlación. Dentro de cada 
una, solo TUR mostró valores de probabilidad significativos 
(p < 0,001), no obstante, su valor de correlación es relati-
vamente bajo (r = 0,280). El análisis de varianza molecular 
reveló que el mayor porcentaje de variación (62 %) se encontró 
entre individuos de una misma localidad; un segundo nivel 
de variación entre localidades (37 %) y, la menor variación
(1 %) dentro de individuos, o sea, entre los diferentes loci de 
un mismo individuo (Figura 4).

Eventos de cuello de botella en localidades 
La prueba de Wilcoxon indicó para REC diferencias entre la 
heterocigosidad observada en el equilibrio y la calculada por 
IAM (exceso de heterocigotos) y SMM (déficit de heteroci-
gotos). TUR y GRP mostraron valores significativos para el 
déficit de heterocigotos por el SMM, mientras que BAY y GIG 
para el exceso de heterocigotos por el IAM (Tabla IV). Todas 
las localidades presentan una distribución de las frecuencias 
alélicas en forma de L (Figura 5).
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Fig. 2. Estructura genética de los individuos de Magnolia cubensis subsp. cubensis en la Sierra Maestra, Cuba oriental, 2015-2018, obtenidos 
con K = 1 hasta K = 8, y cinco simulaciones por análisis. A. Valores de Delta K. B. Media de [Ln P(K)]. C. Probabilidad de asignación de los 
individuos estimada para K = 3. D. Probabilidad de asignación de los individuos estimada para K = 5. Cada individuo es representado como 
una barra vertical, dividida en segmentos coloreados que representan el grado de pertenencia a cada grupo genético. Cada color representa un 
grupo genético distinto y su asignación es independiente para cada valor de K. REC: Pico Carracas, TUR: Pico Turquino, BAY: La Bayamesa, 
GIG: El Gigante, GRP: Gran Piedra.
Fig. 2. Genetic structure of the individuals of Magnolia cubensis subsp. cubensis in Sierra Maestra, eastern Cuba, 2015-2018, obtained with           
K = 1 to K = 8, and five simulations per analysis. A. Values ​​of Delta K. B. Mean of [Ln P (K)]. C. Probability of assignment of individuals estimated 
for K = 3. D. Probability of assignment of individuals estimated for K = 5. Each individual is represented as a vertical bar, divided into colored 
segments that represent the degree of belonging to each group genetic. Each color represents a different genetic group and its assignment is 
independent for each value of K. REC: Pico Carracas, TUR: Pico Turquino, BAY: La Bayamesa, GIG: El Gigante, GRP: Gran Piedra.
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DISCUSIÓN
Caracterización de los microsatélites
Según Waples (2015), en poblaciones donde los loci tienen 
desequilibrio genético, en promedio la Ho será menor que la 
He y el valor de FIS será positivo y estadísticamente distinto 
de cero. Los parámetros expuestos anteriormente mostraron 
este comportamiento en 16 de los 21 marcadores micro-          
satelites empleados. Por tanto, la existencia de un exceso de 
homocigóticos con respecto a la que debiera esperarse si la 
población estuviera en equilibrio, puede interpretarse de dos 
modos posibles: 

TABLA III
Comparaciones pareadas del índice de fijación (FST) 
entre localidades de Magnolia cubensis subsp.         
cubensis en la Sierra Maestra, Cuba oriental, 2015-2018
REC: Pico Caracas, TUR: Pico Turquino, BAY: La Bayamesa, 
GIG: El Gigante, GRP: Gran Piedra.

TABLE III
Paired comparisons of the fixation index (FST) between 
localities of Magnolia cubensis subsp. cubensis in 
Sierra Maestra, eastern Cuba, 2015-2018
REC: Pico Caracas, TUR: Pico Turquino, BAY: La Bayamesa, 
GIG: El Gigante, GRP: Gran Piedra.

Localidad TUR BAY GIG GRP

REC 0,115 0,168 0,229 0,290

TUR 0,089 0,158 0,267

BAY 0,128 0,245

GIG 0,206

(1) Debido a una elevada endogamia en la población, la cual 
está asociada, generalmente, con el tamaño de la población. 
Magnolia cubensis subsp. cubensis tiene tamaños poblacio-
nales pequeños en casi todas sus localidades y presenta 
problemas en la regeneración natural (Molina-Peregrín & al. 
2014, Testé & al. 2019). Sin embargo, según Waples (2015), 
la endogamia debería afectar a todos los marcadores por 
igual, por lo que encontrar que solo el 75 % de los loci están 
en desequilibrio permite descartar dicho fenómeno. 

(2) Por una subdivisión geográfica interna, que permite la 
aparición de acervos genéticos diferenciados en la espe-
cie. Los diferentes acervos genéticos incluidos en una sola 
muestra representan poblaciones reproductivamente dife- 
rentes. El efecto de la subdivisión reducirá la heterocigosis 
observada, pero no afectará a la heterocigosis esperada 
(Godoy 2009). No obstante, esta situación no parece ser la 
causante del desequilibrio encontrado, dado que el análisis 
de equilibrio de Hardy-Weinberg se realizó para cada una de 
las localidades de manera independiente, y ninguno de los 
resultados sustentan una subdivisión interna de las localidades 
muestreadas.

Estructura genética 
La prueba de asignación en el análisis de estructura presentó 
tres grupos genéticos con mayor probabilidad (Figura 2C), 
lo cual no se corresponde con las cinco localidades de las 
que se tomaron muestras. GIG y BAY, así como la mayoría 
de los individuos de TUR, constituyen un grupo genético, lo 
que se puede explicar por los bajos números de variantes 
alélicas privadas, al menos en dos de ellas. El grupo genético
compuesto por estas tres localidades podría funcionar como 
mediador de la dispersión en la subespecie, dada su situación 
geográfica y, a su vez, contiene la mayor cantidad de individuos. 
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Fig. 3. Alelos privados para los 21 marcadores microsatélites empleados en la caracterización genética de Magnolia cubensis subsp. cubensis en 
la Sierra Maestra, Cuba oriental, 2015 – 2018. REC: Pico Caracas; TUR: Pico Turquino; BAY: La Bayamesa; GIG: El Gigante; GRP: Gran Piedra.
Fig. 3. Private alleles for the 21 microsatellite markers used in the genetic characterization of Magnolia cubensis subsp. cubensis in Sierra Maestra, 
eastern Cuba, 2015 - 2018. REC: Pico Caracas; TUR: Pico Turquino; BAY: La Bayamesa; GIG: El Gigante; GRP: Gran Piedra.
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TABLA IV
Valores de probabilidad de deficiencia y exceso de heterocigosis (He) determinada por las frecuencias alélicas, 
con respecto a la estimada bajo los modelos de Mutación de Alelos Infinitos (IAM), Mutación en Dos Fases 
(TPM) y Modelo Mutación por Pasos (SMM) para Magnolia cubensis subsp. cubensis en la Sierra Maestra, Cuba 
oriental, 2015-2018 
REC: Pico Caracas, TUR: Pico Turquino, BAY: La Bayamesa, GIG: El Gigante, GRP: Gran Piedra. El asterisco indica valores 
significativos de probabilidad (p < 0,05).

TABLE IV
Probability values ​​of deficiency and excess of heterozygosity (He) determined by allelic frequencies, with 
respect to that estimated under the Infinite Allele Mutation (AMI), Two-Phase Mutation (TPM) and Step 
Mutation (SMM) models for Magnolia cubensis subsp. cubensis in Sierra Maestra, eastern Cuba, 2015-2018
REC: Pico Caracas, TUR: Pico Turquino, BAY: La Bayamesa, GIG: El Gigante, GRP: Gran Piedra. The asterisk indicates significant 
probability values ​​(p < 0.05).

Modelo REC TUR BAY GIG GRP

exceso 
He

déficit
He

exceso 
He

déficit 
He

exceso 
He

déficit 
He

exceso 
He

déficit 
He

exceso 
He

déficit 
He

IAM 0,022* 0,981 0,152 0,856 0,040* 0,964 0,009* 0,992 0,152 0,856

TPM 0,534 0,483 0,823 0,188 0,284 0,729 0,209 0,804 0,794 0,216

SMM 0,993 0,007* 0,999 0,000* 0,853 0,156 0,671 0,335 0,985 0,016*
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Fig. 4. Correlaciones de Mantel entre la matriz de distancias genotípicas codominantes lineales y la matriz de distancias geográficas, con 999 
aleatorizaciones de los datos originales. Se muestra el valor del coeficiente de correlación de Mantel (r) y la probabilidad asociada. A. Análisis 
entre todas las localidades de Magnolia cubensis subsp. cubensis en la Sierra Maestra, Cuba oriental. B-F. Análisis por localidades: REC: Pico 
Caracas (B), TUR: Turquino (C), BAY: Pico Bayamesa (D), GIG: El Gigante (E), GRP: Gran Piedra (F).
Fig. 4. Mantel correlations between the linear codominant genotypic distance matrix and the geographic distance matrix, with 999 randomizations 
of the original data. The value of the Mantel correlation coefficient (r) and the associated probability are shown. A. Analysis among all localities 
of Magnolia cubensis subsp. cubensis in Sierra Maestra, eastern Cuba. B-F. Analysis by locations: REC: Pico Caracas (B), TUR: Turquino (C), 
BAY: Pico Bayamesa (D), GIG: El Gigante (E), GRP: Gran Piedra (F).
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La similitud encontrada puede deberse a que las tres áreas 
protegidas son continuas y están en la parte más conservada 
de la Sierra Maestra, a pequeñas distancias geográficas. En 
estas tres localidades, aparecen individuos cuyo genotipo es 
una mezcla de distintos grupos genéticos. La existencia de 
individuos de TUR con mayor probabilidad de pertenecer al 
grupo genético predominante en REC puede deberse a dos 
factores: las pequeñas distancias geográficas entre ambas 
áreas protegidas (18,93 km) y el flujo genético desde TUR 
hacia REC, a través de árboles que tuvieron semillas que 
pudieran haberse dispersado y fundar el grupo de individuos 
de Pico Caracas.

La homogeneidad encontrada en los individuos de GRP, tanto 
para tres y cinco grupos genéticos (Figura 2), puede estar 
dada por su gran cantidad de variantes alélicas privadas. La 
débil mezcla con los otros grupos genéticos puede deberse 
a la baja efectividad de la dispersión por aves para la distan-
cia geográfica existente, con respecto a otras localidades 
(menor distancia = 88,49 km). Según Veltjen & al. (2019), el 
ancestro de Magnolia cubensis subsp. cubensis pudo haber 
llegado al oriente de Cuba desde La Española. Borhidi (1996) 
plantea que la colonización de la flora cubana puede haber 
seguido un patrón de oriente a occidente. Al tomar esto en 
consideración, GRP puede haber sido la primera localidad 
fundada por los ancestros de la subespecie y a partir de ahí 
pudo ocurrir una migración para el resto. Por tanto, ha estado 
más tiempo aislada y diferenciándose, lo que podría justificar 
el alto número de variantes alélicas privadas y que existan,                            

Fig. 5. Distribución del porcentaje de alelos por rangos de frecuencias para las localidades de Magnolia cubensis subsp. cubensis en la Sierra 
Maestra, Cuba, en el período 2015 - 2018. REC: Pico Carracas, TUR: Pico Turquino, BAY: La Bayamesa, GIG: El Gigante, GRP: Gran Piedra.
Fig. 5. Distribution of the percentage of alleles by frequency ranges for the localities of Magnolia cubensis subsp. cubensis in Sierra Maestra, 
Cuba, in the period 2015 - 2018. REC: Pico Carracas, TUR: Pico Turquino, BAY: La Bayamesa, GIG: El Gigante, GRP: Gran Piedra.

en el resto de las localidades, pequeños fragmentos de geno- 
tipos pertenecientes al grupo genético exclusivo de GRP.

Diversidad genética por localidad y global 
Los valores promedios de heterocigosidad observada y espe-
rada fueron superiores a lo reportado para Magnolia cubensis 
subsp. acunae (Hernández & al. 2020a) y los encontrados en 
M. domingesis Urb., M. ekmani Urb., M. pallescence Urb. & 
Ekman (Veltjen & al. 2019) y M. sieboldii K. Koch (Kikuchi & 
Isagi 2002). Sin embargo, fueron inferiores a los reportados 
para M. hamorii R. A. Howard (Veltjen & al. 2019).
 
El número promedio de alelos de Magnolia cubensis subsp. 
cubensis fue ligeramente inferior que en M. cubensis subsp. 
acunae, debido a la gran cantidad de alelos raros y privados 
que se encontraron para la mayoría de los loci. Las principales 
diferencias entre ambos resultados podrían indicar que la di-
versidad genética en M. cubensis subsp. cubensis es superior 
a M. cubensis subsp. acunae (Hernández & al. 2020a), de 
forma global. No obstante, se debe tener en cuenta que el 
número de marcadores microsatélites utilizado en el presente 
estudio fue superior. 

Por otra parte, los valores de diversidad encontrados por 
Veltjen & al. (2019) para M. cubensis subsp. cubensis fueron 
superiores a los hallados en la presente investigación. Las dife- 
rencias radican, principalmente, en que estos autores utilizan 
un número superior de marcadores (30 loci), a pesar de haber 
empleado solamente muestras de algunos individuos de TUR. 
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la subespecie (con una media de FST = 0,19) demuestran que 
existe un bajo flujo genético. 

En GRP se obtuvieron las mayores diferencias respecto al 
resto de las áreas para estos análisis. Dichos resultados 
coinciden con el análisis de alelos privados, donde GRP pre-
sentó el mayor número de variantes privadas, igualmente con 
la inferencia de la estructura genética. Imchanitzkaja (1991), 
en el tratamiento de la familia Magnoliaceae en Cuba, dividió 
a Magnolia cubensis subsp. cubensis en: Magnolia cubensis 
subsp. cubensis restringida a la Cordillera de la Gran Piedra y 
Magnolia cubensis subsp. turquinensis Imkhan de la Cordillera 
del Turquino. La diferenciación morfológica detectada en         
aquel momento corresponde con los resultados obtenidos 
de la estructura genética y la diferenciación genética de los 
individuos de GRP con el resto de las localidades. La gran can-
tidad de variantes alélicas exclusivas de esta localidad puede 
deberse a la polinización por insectos. A su vez, la distancia 
geográfica puede ser una limitante para el o los dispersores 
y provocar un bajo flujo genético. 

En ausencia de selección natural, el flujo genético constituye 
el primer determinante de la diferenciación genética entre 
las poblaciones. Consecuentemente, el flujo genético es una 
fuerza que retrasa, e incluso detiene, la diferenciación inter-
poblacional y es un factor que actúa de manera inversa a la 
acción de la deriva genética (Eguiarte & al. 2006). Estas dife-
rencias fueron corroboradas por la prueba de correlación de 
Mantel (Figura 4), la cual demuestra que existe dependencia 
entre las distancias geográficas y genéticas para la subes-  
pecie. En este sentido, la localidad de GIG presentó los 
menores valores de FST con respecto a GRP, lo cual podría 
funcionar como mediador de la dispersión.

Eventos de cuello de botella en localidades 
Al aplicar la teoría de Cournet & Luikart (1996) y Luikart & 
al. (1998) para la detección de eventos de cuello de botella 
(Tabla III), se puede inferir que las localidades de Magnolia 
cubensis subsp. cubensis no exponen signos de haberlos 
atravesado. El descriptor gráfico en forma de L, con elevado 
número de alelos con baja frecuencia, es el comportamiento 
esperado para poblaciones que no han sufrido estos eventos 
(Allendorf & Luikart 2007). 

No obstante, la prueba de Wilcoxon ofrece diferencias esta-
dísticas significativas bajo el IAM, (exceso de heterocigóticos) 
en REC, BAY y GIG. Sin embargo, la descripción teórica más 
apropiada del proceso de mutación de los microsatélites 
es el SMM (Putman & Carbone 2014), donde cada evento 
mutacional surge por la ganancia o pérdida de una unidad 
simple de repetición. Otras localidades mostraron un déficit 
de heterocigóticos significativo por el modelo SMM. Según 
Ruiz-García & al. (2007), el hecho de que exista déficit de 
heterocigosidad calculada a partir del número de alelos, 
puede indicar que la población no se encuentra en equilibrio 
deriva-mutación, pero no es indicio de evento de cuello de 
botella. Otra posibilidad es que la población haya pasado por 
algún evento de cuello de botella ancestral y desde entonces 

Las medidas de diversidad muestran que BAY es la localidad 
más diversa genéticamente, mientras que lo contrario ocurre 
en REC y GIG. Esto podría estar determinado, en cierto sen-
tido, por la cantidad de individuos y el tamaño de muestra de 
cada localidad. BAY posee 307 individuos y un tamaño de 
muestra de 47, la segunda con mayor número de individuos 
y la primera en cuanto a su representatividad. Autores como 
Vergeer & al. (2003) demostraron que el tamaño poblacional 
se correlaciona positivamente con la heterocigosis obser-
vada, de ahí que aumente la diversidad genética. Además, 
el tamaño de la muestra puede tener un efecto significativo 
sobre la estimación de heterocigosidad esperada en marca-
dores microsatélites (Poudel & al. 2014). Sin embargo, esto 
contradice lo que ocurre con TUR, pues, a pesar de ser la 
localidad con mayor número de individuos, presentó el menor 
valor de heterocigosidad observada y el mayor coeficiente de 
endogamia. Una de las posibles explicaciones es que en esta 
región se han realizado, desde hace décadas, acciones de 
reforestación. La reforestación puede tener consecuencias 
adversas sobre una población cuando solo se siembran se-
millas de unos pocos ejemplares en grandes cantidades. De 
esta manera, se logra un incremento del tamaño poblacional, 
aunque no un aumento de la diversidad genética, lo que trae 
consigo un posible aumento en los valores de endogamia.

En localidades relativamente pequeñas con baja regeneración 
natural, el aumento de la autofecundación y el apareamiento 
entre individuos estrechamente relacionados pueden resultar 
en la endogamia y en la reducción del número de heteroci-
gotos (Allendorf & al. 2013). La reducción de la variabilidad 
genética en plantas, debido a tamaños poblacionales peque-
ños, ya había sido reportada para Succisa pratensis Moench 
(Vergeer & al. 2003) y Magnolia cubensis subsp. acunae 
(Hernández & al. 2020a). Esto pudiera ocurrir en las localida-
des con tamaños poblacionales más pequeños (GIG, REC y 
GRP). En GIG, Molina-Pelegrín & al. (2014) observaron poca 
regeneración natural, la cual también fue reportada por Testé 
& al. (2019) para GRP como una de las mayores amenazas 
del taxón. Por otra parte, el bajo número de individuos en 
estas localidades puede ser consecuencia de la tala ilícita 
(Molina-Pelegrín & al. 2014, Ruiz 2017) a la que se ha visto 
sometida la subespecie. Según Rivers & al. (2016), la tala es 
una de las principales causas del decline de las poblaciones 
de magnolias a nivel mundial. 

Entre las localidades estudiadas, se encontraron diferencias 
genéticas significativas con valores de FST elevados. Esto pue-
de ser un reflejo de las distancias geográficas entre algunas 
localidades, como REC y GRP, o consecuencia de la diferen-
cia en las frecuencias alélicas entre ellas. La fragmentación 
del hábitat y la pérdida de individuos son fenómenos que 
aumentan la diferenciación genética entre las poblaciones, 
a pesar de estar localizadas en un área geográfica reducida. 
Sin embargo, otros factores (tales como la capacidad de mi-
gración de la especie o la existencia de barreras geográficas 
o ecológicas) pueden ser los principales responsables de la 
diferenciación genética entre las poblaciones (Eguiarte & al. 
2006). En tal sentido, los altos valores de FST detectados en 
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hayan permanecido de forma constante sus valores inferiores 
de heterocigosidad. Por tanto, según el modelo SMM, ninguna 
de las localidades evidencia signo de eventos de cuello de 
botella, porque no presentan diferencias significativas en el 
exceso de heterocigosis.

Implicaciones en la conservación 
La variación genética a nivel poblacional permite la adaptación 
a los cambios ambientales (Allendorf & al. 2013) y asegura el 
éxito evolutivo de las especies a largo plazo. Por tanto, en las 
poblaciones que tienen baja diversidad genética como REC y 
GIG deben realizarse acciones inmediatas de reforzamiento. 
No obstante, en GRP se debe hacer también un reforzamiento, 
ya que a pesar de mostrar valores altos de diversidad gené-
tica presenta pocos individuos. De esta forma un aumento 
en el número de individuos se reflejaría en el aumento de la 
diversidad genética y de la capacidad de responder tanto a 
variaciones ambientales como a cambios en los objetivos de 
selección (Allendorf & Luikart 2007). BAY tiene los mayores 
valores de diversidad genética, y, a su vez, presenta un alto 
número de individuos, por lo que puede comportarse como 
una localidad distribuidora de semillas para el reforzamiento. 
TUR, a pesar de presentar el mayor tamaño poblacional, se 
caracteriza por valores muy inferiores de heterocigosidad ob-
servada, por tanto, no se recomienda utilizarlo para distribuir 
semillas a otras localidades. 

Los resultados obtenidos reflejan una marcada estructura 
genética, por tanto, las localidades se pueden apreciar como 
subpoblaciones que han evolucionado independientemente 
(Newton & al. 2009), en este caso se perciben tres subpo-
blaciones: REC, TUR-BAY-GIG y GRP. Al realizar acciones 
de reforzamiento entre subpoblaciones, se va a interrumpir 
el proceso de evolución natural. Puede que dichas acciones 
tengan un impacto negativo en subpoblaciones con diferen-
cias genéticas grandes como GRP y provocar depresión por 
exogamia (Edmands 2007). Sin embargo, cuando la baja 
diversidad y los pequeños tamaños poblacionales son una 
limitante para la supervivencia en una población, es necesario 
reforzar con individuos genéticamente distintos, para evitar
 la depresión por endogamia. Pues esta es capaz de conducir 
a la extinción local de la subespecie y, con ello, a la reducción 
de su área de distribución, lo cual puede ser aún más drástico 
desde el punto de vista conservacionista (Frankham & al. 2002, 
Eguiarte & al. 2013).

Los ecosistemas donde se distribuye Magnolia cubensis 
subsp. cubensis, han sido afectados por la deforestación y el 
desarrollo agroforestal, lo cual ha repercutido en sus catego-
rías de amenaza (González-Torres & al. 2016). Autores como 
Molina-Pelegrín & al. (2014), Ruiz (2017) y Testé & al. (2019) 
alertan la necesidad de prestar atención a las amenazas que 
representa el efecto antrópico, la tala ilícita y la baja regene-
ración natural para M. cubensis subsp. cubensis. 

Desde el 2008, existe el proyecto “Conservación de magnolias 
cubanas” que presenta como meta la protección y uso susten-
table de las magnolias, para la recuperación y mantenimiento 

de sus poblaciones. El plan de recuperación de Magnolia 
cubensis subsp. cubensis, implementado desde hace algu-
nos años, ha garantizado la inclusión de la subespecie como 
objeto de conservación en los planes de manejo de todas las 
áreas protegidas (Abad & González 2014, Santos & al. 2014, 
Carraza & al. 2017, Hernández & al. 2017, Sanfiel & al. 2017). 
Este, incluye un programa de propagación en microviveros 
y reforzamiento poblacional en La Platica perteneciente al 
Parque Nacional Turquino, en la localidad El Manguito del 
Parque Nacional La Bayamesa, en la Reserva Ecológica El 
Gigante y en la Estación Experimental Agronómica de Guisa. 

Estas acciones, aunque válidas, se han realizado sin un re-
sultado genético que las fundamente, es por ello que, sobre la 
base de los resultados del presente estudio, se sugiere tomar 
a BAY como dispensario de semillas para los viveros locales, 
reforzar con semillas a las poblaciones de REC y GIG, debido 
a su baja diversidad genética, y a la de TUR por mostrar va-
lores tan bajos de heterocigosidad. A su vez, el reforzamiento 
en GRP es necesario debido al pequeño tamaño poblacional, 
acción que fue propuesta por Testé & al. (2019) al estudiar 
su estructura poblacional en esta área. Sin embargo, en GRP 
debe hacerse un reforzamiento de manera consciente y utilizar 
solamente individuos propios. El reforzamiento local no incluye 
la entrada de nuevos alelos o de otros que se encontraban en 
baja frecuencia en esta localidad, por lo cual no garantiza el 
aumento inmediato de la diversidad genética. Sin embargo, sí 
se logra un aumento a largo plazo de la diversidad debido a 
la recombinación y/o a la disminución del efecto de la deriva 
genética, el cual es más fuerte en poblaciones pequeñas. El 
reforzamiento es necesario, además, de los 60 individuos 
censados solamente uno es juvenil, lo que corrobora la baja 
regeneración natural reportada anteriormente por Testé & al. 
(2019).

Restaurar los hábitats, desarrollar conciencia y trabajar con 
las comunidades locales establece el punto de partida para 
lograr planes de conservación más efectivos, que se verán 
reflejados en el mejoramiento del estado de conservación de 
especies amenazadas de montaña como Magnolia cubensis 
subsp. cubensis. Por otra parte, estudios como el presente 
demuestran cómo la genética puede integrarse en la práctica 
conservacionista, tanto a nivel de conocimiento básico como 
de gestión.

CONCLUSIONES
La población de Magnolia cubensis subsp. cubensis mostró 
una estructura definida para tres grupos genéticos, lo que 
sugiere que podrían existir tres grupos demográficos: REC, 
TUR-BAY-GIG y GRP. El segundo grupo genético aparece 
como mediador de la dispersión en la subespecie dada su 
situación geográfica y el gran número de individuos. El grupo 
GRP se encuentra muy bien definido debido al gran número 
de variantes alélicas privadas y distancias genéticas grandes, 
con respecto a otras áreas. La diversidad genética fue mayor 
en BAY, respecto al resto de las localidades, e inferior en GIG 
y REC, lo cual se relaciona directamente con sus tamaños 
poblacionales. Algunas localidades muestran valores de 
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diferenciación genética elevados, asociado a sus distancias 
geográficas. La subespecie no presenta indicios de haber 
atravesado un evento de cuello de botella recientemente. Los 
altos valores de diversidad genética, número de individuos 
y ubicación geográfica de La Bayamesa ameritan el uso de 
plántulas de esta localidad para el reforzamiento del resto 
de las áreas, entre las que es probable la existencia de flujo 
genético.
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