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RESUMEN

Sonora es un estado que se encuentra ubicado en el noroeste de México y se localiza en una
zona de transicion entre la region Neotropical y la region Neartica. Debido a estas caracteristicas
geograficas, Sonora posee una gran diversidad de especies y de habitats. Callisaurus
draconoides cominmente conocida como “perrita del desierto” es una lagartija emblematica del
desierto Sonorense debido a las caracteristicas bioldgicas que posee y a su abundancia.
Actualmente se encuentra como especie amenazada segun la NOM-059-SEMARNAT-2010
debido a los diferentes cambios que ha sufrido en su habitat. La taxonomia de esta lagartija
también ha cambiado durante los ultimos afios, en la actualidad la base de datos de reptiles
reconoce 9 subespecies. Este trabajo describe la diversidad genética y los patrones
filogeograficos de cuatro posibles demes poblaciones de C. draconoides con distribucion en los
municipios de Hermosillo y Guaymas del estado de Sonora con base en el gen mitocondrial Cyt

b como marcador molecular.

Se analizaron 52 secuencias con 1166pb para las cuatro poblaciones, en donde se lograron
obtener un total de 15 individuos para la poblacién del Cerro El Bachoco, 23 para el Cerro
Johnson, 8 para la Playa Miramar y 6 para Bahia de Kino. Las poblaciones de los cerros El
Bachoco y Johnson presentan una mayor variabilidad genética que las poblaciones costeras de
Bahia de Kino y la Playa Miramar. Los andlisis de redes de haplotipos indican la existencia de
dos haplogrupos diferenciados: el primero corresponde a las poblaciones con distribucion en el
norte y el segundo corresponde a las poblaciones con distribucion en los estados adyacentes al
Golfo de California. Este estudio aporta informacion que servird como un antecedente
importante sobre la diversidad genética y filogeografia de las poblaciones de este reptil en

Sonora.
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I. INTRODUCCION

La genética de poblaciones es una herramienta muy importante para comprender como las
especies evolucionan y se adaptan a diferentes ambientes. Ademas, sirve para llevar a cabo
andlisis que permitan inferir el comportamiento futuro de las poblaciones dadas sus
caracteristicas (Eguiarte y Pifiero, 1990). Uno de los principales objetivos de la genética de
poblaciones es explicar los patrones de la variacion genética entre y dentro de las poblaciones
naturales con base a las diferentes fuerzas evolutivas (Eguiarte et al., 2013). Esta disciplina
surgi6 alrededor de las décadas de los afnos 20 y 30 con los trabajos de Ronald A. Fisher, Sewall
Wright y John Burdon S. Haldane y se convirtié en una de las principales herramientas para el

estudio de la evolucion.

El estudio de la variacion del material genético de una poblacion o especie es el primer
paso de cualquier estudio evolutivo. Si no hay variacion genética en una poblacién no pueden
actuar las fuerzas evolutivas y por lo tanto no hay evolucion (Pifiero et al., 2008). Cuando las
poblaciones tienen altos niveles de variabilidad genética generalmente se debe a que son y han
sido muy grandes o que existe un gran flujo genético entre ellas; sin embargo, cuando las
poblaciones tienen muy poca variacion genética es porque posiblemente sean muy pequenas o

que hay muy poco flujo genético entre ellas (Eguiarte et al., 2013).

En México se han utilizado distintos marcadores moleculares para describir la variacion
genética de las especies, tales como microsatélites, isoenzimas, polimorfismos de fragmentos
de restriccion (RFLP), repetidos de secuencias internas (ISSR), polimorfismos de ADN
amplificados en mayor o menor grado (RAPD y AFLP) y secuencias de ADN (Piiiero et al.,
2008). Los marcadores moleculares que se utilizan dependen de la pregunta de investigacion,
las caracteristicas del marcador, la viabilidad en su uso y de los recursos econdémicos

disponibles.

La variacion genética tiende a tener diferentes patrones de distribucion geografica con base
al resultado de los diferentes procesos de la historia filogenética y geografica del ADN de
organelos como la mitocondria y el cloroplasto. La filogeografia es una disciplina encargada del
estudio de esos procesos y se considera como un punto de unidn entre la micro y macroevolucion

debido a que se pueden extrapolar los procesos microevolutivos que operan dentro de las



especies a las diferencias macroevolutivas entre especies (Avise et al., 1987; Hickerson et al.,

2010).

Los analisis de datos mitocondriales a nivel de especie han sido de gran importancia en el
desarrollo y consolidacién para la filogeografia como disciplina. EI ADN mitocondrial se
convirtié en el marcador molecular de los animales vertebrados debido a sus caracteristicas
como la alta tasa de evolucion, practicamente nula recombinacion, variacion intraespecifica y,
con algunas excepciones, su herencia estrictamente materna (Vazquez-Dominguez, 2007). La
variabilidad genética que presenta el ADN mitocondrial se encuentra en los haplotipos, los
cuales llevan un registro de la historia matrilineal de eventos mutacionales. Los haplotipos son
importantes para la filogeografia ya que se pueden conectar filogenéticamente en un filograma

y sobreponerse a la distribucion geografica de la especie (Avise, 2009).

La filogeografia se ha convertido en una herramienta muy importante debido a que permite
comprender la influencia de la historia evolutiva en los patrones de diversidad de las especies
(Avise, 1998). Ademas, la filogeografia en conjunto con la genética de poblaciones y la
biogeografia han permitido tener impactos de gran importancia en las areas de biologia,

evoluciodn, ecologia y conservacion (Vazquez-Dominguez, 2007).

El estado de Sonora se encuentra ubicado en el noroeste de México en la frontera con
Estados Unidos y se localiza en una zona de transicion entre la region Neotropical y la region
Nedrtica (Molina y Van Devender, 2010). Debido a estas caracteristicas geograficas, Sonora
posee una gran variedad de especies y de héabitats, desde el desierto arido hasta el bosque tropical
caducifolio (Dimmit, 2000). La mayoria de las investigaciones bioldgicas de Sonora han sido
realizadas por naturalistas extranjeros ya que la entidad esta alejada de las instituciones del
centro del pais, de manera que los estudios ecoldgicos y evolutivos no han logrado incluir e

integrar la mayor parte de la biodiversidad conocida (Molina y Van Devender, 2010).

Callisaurus draconoides (Blainville, 1835) es una lagartija emblematica del desierto
Sonorense comunmente conocida como “perrita del desierto” o “lagartija cola de zebra” debido
a los patrones de coloracion de su cola (Li et al., 2012). Su distribucioén geogréfica incluye los
estados mexicanos de Baja California Sur, Sonora y Sinaloa, asi como el sureste de los Estados
Unidos de América (Pianka y Parker, 1972). Actualmente segiin la NOM-059-SEMARNAT-

2010 se encuentra bajo el estatus de amenazada debido a los diferentes cambios que han sufrido
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en su habitat en los Gltimos afos tales como: la degradacion de suelos, cambio de uso de suelo,

contaminacion y la reduccion de flora y fauna.

La taxonomia de la especie C. draconoides ha sufrido una serie de cambios a lo largo de
los ultimos afos. En 1946, Smith reconoci6 a tres subespecies: C. draconoides, C. gabii y C.
myurus. Por otro lado, Grismer en el ano de 2002 realizé una modificacion en la taxonomia y
consideraba la existencia de seis subespecies basandose principalmente en los patrones de
coloracion, dichas especies fueron C. carmenensis, C. crinitus, C. draconoides, C. inusitatus,
C. rhodostictus y C. splendida (Lemos et al., 2015). En la actualidad la base de datos de reptiles
“The reptile Database” (http://www.reptile-database.org/) considerada la plataforma de registros
sistematicos para reptiles mas importante a nivel mundial reconoce a nueve subespecies para C.
draconoides: C. draconoides bogerti, C. draconoides brevipes, C. draconoides carmenensis, C.
draconoides crinitus, C. draconoides draconoides, C. draconoides inusitanus, C. draconoides

myurus, C. draconoides rhodostictus y C. draconoides ventralis.

Existe una gran variedad de estudios sobre la ecologia de esta especie. Por ejemplo, Pianka
y Parker (1972) estudiaron la historia de vida de C. draconoides, incluyendo microhébitats,
dieta, tamafio, estructura poblacional, reproduccion, etc., Gerson (2016) describi6 los patrones
del uso del espacio y Goldberg (2014) estudi¢ el ciclo reproductivo, mientras que Li et al. (2012)
documentaron los mecanismos responsables de la rapida locomocion de esta especie, entre otros
trabajos. Sin embargo, para la genética y evolucion de C. draconoides solo existe un estudio
especifico realizado por Lindell et al. (2005) donde utilizaron secuencias de ADN mitocondrial
para investigar patrones de genealogia y diferenciacion genética dentro de las poblaciones de C.
draconoides. De tal manera, que la cantidad de estudios ecoldgicos realizados para la lagartija
C. draconoides es mucho mayor que la cantidad de estudios utilizando las herramientas de la

genética de poblaciones.

El presente trabajo tiene como principales objetivos describir la variabilidad genética y la
filogeografia de cuatro posibles demes con distribucion en el estado de Sonora con base en
analisis genéticos mitocondriales con el gen Citocromo b (Cyt b). Los resultados de estos
analisis aportaran nueva informacion acerca del estado en el que se encuentran estas poblaciones
de C. draconoides, los posibles procesos evolutivos que las afectan y las estrategias factibles

para una propuesta inicial del manejo adecuado para la conservacion de la especie.



II. ANTECEDENTES

I1.1. Variabilidad genética

Para comprender como las especies logran adaptarse y evolucionar existe una herramienta muy
poderosa que es la genética de poblaciones (Eguiarte y Pifiero, 1990; Hedrick, 2011), la cual
tuvo su origen en los afios 20 y 30 cuando Ronald A. Fisher, J. B. S. Haldane y Sewall Wright,
sentaron las bases matematicas de la teoria y que han sido de gran importancia para el estudio

de la evolucion.

La genética de poblaciones se encarga de estudiar los niveles de variacion genética entre
y dentro de las poblaciones que forman a las especies y como esta variacion ha sido afectada
por las diferentes fuerzas evolutivas (Eguiarte et al., 2013). Por ejemplo, si las poblaciones
tienen altos niveles de variabilidad genética probablemente su tamafio poblacional es grande y/o
existe un gran flujo genético entre ellas, en cambio si los niveles de variacion genética son muy
bajos el tamafio poblacional es pequeno y/o hay poco flujo genético entre ellas (Eguiarte y

Pifiero, 1990; Hedrick, 2011).

Existe un modelo en genética de poblaciones propuesto por el inglés George Hardy y el
aleman Wilhelm Weinberg en 1908 en donde se describe como se comporta la variacién cuando
no esta actuando ninguna fuerza evolutiva y funciona como un modelo nulo que se cumple si
las poblaciones son “ideales” (Gillespie, 1998; Eguiarte et al., 2013). Una poblacion ideal es
aquella en donde los organismos se aparean aleatoriamente, tienen la misma adecuacion, tienen
un tamafio infinito, no experimentan flujo genético ni nuevas mutaciones (Gillespie, 1998;

Hedrick, 2011).

En una poblacién que se encuentra en equilibrio, es decir, que cumple con los supuestos
del modelo de Hardy-Weinberg, no ha estado sujeta a las fuerzas evolutivas y por lo tanto no
puede pasar por procesos de evolucion (Pierce, 2009), de tal manera que no hay cambios en las
frecuencias alélicas en esa poblacion (Hedrick, 2011). De tal manera que el modelo de Hardy-
Weinberg menciona que la reproduccion por si sola no provocara la evolucion, sino que son

necesarios otros procesos como la seleccion natural, las mutaciones, el flujo genético o la deriva



genética para que las poblaciones cambien sus frecuencias alélicas y por lo tanto evolucionen

(Pierce, 2009).

En los inicios de la genética de poblaciones se consideraba el analisis de acuerdo a las
leyes de Mendel, es decir, en un gen se observaba como es el comportamiento de dos alelos y
este principio se aplica en la base del equilibrio de H-W (Eguiarte et al., 2013). En el modelo
de Hardy-Weinberg las frecuencias esperadas estan dadas por p? + 2pq + g? = 1. Donde p?
representa la frecuencia de los homocigotos A;4;; 2pq representa la frecuencia de los
heterocigotos A; A,; y g2 representa la frecuencia de los homocigotos A, 4,, donde p representa

la frecuencia del alelo A; y g, la frecuencia del alelo A, (Hedrick, 2011).

Los seres vivos estamos compuestos por miles de genes y cada uno de ellos tiene muchas
versiones alternas posibles que pueden estar sujetas a mutaciones y esto conlleva a que el
numero de los alelos sea posiblemente infinito (Eguiarte et al., 2013). De manera que debido a
las mutaciones que existen en el material genético, las especies han logrado ser variables
genéticamente y por lo tanto han podido adaptarse a nuevas condiciones (Jiménez y Collada,

2000).

En la actualidad existe una gran variedad de métodos que son accesibles para conocer la
variacion del material genético de los organismos y con ello produciendo una gran cantidad de
datos que han servido para conocer algunos patrones sobre las fuerzas evolutivas presentes que
controlan los niveles de variabilidad natural de las especies (Charlesworth, 2001). Cuando las
fuerzas evolutivas han actuado durante largos periodos de tiempo sobre la variacion genética y
han dado como resultado a cambios en los organismos, es cuando ocurre la evolucion (Gillespie,

1998).

Las dos principales fuentes de variacion en el material genético son las mutaciones y la
recombinacion genética. Cuando las poblaciones son variables genéticamente tienen mayores
probabilidades de sobrevivir a distintos cambios que se presenten en su medio ambiente. Pero,
(,qué pasa cuando la variabilidad genética es baja en una poblacion?; en este caso, las
poblaciones comienzan a tener niveles de adaptacidon mas bajos; por lo tanto, su tamafio
poblacional también disminuye y la reproduccion entre organismos emparentados (endogamia)
tiende a aumentar. Esto conlleva a que haya una disminucion en la adecuacion genética (W)

debido a que existe una menor supervivencia, apareamiento y/o reproduccion en la progenie de
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individuos relacionados en comparacion con la de individuos no relacionados, es decir, una

depresion por endogamia. (Eguiarte et al., 2007; Hedrick et al., 2010; Hedrick, 2011).

I1.2. Parametros para estimar la variabilidad genética con marcadores moleculares

La variabilidad genética es el requisito que necesitan las poblaciones para que acttien las fuerzas
evolutivas y se genere el proceso de evolucion (Jiménez y Collada, 2000). La diversidad
genética que existe entre organismos es consecuencia de las diferencias en las secuencias de
ADN vy de los efectos ambientales (Rischkowsky y Pilling, 2010). Dado que la variacion es de
gran importancia, uno de los objetivos principales para los genetistas de poblaciones ha sido su

cuantificacion.

En la actualidad se utilizan caracteres morfologicos y moleculares para estimar la variacion
dentro de las poblaciones (Rentaria, 2007). La principal ventaja de los estudios de biologia
evolutiva utilizando marcadores moleculares es que estos son universales y que existen una gran
variedad de ellos que se eligen dependiendo de los objetivos de la investigacion. Los marcadores
moleculares se caracterizan por su capacidad de detectar polimorfismos en loci Unicos o
multiples y si son de tipo dominante o co-dominante (Simpson, 1997) y se dividen de acuerdo
a la molécula base utilizada, nuclear, mitocondrial, de cloroplasto, ribosomal, entre otros (Pifiero
et al.,, 2008). A continuacién se presentan las principales ventajas de algunos marcadores

moleculares:

1.- Marcadores nucleares. Los marcadores nucleares son utilizados para detectar
polimorfismos del ADN nuclear (Rischkowsky y Pilling, 2010). En organismos eucariotas la
mayoria de la informacidon genética se encuentra contenida en el ntcleo de la célula,
especificamente en los cromosomas (Renteria, 2007). En estudios de diversidad genética intra
e interespecifica para grupos de plantas o animales, los marcadores moleculares mas utilizados
son los microsatélites (Edwars et al., 1991; Devey et al., 1996). Los microsatélites son
secuencias de ADN cortas que van de una a cuatro pares de bases que se repiten en tandem (Litt
y Luty, 1989) y se encuentran en regiones codificantes y no codificantes del ADN (Avise, 2012).

La ventaja de los microsatélites sobre otros marcadores moleculares es que son altamente



polimérficos, son codominantes, son selectivamente neutros y faciles de interpretar (Golstein y

Pollock, 1994; Renteria, 2007).

2.- Marcadores mitocondriales y de cloroplasto. Para estudios filogeograficos y de
diversidad genética, los marcadores mitocondriales regularmente son los mas utilizados
principalmente por su herencia uniparental, una alta tasa de mutacion y practicamente nula
recombinacion (Vazquez-Dominguez, 2007). En cambio el ADN de cloroplasto es considerado
muy conservado, ya que poseen el mismo genoma desde las hepaticas hasta las angiospermas.
Es una molécula circular con un tamafio que varia entre 120 kilobases y 217 kilobases. E1 ADN
del cloroplasto tiene una herencia clonal, uniparental, generalmente materna en angiospermas y

paterna en gimnospermas (Brown et al., 1979; Donoso et al., 2004).

3.- Marcadores de ADN ribosomal. El ADN ribosomal se puede encontrar en mitocondrias,
nucleo y cloroplasto y contiene la informacion para el ARN que conforma a los ribosomas
(Renteria, 2007; Avise, 2012). El rADN se presenta en repeticiones tdndem las cuales se
encuentran conservadas a lo largo de todo un genoma y evolucionan en conjunto. Estas
secuencias presentan baja tasa de sustitucion, de manera que resultan ser muy utiles en estudios
filogenéticos de aquellos taxa que poseen tiempos de divergencia muy antiguos (Hills et al.,

1991).

4.- Isoenzimas. Las isoenzimas son formas moleculares multiples de las enzimas que
tienen funciones que son similares o en algunas ocasiones idénticas y que se encuentran
presentes en un mismo individuo (Market y Moller, 1959). Regularmente suelen ser
selectivamente neutras y son utilizadas como marcadores hereditarios para cuantificar las
frecuencias tanto alélicas como genotipicas de los individuos. A partir de 1966 se comenzaron
a utilizar para la cuantificacion de la variacion genética en poblaciones humanas, de moscas del
género Drosophila y en planta superiores (Harris, 1966; Johnson et al., 1966; Hubby y
Lewontin, 1966).

La diversidad genética se puede describir con base a varios estimadores, tales como 7 (pi),
0 (tetha), la heterocigosis esperada y el polimorfismo. El polimorfismo genético es la variacion
genética observada en las poblaciones y representa una ventaja cuando la variacion genética
resultante conlleva a que los individuos tengan una mejor adaptacion a diferentes condiciones

ambientales (Passarge, 2007). En cambio, la heterocigosis es la probabilidad de encontrar un
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genotipo heterocigo en una poblacion. Podemos mencionar dos tipos de heterocigosis, la
observada y la esperada. La heterocigosis esperada sucede cuando la poblacion se encuentra
bajo el equilibrio de Hardy-Weinberg y la observada es la heterocigosis real (Eguiarte et al.,

2007).

Estos estimadores han sido desarrollados para casi todos los marcadores moleculares,
aunque algunos de ellos no pueden estimarse con métodos tradicionales con marcadores, como
la heterocigosis observada con los RAPD, AFLP o ISSR (Pifiero et al., 2008). Los valores de &t
pueden ser interpretados como la heterocigosis esperada ya que tienen la particularidad de ser

estimados de la heterocigosis en el nivel nucleotidico (Hedrick, 2011).

El estimado Pi () calcula la diversidad nucleotidica, es decir, el nimero de diferentes
nucleotidos por sitio entre dos secuencias que son tomadas de manera aleatoria (Nei y Li, 1979;
Eguiarte et al., 2007). Tetha (0) se obtiene a partir de 8 = 4N,u (Kimura, 1968), donde N, se
refiere al tamafio efectivo poblacional y u a la tasa de mutacion. La diversidad nucleotidica (m)
puede verse afectada principalmente por los alelos que poseen mayor frecuencia y es

independiente del tamafio de la muestra (Tajima, 1983; Eguiarte et al., 2007).

De manera que los resultados de ambos estimadores (Pi y Tetha) nos permiten conocer si
las secuencias se encuentran bajo el modelo neutral o no. La teoria de la evolucion neutral
propuesta por Kimura (1968, 1983) nos permite establecer los patrones de evolucion de las
secuencias cuando existen desviaciones del modelo neutro que son originadas por la mutacion
y la deriva génica y no por la fuerza de la seleccion natural, afectando la tasa de cambio a la que
un nucleoétido es sustituido por otro dentro de una poblacion la cual resulta ser igual a la tasa de
mutacion de ese sitio y es independiente del tamafio poblacional (Kimura, 1968; 1983; Castillo,

2007).

Si Pi (m) y Teta (0) dan el mismo resultado en variacion genética, significa que el
polimorfismo observado es neutro, es decir, que probablemente los cambios en las secuencias
son causados por fuerzas como la mutacion y la deriva genética y por lo tanto, la fijacion de los
alelos es causada por procesos azarosos y no por la seleccion. No obstante, si existen diferencias
entre ambos estimadores probablemente la seleccion esta afectando alguno de ellos provocando
su incremento o decremento. Es decir, si las frecuencias alélicas estan incrementandose y a su

vez se refleja en el incremento de m, es muy probable que exista seleccion positiva; en cambio,
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si la O se incrementa es porque existe un mayor numero de alelos deletéreos en la muestra

(Watterson, 1975; Tajima, 1983).

Otro estimado de la variacion con base en caracteres moleculares es el numero de sitios
segregantes (S), el cual resulta ser muy preciso si el modelo de mutacion es de sitios finitos y
cuando no haya homoplasia (Pifiero et al., 2008). Estos estimadores tienen la ventaja de que
pueden extrapolarse a secuencias de aminoacidos de forma sencilla. Para determinar si las
frecuencias de los polimorfismos encontradas en un conjunto de secuencias se encuentra bajo
la hipotesis de evolucion neutral, existe un estimado llamado D de Tajima (Tajima, 1989). Este
estimado permite comparar dos estimas de la cantidad de variacion genética de un grupo de
secuencias, las cuales se obtienen a partir del numero de sitios polimorficos total y por la
proporcion de las diferencias nucleotidicas entre las secuencias. Cuando la D tiende a valores
positivos puede indicar que esta actuando la seleccion positiva, balanceadora o que el tamaio

poblacional est4d disminuyendo (Perfectti et al., 2009).

I1.3. Filogeografia

La filogeografia es una disciplina que pretende explicar los patrones de distribucion geografica
de la variacion genética con base en procesos de historia geografica y filogenética del ADN del
citoplasma (Avise et al., 1987; Cruzan y Templeton, 2000). Esta es una disciplina que es
relativamente nueva que estudia los arreglos espaciales de los linajes genéticos, especificamente

dentro y entre especies que se encuentran estrechamente relacionadas (Avise, 2009).

Se ha considerado a la filogeografia como un punto de union entre la macroevolucion y la
microevolucidn, ya que refuerza la interaccion entre estos dos niveles y en donde la genética
molecular funge como una herramienta indispensable (Vazquez-Dominguez, 2007). De tal
manera que gracias a la filogeografia los procesos microevolutivos que operan dentro de las
especies se pueden extrapolar para poder explicar las diferencias macroevolutivas entre especies

y taxones superiores (Avise et al., 1987; Hickerson et al., 2010).

La filogeografia ha podido desarrollarse y consolidarse como disciplina gracias a los
analisis de datos mitocondriales a nivel de especie (Hickerson et al., 2010). El ADN

mitocondrial se convirtidé en el marcador molecular de los animales superiores debido a las



diferentes caracteristicas que posee: es una molécula circular covalentemente cerrada, de
tamafio pequefio con un total de 37 genes de los cuales 13 son ARN mensajeros, 22 son ARN
de transferencia y dos son ARN ribosomales (Figura 1); ademas de que tiene una alta tasa de
sustituciéon en muchos taxones y una region control en vertebrados (Brown, 1985; Vazquez-

Dominguez, 2007).

El genoma mitocondrial de los animales es muy compacto en comparacion con el genoma
nuclear, ya que no estan presentes las secuencias no codificantes conocidas como intrones, los
cuales representan una caracteristica principal en los genomas nucleares (Avise, 2009). Por otro
lado, el ADN mitocondrial de los animales tiene altas tasas de sustituciones de nucleotidos en
comparacion del ADN nuclear, es decir, la molécula de ADN mitocondrial tiene un ritmo mas
rapido de evolucidon que el ADN que se encuentra en el nicleo. Esto probablemente se deba a
que el ADN mitocondrial se encuentra expuesto a diferentes factores como un ambiente
corrosivo con altas cantidades de oxigeno, las limitaciones funcionales como la codificacion a
unos pocos polipéptidos y no a la produccion directa de proteinas que se encuentren implicadas
en su propia replicacion, transcripcion o traduccion (Johns y Avise, 1998; Avise et al., 2009).
Ademas de la alta tasa de evolucion que posee la molécula del ADN mitocondrial, para la
filogeografia existen algunas otras caracteristicas igual de importantes como su practicamente
nula recombinacion, variacion intraespecifica y con algunas excepciones, su estrictamente

herencia materna (Vazquez-Dominguez, 2007).
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Figura 1. Mapa genético del ADN mitocondrial. Fuente: Alvarez (2008).

Toda la variabilidad genética que presenta el ADN mitocondrial se encuentra en los
haplotipos (Vazquez-Dominguez, 2007), es decir, registran la historia matrilineal de eventos
mutacionales. Los haplotipos son variaciones del ADN o polimorfismos que tienden a heredarse
en conjunto y que se encuentran en el mismo cromosoma (Pierce, 2009). La relevancia de los
haplotipos en filogeografia es que pueden conectarse filogenéticamente en un filograma y al
mismo tiempo puede sobreponerse a la distribucion geografica de la especie. De tal manera que
como cada animal tiene un haplotipo de ADN mitocondrial especifico, cada individuo en la
genealogia de la especie puede tratarse como una “Unidad taxondmica operacional” y por lo
tanto se pueden interpretar los procesos evolutivos implicados en la distribucion geografica

actual de la especie o poblacion (Vazquez-Dominguez, 2007; Avise, 2009).

Para saber si hay relacion entre los niveles de diferenciacion genética entre poblaciones
(Fsr) y la distancia geografica existe un modelo llamado aislamiento por distancia (Slatkin,
1993) el cual examina la relacion del flujo génico entre pares de poblaciones con la distancia
geografica (Aguirre-Planter, 2007; Castro 2009). En este modelo, los cruzamientos al azar estan
limitados por la distancia, de manera que tiene mayor probabilidad que los individuos se apareen
con individuos que se encuentran a una distancia mas corta que con individuos que se encuentran

mas lejanos (Castro, 2009).
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De tal manera que la filogeografia se ha convertido en una herramienta muy importante
pues ha permitido resolver como la historia evolutiva reciente ha influido en los patrones de
diversidad dentro de las especies (Avise, 1998; Vazquez-Dominguez, 2007). Por otra parte, esta
disciplina ha ayudado a mejorar la descripcion de la distribucion geografica, las distancias
genéticas entre linajes, las relaciones filogenéticas y por ende a un mejor entendimiento de la
biogeografia regional. Ademas, esta rama de la biologia evolutiva ha ayudado a plantear
estrategias de conservacion de las especies gracias al conocimiento de sus respuestas historicas
a diferentes cambios que se presentan en su medio ambiente (Moritz y Faith, 1998; Vazquez-

Dominguez, 2007).

El citocromo b (Cyt b) es uno de los genes mitocondriales mas utilizados en vertebrados
debido a las siguientes razones: (1) es el gen que esta mas ampliamente secuenciado (Moore y
DeFilippis, 1997), (2) tiene una dindmica evolutiva y bioquimica del producto proteico mejor
que la mayoria de los otros sistemas moleculares (Esposti et al., 1993) que le permite asociar
los niveles de divergencia genética con especies hermanas, congéneros y géneros confamiliares

que estan en un rango filogenéticamente informativo (Johns y Avise, 1998).

El citocromo b en reptiles ha sido utilizado en estudios para resolver historias genealogicas
(Lindell et al., 2005), el efecto del tamafio poblacional en la diversidad genética (Hague y
Routman, 2016), el codigo de barras de ADN para la herpetofauna de Corea (Jeong et al., 2013),
la diversidad genética y estructura (Aplasca et al., 2016), la distribucion de haplotipos de ADN

mitocondrial (Fritz et al., 2005), entre otros trabajos.
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I1.4. Filogeografia y Teoria de Coalescencia

En 1987, John Avise y colaboradores introdujeron el concepto de filogeografia y con ello el
desarrollo de la disciplina. Sin embargo, no fue hasta que genetistas de poblaciones y
matematicos desarrollaron las bases matematicas de la teoria coalescente y la introdujeron a la
filogeografia como un fundamento principal para predecir las frecuencias de los alelos en
generaciones futuras con base en modelos de poblaciones enteras (Tajima, 1983; Hickerson et

al., 2010).

La teoria de la coalescencia se basa en las relaciones genealdgicas que existen en los genes
y el principio fundamental es que bajo neutralidad todos los alelos de un gen que se encuentran
presentes en una poblacion actual derivan de o coalescen hacia un unico alelo ancestral y a lo
largo de las generaciones surgen nuevos alelos por mutacién y se pierden otros por deriva génica
(Hudson, 1990; Ayala, 2006; Vazquez-Dominguez, 2007). De tal manera que la coalescencia es
un proceso que determina la forma de la genealogia de los genes con base en los eventos
genéticos poblacionales, es decir, describe dentro de una muestra poblacional todos los alelos
de un gen que coalescen hacia un ancestro en comun mas reciente (Dominguez-Dominguez et

al., 2009).

La teoria de la coalescencia ha permitido obtener la mayor parte de la historia demografica
compleja que han proporcionado tiempos de divergencia, la historia de los tamafios
poblacionales y tasas de migracion (Hickerson et al., 2010). Esta teoria ha unido a dos
disciplinas muy importantes como la genética de poblaciones y la filogenia a través del estudio

del arbol de genes (Nielsen y Beaumont, 2009; Dominguez-Dominguez et al., 2009).

Aunque el ADN mitocondrial es la molécula con caracteristicas mas significativas para la
filogeografia, su uso exclusivo puede suponer un riesgo en la interpretacion de las genealogias
ya que al estar implicado un solo locus, éste puede estar ligado a seleccion, puede que no sea
posible la identificacion de su dispersion entre poblaciones o incluso puede presentar
introgresion. Es por ello que en la actualidad es mas frecuente el uso combinado y comparativo
de genealogias a partir de datos que han sido obtenidos del ADN mitocondrial y nuclear

(Dominguez-Dominguez et al., 2009).
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Para poder probar las hipotesis filogeograficas era necesario una metodologia y un marco
estadistico para poder ir més alld en la resolucion de patrones genealdgicos y los procesos
biogeograficos (Avise, 2000). La coalescencia se ha convertido en una parte fundamental para
la filogeografia pues ha permitido la estimacion de las filogenias a nivel de especie a bajos
niveles de divergencia con base en los datos de multiples loci e individuos por subespecies o

poblaciones (Hickerson et al., 2010).

Ademas de estimar las frecuencias alélicas, los métodos moleculares permiten conocer las
relaciones genealogicas de los alelos y con ello el flujo genético y la fragmentacion de
poblaciones bajo el contexto histérico y geografico (Vazquez-Dominguez, 2007). La teoria de
la coalescencia usa normalmente el modelo Wright-Fisher el cual fue desarrollado por Fisher
(1922) y Wright (1931) y tiene como principio basico que solo hay estocasticidad en la
reproduccion (Pifero et al., 2008). Este modelo se enfoca en sintetizar la informacién que se
obtiene de una muestra y en compararla con lo que se esperaria obtener en una poblacion ideal
bajo neutralidad o un modelo nulo. Por otro lado, Sewall Wright también introdujo los
estadisticos F los cuales han permitido cuantificar a partir de las frecuencias alélicas que se han
obtenido en diferentes areas procesos como el flujo genético y la estructura poblacional (Wright,

1965; Vazquez-Dominguez, 2007; Pifiero et al., 2008).

Sewall Wright, también fue el responsable de proponer el tamafio efectivo poblacional
(N) el cual se refiere al nimero de individuos reproductivos, ya que estos son los que
contribuyen en la genética y demografia de las siguientes generaciones (Wright, 1969; Moreno,
2007). Sin embargo, no existe una tnica definicidon para este concepto, por lo que generalmente
las definiciones se refieren al nimero de individuos en una poblacién cuya heterocigosis decrece
auna tasa k=1/2N, donde N es el nimero poblacional (Hedrick, 2011). Y, una de las principales
bases para comprender los cambios que ocurren en el tamafio efectivo de una poblacion es la

teoria de la coalescencia (Vazquez-Dominguez, 2007).

La realizacion de anélisis basados en la teoria de la coalescencia para inferir aspectos de
la historia actual de las poblaciones depende si el tamafio de la muestra lo permite. Cuando las
poblaciones resultan pequeias, el tiempo de coalescencia es menor, ya que es muy probable que
se encuentren cercanamente relacionadas, en cambio si la poblacion es muy grande el tiempo

de coalescencia es mayor (Herndndez-Baios et al., 2007).
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La teoria de la coalescencia se establece como una base fundamental para entender
diferentes procesos como la distribucion de la variaciéon genética bajo diferentes contextos
coalescentes, asi como el tamafio efectivo de una poblacion y el tiempo al ancestro mas reciente.
Sin embargo, la coalescencia no solo ha servido en la filogeografia para resolver problemas sino
también en otras disciplinas como la genética de poblaciones, genética de la conservacion, asi
como multiples estudios de genética en humanos y sistematica molecular (Vazquez-Dominguez,
2007). Ademas de las aplicaciones anteriores, la coalescencia puede utilizarse en la estimacion
de parametros que se encuentran relacionados con diferentes procesos y se conoce como
coalescencia completa. La coalescencia completa permite identificar los procesos evolutivos
que afectaron a la muestra e infiere los pardmetros que se encuentran relacionados con estos
procesos. A diferencia de los estadisticos de resumen, la coalescencia completa permite utilizar

toda la informacion contenida en la muestra (Pifiero et al., 2008).

IL.S. Perrita del desierto o lagartija cola de zebra Callisaurus draconoides

La diversidad de reptiles en México es muy alta, ocupando el segundo lugar en el mundo
después de Australia. En nuestro pais existen alrededor de 417 especies de lagartijas (Enderson
et al., 2010), y para el caso del estado de Sonora se han registrado 69 (Rorabaugh y Lemos-
Espinal, 2016). Una de las especies mas emblematicas del desierto de Sonora es “la perrita del
desierto”, Callisaurus draconoides BLAINVILLE 1835, debido a su abundancia y

caracteristicas biologicas.

Callisaurus draconoides comunmente conocida como lagartija cola de zebra o perrita del
desierto es una lagartija que se distribuye geograficamente en el norte de México en los estados
de Baja California Sur, Sonora y Sinaloa y en Estados Unidos desde el sureste de California, sur
de Nevada y oeste de Arizona (Pianka y Parker, 1972; Lemos-Espinal et al., 2015). Se le atribuye
el nombre de “lagartija cola de zebra” por su distintiva caracteristica de tener la parte ventral de
la cola fuertemente marcada con barras negras y el nombre de “perrita del desierto” por su cola
enrollada. Esta lagartija pertenece a la familia Phrynosomatidae y es relativamente pequeiia con
una Longitud Hocico Cloaca (LHC) maxima de 109mm aproximadamente (Figura 2) (Gerson,

2016).
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Figura 2. Aspectos de la morfologia de la lagartija “perrita del desierto” Callisaurus
draconoides. Fuente: Fotografias tomadas por miembros de la Red para la Conservacion de
Anfibios y Reptiles de Sonora (RCARSON). Fotografias: a, ¢ y e tomadas por Jorge Jiménez
Canale; b y d por Juan Pablo Cérdova Castillo.

Callisaurus deriva del latin kalos que significa “hermoso” y saurus que significa
“lagartija” y draconoides deriva de la palabra en latin draco que se refiere a “un animal fabuloso
o dragon” y el sufijo —noides, que significa “parecido”. De tal manera que Callisaurus
draconoides significa “lagartija hermosa con parecido a un dragéon”. Es comun encontrar a esta
especie en porciones abiertas, es decir, se encuentra activa en una gran variedad de hébitats de
desierto, desde lugares arenosos hasta cauces rocosos de rios y su distribucion altitudinal va

desde el nivel del mar hasta los 1200msnm (Lemos-Espinal et al., 2015).

La perrita del desierto se encuentra activa durante todo el afio, sin embargo los meses con
mayor actividad para la especie son de abril a octubre, con la presencia de algunos individuos
durante el mes de noviembre en los dias célidos (Grismer, 2002). Esta especie se encuentra
activa en porciones abiertas con arena, gravas y en algunas ocasiones en areas rocosas con poca
o sin cubierta vegetal. Generalmente se encuentra asociada con Prosopis-Acacia o comunidades
de vegetacion de Larrea tridentata. La época de apareamiento de estas lagartijas es durante los

meses de abril o mayo y su periodo de incubacion es de 30 a 32 dias aproximadamente (Packard
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et al., 1980). La dieta de esta especie se basa principalmente en insectos, en donde
aproximadamente un 50% de su alimento lo comprende de larvas de lepidopteros (Lemos et al.,

2015; Rorabaugh y Lemos-Espinal, 2016).

Las principales caracteristicas morfoldgicas que posee C. draconoides para su posible
identificacion son la presencia de la abertura auditiva, la parte ventral de la cola marcado con
barras negras, las escamas granulares sobre la espalda y el muslo homogéneas y las escamas del
labio superior fuertemente quilladas (Lemos-Espinal et al., 2015). Su coloraciéon es un fondo
que va de blanco a gris oscuro con algunas manchas palidas, las cuales se encuentran presentes
generalmente del mismo tamano sobre el cuello y el cuerpo y la mayoria de las veces ausentes
sobre la parte media del cuerpo. Las lagartijas adultas poseen una coloraciéon amarilla en la
region inguinal y de color naranja en la region axilar, la bolsa gular es gris con el centro rojo en

machos (Rorabaugh y Lemos-Espinal, 2016).

La taxonomia de la especie Callisaurus draconoides ha pasado por una serie de cambios a
lo largo de los ultimos afios; en el afio de 1946 Smith reconocié a tres subespecies: C.
draconoides, C. gabii y C. myurus. Por otra parte, Grismer en el afio de 2002 en el estado de
Baja California reconocio que habia seis subespecies las cuales habian sido propuestas por De
Queiroz en el afio de 1989. Sin embargo, Grismer (2002) realizé una modificacion respecto a
las clases de patron de coloracion para C. carmenensis, C. crinitus, C. draconoides, C.
inusitatus, C. rhodostictus y C. splendida (Lemos-Espinal et al., 2015). Por otra parte la base de
datos de reptiles (The reptile Database) reconoce a nueves subespecies de C. draconoides: C.
draconoides bogerti, C. draconoides brevipes, C. draconoides carmenensis, C. draconoides
crinitus, C. draconoides draconoides, C. draconoides inusitanus, C. draconoides myurus, C.

draconoides rhodostictus y C. draconoides ventralis (Tabla I).

Durante los tltimos afios los habitats de la especie han sufrido diferentes cambios que han
afectado a la “Perrita del desierto” tales como: degradacion de suelos, cambio de usos de suelo,
contaminacion, reduccion de flora y fauna por la introduccion de especies exoticas. Estos
diversos cambios han llevado a que la especie se encuentre en el estatus de amenazada en la

NOM-059-SEMARNAT-2010.
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Tabla I. Lista de subespecies descritas para Callisaurus draconoides segin la base de datos de

reptiles (The reptile Database).

Subespecie Descrita por:
C. draconoides bogerti Martin Del Campo, 1943.
C. draconoides brevipes Bogert y Dorson, 1942.
C. draconoides carmenensis Dickerson, 1919.
C. draconoides crinitus Cope, 1896.
C. draconoides draconoides Blainville, 1835.
C. draconoides inusitanus Dickerson, 1919.
C. draconoides myurus Richardson, 1915.
C. draconoides rhodostictus Cope, 1896.
C. draconoides ventralis Hallowell, 1852.

Algunos estudios muestran evidencia de que diversos factores como el habitat, el suelo, la
temperatura y la vegetacion pueden llegar a ser muy importantes para el comportamiento de
Callisaurus draconoides. El primer reporte significativo de la ecologia de esta lagartija fue
realizado por Stejneger (1893) quien proporciond informacion inicial del habitat,
comportamiento y habitos alimenticios. A partir de 1893 se han realizado numerosos trabajos
que han documentado la mayor parte de la evidencia sobre la ecologia de esta lagartija
(conducta, relaciones de temperatura, dieta y reproduccion, etc.). En el estado de Sonora existen
pocos estudios ecologicos de esta especie. De los pocos podemos mencionar el de Quijada-
Mascarefias realizado en el afio de 1992 en el cual realizd6 una investigacion con base en
observaciones de campo y andlisis estomacales acerca de la elecciéon de alimento de la C.

draconoides en la zona intermareal de la costa de Sonora.

Para la genética y evolucion de C. draconoides solo existen tres estudios, los cuales fueron
realizados por los siguientes autores: Lindell et al. (2005) utilizaron secuencias de ADN
mitocondrial para investigar patrones de genealogia y diferenciacion genética dentro de las
poblaciones de C. draconoides; Adest (1987) investigd la diferenciacion genética entre las
poblaciones de C. draconoides con aloenzimas como marcador molecular y Wilgenbush y De

Queiroz (2000) sobre la diferenciacion filogenética entre lagartijas areneras de la familia
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Phrynosomatidae por medio de secuencias de ADN mitocondrial. De tal manera, que la cantidad
de estudios ecolodgicos realizados para la lagartija C. draconoides es mucho mayor que la

cantidad de estudios utilizando las herramientas de la genética de poblaciones.
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III. JUSTIFICACION

Debido a la importancia ecologica que representa la especie Callisaurus draconoides y que
actualmente se considera como especie amenazada, resulta de vital importancia llevar a cabo un
estudio para comprender como se encuentran las poblaciones mediante la utilizacion de un
marcador molecular. Para ello, se ha seleccionado un gen mitocondrial que permitird conocer
qué tan variables son genéticamente y cuales son los patrones filogeograficos de cuatro posibles
demes poblacionales con distribucion en el estado de Sonora. Con estos estudios sentaremos las
bases iniciales para plantear estrategias factibles para un plan de manejo para la conservacion
de la especie en la region estudiada. Ademas, este estudio aportard informacidén que servira
como un antecedente con el uso de herramientas de la genética de poblaciones, especificamente
para demes de C. draconoides en el estado de Sonora cuyas poblaciones no han sido evaluadas

previamente con enfoques evolutivos.

IV. HIPOTESIS CIENTIFICA

Las preferencias de habitats de Callisaurus draconoides por planicies, sierras y cerros pueden
representar una barrera para la dispersion de las lagartijas. De tal manera que si existe una
barrera geografica o fisica entre las poblaciones se espera que la variabilidad genética se

encuentre afectada y que haya haplotipos tinicos para cada poblacion.
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V. OBJETIVOS

V.1. Objetivo general
Describir la variabilidad genética mitocondrial y los principios filogeograficos para cuatro

posibles poblaciones de Callisaurus draconoides con distribucion en el estado de Sonora.

V.2. Objetivos especificos

1. Describir la variabilidad genética mitocondrial entre las poblaciones de C. draconoides
distribuidas en los municipios de Hermosillo y Guaymas del estado de Sonora.

2. Describir los aspectos filogeograficos de las poblaciones de C. draconoides distribuidas
en los municipios de Hermosillo y Guaymas del estado de Sonora con base en el gen
mitocondrial Cyt b.

3. Inferir las relaciones filogenéticas de las poblaciones de C. draconoides distribuidas en
los municipios de Hermosillo y Guaymas del estado de Sonora con las secuencias
encontradas en la base de datos GenBank con base en el gen Cyt b.

4. Inferir los fendomenos evolutivos implicados en las diferentes poblaciones de la especie

en los municipios de Hermosillo y Guaymas del estado de Sonora.
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VI. METODOLOGIA

VI.1. Descripcion del area de estudio y colecta de datos

Se seleccionaron cuatro poblaciones de lagartijas de la especie Callisaurus draconoides
ubicadas en el municipio de Hermosillo y Guaymas del estado de Sonora. Debido a la
contaminacion y degradacion de habitat que ha sufrido la especie se centrd especial interés en
las poblaciones del Cerro Bachoco, Cerro Johnson y Bahia de Kino del municipio de Hermosillo

y la zona costera de la Playa Miramar del municipio de Guaymas (Figura 3).

El estado de Sonora es una entidad que en la mayoria de sus municipios presentan alguna
variante de clima seco debido a que las dos terceras partes del estado se encuentra dominado
por el desierto sonorense, ademas de poseer altas temperaturas y poca precipitacion durante los
meses de julio y agosto principalmente. Las lluvias en Sonora van desde menos de 5S0mm por
afio hasta mas de 1000mm, donde las minimas se presentan en el norte en la gran mayoria de
los casos y las precipitaciones maximas en el sur del estado. Por otro lado, en el estado de Sonora
se presentan veranos e inviernos extremos, donde alcanzan los 40°C durante el verano y
temperaturas por debajo de los 0°C durante el invierno (Brito-Castillo et al., 2010). En las
poblaciones de estudio las altitudes van desde los Omsnm en las poblaciones de la costa tales
como son la Playa Miramar de Guaymas y Bahia de Kino de Hermosillo, hasta altitudes entre

300 y 400msnm en las poblaciones del Cerro Bachoco y Johnson del municipio de Hermosillo

(Tabla II).
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Figura 3. Ubicacion geografica de las poblaciones muestreadas, donde: A) Municipio de
Hermosillo, 1) Cerro Johnson, 2) Cerro El Bachoco, 3) Bahia de Kino; B) Municipio de
Guaymas, 4) Playa Miramar.
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Tabla II. Datos geograficos y ubicacion de las poblaciones muestreadas.

Poblacion Ubicacion Posicion Altitud
geografica (msnm)
Cerro Bachoco Hermosillo, 29°08'46.39"N 436
Sonora, México. 110°57'10.67"O
Cerro Johnson Hermosillo, 29°09°13.13°’N 341
Sonora, México. 110°57°40.11°0
Bahia de Kino Hermosillo, 28°49°05.65°N 1
Sonora, México.  111°55°45.17°0
Playa Miramar Guaymas, Sonora,  27°55'10.55"N 0
México. 110°56'52.12"0

VI1.2. Colecta de individuos y tejido

Las lagartijas de los municipios de Hermosillo y Guaymas del estado de Sonora se colectaron
con trampas de caida, vara lazo y de forma manual. Se lograron colectar 15 individuos para la
poblacion del cerro El Bachoco, 23 del cerro Johnson, 8 de la Playa Miramar y 6 de Bahia de
Kino. De cada ejemplar se cortd un segmento de cola de 2cm aproximadamente y se coloco la
muestra del tejido en tubos Eppendorf de 1.5ml con alcohol al 96%. Ademads, se tomaron las
medidas morfométricas de cada individuo (Longitud Hocico-Cloaca, Longitud Cloaca-Cola) y
se tomaron fotografias. Para la identificacion de la especie se utilizo la clave de Lemos-Espinal

et al (2015).

VI1.3. Trabajo de laboratorio
VI1.3.1. Extraccion de ADN

Se llevo a cabo la extraccion de ADN por medio del método de extraccion QIAamp DNA Mini
Kit (Qiagen). Se realizaron algunas modificaciones (Apéndice 1) en las cantidades de las
sustancias y los tiempos del método original para la obtencién de una mayor concentracion de

material genético. Se llevaron a cabo las cuantificaciones del ADN (ng/ul) por medio del
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NanoDrop 1000 para cada una de las muestras. La calidad y concentracion del ADN se observo
en geles de agarosa al 1%. Los geles se tifieron con Bromuro de Etidio (2.5ul) y se corrieron en

un buffer TAE. Se utiliz6 un marcador de peso molecular de 100pb (Invitrogen).

VI1.3.2. Amplificacion del gen mitocondrial Citocromo b

Para la amplificacion del gen mitocondrial Citocromo b (Cyt b) se prepararon reacciones de
PCR (por su nombre en inglés: Polymerase Chain Reaction) con un volumen final de 25pul. Para
la reaccion se utilizaron las siguientes concentraciones finales: 2ul de ADN, 8.5ul de H>O libre
de nucleasas, 12.5ul de Master Mix y 1ul de cada primer. Para la amplificacion del Cytb se
utilizaron primers universales de PCR modificados por Kocher et al., (1989) y Varela-Romero
(2007),  (L15058-F: 5’-TGACTTGAAAAMCCACCGTTG-3> 'y HI16249-R: 5’-
TCAGTCTCCGGTTTACAAGACC-3”).

El gen Cyt b se amplificéd bajo el protocolo de Blair et al. (2009). Los productos de PCR
se visualizararon en geles de agarosa al 2% tefiidos con Bromuro de Etidio 2.5ul. Los geles de
agarosa se corrieron en un buffer TAE utilizando un marcador de peso molecular de 100pb
(Invitrogen). Los fragmentos del ADN mitocondrial se mandaron a secuenciar a Corea con la

compaiiia Macrogen.

VI1.4. Analisis de datos
VI1.4.1. Edicion y alineamiento de las secuencias

Las secuencias de ADN mitocondriales se importaron y editaron con el programa ChromasPro
v.2.6.5 (Technelysium, 2012). Se llevo a cabo el alineamiento en el programa MEGA version

X (Kumar et al., 2018) bajo el algoritmo de MUSCLE (Edgar, 2004).
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VI1.4.2. Diversidad genética

Para la estimacion de diversidad genética mitocondrial se utilizo el programa DNAsp v.6.10.04
(Librado y Rozas, 2009) y se calculd la diversidad nucleotidica (m), el nimero de sitios
segregantes, la diversidad haplotidica (Hd), nimero de haplotipos y la Theta de Waterson (0,

Theta-W) para medir la tasa de mutacién de las poblaciones, bajo las formulas de Nei (1987):

- Férmula para la Diversidad nucleotidica (7):

n . . ..
— Zplpjmj

Donde: n= Diversidad nucleotidica; n= nimero de secuencias que fueron examinadas; pi=

mwT =
frecuencia de la secuencia i y pj= frecuencia de la secuencia j.

- Férmula para la Diversidad haplotidica (Hd):

_ 2n(1-XPi?
Hd = (2n—1)

Donde: Hd= diversidad haplotidica; Pi= frecuencia del i-ésimo haplotipo y n= nimero de

individuos en la muestra.

- Formula de la estimacion de la Tasa de mutacion poblacional (0, Theta-W):

6 =—
A

Donde: 6= Tasa de mutacion poblacional; Pn= niimero de sitios segregantes en las secuencias
que fueron examinadas y A= 1+1+1/2+...+(n-1)-1 donde n es el numero de secuencias que

fueron examinadas.
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V1.4.3. Analisis filogeograficos

VI1.4.3.1. Inferencia filogenética. Se utilizo6 el programa MEGA version X (Kumar et al., 2018)
para buscar el modelo de sustitucion nucleotidica que mejor se ajustara a los datos del gen Cyt
b. Para el gen mitocondrial Cyt b se escogié el modelo GTR y se utilizaron como grupos externo
a Cophosaurus texanus, Holbrookia maculata y Dipsosaurus dorsalis donde se utilizd una
secuencia por especie (Tabla III). Las secuencias de los grupos externos fueron obtenidas de la
base de datos GenBank y se alinearon bajo el algoritmo MUSCLE en el programa MEGA
version X (Kumar et al., 2018).

Se obtuvo la topologia del arbol filogenético de C. draconoides y las secuencias de las
subespecies obtenidas del banco de datos GenBank con el programa MEGA version X (Kumar

et al., 2018) bajo el método de Maxima verosimilitud.

VI1.4.3.2. Redes de haplotipos. Se obtuvo el numero de haplotipos encontrados para el gen
mitocondrial Cyt b y la diversidad haplotidica de cada una de las poblaciones con el programa
DNAsp v.6.10.04 (Librado y Rozas, 2009) y se obtuvo el indice de diferenciacion Fst de Wright

para el analisis de las siguiente pruebas.

Con los resultados obtenidos del programa DNAsp se construyd una red de haplotipos para
el gen mitocondrial Cyt b con el programa Network v.5.0 (Bandelt et al., 1999) bajo el algoritmo
de red MJ (The median-joining) y se elaboré un mapa de la distribucion geografica de los
haplotipos. Se utilizaron como grupos externos secuencias de Holbrookia maculata,

Cophosaurus texanus y Dipsosaurus dorsalis (Tabla III).

Tabla III. Haplotipos utilizados como grupos externos para andlisis filogenéticos.

Especie Clave de acceso a Referencia
GenBank
Holbrookia maculata AY141100.1 Hodges y Zamudio, 2004
Cophosaurus texanus AY141099.1 Hodges y Zamudio, 2004
Dipsosaurus dorsalis EU116509.1 Noonan et al., 2013
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VII. RESULTADOS

VII.1. Diversidad genética

Se llevo a cabo un analisis de 52 secuencias con 1166 pares de base del gen Cyt b para las cuatro
poblaciones de la lagartija Callisaurus draconoides, en donde se lograron obtener un total de 15
individuos para la poblacion del Cerro El Bachoco, 23 para el Cerro Johnson, ocho para la Playa
Miramar y seis para la poblacion de Bahia de Kino. En la muestra total se encontraron 131 sitios
polimérficos (P) y 136 mutaciones. Se obtuvo un total de 26 haplotipos cuya diversidad
haplotipica (Hd) fue de 0.938. Para el numero promedio de diferencias nucleotidicas (k) se
obtuvo como resultado 48.789 y una diversidad nucleotidica (m) de 0.04228. La Theta de
Watterson (W) para la muestra total fue de 0.02512 y una D de Tajima de 2.21507 (Tabla IV).

Tabla IV. Medidas de variabilidad genética para secuencias de Callisaurus draconoides con
distribucion en el estado de Sonora con base en el gen Cyt b. Donde: S= nimero de sitios
segregantes, P= nimero de sitios polimorficos, H= nimero de haplotipos, Hd= diversidad

haplotipica, k= numero promedio de diferencias nucleotidicas, & = diversidad nucleotidica, OW=

Theta de Watterson.
No. de No. de S P H Hd k T ow D de
individuos Mutaciones Tajima
totales
52 136 131 131 26 0.938 48.789 0.04150 0.02512 2.21507

Se presentd un mayor nimero de sitios polimoérficos (P) para las secuencias de las
poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson con 98 y 107 respectivamente en comparacion
con las poblaciones costeras de la Playa Miramar en Guaymas con 10 y Bahia de Kino en
Hermosillo con 33 sitios polimorficos. Se obtuvo un mayor numero promedio de diferencias
nucleotidicas (k) para la poblacién del Cerro El Bachoco con un total de 48.990 y un valor
menor para la poblacion de la Playa Miramar con un total de 2.964. Ademas, se presentd un
valor mayor de diversidad nucleotidica (m) para las poblaciones de los cerros Bachoco y

Johnson, siendo el Cerro Bachoco la poblacion con mayor diversidad nucleotidica con un total

28



de 0.04231 en comparacion de las poblaciones costeras de Bahia de Kino y la Playa Miramar,
siendo ésta ultima la poblacion con menor diversidad nucleotidica con un total de 0.00256

(Tabla V).

Los valores de la Theta de Watterson (W) para las poblaciones de los cuatros sitios de
muestreo varian entre 0.003 a 0.026. También se obtuvieron los valores de la D de Tajima en
donde las poblaciones de los cerros Bachoco y Johnson tuvieron resultados positivos, en cambio
para las poblaciones costeras de la Playa Miramar y Bahia de Kino fueron valores negativos

(Tabla VI).

Se obtuvieron las graficas para la prueba D de Tajima para cada una de las poblaciones en
el programa DnaSP. Para la poblacion del cerro El Bachoco podemos observar que en los rangos
de 500-600, 800-900 y de 900-1000 pares de base probablemente estén pasando por procesos
de seleccion (Figura 4). Los rangos de nucleotidos para la poblacion del cerro Johnson que
posiblemente se encuentran bajo seleccion son: 300-400, 450-480, 490-510, 520-550, 620-630,
800-830, 900-920 y 950-970 (Figura 5). Para la poblacion de Bahia de Kino los rangos fueron
de 620-650, 700-720, 800-820, 900-910 y 950-1010 pares de base que probablemente estén
pasando por algin efecto de la seleccion (Figura 6). Por ultimo, para la poblacion de la Playa
Miramar la mayoria de las posiciones de sus nucleétidos, es decir, desde la posicion 1 hasta la

1166pb probablemente se encuentren bajo seleccion (Figura 7).
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Tabla V. Medidas de variabilidad genética para secuencias de cada una de las areas de muestreo

de Callisaurus draconoides con distribucion en el estado de Sonora con base en el gen Cyt b.

Donde: S= namero de sitios segregantes, P= niimero de sitios polimorficos, H= ntimero de

haplotipos, Hd= diversidad haplotipica, k= nimero promedio de diferencias nucleotidicas, ® =

diversidad nucleotidica, 6W= Theta de Watterson.

Poblacion No. de No. de S P H Hd k m ow
individuos mutaciones
totales
Cerro 15 98 98 98 10 0.914 48.990 0.04231 0.02603
Bachoco
Cerro 23 109 107 107 6 0.775 31.474 0.02720 0.02506
Johnson
Playa 8 10 10 10 5 0.857 2964 0.00256 0.00332
Miramar
Bahia de 6 33 33 33 6 1.00 12.667 0.01094 0.01248
Kino

Tabla VI. Prueba D de Tajima para secuencias de cada una de las 4reas muestreadas de

Callisaurus draconoides.

Poblacion

D de Tajima

Cerro Bachoco
Cerro Johnson
Playa Miramar

Bahia de Kino

2.74021

0.26337
-1.14554
-0.78479
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Figura 4. Grafica de la prueba D de Tajima para la poblacion de C. draconoides del Cerro El
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Figura 5. Grafica de la prueba D de Tajima para la poblacion de C. draconoides del Cerro

Johnson.
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Figura 7. Grafica de la prueba D de Tajima para la poblacion de C. draconoides de la Playa

Miramar.
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Se llevo a cabo también un analisis de diversidad genética para las secuencias encontradas
en la base de datos GenBank del NCBI (National Center for Biotechnology Information) para
las subespecies de Callisaurus draconoides con base en el gen mitocondrial Cyt b con el
objetivo de realizar una comparacion con los resultados obtenidos para las poblaciones de
Sonora (Tabla VII). Se encontrd un rango de valores para la diversidad nucleotidica () de 0 a
0.0035, en donde C. draconoides crinitus fue la subespecie con un resultado mas alto. Sin

embargo, los valores obtenidos de © para todas las subespecies fueron muy bajos.

Las subespecies con mayor nimero de sitios polimérficos (P) fueron C. draconoides
inusitanus, C. draconoides draconoides, C. draconoides carmenensis, C. draconoides crinitus
y C. draconoides rhodostictus, siendo esta ultima la que obtuvo un resultado mas alto con 120
sitios polimorficos. En cambio, las subespecies con menor numero de sitios polimorficos fueron
C. draconoides brevipes, C. draconoides bogerti, C. draconoides ventralis, C. draconoides

myurus, las cuales obtuvieron valores entre 0 a 5 sitios polimorficos.
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Tabla VII. Medidas de variabilidad genética para secuencias de cada una de las subespecies de

Callisaurus draconoides encontradas en la base de datos del GenBank con base en el gen Cyt

b. Donde: S= ntimero de sitios segregantes, P= niimero de sitios polimorficos, H= niumero de

haplotipos, Hd= diversidad haplotipica, k= nimero promedio de diferencias nucleotidicas, ® =

diversidad nucleotidica, 6W= Theta de Watterson.

Poblacion

No. de

secuencias

No. de

mutaciones

totales

S

P H Hd

ow

C.
draconoides
rhodostictus

C.
draconoides

brevipes

C.
draconoides

bogerti

C.
draconoides

inusitanus

C.
draconoides

ventralis

C.
draconoides
draconoides

C.
draconoides

Myurus

C.
draconoides
carmenensis

C.
draconoides

crinitus

47

17

128

19

30

74

87

120

19

30

68

87

120 31

0

19

30

68

87

1

2

4

2

17

5

0.979 13.601 0.01345

1.00  5.00 0.00476

0.000 0.000  0.000

1.00 19.00 0.01908

0.00 0.00 0.00

1.00 16.333 0.01584

0.667 1.333 0.00135

1.00  22.941 0.02249

1.00 35.800 0.03500

0.02687

0.00476

0.000

0.01908

0.00

0.01587

0.00135

0.01972

0.04082
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VIL.2. Analisis filogeograficos
VII.2.1. Inferencia filogenética

El andlisis filogenético bajo el método de maxima verosimilitud con base en el gen mitocondrial
Cyt b sugiere que las cuatro posibles poblaciones de C. draconoides se encuentran en dos clados
bien diferenciados (Figura 8). El primer clado agrupa a los haplotipos de los cerros El Bachoco
y Johnson y el segundo clado agrupa a las poblaciones costeras de Bahia de Kino y la Playa
Miramar con las poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson y las subespecies C.
draconoides bogerti, C. draconoides inusitanus y C. draconoides brevipes. La distribucion
geografica para las subespecies C. draconoides inusitanus y C. draconoides brevipes se
encuentra en el estado de Sonora, en cambio, para C. draconoides bogerti su distribucion

geografica se encuentra en el estado de Sinaloa.

El clado de las poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson se encuentra relacionado
con las subespecies C. draconoides rhodostictus, C. draconoides ventralis y C. draconoides
myurus cuya distribucion geografica se encuentra en los estados del norte como Sonora,

Arizona, California y Nevada.
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Figura 8. Inferencia filogenética de C. draconoides con base en el gen mitocondrial Cyt b bajo

el método de Maxima Verosimilitud.
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VIL.2.2. Redes de Haplotipos

En la figura 5 se muestra la distribucion geografica de los haplotipos para las distintas
poblaciones de Callisaurus draconoides con base en el gen mitocondrial Cyt b. Los resultados
indican que se encontrd un mayor numero de haplotipos en la poblacion del Cerro Bachoco con
un total de 10 haplotipos, mientras que la poblacién con un menor nimero de haplotipos fue la
Playa Miramar con cinco. Sin embargo, la poblacion con mayor diversidad haplotipica (Hd) fue
Bahia de Kino con un total de 1 y para la poblacion del Cerro Johnson se obtuvo la menor con

un total de 0.775 (Tabla V).

En la red de haplotipos (Figura 10) se encontr6 que los linajes que componen a las
poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson estan diferenciadas de los linajes de las
poblaciones costeras. En el primer haplogrupo se encontraron la mayoria de los haplotipos de
los cerros El Bachoco y Johnson y en el segundo haplogrupo se diferenciaron los haplotipos de
las poblaciones costeras de Bahia de Kino y Guaymas con algunos haplotipos de los cerros El
Bachoco y Johnson. Ademas, el cerro El Bachoco comparte los haplotipos 7 y 9 con el cerro

Johnson por lo que probablemente existi6 cierto flujo genético entre estas poblaciones.
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Figura 9. Distribucion geografica de los haplotipos del gen mitocondrial Cyt b en las distintas
poblaciones de Callisaurus draconoides en el estado de Sonora, donde: A) Municipio de
Hermosillo, 1) Cerro Johnson, 2) Cerro El Bachoco, 3) Bahia de Kino; B) Municipio de
Guaymas, 4) Playa Miramar.
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Figura 10. Red de haplotipos del gen mitocondrial Cyt b para los distintos linajes de Callisaurus

draconoides en el estado de Sonora usando a Holbrookia maculata como grupo externo.
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En la figura 11 se muestra la red de haplotipos parcial del gen mitocondrial Cyt b para los
distintos linajes de Callisaurus draconoides, usando a Holbrookia maculata como grupo
externo, donde se encontr6 una diferenciacion en los linajes de las subespecies con distribucion
en el Norte, en los estados de Baja California en México y en California, Nevada y Arizona en
los Estados Unidos de América, y un segundo haplogrupo con las subespecies distribuidas en el
Golfo de California en el noroeste de México en los estados de Baja California, Sonora y

Sinaloa.
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VIIL. DISCUSION

VIII.1. Diversidad genética

En las poblaciones del Cerro Johnson y Bahia de Kino del municipio de Hermosillo y la Playa
Miramar del municipio de Guaymas, asi como las subespecies C. draconoides brevipes, C.
draconoides bogerti, C. draconoides inusitanus, C. draconoides ventralis, C. draconoides
draconoides y C. draconoides myurus, los valores de m y 0 fueron similares o iguales (Tabla
VII). Estos resultados indican que probablemente el polimorfismo observado en las poblaciones
es neutro y que se encuentra distribuido de forma aleatoria. En cambio, para la poblacion del
Cerro El Bachoco el valor de m fue méas alto que el valor obtenido de 0. La diversidad
nucleotidica (m) se ve afectada mayormente por los alelos que poseen mayor frecuencia y es
independiente del tamafio de la muestra, por lo que probablemente la fuerza de la seleccion
positiva esté actuando sobre esta poblacion incrementando sus frecuencias alélicas (Watterson,

1975; Tajima, 1983, 1989).

La diversidad genética es el requisito bdsico que necesitan las especies para pasar por
procesos de evolucion, solo los loci genéticamente variables son capaces de un cambio evolutivo
(Gillespie, 2001). Sin embargo, cuando las poblaciones se encuentran bajo un modelo neutral,
la diversidad genética depende de su tamafio efectivo poblacional y la tasa de mutacion del gen
(Kimura, 1983). El tiempo de generacion puede ser un factor demogréafico que contribuye a
diferencias genéticas en las especies (Hague y Routman, 2016), de tal manera que tiempos de
generacion mas prolongados significan que hay menos generaciones por unidad de tiempo.
Callisaurus draconoides tiende a madurar en un afio y tiene una supervivencia anual mucho
menor que las especies con una diversidad genética menor (Tanner y Krogh, 1975). De tal
manera que, la combinacion de tiempos de generacion mas cortos y mayores tamafios de
poblacion probablemente sean contribuyentes demograficos importantes en la diversidad

genética neutral para esta especie.

En el analisis de secuencias basado en la prueba de D de Tajima se obtuvieron resultados
positivos para las poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson, indicando que probablemente

algunos alelos se encuentran bajo seleccion positiva, afectando sus frecuencias. Por otro lado,
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las poblaciones costeras de la Playa Miramar y Bahia de Kino dieron resultados negativos, de
manera que probablemente exista la presencia de mutaciones deletéreas (Tajima, 1983, 1989;

Eguiarte, 2007).

Las poblaciones de lagartijas de los cerros El Bachoco y Johnson presentaron niveles de
diversidad nucleotidica () mas altos que las poblaciones costeras. Esto puede deberse a un
sesgo de muestreo, ya que para las poblaciones costeras como la Playa Miramar y Bahia de Kino
el tamafio de la muestra fue muy bajo, de manera que pudo haber afectado los resultados para
la diversidad genética. Sin embargo, los valores obtenidos para las poblaciones de los cerros y
las costeras varian entre 0.002 a 0.04 los cuales coinciden con la diversidad nucleotidica para
las subespecies (Tabla VII) C. draconoides brevipes y C. draconoides inusitanus con 0.00476

y 0.01908 respectivamente, las cuales podemos encontrar en el estado de Sonora.

Estudios realizados con el gen Citocromo b para especies de lagartos relacionados de la
Reserva Nacional Mojave (MNP) en el Condado de San Bernardino, California en Estados
Unidos de América muestran que las especies abundantes casi siempre tienen niveles mas altos
de diversidad genética y haplotipica como Callisaurus draconoides y Coleonyx variegatus en
comparacion de las especies menos comunes como Sauruomalus ater 'y Dipsosaurus dorsalis

(Hague y Routman, 2016).

Los resultados de diversidad nucleotidica (w) para las poblaciones de C. draconoides
coinciden con los obtenidos para otros reptiles del estado de Sonora, tal como es el caso para
las especies de iguanas espinosas del género Ctenosaura (Pacheco, 2016), en donde se obtuvo
un rango de valores de 0.007 a 0.0236 para el gen ND4 y 0.0005 a 0.0237 para el gen COIII.
Ademas, estos resultados también son similares para los reportados para otros reptiles en el
mundo, tal como la especie Shinisaurus crocodilurus en China en donde se llevo a cabo un
estudio de diversidad genética y demografia poblacional y se obtuvieron valores de 7 para genes
mitocondriales como el Cyt b y ND6 entre 0 y 0.0094 cuyos valores son similares con los
obtenidos por Hague y Routman (2016) de 0.0063 (+0.0067) para la lagartija C. draconoides
(Huang et al., 2014). Por lo tanto, la mayor diversidad genética en las poblaciones mas
abundantes probablemente se debe a una serie de factores demograficos como tamafnos de
poblacion local més grandes (posiblemente tamaios efectivos), tiempos de generacion mas

rapidos y altas tasas de flujo genético con otras poblaciones (Hague y Routman, 2016).
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Las regiones asociadas al noroeste de México y la peninsula de Baja California forman
una de las areas geologicamente mas interesantes del mundo, desde interacciones de placas
tectonicas intensas, cambios en el nivel del mar y hasta la actividad volcanica se han combinado
para dar como resultado a una compleja biota regional (Carrenio y Helenes, 2002). Lindell y
colaboradores en el ano 2005 llevaron a cabo un estudio de la historia genealdgica de C.
draconoides con base a genes mitocondriales y reportaron que la existencia de la division
genealdgica dentro de la especie es debido a una via maritima peninsular en Baja California.
Las poblaciones de C. draconoides probablemente pudieron haber estado historicamente
aisladas a lo largo de esta via maritima, generando la division genealdgica en el ADN
mitocondrial y posteriormente, cuando el océano retrocedio, las poblaciones se reunieron y
comenzaron a cruzarse nuevamente, generando asi el suficiente flujo genético. Por lo tanto,
asumen que los patrones geograficos de las genealogias de esta especie estdn estrechamente

vinculados con la historia materna, incluidos los patrones de dispersion (Lindell et al., 2005).

Adest (1987) en sus estudios utilizando a las aloenzimas como marcador molecular reportd
bajas divergencias genéticas entre siete poblaciones de C. draconoides que representaban a seis
subespecies que tenian una distribucion geografica separada. Estos bajos niveles de divergencia
coincidieron con lo reportado de diferenciacion intraespecifica para otros reptiles de Baja

California (Murphy, 1983).

Gerson (2016) llevo a cabo un estudio de los patrones de uso de espacio de C. draconoides
y menciona que, si bien algunas lagartijas pueden ser residentes de un sitio en particular, pueden
existir otros individuos que podrian estar en movimiento y considerarse como “transitorios”. Es
decir, se mueven a través de cierta area a una nueva ubicacion y es posible que ambos sexos se
dispersen en esta especie. Por lo tanto, resulta probable que exista cierto flujo genético entre los
individuos que se encuentran en un area geografica cercana como las poblaciones de los cerros

El Bachoco y Johnson del municipio de Hermosillo, Sonora.
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VIIIL.2. Analisis filogeograficos
VIIIL.2.1. Inferencia filogenética

Se lograron diferenciar en el arbol filogenético a dos clados, el primero agrupa a los haplotipos
de los cerros El Bachoco y Johnson y el segundo clado agrupa a las poblaciones costeras de
Bahia de Kino y la Playa Miramar con las poblaciones de los cerros y las subespecies C.
draconoides bogerti, C. draconoides inusitanus y C. draconoides brevipes. Las subespecies C.
draconoides inusitanus y C. draconoides brevipes tienen distribucion geografica en el estado de
Sonora por lo que se encuentran mas cercanamente relacionadas con las cuatro posibles
poblaciones de este estudio. En cambio, la subespecie C. draconoides bogerti se encuentra
distribuida en el estado de Sinaloa, de manera que probablemente las poblaciones costeras y de
los cerros correspondan a alguna de las subespecies C. draconoides inusitanus o C. draconoides

brevipes las cuales se encuentran en el estado de Sonora.

El clado de los cerros El Bachoco y Johnson se encuentra relacionado con los linajes de
las subespecies C. draconoides rhodostictus, C. draconoides ventralis, C. draconoides myurus
y C. draconoides crinitus, cuya distribucion geografica corresponde a los estados del norte de
México y los estados de California, Nevada y Arizona en los Estados Unidos de América. Las
poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson fueran las inicas con haplotipos compartidos.

La distribucion geografica de estos estados corresponde a los desiertos de Sonora y Mojave.

El reconocimiento de componentes bidticos forma una primera etapa hacia una teoria
biogeografica sintética. Los componentes bidticos pueden definirse como conjuntos de taxones
integrados espacio-temporalmente debido a una historia comln, que caracterizan areas
geograficas. El componente Neartico incluye las areas aridas subtropicales del norte del pais, en
las provincias biogeograficas de California, Baja California, Sonora, Altiplano Mexicano y
Tamaulipas. Los eventos vicariantes asociados con la evolucion bidtica del componente
Neartico se relacionan con la formacion de la Sierra Madre Occidental, que aislo el desierto de
Chihuahua de los de Sonora y Mojave, y la expansion del Mar de Cortés, que aislo la Peninsula

de Baja California del continente (Morrone, 2005).

Grismer (1994) realiz6 un andlisis biogeografico cladistico de la herpetofauna de Baja

California y concluyd que esta se origin6 por vicarianza, cuando el Golfo de California se formé
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y se extendio hacia el norte, aislando asi a la peninsula. Ademas, menciona que el desarrollo de
los desiertos de Sonora, Mojave y la Gran Cuenca coadyuvo a la fragmentacion de las especies
de la peninsula de Baja California de las del suroeste de los Estados Unidos de América y el

noroeste de México.

Lindell et al. (2005) sugieren que la historia genealdgica que obtuvieron como resultado
en su estudio plantea la cuestion de si Callisaurus draconoides en realidad consiste de varias
subespecies. Llevaron a cabo una filogenia bajo el método de Parsimonia con Cyt b y ATPasa
como marcadores moleculares y obtuvieron como resultado tres clados independientes. El
primero corresponde a las poblaciones con distribucion geografica en el estado de Sonora,
conformado por las subespecies C. draconoides inusitanus y C. draconoides brevipes, las
cuales pertenecen a la Isla Tiburdn, Bahia de Kino y Alamos y por Mazatlan en el estado de
Sinaloa la subespecie C. draconoides bogerti. El segundo clado corresponde a las poblaciones
cuya distribucidon geografica se encuentra en el estado de Nevada para la subespecie C.
draconoides myurus, en California, Arizona y Baja California para C. draconoides rhodostictus
y para la subespecie C. draconoides crinitus en Baja California. Por ultimo, el tercer clado se
encuentra compuesto por las poblaciones cuya distribucion geografica corresponde a Baja
California Sur, conformada por las subespecies C. draconoides carmenensis, C. draconoides
draconoides y C. draconoides crinitus. La division genealdgica mas profunda la obtuvieron

entre el clado de Baja California y la parte continental de México.

Los resultados de Lindell et al. (2005) coinciden con los obtenidos en este estudio. Se
encontrd una division genealdgica mas profunda entre los clados cuyos estados se encuentran
hacia el norte o sur con respecto a Baja California. El clado en donde se encuentran las
poblaciones costeras de Bahia de Kino y la Playa Miramar junto con las poblaciones de los
cerros El Bachoco y Johnson, se agruparon con las subespecies C. draconoides inusitanus, C.
draconoides brevipes y C. draconoides bogerti (Figura 8) el cual coincide con el primer clado
en la filogenia bajo el método de Parsimonia de Lindell y colaboradores en el afio 2005. Sin
embargo, los resultados del arbol filogenético de este estudio, separa a algunos haplotipos de
los cerros El Bachoco y Johnson en un clado independiente con respecto al clado donde se

encuentran las poblaciones del estado de Sonora y Sinaloa, aspecto que no coincide con la

filogenia de Lindell et al. (2005).
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VIIIL.2.2. Redes de haplotipos

En la red de haplotipos (Figura 10) se encontraron dos haplogrupos, el haplogrupo de las
poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson y el grupo de haplotipos para las poblaciones
costeras de la Playa Miramar y Bahia de Kino, e incluye también algunos haplotipos de los
cerros El Bachoco y Johnson. Ademas, estos cerros comparten los haplotipos 7 y 9, de tal
manera que estos resultados refuerzan la posibilidad de que los individuos de estas dos
poblaciones al estar en un area geografica cercana tiendan a desplazarse de un cerro a otro, y

por lo tanto exista un constante flujo genético (Gerson, 2016).

En la figura 11 se muestra la red de haplotipos parcial con base en el gen mitocondrial Cyt
b para las subespecies de C. draconoides y para los individuos de los cerros El Bachoco y
Johnson, Bahia de Kino y la Playa Miramar del estado de Sonora. Se lograron diferenciar dos
haplogrupos, el primero con distribucion geografica en el norte para las subespecies C.
draconoides rhodostictus, C. draconoides ventralis y C. draconoides myurus con haplotipos de

los cerros El Bachoco y Johnson de Hermosillo, Sonora.

El segundo haplogrupo se encuentra formado por poblaciones con distribucion geografica
en los estados que conforman el Golfo de California como C. draconoides rhodostictus, C.
draconoides crinitus, C. draconoides draconoides, C. draconoides carmenensis, C. draconoides
inusitanus, C. draconoides bogerti y C. draconoides brevipes con haplotipos de las poblaciones
de los cerros El Bachoco y Johnson, la Playa Miramar y Bahia de Kino del estado de Sonora.
La separacion de estos dos filogrupos, las poblaciones con distribucion en el norte y las
poblaciones con distribucion en los estados que corresponden al Golfo de California, el nimero
de pasos mutacionales que separan a estos linajes no reflejan que exista cierta diferencia entre

la distribucion de los haplotipos para cada una de las distintas subespecies de esta lagartija.

Se encontraron a los haplotipos de los cerros El Bachoco y Johnson, la Playa Miramar y
Bahia de Kino junto con los haplotipos de las subespecies C. draconoides inusitanus y C.
draconoides brevipes las cuales son las que también se distribuyen en el estado de Sonora, de
manera que probablemente las poblaciones muestreadas en este estudio correspondan a alguna

de esas dos subespecies.
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La diversidad de haplotipos entre las poblaciones de C. draconoides probablemente se
deba al fendmeno de aislamiento por distancia, el cual examina la relacion del flujo génico entre
pares de poblaciones con la distancia geografica (Slatkin, 1993; Aguirre-Planter, 2007), es decir,
la probabilidad de que exista flujo génico disminuye al incrementarse la distancia espacial y por
lo tanto los individuos tienden a reproducirse con sus vecinos mas cercanos. Este puede ser el
caso para las poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson que al estar geograficamente
cercanas puede que los individuos de ambas poblaciones estén desplazandose y por lo tanto,

llevando sus genes de una poblacion a otra.

Estudios realizados anteriormente para Callisaurus draconoides asumen que las relaciones
jerarquicas entre los haplotipos de ADN mitocondrial solo siguen los linajes maternos (Lindell
et al., 2005). Aunque la herencia paterna ha sido descrita en otros taxones, para vertebrados solo
se ha reportado en tres especies y ninguno corresponde al grupo de los reptiles, por lo que los
patrones de las genealogias estan estrechamente relacionadas con la historia uniparental por via
materna, incluidos los patrones de dispersion. Wilgenbusch y de Queiroz (2000) cuestionaron
si C. draconoides es un género monotipico debido a los valores altos obtenidos para las
distancias genéticas. De manera que, las divisiones de genealogias profundas probablemente

estén asociadas al flujo génico y la diferenciacion de la poblacion.

VIIL.3. Implicaciones en la conservacion

Con base a los resultados obtenidos en este estudio, las poblaciones de la lagartija Callisaurus
draconoides con distribucion en los municipios de Hermosillo y Guaymas del estado de Sonora
presentan una baja variabilidad genética. Si la variabilidad genética en una poblacion es baja,
tienen menores probabilidades de sobrevivir y adaptarse a las diferentes condiciones
ambientales que puedan presentarse (Pifiero et al., 2008). Cuando los ambientes cambian de
manera rapida, la diversidad debe estar presente dentro de las poblaciones que vayan a
experimentar estas nuevas condiciones y poder responder y adaptarse a dichos cambios (Loo,

2011).

Conocer como se encuentra la variabilidad genética en una poblacion es el primer paso en

todo andlisis evolutivo. Para las poblaciones de este estudio, la variabilidad genética es
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relativamente baja, de manera que estos resultados sirven como un primer antecedente para
conocer coOmo se encuentran las poblaciones de esta lagartija en el estado de Sonora. Sin
embargo, para un futuro plan de manejo para la conservacion de la especie, son necesarios otros
estudios para evaluar a estas poblaciones, como el uso de otros marcadores moleculares,
aumentar el tamafio de la muestra, la existencia de flujo genético entre poblaciones, conocer el
tamafio efectivo poblacional, entre otros factores que ayudaran a dar mayor confiabilidad a las

posibles estrategias necesarias para la conservacion de esta especie.

Uno de los principales problemas que ha sufrido C. draconoides a lo largo de los Gltimos
afos es la pérdida del hébitat por la degradacion de suelos, cambio de uso de suelo,
contaminacion y la reduccion de flora y fauna por la introduccion de especies exodticas. Estos
diversos cambios han llevado a que la especie se encuentre bajo el estatus de amenazada segin
la NOM-059-SEMARNAT-2010. Ademas de conocer la variabilidad genética de esta especie
es necesario también evaluar las condiciones actuales de su habitat y si estos cambios
posiblemente se encuentren relacionados y estén influyendo en los resultados de la baja

variabilidad genética encontrada para “la perrita del desierto”.

La genética de la conservacion tiene como principales objetivos 1) conservar la variacion
genética maximizando el tamafio efectivo poblacional, facilitando el flujo genético entre
poblaciones y manteniendo la capacidad de adaptacion, 2) evitar la endogamia y sus efectos
dafiinos y 3) evitar la depresion por exogamia, es decir, evitar el flujo génico entre poblaciones
diferenciadas (Eguiarte et al., 2007). De manera que, preservar la variabilidad genética de esta
especie es crucial en las estrategias de conservacion para contrarrestar las principales amenazas

a la diversidad.
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1.

IX. CONCLUSIONES

Las poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson presentan una mayor variabilidad
genética con respecto a las poblaciones costeras de Bahia de Kino y la Playa Miramar
de Guaymas, lo cual coincide con el nimero de mutaciones y sitios polimorficos
encontrados en los analisis con base en el gen mitocondrial Cyt b.

Segun los resultados de las inferencias filogenéticas del gen Cyt b se encontraron dos
clados diferenciados. El primero agrupa a las poblaciones de los cerros El Bachoco y
Johnson y el segundo agrupa a las poblaciones costeras de Bahia de Kino y la Playa
Miramar con las poblaciones de los cerros y las subespecies C. draconoides bogerti, C.
draconoides inusitanus y C. draconoides brevipes; siendo estas dos ultimas las mas
relacionadas de manera que probablemente estas cuatro poblaciones correspondan a
alguna de esas dos subespecies.

Los andlisis de redes de haplotipos indican la existencia de dos haplogrupos
diferenciados: el primero corresponde a las poblaciones con distribucion en el norte con
haplotipos de los cerros El Bachoco y Johnson de Hermosillo, Sonora y el segundo
corresponde a las poblaciones con distribucion en los estados que conforman el Golfo
de California con haplotipos de las poblaciones de los cerros El Bachoco y Johnson, la
Playa Miramar y Bahia de Kino del estado de Sonora.

Es necesario el uso de otros marcadores moleculares, mayor tamafio de muestra y otros
analisis para crear un posible plan de manejo de la especie con estrategias factibles para
las condiciones actuales en las que se encuentran las poblaciones de C. draconoides con

distribucidn en el estado de Sonora.
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XI. APENDICES

APENDICE 1.

Método de Extraccion de ADN QIAamp DNA Mini Kit.

Dial

Dia 2

A e A

11.
12.

13.

14.
15.

Coloque 25mg de tejido (aproximadamente) en un tubo estéril de 1.5ml con 80 a 100ul
de PBS y dejar reposar durante un tiempo de 20 a 40 minutos aproximadamente.
Homogenice la muestra y agregue 100ul de buffer ATL.

Agregue 20ul de proteinasa K y mezcle por vortex.

Incube la muestra a 56°C hasta que el tejido esté completamente lisado o deje durante

toda la noche.

Centrifugue brevemente los microtubos para concentrar las gotas de las paredes.
Agregue 200ul de buffer AL y mezcle por vortex 15 segundos.

Incube a 70°C por 10 minutos.

Centrifugue brevemente.

Agregue 200ul de etanol (96-100%), mezcle por vortex durante 15 segundos.

Centrifugue brevemente.

. Cuidadosamente transfiera la mezcla del paso 8 (incluyendo el precipitado) a la columna

2IAamp Spin (en un tubo de colecta de 2ml) sin humedecer el borde. Tape bien.
Centrifugar a 6000xg por un minuto.

Colocar la columna 2[Aamp Spin en un tubo limpio de colecta de 2ml y descartar el tubo
que contiene el filtrado.

Abra cuidadosamente la columna 2[Aamp Spin y agregue 500ul de buffer AW1 sin
humedecer el borde. Tape bien.

Centrifugue a 6000xg por un minuto (8000rpm o 6000rcf).

Coloque la columna 2[Aamp Spin en un tuvo limpio de colecta de 2ml y descarte el tubo

que contiene el filtrado.
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16.

17.
18.

19.
20.
21.
22.

Abra cuidadosamente la columna 2[Aamp Spin y agregue 500ul de buffer AW2 sin
humedecer el borde. Tape bien.

Centrifugue a maxima velocidad (20,000xg) por tres minutos.

Coloque la columna 2IAamp Spin en un microtubo limpio de 1.5ml y descarte el tubo
colector que contiene el filtrado.

Abra cuidadosamente la columna y agregue 200ul de buffer AE.

Incube a temperatura ambiente por un minuto.

Centrifugue a 6000xg por un minuto.

Elimine la columna y almacene el filtrado con el ADN a -20°C.
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