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RESUMEN

En la actualidad se esta pasando por una crisis ambiental a nivel mundial provocada sobre todo
por efecto antropogénico. El problema de la conservacion de la biodiversidad lleva muchos afios
en discusion y se ha buscado encontrar soluciones utilizando las herramientas de la ecologia
molecular y la genética de poblaciones. México, se encuentra en los primeros lugares de
biodiversidad en el mundo; entre los que destacan un segundo lugar en especies de reptiles.
Dentro de México, el Estado de Sonora es uno de los que cuentan con mayor nimero de reptiles.
Una de las especies mas emblematicas del Estado de Sonora es Callisaurus draconoides también
conocida como lagartija cola de cebra. Esta especie se encuentra distribuida en gran parte del
Estado de Sonora y esta bajo la categoria de amenazada dentro de la NOM-059-SEMARNAT-
2010. EI objetivo del estudio es aportar informacion sobre esta lagartija analizando el flujo
genético y la estructura poblacional en las poblaciones de C. draconoides en cuatro poblaciones
en la costa de Sonora (Bahia de Kino, Cerro Bachoco, Cerro Johnson y Playa Miramar). Para
ello, se utiliz6 el gen Citocromo b como marcador molecular. Las poblaciones estudiadas
presentaron un nivel de diferenciacion (Fst) mayor de (0.30) clasificado como alto, en donde
las poblaciones de Cerro Johnson-Playa Miramar fueron las mas diferenciadas genéticamente.
Los resultados de la alta diferenciacion entre las poblaciones, concuerdan con lo reportado para
el flujo genético efectivo (Nm) entre estas, siendo en la mayoria de los casos inferior a 1. Las
poblaciones del Cerro Bachoco-Cerro Johnson tienen el valor méas alto de flujo genético. En
cuanto a la evaluacion de la estructura poblacional, no se encontraron resultados
estadisticamente significativos. Por lo tanto, estas no pueden ser consideradas como poblaciones
genéticas distintas para el gen Cyt b. Este trabajo aporta nueva informacion sobre las
poblaciones Sonorenses de esta especie, que en un futuro podrian apoyar a planes de

conservacion.



I. INTRODUCCION

En la actualidad se esta pasando por una crisis en materia de la conservacion de la biodiversidad,
ya que muchas especies alrededor del mundo se encuentran amenazadas, en peligro o en el peor
de los casos, algunas ya se han extinguido. Lo anterior se debe a multiples causas entre las que
destacan los efectos antropogénicos, como la destruccion y fragmentacion del habitat, el
introducir especies exoticas, emision de contaminantes y el cambio climatico global, entre otras
(Ceballos y Ortega, 2011).

El problema de la conservacion de las especies es un tema que lleva muchos afios en
discusion. Los estudios se han orientado a encontrar una respuesta utilizando la ecologia
molecular y la genética de poblaciones para comprender los patrones de la evolucion de las
especies y los procesos por los que pasaron en la antigiiedad, asi como también los eventos por
los que estan pasando actualmente (Eguiarte et al., 1993). Los estudios mas recientes sefialan a
la gendmica de poblaciones como un elemento fundamental en la conservacion de las especies,
ya que esta nos permite evaluar los niveles de variacion de las poblaciones, puesto que no
solamente se utiliza un gen, sino todo el genoma completo. Lo anterior permite desarrollar
programas de manejo que reduzcan la pérdida de variacién genética y asi ayudar a que las
especies puedan adaptarse a las condiciones de su entorno (Eguiarte et al., 2013)

México, se encuentra entre los primeros lugares en diversidad de especies en el mundo,
las aves, anfibios, mamiferos y plantas vasculares, son algunos grupos en los que México
destaca, también cuenta un segundo lugar a nivel mundial en diversidad de reptiles (CONABIO,
2008). Dentro de México, Sonora es uno de los estados con mayor namero de reptiles, ya que
cuenta con 156 especies, lo que constituye una diversidad mayor que la que se ha encontrado en
los estados circundantes (Rorabaugh y Lemos, 2016). Los factores que contribuyen
principalmente a esta diversidad son la convergencia de la zona Neértica y la Neotropical y un
gradiente altitudinal oeste-este. Su fisiografia esta constituida principalmente por llanuras y

sierras, con elevaciones que superan los 2,600 m de altitud, asi como 860 kilémetros de litoral



(CONABIO, 2010). Sin embargo, a pesar de toda esta diversidad los estudios realizados con

reptiles en Sonora son minimos (Molina y Van Devender, 2010).

Con este trabajo se busco ampliar la informacion de la herpetofauna de sonorense,
utilizando las herramientas y métodos de la genética de poblaciones, que emplean marcadores
genéticos para estudiar las relaciones genéticas entre individuos, poblaciones y especies. En
especifico se estudio a la lagartija Callisaurus draconoides Blainville 1835, conocida
comunmente como perrita del desierto o lagartija cola de cebra. Esta especie se encuentra
distribuida en gran parte del Estado de Sonora, ausentes solamente en lugares muy frios.
También se distribuye en los Estados de Baja California, Sinaloa y en el sur de Estados Unidos,
especificamente en los estados de Arizona, Nuevo México, California y Nevada (Lemos et al.,
2015). En la actualidad la especie se encuentra bajo la categoria de amenazada dentro de la
NOM-059-SEMARNAT-2010 y hasta ahora no existe ninguna medida o propuesta para su
conservacion.

El objetivo del estudio fue aportar informacién para C. draconoides analizando el flujo
genético existente entre poblaciones de la costa de Sonora, utilizando el gen Cyt b como
marcador molecular. El flujo genético se refiere a todos los mecanismos que generan
movimiento de genes de una poblacion a otra (Slatkin, 1994). Las poblaciones de una especie
muchas veces pueden estar aisladas en subpoblaciones, conocidas en genética de poblaciones
como ‘“demes”. Este aislamiento puede ser provocado por diferencias geograficas o de
comportamiento (Hedrick, 2011). Este aislamiento podria inducir diferencias genéticas entre las
subpoblaciones, provocando divergencia, lo que puede contribuir al aislamiento reproductivo y
al establecimiento de linajes evolutivamente independientes. Por lo contrario, si el flujo genético
actla entre estas poblaciones, provocaria un el intercambio de genes y permitiria que todas ellas
evolucionaran de manera conjunta (a menos que sea contrarrestado por seleccién o deriva
génica) (Slatkin, 1994).

La biologia de la conservacion ha tratado de estimar el flujo genético buscando entender
de qué manera se mueven los genes entre las poblaciones y cudl es el efecto que este movimiento
causa en su estructura poblacional (Aguirre, 2007). Con este fin se han creado herramientas para
su estimacion, como es el caso del Modelo de Islas desarrollado por Sewall Wright (1943), que
supone que los organismos estan formando poblaciones discretas o demes que se diferencian

por mutacion y deriva génica. Dicho modelo considera condiciones en equilibrio entre un



namero infinito de islas o subpoblaciones de igual tamafio que intercambian migrantes entre

cualquiera de las islas con igual probabilidad, a una tasa constante (Wright, 1943).



II. ANTECEDENTES

11.1. Genética de Poblaciones y su Utilidad en el Entendimiento de los Procesos

Evolutivos de las Poblaciones Naturales

La genética de poblaciones documenta la distribucion de la variacion genética dentro y entre las
poblaciones naturales de una especie, asi como el estudio y entendimiento de las principales
fuerzas evolutivas (mutacién, flujo genético, seleccion natural y deriva genética) (Hartl y Clark,
2007). El estudio de la evolucion ha sido facilitado por la genética de poblaciones, una disciplina
que ha desarrollado herramientas matematicas que permiten predecir como evolucionan los
genes en las poblaciones de individuos. Esto fue desarrollado en los afios 30s por R.A. Fisher,
S. Wright y J.B.S. Haldane y ha demostrado ser la herramienta méas poderosa para el estudio de
la evolucion. La genética de poblaciones busca comprender los procesos de la evolucién desde
una perspectiva ecolégica; es decir, en pocas generaciones. Ademas, tiene como objetivo

estudiar de qué manera las fuerzas evolutivas afectan en las poblaciones (Eguiarte et al., 2007).

Uno de los preceptos basicos de la genética poblacional se basa en el modelo nulo de
evolucidn, el cual indica que las frecuencias de los alelos dentro de las poblaciones se
mantendran estables de acuerdo al equilibrio de Hardy Weinberg. Lo anterior, bajo la condicion
de que dentro de las poblaciones los individuos se aparean aleatoriamente y el tamafio de las
poblaciones permanece constante en el tiempo (Hedrick, 2011). Sin embargo, este equilibrio es
usualmente alterado por la accién de las fuerzas evolutivas. Al generarse nuevas variantes de un
gen, estos pueden fijarse o ser eliminados de forma aleatoria, con mayor efecto en las
poblaciones pequefas (deriva génica). De esta manera se favorece o elimina alguna de estas
variantes relacionadas con la capacidad de supervivencia y reproduccion (seleccion natural) o
inclusive mediante la migracion e intercambio genético entre individuos de diferentes

poblaciones (flujo génico). De esta forma, las fuerzas evolutivas producen cambios dentro de



cada una de las poblaciones provocando que sean mas similares o diferentes entre si (Futuyma,
2009).

La genética de poblaciones utiliza los modelos teéricos en conjunto con los estudios
empiricos y experimentales para entender los mecanismos que determinan la diversidad genética
y los cambios que ocurren a nivel genético dentro y entre poblaciones, incluyendo aquellos que
Ilevan a la adaptacion y la especiacion. Esta disciplina parte del supuesto de que los cambios
evolutivos a pequefia escala, (los que se dan dentro de las poblaciones) contienen todo lo
necesario para explicar la evolucion. Esto se debe a que la macroevolucion, o evolucién a gran
escala, no seria mas que la extrapolacién en el espacio y en el tiempo de los procesos basicos

que se dan en las poblaciones (Futuyma, 1998).

11.2. Variacion Genética en Poblaciones Naturales

La diversidad genética, es el componente basico de la biodiversidad y se refiere a las variaciones
heredables que ocurren en cada organismo, entre los individuos de una poblacion y entre las
poblaciones dentro de una especie. Si bien, son reconocibles como pertenecientes a la misma
especie, existen muchas diferencias en su forma, funciéon y comportamiento (Pifiero et al., 2008;
Futuyma, 2009). Dicho lo anterior, la variabilidad es la base de la habilidad de los organismos
de adaptarse a cambios en su medio ambiente. Esto se debe a que las poblaciones en donde la
variacion genética es baja son mas vulnerables al asedio de enfermedades, cambios de clima o
destruccion de su hébitat de manera natural o por efectos antropogénicos.
El conocimiento de estos datos ha provocado que la variacién genética sea considerada
elemental en cualquier estrategia de conservacion (Allendorf, 1983; Bawa y O’Malley, 1987;
Loveless y Hamrick, 1987; Bawa et al., 1990; Hahn y Grifo, 1996; Boshier y Henson, 1997;
FAO, 2001).

Durante la primera parte del siglo XX se presentd el desarrollo tedrico de la genética de
poblaciones y ya se conocia que la variacién genética en poblaciones naturales podria ser (til

en estudios taxondmicos y ecoldgicos (Eguiarte et al., 2007). No obstante, fue hasta 1988, a



partir del desarrollo de una técnica conocida como reaccion en cadena de la polimerasa o PCR
(por sus siglas en inglés), que se logré conocer las secuencias de nucledtidos en el ADN vy la

verdadera variacion genética en las poblaciones (Botello, 2008).

11.3. Flujo Genético y Estructura Poblacional

La estructuracion genética de una poblacién se puede explicar como la cantidad y distribucién
de la variacion genética presente en la misma. La estructura genética de una poblacion se expresa
en términos de frecuencias de los alelos (frecuencias génicas) y consecuentemente genotipicas.
La variabilidad estd determinada por el nimero y la frecuencia de los distintos alelos del

conjunto de genes de una poblacién (Slatkin, 1994).

La estructura genética de las poblaciones puede ocurrir como una respuesta adaptativa a
condiciones ambientales locales (King y Zimmerman, 1993) o por el surgimiento de una barrera
geogréfica. Alternativamente, la diferenciacion genética entre las poblaciones ha sido explicada
a través del modelo de aislamiento por distancia (Wright, 1943) donde ese aislamiento es

definido por el numero de individuos que migran o bien del flujo génico efectivo.

La estructura de poblaciones se divide en dos partes que estan relacionadas: la estructura
demogréfica y la estructura genética. La estructura demografica por su parte esta asociada con
procesos como nacimientos, muertes, distribucion de la poblacion entre otros. Por otro lado, la
estructura genética esta determinada por fuerzas evolutivas como la seleccién, recombinacion y
la mutacion. Lo que distingue a estas dos partes de la estructura poblacional, son las
herramientas que se utilizan para su estudio. La estructura demografica utiliza los censos y
observaciones directas de la poblacion de interés como por ejemplo sus sistemas de
apareamientos, tasas de dispersion, nacimiento y mortalidad, asi como cualquier otro dato que

no necesite conocimiento de la base genética (Slatkin, 1994).

En cuanto a la estructura genética, se le denomina asi al patrén de distribucion de la
variacion genética dentro y entre las poblaciones de las especies. Este es el resultado de los

procesos evolutivos contemporaneos o recientes y de los eventos historicos (Hewitt y Butlin,

6



1997; Laikre et al., 2005). Para esto, se han utilizado datos moleculares que han permitido
estudiar porciones del genoma utilizando electroforesis de proteinas, enzimas de restriccion y
secuenciacion del ADN, para determinar la configuracion de la estructura genética de una
especie, debido a que proporcionan informacion sobre la distribucion actual de la diversidad
genética neutral y los procesos que actuan sobre ella (flujo genético, deriva, endogamia). Del
mismo modo se pueden inferir aspectos histéricos de la poblacion, en particular sobre los
patrones geograficos y la importancia del aislamiento historico. El uso reciente de métodos
estadisticos de la genética cuantitativa para estimar la heredabilidad y las correlaciones
genéticas de caracteres fenotipicos, ha aportado informacion adicional acerca de la estructura
genética de las poblaciones en la naturaleza (Slatkin, 1994; Moritz, 1999)

Uno de los problemas en el analisis de la estructura de las poblaciones es determinar la
cantidad de flujo génico. Esto Gltimo, se refiere a todos los mecanismos que generan movimiento
de genes de una poblacién a otra. Las poblaciones de una especie muchas veces pueden estar
aisladas en subpoblaciones, conocidas en genética de poblaciones como “demes”. Este
aislamiento puede ser provocado por diferencias geograficas o de comportamiento (Hedrick,
2011). Este aislamiento podria inducir diferencias genéticas entre las subpoblaciones, por lo que
el flujo genético es el mecanismo para que exista un intercambio de genes entre las
subpoblaciones. Slatkin, (1994) proponia que, si el flujo génico entre poblaciones de una especie
es alto, todas ellas evolucionan de manera conjunta (a menos que sea contrarrestado por
seleccion o deriva génica), pero si es muy bajo, empiezan a divergir, lo que puede contribuir al

aislamiento reproductivo y al establecimiento de linajes evolutivamente independientes.

En la década de los ochentas se pensaba que el flujo génico en general era muy
restringido y de poca importancia evolutiva (Levin, 1981). Sin embargo, se ha observado en
distintas especies que los niveles estimados de flujo génico generalmente son altos (Riesberg y
Burke, 2001) y que pueden actuar como una fuerza que mantiene integrada a la especie. Ademas,
el flujo de genes puede influir en procesos ecoldgicos como la adaptacion de poblaciones
locales, las tasas de extincion de las especies, la evolucion de los rangos de distribucion de las

especies y otras propiedades ecoldgicas (Whitlock y McCauley, 1999).

En la actualidad la biologia de la conservacion ha tratado de estimar el flujo genético

para comprender de qué manera se mueven los genes entre las poblaciones y cuél es el efecto



que este movimiento causa en su estructura poblacional. Con el objetivo de tratar de medir esta
tasa de flujo, se han utilizado diferentes métodos nombrados directos e indirectos (Aguirre,
2007). En el presente trabajo se abordaran los métodos indirectos que son los que se basan en

datos moleculares.

El desarrollo de técnicas modernas y analisis moleculares, hizo posible la estimacion del
flujo genético de una manera detallada y con métodos matematicos. Estos estan basados en la
observacion de la distribucion espacial de los alelos, de esta manera poder hacer inferencias de

los niveles o patrones de flujo génico en las poblaciones (Slatkin, 1985)

La mayoria de los modelos tedricos de flujo génico surgen de los conceptos desarrollados
por Sewall Wright suponen que los organismos estan formando poblaciones discretas que se
diferencian por mutacion y deriva génica; este modelo es conocido como “modelo de islas”
(Wright, 1943). EI modelo considera condiciones en equilibrio entre un namero infinito de islas
o0 subpoblaciones de igual tamafio, que intercambian migrantes entre cualquiera de las islas con
igual probabilidad y a una tasa constante. Las poblaciones pueden ser tratadas como réplicas, y
el modelo se puede caracterizar con sélo dos parametros: tamafio poblacional (N) y tasa de
migracion (m). La importancia de la deriva génica es proporcional a 1/N, mientras que la

importancia del flujo génico es proporcional a m (Slatkin, 1985).

Wright (1951) introdujo un método para dividir el coeficiente de endogamia en una
poblacién subdividida en un componente debido a apareamientos no aleatorios dentro de
poblaciones (Fis) y otro componente debido a la subdivision entre poblaciones (Fst). La Fst
mide la variacion de las frecuencias alélicas entre poblaciones y por tanto la diferenciacion
genética entre ellas. Se relaciona con la migracion de la siguiente manera: la tasa a la que un
alelo se fija en una poblacidn es inversamente proporcional al tamafio efectivo de la poblacion,
Ne (N por simplicidad). Esta tasa de fijacion puede ser contrarrestada por el flujo génico que
llega de otras poblaciones a una tasa m. Estos factores llegan a un equilibrio en donde Fst es
aproximadamente: Fst ~ 1 / (4 Nm + 1) para genomas diploides. Fst se estima con datos
moleculares de ADN vy el flujo genético efectivo 6sea Nm de manera tedrica: Nm =~ % (1/Fst -
1) para organismos haploides. Bajo este modelo, de acuerdo con Wright (1951), una tasa de
migracién > 1 en cada generacién es suficiente para contrarrestar la diferenciacion genética

debida a deriva génica. Es importante mencionar que los niveles de flujo génico estimados con



Fst del genoma mitocondrial reflejan flujo génico histérico, no el flujo génico que esta

ocurriendo en el presente. (Aguirre, 2007).

Otro modelo relacionado con el flujo génico, es el de aislamiento por distancia, que
examina la relacion del flujo génico entre pares de poblaciones con la distancia geogréafica
(Slatkin, 1993). Bajo este modelo, los valores de flujo génico se estiman a partir de valores de
0 entre pares de poblaciones (medida propuesta por poblaciones (Weir y Cockerham, 1984) para
estimar la diferenciacion entre las poblaciones) y se aplica una regresion de log10M en log10k
(k = distancia geografica). Para determinar si existe una relacion lineal significativa entre el flujo
génico y la distancia geografica entre poblaciones se utiliza cominmente una prueba de Mantel
(1967), ya que los valores de flujo para los diferentes pares de poblaciones no son

independientes.

En muchos aspectos Fst es un pardmetro ideal ya que nos da una idea de la historia de
las poblaciones estudiadas, dando informacién acerca de la importancia evolutiva del flujo
génico y la deriva génica. Es relativamente facil obtener los datos necesarios para calcular Fst
y luego Nm (Aguirre, 2007). Por otro lado, Neigel (2002) criticé este método ya que se
idealizaba un modelo que era poco probable en la naturaleza, como es el caso del modelo de
islas, un numero infinito de poblaciones donde no existe seleccion o mutacion y que tienen un
equilibrio entre flujo y deriva. Sin embargo, Slatkin, (1989) revisé la relacion entre Fst y flujo
génico, tanto teéricamente como mediante simulaciones y encontraron evidencia para apoyar el
uso del modelo de islas. Concluyeron que en una poblacién subdividida que esta en equilibrio
demogréfico, el método de Fst provee estimados convenientemente correctos de flujo génico

bajo una variedad de condiciones (Aguirre, 2007).



11.4. ADN Mitocondrial como Marcador Molecular

Los marcadores moleculares son una herramienta necesaria para ramas de la biologia como
evolucion y ecologia y estos se utilizan para localizar y aislar genes de interés. Actualmente se
pueden encontrar técnicas moleculares que permiten conocer cOmo se encuentran las
proporciones de genes en las poblaciones de interés de manera directa con los estudios de ADN.
Los marcadores se distinguen por su capacidad de detectar polimorfismos en loci Unicos o

maultiples y pueden ser de tipo dominante o co-dominante (Simpson, 1997).

Para la realizacion del siguiente estudio se utiliz6 un marcador de ADN mitocondrial
(ADNmt) del tipo dominante. Este tipo de marcadores se han utilizado ampliamente en analisis
filogenéticos, de diversidad genética, asi como también en estudios de flujo genético. Esto se
debe a que tiene importantes ventajas como su poliplasmia, dicho de otra manera, tiene un
elevado nimero de copias de ADNmt en cada mitocondria y por lo tanto en la célula, esto la
hace muy recomendable en los casos en los que el material genético de partida es muy escaso o
estd muy degradado (Giles et al., 1980; Malyarchuk et al., 2002).

Otra de las ventajas de la utilizacion del ADN mitocondrial es su tasa de mutacion
elevada, hasta 10 veces mas rapida que la del genoma nuclear (Brown, 1980). Esto ocurre como
consecuencia de que el ADNmt no esta protegido por proteinas tipo histonas como el ADNn'y
se ve continuamente expuesto a la accién de los radicales libres generados por el metabolismo
oxidativo. Ademas, tiene una elevada susceptibilidad a los efectos de la deriva genética,
mecanismo mediante el cual las mutaciones que experimenta tienen elevada probabilidad de
fijacién (Wallace, 1994). Por ultimo, el ADNmt es un ADN haploide, presentando un modo
materno de transmision, dando a este marcador una ventaja ya que los cambios en el ADN, seran
unicamente por mutaciones y no por recombinaciones. Dichas caracteristicas permiten a los
biologos reconstruir relaciones evolutivas dentro de una especie y entre distintas especies

valorando las pautas de mutacién del ADNmt (Simpson, 1997).
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Para el caso del presente estudio se utilizd el gen mitocondrial citocromo b como
marcador molecular. Este ha sido ampliamente utilizado en estudios genéticos de reptiles, como
diversidad, filogenia y estructura genética (Johns et al., 1998; McCartney et al., 2010;
Makowsky et al., 2012). La razon de que este gen sea utilizado es por su alta variabilidad, debida
a la posicion donde se encuentra ubicado en el genoma mitocondrial, justamente en el lugar
donde inicia la replicacion. Con este, el gen queda en un Unico estado de la hebra por
aproximadamente dos horas que es la duracion de la replicacion, dejando al gen vulnerable a la

oxidacion y en consecuencia a la mutacion (Faith et al., 2003).

11.5. Callisaurus draconoides como Modelo de Estudio

México, forma parte del selecto grupo de naciones poseedoras de la mayor cantidad y diversidad
de animales y plantas, teniendo del 10 al 12 % de la biodiversidad mundial donde destaca la
diversidad del grupo de los reptiles, ya que México se posiciona como el segundo lugar, solo
por debajo de Australia (CONABIO, 2008). Dentro de México es importante destacar al Estado
de Sonora que comprende una superficie territorial de 184,934 km?, ocupando el segundo lugar
en extension territorial en la Republica Mexicana y representa aproximadamente el 9.2% del
area total de nuestro pais. Su fisiografia esta constituida principalmente por llanuras y sierras,
con elevaciones que superan los 2,600 m de altitud, asi como 860 kilometros de litoral
(CONABIO, 2010). Segun Brown y Lowe (1994) Sonora esta conformado por al menos once
comunidades bidticas que van desde las hiperaridas como el desierto, hasta los bosques mixtos
de coniferas (Martin et al., 1998). La topografia del estado ha producido un mosaico de
condiciones en donde se desarrolla una gran riqueza de flora y fauna silvestres, como es el caso
de la herpetofauna de Sonora que refleja el contraste de diversos aspectos fisicos, climaticos y
bioticos del estado. Del total de la herpetofauna, 32% esta asociada al Desierto Sonorense, 28%
a las regiones tropicales del sur y 19% al clima templado de la Sierra Madre Occidental y su
archipiélago norte de las islas montafiosas. La herpetofauna en el Estado de Sonora comprende
un total de 194 especies conocidas, de las cuales 38 son anfibios y 156 son reptiles lo que

constituye una diversidad mayor que la que se ha encontrado en los estados circundantes. Los
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factores que contribuyen principalmente a esta diversidad son la convergencia de la zona

Neartica y la Neotropical y un gradiente altitudinal oeste-este (Rorabaugh y Lemos, 2016).

A pesar de toda esta diversidad, los estudios realizados con reptiles en Sonora son
minimos (Molina y Van Devender, 2010). Ante esto, se busca ampliar la informacion de la
herpetofauna Sonorense, utilizando las herramientas y métodos de la genética de poblaciones,
que emplean marcadores genéticos moleculares, para estudiar las relaciones genéticas entre
individuos, poblaciones y especies. Para esto, se estudio el flujo genético y la estructura
poblacional de la lagartija Callisaurus draconoides Blainville 1835 conocida cominmente como
perrita del desierto o lagartija cola de cebra.

Callisaurus draconoides, se encuentra distribuida en gran parte del estado, ausentes
solamente en lugares muy frios. También se distribuye en los estados de Baja California, Baja
California Sur y Sinaloa. En Estados Unidos se encuentra en los estados de Nevada, Arizona 'y
California (Lemos et al., 2015) (Figura 2). Es una lagartija de talla moderada; los machos tienen
un Longitud hocico cloaca (LHC) de 6.7-9.9 cm y las hembras de 6.3 a 8.7 cm (Pianka y Parker,
1972). Esta especie esta morfolégicamente adaptada para vivir en la arena o en los desiertos.
Las piernas son relativamente largas y el cuerpo delgado. El color de la region dorsal del cuerpo
es terroso brillante a gris-café, manchado completamente con numerosos pero diminutos puntos
en tonalidades color cremay amarillo. La superficie ventral de la cola es distintivamente barrada
con negra y estas barras se fusionan lateralmente con los anillos dorsales de la cola (Figura 1)
(Anexo 2). Esta especie utiliza una amplia variedad de habitats de desierto, desde médanos de
arena hasta cauces secos y rocosos de rios. Son comunes en playas, planicies inundadas, y a
mayores altitudes, sobre laderas rocosas con o sin hojarasca. Su distribucion altitudinal se
extiende desde el nivel del mar hasta 1,200 metros. (Lemos et al., 2015).
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Figura 1. Morfologia de Callisaurus draconoides, fotografias tomadas por Samai Arce Jiménez
(1y 3), Jorge Jiménez Canale (5) y Juan Pablo Cérdova Castillo (2 'y 4).

La taxonomia de la especie ha sufrido algunos cambios con el paso del tiempo, en 1926
Smith reconoci6 tres subespecies: C. draconoides, C. gabbii y C. myurus. Posteriormente en
baja California, Grismer (2002) reconocio6 las seis subespecies propuestas por De Queiroz
(1989), pero las consider6 como diferentes clases de patron de coloracion (C. carmenensis,
C.crinitus, C.draconoides, C.inusitatus, C.rhodostictus y C.splendida). En la actualidad, Uetz y
Hosek, (2019) consideran nueve sub especies de Callisaurus draconoides. (Tabla 1.)
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Tabla 1. Sub especies de Callisaurus draconoides

Nombre

Descripcion

Distribucion

Estatus de
conservacion

Bogert y Dorson,

Sonora, Sinaloa

C. draconoides brevipes
1942
C. draconoides camenensis  Dickerson, 1919 Isla Carmen
C. draconoides crinitus Cope, 1896 Baja California sur
C. draconoides draconoides Blainville, 1835 Baja Californiasur ~ Amenazada
C. draconoides inusitanus Dickerson, 1919 Sonora
C. draconoides myurus Richardson, 1915 Nevada
] ) Baja California,
C. draconoides rhodostictus Cope, 1896 ] S
Arizona y California
) _ Arizona, Californiay
C. draconoides ventralis Hallowell, 1852
Nevada
C. draconoides bogerti Campo, 1943 Sinaloa
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Figura 2. Mapa de distribucion de las subespecies de C. draconoides, 1) C. draconoides
brevipes, 2) C. draconoides camenensis, 3) C. draconoides crinitus, 4) C. draconoides
draconoides, 5) C. draconoides inusitanus, 6) C. draconoides myurus, 7) C. draconoides
rhodostictus, 8) C. draconoides ventralis, 9) C. draconoides bogerti. A) Arizona, B) Nevada,
C) Arizona, D) Sonora, E) Sinaloa, F) Baja California, G) Baja California Sur.

El interés por esta lagartija radica en su amplia distribucion. Para los sonorenses, es una
especie bastante comdn ya que puede ser vista constantemente en cerros dentro de la ciudad. La
amenaza para esta lagartija son las actividades antropogénicas que reducen su habitat y que la
colocan en una situacion de riesgo. Por esta razon C. draconoides se encuentra dentro de la
NOM-059-SEMARNAT-2010 como una especie amenazada y hasta ahora no existe ninguna
medida para su conservacion.

Existe poca informacion sobre la perrita del desierto, entre los temas que se han
estudiado de ellas se encuentran algunos estudios sobre su termorregulacion ya que viven en
desiertos con altas temperaturas (Muth, 1977; Irschick et al., 1998). También se han realizado
trabajos sobre la ecologia de la especie, describiendo la especie y su habitat, asi como las
interacciones con el medio y con otras especies (Murray, 1955; Pianka et al, 1972). Lindell, et
al. (2005), realizaron un estudio sobre la biogeografia y distribucion de la lagartija Callisaurus
draconoides, utilizando genes mitocondriales, para mostrar la historia genealdgica. Para la
perrita del desierto se han realizado muy pocos estudios genéticos que aporten informacion

sobre esta importante especie, Adest (1987), elaboro un estudio sobre la diferenciacion genética
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de las poblaciones de C. draconoides, aportando informacion filogeografica de la especie entre
las poblaciones de los estados de Baja California, Baja California Sur, Sonora y Sinaloa. De
igual, forma Schulte et al. (2008) realizaron estudios filogenéticos con C. draconoides
comparandola con otras tres especies de lagartijas. El mas reciente estudio fue realizado por
Arce (2019) donde se estudid la variabilidad genético y principios filogeograficos de
Callisaurus draconoides en Sonora.

En la actualidad sabemos que el comprender los procesos evolutivos por los que una
especie esta pasando es crucial para su conservacion. Los avances cientificos nos han dado todas
las herramientas para estudiar a las especies de una manera mas especializada, que nos brinde

respuestas confiables, pero sobre todo cuantificables.
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I11. JUSTIFICACION

El Estado de Sonora cuenta con una gran diversidad de anfibios y reptiles (Rorabaugh y Lemos,
2016). No obstante, son muy pocos los estudios que se han realizado con la herpetofauna
sonorense a pesar de que muchas de estas especies se encuentran amenazadas, sobre todo por el
impacto antropogénico y la destruccion de su héabitat. Este es el caso de la lagartija Callisaurus
draconoides, conocida como lagartija cola de cebra, la cual se encuentra en la NOM-059-
SEMARNAT-2010 como una especie amenazada y hasta ahora no existe ninguna medida para
su conservacion. La mayoria de los estudios que se han realizado en esta especie han sido
Unicamente ecoldgicos, como descripcion de la especie y su habitat (Pianka et al, 1972) y
termorregulacion (Muth, 1977; Irschick et al., 1998). Sin embargo, los estudios genéticos
realizados han sido muy pocos, entre ellos trabajos filogeograficos y filogenéticos. EI més
reciente de Arce 2019, estudia la variabilidad genéticas y principios filogeograficos de las
poblaciones de C. draconoides en Sonora. Sin embargo, no existen estudios previos sobre el
flujo genético y la estructura poblacional de Callisaurus draconoides en la costa central de
Sonora. EIl presente trabajo, aporta los primeros registros sobre flujo genético y estructura
poblacional para Callisaurus. La eleccion del marcador molecular Cyt b se hace considerando
su amplia utilizacion en otros grupos de la biodiversidad de vertebrados y el amplio uso que ha

tenido en reptiles.
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IV. HIPOTESIS CIENTIFICA

Se espera que las poblaciones de Callisaurus draconoides se encuentren estructuradas como
resultado de la diferenciacion genética provocada por el escaso flujo genético entre las

poblaciones.
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V.OBJETIVOS

V.1. Objetivo General

Determinar la estructura poblacional y el flujo génico de cuatro poblaciones de Callisaurus

draconoides, distribuidas en el estado de Sonora.

V.2. Objetivos Particulares

1) Evaluar el flujo genético entre las poblaciones de Callisaurus draconoides distribuidas
en el Estado de Sonora, utilizando el gen mitocondrial Citrocomo b.
2) Evaluar la estructura poblacional de las poblaciones de Callisaurus draconoides

distribuidas en el Estado de Sonora, utilizando el gen mitocondrial Citocromo b.
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VI. METODOLOGIA

VI.1. Descripcion del Area de Estudio

Se seleccionaron cuatro poblaciones de la especie Callisaurus draconoides, tres de ellas
ubicadas en el municipio de Hermosillo, Sonora; dos de ellas de cerros situados en el norte
de la ciudad: el Cerro Bachoco y el Cerro Johnson. La tercera poblacion esta ubicada en la
playa de Bahia de Kino. La cuarta poblacion se localiza en playa de Miramar en el municipio
de Guaymas, Sonora. Es importante destacar que todas las areas de estudio presentan
impacto antropogénico (Figura 3).

Las poblaciones de estudio se encuentran ubicadas en el Desierto Sonorense que
cuenta con un tipo de clima &rido y una vegetacion dominada por matorral desértico y
espinoso. Las lluvias se presentan principalmente en el verano, entre los meses de julio y
septiembre (Jauregui, et al 1980). La precipitacion oscila entre los 400 y 450 mm anuales, y
las temperaturas maximas y minimas promedio son de 38° y 5° C respectivamente, teniendo
un promedio anual de 22° C (Dimmitt, 2000) (Tabla II).

20



03570 140 210 280
el s we— wssm Kilometers

0 15 30 60 90 120
- Kilometers

T
nlow

Figura 3. Ubicacion del area de estudio, 1) Cerro Jonhson, 2) Cerro Bachoco, 3) Bahia Kino,
4) Playa Miramar.

Tabla Il. Ubicacion de las areas de estudio.

Poblacién Ubicacion Posicion geogréfica érlltslﬁlrjr?)
Cerro Hermosillo, 29°08'46.39"N 378
Bachoco Sonora 110°57'10.67"O
Cerro Hermosillo, 29°09°13.13”’N 340
Johnson Sonora 110°57°40.11°0
Playa Guaymas, 27°55°17°N 0
Miramar Sonora 110°56°43°°0
Bahia de Hermosillo, 28°49°06°°N 0
Kino Sonora 111°57°13”°0
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V1.2. Colecta de Individuos y Tejido

Las lagartijas fueron colectadas con la ayuda de herramientas como la vara lazo y trampas
de caida. Se tomaron muestras de 30 individuos de cada uno de los dos cerros ubicados en
Hermosillo, asi como 10 individuos de la playa de Miramar y 10 de Bahia Kino. A todos los
ejemplares se les tomaron medidas morfologicas como longitud hocico-cloaca (LHC) y
cloaca-cola (LCC), y se le tom6 una fotografia al ejemplar en posicion ventral y una dorsal.
Posteriormente se les corté aproximadamente 2cm de cola, con tijeras quirurgicas
previamente desinfectadas con alcohol al 96%. El tejido fue depositado en tubos eppendorf
de 1.5 ml con alcohol al 96% y se almacen6 a una temperatura de -4 °C para la posterior

extraccion de acidos nucleicos (ADN).

V1.3. Trabajo de laboratorio

V1.3.1. Extraccion de ADN.

La extraccion de ADN se llevo a cabo con el método de extraccion QlAamp DNA Mini Kit
(Qiagen). Para obtener mayor cantidad de material genético se realizaron algunas
modificaciones al método (apéndice 1). La calidad y concentracién del ADN se observo en
geles de agarosa al 1%. Se utilizaron 2.5 pl de Bromuro de Etidio para tefiirlos y estos se
corrieron en un buffer TAE utilizando un marcador molecular de 100pb (Invitrogen). Las

cuantificaciones de ADN se llevaron a cabo con un NanoDrop 1000.
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V1.3.2. Amplificacion del gen mitocondrial.

Las reacciones de PCR se prepararon con un volumen final de 25 pl. Las concentraciones
de la reaccion fueron: 2 ul de ADN genOmico, 12.5 ul de Master Mix, 8.5 ul de agua libre
de nucleasas y 1 pl de cada uno de los primers. Los primers que se utilizaron fueron
disefiados por Kocher et al., (1989) y modificados por Varela-Romero, (2007). La secuencia
de los primers fue: L15058-F: 5’-TGACTTGAAAAMCCACCGTTG-3” y H16249-R: 5°-
TCAGTCTCCGGTTTACAAGACC-3".

Los productos de PCR se visualizaron en geles de agarosa al 2% tefiidos con 2.5 pl
de bromuro de Etidio. Los geles se corrieron con buffer TAE, utilizando un marcador de
peso molecular (Invitrogen). Los productos de PCR se analizaron en el secuenciador de la

empresa Macrogen ubicada en Corea.

V1.4. Anélisis de Datos.

V1.4.1. Visualizacion, edicion de secuencias.

Las secuencias fueron visualizadas y editadas con el programa CromasPro v.2.4
(Technelysium, 2012). Posteriormente para el alineamiento se utilizé el algoritmo MUSCLE
(Edgar, 2004) en el programa MEGA 7.0.14 (Tamura et al., 2011). Se emple6 el programa
BioEdit v.7.2.5 (Hall,1999) para corroborar la edicion y alineamiento de las secuencias.
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V1.4.2. Flujo génico.

Para calcular el flujo genético se utilizd el programa DNAsp v.5.10.1 (Librado y Rozas,
2009) para calcular el grado de diferenciacion entre poblaciones divididas por medio del
estadistico Fst con la formula de (Hudson et al., 1992) que se utilizO en secuencias
nucleotidicas. Basados en el resultado de la Fst se calculd el nimero de migrantes efectivos
(Nm) para poblaciones haploides, asumiendo que las poblaciones se encuentran en equilibrio
entre seleccion y deriva (Wright, 1951). También se calcul6 el coeficiente de diferenciacion
genética Gst, un estadistico equivalente a la Fst de Wright (1951). Este estimador se utiliza
principalmente en secuencias nucleares y mitocondriales y se basa en las formulas
propuestas por Nei (1987). Gst funciona de la misma manera que Fst, cuando la diversidad
genética de la poblacién es baja, la diferenciacion entre poblaciones es muy alta, de igual
manera se calculd la Nst (Lynch y Crease, 1990). Este representa otro estimador equivalente
al Fst que se utiliza para secuencias. No obstante, Nst utiliza la correccion de Jukes y Cantor
(1969) cuyo modelo asume una Unica tasa de sustitucion para cada nucledtido de una
secuencia. Con los valores de Nst se analizd la relacion entre el promedio de la distancia
genética entre distintas poblaciones con relacion a la poblacion total. Un valor de Nst de

cero indica que no existe subdivision poblacional. (Tabla I11)
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Tabla I1l. Formulas estadisticas para el calculo de flujo genético

Formula Donde: Autor
Fst=1—-Hw/Hb Hw = diferencias pareadas  (Hudson et al.,1992)

promedio entre distintas

secuencias para una misma

poblacién.

Hb = diferencias pareadas

promedio entre distintas

secuencias de dos

poblaciones.
Fst=1/(1+2Nm) N = valor del tamafio (Hudson et al., 1992)
poblacional.
m = tasa de migrantes
efectivos.
Nm~ Y4 (1/Fst - 1) (Hudson et al.,1992)
Gst = Dst/ HT Dst = diversidad genética Nei (1987)

promedio entre
subpoblaciones.

HT = diversidad genética en
la poblacion total.

Nst =vb/ vw + vb vb = nimero promedio de Jukes y Cantor (1969)
sustituciones por sitio
nucleotidico entre todas las
poblaciones.
uw = grado de
diferenciacion de cada
poblacion representado por
el nmero promedio de
sustituciones por sitio
nucleotidico.

V1.4.3. Estructura poblacional.

Con el programa Arlequin v.3.5.1.2 se realizo un AMOVA (Anaélisis de Varianza Molecular)
que permite determinar el porcentaje de variacion dentro y entre grupos. Asi también para
determinar si la variacion esta ligada de la distribucion geografica de las poblaciones, se

realizd un AMOVA entre las poblaciones de los cerros y fueron comparadas con las
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poblaciones de las playas, con el fin de observar las diferencias debido a la distancia
geogréfica existente entre ellas.

V1.4.4. Aislamiento por distancia.

Se calcularon las distancias genéticas de Nei (1987) con el programa Arlequin v.3.5.1.2
(Excoffier et al., 1992). Con las distancias obtenidas se calculd un arbol de distancias en el
programa MEGA 7.0.14 (Tamura et al., 20011) utilizando el algoritmo Neighbour-Joining.
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VIl. RESULTADOS

VI1.1. Flujo Génico y Estructura Poblacional

El célculo del flujo genético se realizé por medio de los valores de Fst, estos valores muestran
el grado de diferenciacion existente entre las poblaciones y el nimero de migrantes efectivos de
Nm. Las poblaciones de El Bachoco-Johnson mostraron el grado de diferenciacién mas bajo Fst
con 0.18, mientras que los grados de diferenciacion mas altos fueron entre la poblacion del Cerro
Johnson y la playa de Miramar en Guaymas con un valor Fst y de Nst de 0.77 (Tabla IV)

Todas las poblaciones presentan valores elevados de Hs, siendo el més alto la poblacion de
Cerro Bachoco- Bahia de Kino con 0.93 y las més baja las poblaciones de Cerro Johnson-
Guaymas. Los valores de Hs se atribuyen a la diversidad haplotipica, por lo cual todas las
poblaciones pareadas con el Cerro Johnson tuvieron los valores mas bajos de Hs.

Tabla IV. Medidas de flujo genético y diferenciacion génica
Poblaciones Hs Gst Nst Fst

Cerro El Bachoco / Cerro_Johnson  0-82807 0.06607 018123 018007

Cerro El Bachoco / Guaymas 0.89624 0.05874 0.4489 0.44925

Cerro El Bachoco / Bahia de Kino  0-93445  0.02851 0.36316 0.36085

Cerro_Johnson / Guaymas  0-79302  0.0896 077631  0.77418

Cerro_Johnson / Bahia de Kino 0.81075 0.05932 0.7145 0.71006

GlaymasBanadeIkinG 0.91429 003808 0.33739  0.33729

El flujo genético (Nm) entre las poblaciones de Cerro ElI Bachoco y Cerro Johnson es
alto, resultando para todos los pardmetros mayor a 1, dicho de otro modo, existe un flujo efectivo
entre estas poblaciones debido a la cercania entre estos dos cerros. La menor cantidad de flujo
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génico se encuentra en las poblaciones de Cerro Johnson y Guaymas (0.07), seguido de Cerro
Johnson y Bahia de Kino (0.10) (Tabla V).

Tabla V. Valores de Nm para las poblaciones pareadas a partir de distintos indices de
diferenciacion genética.

Poblaciones NmFst NmGst NmNst
Cerro Bachoco/ Cerro_Johnson 1.14 3.53 1.13
Cerro_Bachoco / Guaymas 0.31 4.01 0.31
Cerro_Bachoco / Bahia de Kino 0.45 8.52 0.44
Cerro_Johnson / Guaymas 0.07 2.54 0.07
Cerro_Johnson / Bahia de Kino 0.10 3.96 0.10
Guaymas / Bahia de Kino 0.49 6.32 0.49

El Fst total es de 0.53 lo cual indica que existe una alta diferenciacion entre las poblaciones
estudiadas. EI Nm obtenido a partir del estimador Fst es de 0.22, indicando que la migracién
entre las poblaciones es nula (Tabla V1).

Tabla V1. Valores totales de Fst y NmFst (Hudson et al., 1992); Gst y Nm Gst (Nei, 1973) para

secuencias.
Fst NmFst Gst NmGst

0.53307 0.22 0.09337 2.43

Debido a que las poblaciones se encuentran aisladas geograficamente, se realizaron dos
tipos distintos de analisis de varianza molecular (AMOVA) para conocer cual de ellos explicaba
la varianza entre los grupos. Una de ellas fue la agrupacion de los dos cerros ubicados en
Hermosillo (Cerro EI Bachoco y Cerro Johnson), dejando a las dos playas (Bahia de Kino y
Playa Miramar) como grupos diferentes. EI sequndo AMOVA se realizd agrupando las dos

playas como un solo grupos y separando los dos cerros como grupos distintos (Tabla VII).

De acuerdo con los resultados de los analisis de AMOVA se obtuvo que para el primer
conjunto el porcentaje de variacion entre los grupos fue de 39.8 y para el segundo conjunto es
de 45.6. La mayor parte de la varianza genética en los dos conjuntos probados se encontr6 dentro

de las poblaciones, lo que indica una alta variacion entre los individuos.
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Tabla VII. Analisis de varianza molecular (AMOVA) de estructura poblacional de C.
draconoides. Valores de P en negritas indican que el valor del estadistico F es significativamente

diferente de 0.

AMOVA

Total

Bachoco-
Johnson/Playa
Miramar/ Bahia
de Kino

Total
Bachoco/Jonhson/
Bahia de Kino-
Playa miramar

Total

Fuente de
variacion
Entre
poblaciones

Dentro de las
poblaciones

Entre grupos

Entre
poblaciones
dentro de los
grupos
Dentro de las
poblaciones

Entre grupos

Entre
poblaciones
dentro de los
grupos
Dentro de las
poblaciones

g.l

51

48
51

48
51

Suma de
cuadrados

515.803

791.543
1307.346

429.425

105.878

772.043
1307.346

515.803

19.500

772.043
1307.346

Varianza de
los
componentes

14.333

16.153
30.487

13.946

4.945

16.084
34.976

13.913

0.4981

16.0842
30.4963

Porcentaje
de variacion

47.02

52.98

39.87

14.14

45.99

45.62

1.63

52.74

Fst

0.4701

0.54014

0.4725

0.3275
+/-
0.0043
0.0004
+/-
0.0001
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VI11.2. Distancias de Nei

El arbol de distancias de Nei muestra la separacion de dos grupos. En uno de los grupos se
agrupan Unicamente individuos de las poblaciones del Cerro ElI Bachoco y Cerro Jonhson
(recuadro azul). En el segundo grupo se pueden encontrar individuos de las cuatro poblaciones
(recuadro verde); aun asi, este se divide en dos grupos separando las playas (linea azul) de los
cerros (linea roja). Se puede observar que las poblaciones de los cerros presentan menos

diferencias entre ellas, asi como las poblaciones de las playas. (Figura 4).

CD48_Cerro_Johnson
CD57_Cerro_Johnson
CD53_Cerro_Johnson
CD50_Cerro_Johnson
CD46_Cerro_Johnson
CD56_Cerro_Johnson
CD38_Cerro_Johnson
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CD40_Cerro_Johnson
CD28_Cerro_EI_Bachoco
r—— CDO3_Cerro_EI_Bachoco
L—— CD24_cCero_EI_Bachocd
CDO4_Cerro_EI_Bachoco
r—— CD59_Cerro_Johnson
L—— CDB0_Cerro_Johnson
CD33_Cermo_EI_Bachoco
CD26_Cerro_E|_Bachoco
CD36_Cerro_Johnson

CD55_Cerro_Johnson
CD42_Cerro_Johnson
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Figura 4. Arbol de distancias genéticas de Nei
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VIII. DISCUSION

VIII1.1. Flujo Genetico

El flujo genético entre poblaciones estimado con los estadisticos Fst y Nst indican que las
poblaciones que presentaron mayor flujo genético fueron Cerro Bachoco-Cerro Johnson (0.18)
y las poblaciones pareadas con grado de diferenciacion mayor fueron Cerro Johnson-Playa
Miramar (0.77) y Cerro Johnson- Bahia de Kino (0.71). Los resultados muestran que la mayoria
de los valores pareados de Fst y Nst son superiores a 0.30. Es decir, se clasifican como una
diferenciacion alta, basdndonos en los valores de Fst clasificados segin Freeland (2005) donde
se consideran bajos (< 0.05), medios (< 0.25) y altos (> 0.25). Dicha clasificacion se ha utilizado
también para el estudio del flujo genético en Dipsosaurus dorsalis (Valdivia, 2014). En
lagartijas Aspidoscelis hyperythra (Esquer-Garrigds, 2008) y Scelopurus woodi (Tucker et al.,
2014) (en donde se usaron marcadores microsatelitales y el gen mitocondrial Cyt b
respectivamente), la diferenciacidn que existe entre las poblaciones (Fst) es considerablemente
menor (0.073) y (0.034) para la Fst total, que la obtenida para Callisaurus. La baja
diferenciacion de estas poblaciones era esperada debido a que la distancia entre estas
poblaciones es menor que la distancia entre las poblaciones de Callisaurus. De igual forma se
sabe que el género Aspidoscelis presenta reproduccién por partenogénesis (Grismer, 2002),
mecanismo que podria estar disminuyendo su variacion, provocando que la diferenciacion entre
las poblaciones sea menor. Sin embargo, la distancia entre algunas poblaciones de Aspidoscelis
hyperythra fue de 2 km y la distancia entre el cerro El Bachoco y cerro Jonhson, que son las
poblaciones més cercanas fue de 1 km, a pesar de esto la diferenciacion entre los cerros fue
mayor que la reportada para las poblaciones de Callisaurus. Esta diferencia puede deberse al
comportamiento de las especies ya que Callisaurus es una especie que se desplaza poco (Pianka
y Parker, 1972).
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En este caso, los valores de Gst son menores, ya que no se encontraron multiples alelos
en las poblaciones. Ademas, este no presenta el mismo patrén de diferenciacion que los
estadisticos Fst y Nst. El estadistico Gst concordé con la Fst en que las localidades con mayor
diferenciacion son Cerro Johnson-Playa Miramar (0.77), de igual manera fue en estas
localidades donde la Nm fue menor. Para el estadistico Fst la poblacion con menor
diferenciacion es Cerro El Bachoco- Cerro Johnson (0.18), contrastando con Gst en donde la
poblacién con menor diferenciacion es Cerro ElI Bachoco-Bahia de Kino (0.02). Con base en
estos resultados se considera que se deben utilizar otros genes para realizar la comparacion y
conocer si estas diferencias de deben al gen utilizado, o a las poblaciones, ya que estudios
anteriores realizados con iguanas (Pacheco, 2010) los estadisticos concordaban en el patrén de
diferenciacion. En cuanto a estudios de flujo génico y estructura poblacional en reptiles de la
familia Phynosomatidae, con Scelopurus (Tucker et al., 2014) y Phynosoma (Leung et al., 2014)
(utilizando genes Cyt b y ND1 respectivamente), no se utilizo el estadistico Gst, como apoyo de
Fst, por lo que no se ha podido comparar si el patrén de diferenciacion es concordante en estas
especies. Por otra parte, Jost, (2008) critico el estadistico Gst, indicando que este estadistico
obligatoriamente se acerca al cero cuando la diversidad genética es alta, incluso si las
subpoblaciones son completamente distintas y no comparten alelos. Por lo tanto, es dificil opinar
sobre la comparabilidad de los resultados. Para las poblaciones de Callisaurus draconoides en
estudios recientes realizados por Arce, (2019) sobre la variabilidad genética de las poblaciones

de esta especie, estos mismos individuos registraron variabilidad genética baja para el Cyt b.

El célculo de flujo génico efectivo resulté ser muy bajo para las poblaciones de
Callisaurus teniendo una Nst total de 0.22. En teoria se espera que cuando Nm < 1, el efecto de
la deriva genética sobrepasa el efecto del flujo génico y se desarrolla una fuerte diferenciacién
entre poblaciones (Kimura y Weiss 1964). Se debe tener en cuenta que existen debates a acerca
de los problemas asociados con la estimacion del nivel de flujo génico a partir de esta
aproximacion ya que en poblaciones silvestres muchos de los supuestos a este modelo no se
cumplen (Whitlock y McCauley 1999). Estos valores deben ser tomados como una primera
informacion sobre la especie, considerando que en general existe poco flujo génico entre estas
poblaciones y podria existir un mayor numero de migrantes por cada generacion entre las
poblaciones de cerro El Bachoco y Cerro Johnson debido a que la distancia que los separa es

menor.
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Teniendo en cuenta que la distancia entre los cerros es muy reducida, se espera encontrar
mayor flujo génico entre estas poblaciones. Aunado a esto, se sabe que en general los reptiles
no tienen movimientos muy largos, y en el caso especifico de Callisaurus draconoides segun
estudios de su ecologia como el de Pianka y Parker, (1972), esta lagartija no tiende a desplazarse
mucho. En algunos experimentos de captura y recaptura la mayor distancia recorrida por las
lagartijas fue de 32 metros en individuos adultos. De igual manera Venegas (2003), realiz6 un
trabajo sobre la abundancia, distribucion y nicho espacial de 10 especies de lagartijas diurnas,
entre las que se encontraba Callisaurus. La lagartija cola de cebra era la que se encontraba en
una menor cantidad de microhabitats, asociada solamente a caracteristicas ambientales muy
especificas, esta se encuentra principalmente sobre suelo desnudo con bajos porcentajes de
vegetacion (Kay et al.,1970; Galina, 2002), ya que requiere de amplias areas despejadas para su
actividad locomotora, al presentar la longitud minima de escape de 10 metros (Irschick y Jayne,
1999). Con esta informacion podriamos inferir que la migracion de una poblacion a otra podria

ser especialmente poco usual en esta lagartija.

VII1.2. Estructura Poblacional

El AMOVA, es una prueba que se basa en el analisis de la varianza de las frecuencias alélicas,
indico que la mayor parte de la variacion genética total observada fue atribuible a los individuos
dentro de las poblaciones (52 % de la variacién total). En cuanto a la variacién entre grupos fue
de (48 %); también se llevaron a cabo dos AMOVAS, uno en el que se agrupaban los dos cerros
como un solo grupo y las dos playas se ubicaron como grupos distintos. En este se obtuvo una
diferenciacion entre los grupos de 39.8 % y el segundo AMOVA, se realiz6 separando los cerros
en grupos distintos y agrupando las dos playas como un solo conjunto. En este se obtuvo una
diferenciacion de 45.6 % y a pesar de presentar valores altos los resultados no son
estadisticamente significativos en ninguno de los casos (p = 0.16 y 0.32). Asi también en los
dos casos, la variacion dentro de las poblaciones fue mayor que la variacion entre las

poblaciones.
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Con base en el marcador molecular mitocondrial utilizado para el presente estudio, estas
no pueden ser consideradas poblaciones genéticas distintas, a pesar de que se observaron
diferencias genéticas (Fst) relativamente altas, en comparacion con otros estudios realizados en
reptiles como el de la lagartija Aspidoscelis sp (Esquer-Garrigds, 2008) en donde se utilizaron
microsatélites. En dicho estudio se obtuvo como resultado que la diferenciacion entre
poblaciones (Fst) fue menor (0.073) que la obtenida para Callisaurus draconoides (0.30) y asi
también el flujo génico (Nm) entre las poblaciones de Aspidoscelis sp fue superior (8.43) al
obtenido para Callisaurus (0.22), y a pesar de esto, las poblaciones de Aspidoscelis si se
diferenciaron genéticamente en este estudio. Al ser las dos lagartijas pequefias con una
distribucion parecida, las dos distribuidas en norte América y con desplazamientos similares, no
se pueden considerar diferencias fisicas o de comportamiento muy evidentes. Por lo que se
infiere que la razon de que la lagartija Aspidoscelis se haya podido diferenciar genéticamente,
sea debido al uso de microsatélites, ya se puede lograr una resolucion adicional a través del
andlisis de marcadores nucleares de mutacion mas rapida, como los datos de locus de
microsatélites, que permiten evaluar mutaciones contemporaneas en los individuos, que no son

evidentes con los marcadores de ADN mitocondrial (Matocq et al., 2012).

Para el arbol de distancias se calculd utilizando el método de Tamura - Nei, se
involucraron las 52 secuencias de nucledtidos obtenidas para Callisaurus draconoides, asi como
1 secuencia de Cophosaurus texanus como grupo externo. Las distancias de Nei (1973) pretende
estimar el nimero de mutaciones que a nivel nucleotidico de han acumulado en las secuencias
de dos linajes a partir del tiempo que ha transcurrido desde su divergencia original. Se puede
observar en el arbol que se separa primero en dos grupos. En el primero se encuentran solamente
individuos de El Bachoco y Jonhson, los cuales no muestran alguna diferenciacion evidente. El
segundo grupo se divide a su vez en dos sub grupos, el primero se encuentran la mayoria de los
individuos de playa Miramar y Bahia de Kino y en el segundo se localizan individuos de todas
las poblaciones. Este arbol no muestra los grupos claramente diferenciados, pero si se pueden
observar diferencias que apoyan a los estadisticos de distancia entre poblaciones como el Fst,

uniendo a los dos cerros y a las dos playas en grupos distintos, como mas cercanos.
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VI11.3. Conservacion

Los resultados del reciente estudio sobre las poblaciones de Callisaurus draconoides en los
municipios de Hermosillo y Guaymas realizado por Arce (2019), arrojaron que estas
poblaciones tienen una baja variabilidad genética. Esto tiene como consecuencia que las
poblaciones puedan ser vulnerables a las enfermedades, cambios de clima o destruccion de su
habitat de manera natural o por efectos antropogénicos (FAO, 2001; Pifiero 2008). Conocer la
variabilidad genética en una poblacion es muy importante para la conservacion de una especie,

ya que se sabe que es el componente basico de la biodiversidad.

Los resultados obtenidos del flujo genético en las poblaciones, nos indica que existe
poco intercambio de individuos entre las poblaciones, lo que podria estar ocasionando que la
deriva génica actue en ellas disminuyendo su diversidad. Esta informacion apoya los resultados
del estudio de variabilidad genética realizado por Arce (2019). Se considera importante
considerar un muestreo mayor y tomar en cuenta todo el gradiente de distribucion de la especie,
asi como con otros marcadores moleculares para poder tener un panorama completo para la

especie y de esa forma realizar planes de conservacion.

Analizar el flujo genético en planes de conservacion es muy importante, ya que ofrece
respuestas sobre la situacion de una especie. Porras et al. (2008) estudid la variacion genética y
flujo de genes entre poblaciones de Crocodylus acutus en donde se encontré6 una baja
variabilidad genética y el flujo genético efectivo era muy alto (13.54). Lo anterior ocasion6 que
se presentara un comportamiento de metapoblacion y bajara los niveles de variacion como
consecuencia de la presencia de flujo que no permitia las adaptaciones locales. Con esto, los

individuos de las poblaciones se vuelven méas vulnerable a cambios en su ambiente.

Al ser Callisaurus draconoides una especie que se encuentra bajo la categoria de
amenazada dentro de la NOM-059-SEMARNAT-2010 es necesario realizar una mayor cantidad
de estudios utilizando la genética de poblaciones para encontrar la mejor manera de conservar

una especie tan emblematica como esta. De igual manera es importante crear conciencia en la
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poblacién sobre las principales amenazas que tiene esta lagartija que es sobre todo el impacto
antropogénico y la destruccion de su habitat.
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IX. CONCLUSIONES

Las poblaciones de Callisaurus draconoides presentan una alta diferenciacion, debido a que el
flujo génico entre ellas es muy bajo, por lo que se infiere que la deriva genética esta actuando

de manera independiente en las poblaciones.

Los resultados del andlisis de varianza molecular no presentan diferencias estadisticamente
significativas al evaluar la estructura poblacional. Por lo tanto, las poblaciones no pueden ser

consideradas como poblaciones genéticas distintas utilizando para el andlisis el gen Cyt b.
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APENDICE 1

Meétodo de Extraccion de ADN QlAamp DNA Mini Kit.

Dial

1.

Dia 2

© © N o 0 &

11.
12.

13.

14.
15.

16.

Coloque 25mg de tejido (aproximadamente) en un tubo estéril de 1.5ml con 80 pl de
PBSy dejar reposar durante un tiempo de entre 20 a 40 minutos. 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 200l de buffer AL y mezcle por vértex 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

21Aamp Spin (en un tubo de colecta de 2ml) sin humedecer el borde. Tape bien.
Centrifugar a 6000xg por un minuto.

Colocar la columna 21Aamp 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 21Aamp Spin en un tuvo limpio de colecta de 2ml y descarte el tubo
que contiene el filtrado.

Abra cuidadosamente la columna 2[Aamp Spin y agregue 500ul de buffer AW2 sin

humedecer el borde. Tape bien.
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17. Centrifugue a maxima velocidad (20,000xg) por tres minutos.

18. Coloque la columna 21Aamp Spin en un microtubo limpio de 1.5ml y descarte el tubo
colector que contiene el filtrado.

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

20. Incube a temperatura ambiente por un minuto.

21. Centrifugue a 6000xg por un minuto.

22. Elimine la columna y almacene el filtrado con el ADN a -20°C.
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APENDICE 2

Fotografias de Callisaurus draconoides tomadas de CONABIO (2016)
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