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RESUMEN

Se compard el patron de bandas cromosdmicas G y C de cuatro subespecies de
Chaeftodipus spinatus y una muestra de C. rudinoris empleando la técnica de
electroforésis horizontal en gel de almidén para estimar la variacién genética y
conocer las relaciones de parentesco genético entre estos taxa de Baja California
Sur. La variacién cromosomica entre las cuatro poblaciones presentd el mismo
patrdn caracteristico que el propuesto por Patton y Rogers (1993) quienes
encontraron que la especie C. spinatus no presenté variaciones en cuanio a la
organizacion de la heterocromatina que se presenta Gnicamente en el centrémero
y la eucromatina presenta un patrén de bandeo de distribucién homogénea a lo
largo de todos los cromosomas incluyendo a los pequefios que presentan una o
dos bandas. Con respecto al analisis de la variacion aloenzimatica encontrada
entre los 29 loci analizados mostro que 15 loci fueron monomaérficos (AAT-1, AAtL-
2, MDH-2, L DH-1, LDH-2, FBP, ADH, SOD-1, PGM-1, LA-1, LA-2, LGG-1, LGG-2,
GPI, HK} y 14 fueron polimérficos. No se observaron alelos exclusivos en ninguna
poblacion examinada de C. spinatus. Los resultados obtenidos nos indican que C.
s. lambi se caracteriza por tener valores altos de heterocigosidad asi como
numero de alelos por locus. En contraste, C. s. broceus, C. s. peninsulaey C. s.
bryanti presentaron los valores mas bajos de heterocigosidad, polimorfismo y
numero de alelos por locus. El porcentaje total de diferenciacion genética
calculado fue relativamente bajo (15%). En conclusién, las herramientas genéticas
indican que el aislamiento geografico no ha producido la diferenciacion en las

poblaciones analizadas.



INTRODUCCION

La Peninsula de Baja California es una regién de caracteristicas unicas por
presentar condiciones muy especificas de su historia, como son su origen geolégico, el
efecto de las glaciaciones, en el desplazamiento que ha presentado en direccion
noroeste conservando habitats de origen tropical por la colonizacién de la Peninsula y
por el efecto peninsular, por su gran longitud, asi como por la fragmentacion de los
habitats y por su climatologia influida por distintos sistemas climéticos entre los que
destaca el de la corriente oceanica fria de California (Gastril ef al., 1983).

Muchas de las islas emergidas en la cuenca del mar de Cortés, son remanentes
geologicos de ia separacién entre la Peninsula y el continente, en un continuo proceso
qgue empezo hace cuatro o0 mas millones de afios (Lindsay, 1983). Durante este
proceso de separacion, ademas del aislamiento de las poblaciones en la Peninsula y
del inicio de procesos de especiacién en los organismos gue quedaron en esta zona,
también se modificaron las caracteristicas de las islas, las cuales se formaron
principalmente de la elevacion del sedimento marino, de origen velcanico y por la
formacidn de canales entre los que llegaron a ser montafias y lo que actualmente es la
costa (Gastril ef al., 1983).

La composicion de la fauna terrestre de las islas del Golfo de California esta
determinada por diversos factores, como la distancia a la cual se encuentran del
continente, el origen de la isla, el tiempo de aislamiento, sus dimensiones, la presencia
o ausencia de agua dulce, la variedad de habitats, la disponibilidad de alimento entre

otras cosas (Moctezuma y Serrato, 1988).



Las poblaciones de [as islas tienen un riesgo mas alto de extincion que las
poblaciones del continente, debido principalmente a la baja variabilidad promedio
existente de menos del uno por ciento de heterocigocidad, probablemente como
consecuencia del tamafio pequefio de las poblaciones, en contraste con lo que ocurre
en las poblaciones de varios vertebrados de tierra firme, cuya heterocigocidad en
pro_medio considerada como normal oscila en un seis por ciento (Alvarez, 1997;
Frankham, 1997; Moctezuma y Serrato, 1988). Otro de los factores que modifican la
variacién es el tamafio de la isla, el cual también se ve reflejado en el tamafio
poblacional de las especies que la habitan y el proceso natural de dispersion que
dependen de los habitos def grupo de organismos ya que en mamiferos terrestres es
diferente a voladores. Las actividades humanas que han sido la mayor causa de
extincion de las especies de las islas, sobre todo debido a la introduccion de especies
exoéticas y a la sobre explotacion de los recursos (Avise et al., 1974; Frankham, 1997).

Aproximadamente 63 especies de mamiferos terrestres se han registrado en
Baja California Sur. El Orden Rodentia incluye al 40% de las especies de mamiferos,
grupo que se ha adaptado a las condiciones de aridez que prevalecen en la regidn
insular (Cervantes et al., 1994; Ramirez-Pulido ef al., 1996).

La diversificacidn evolutiva de los roedores en ambientes heterogéneos, muestra
ejemplos de procesos genéticos, ecologicos y biogeograficos importantes en la
especiacion y diferenciacion, ya que en su radiacién a diversos ambientes tropicales y
templados, han adquirido especializacién morfolégica, fisioldgica y de conducta
{Lawlor, 1983).

Los roedores de la familia Heteromyidae aparecen por primera vez en



Norteameérica en el Oligoceno. Los miembros de esta familia, incluyen a los ratones de
abazones y las ratas canguro del desierto; son los roedores norteamericanos mejor
adaptados para la vida en el desierto. También, han servido como organismos modelo
en la realizacién de diversos estudios. Los heteromidos estan restringidos al Nuevo
M.undo, en donde ocupan regiones ubicadas desde el sur de Canada hasta Ecuador,
Colombia y Venezuela, pasando a través del Occidente de Estados Unidos (Schmidly
et al., 1993).

Aunque los heteromidos ocupar regiones que van desde tropicales hasta
templadas, alcanzan su mayor diversidad y densidad en los sitios aridos o semiaridos.
Los ratones de esta familia que se compone de'seis generos y 316 especies, presentan
bolsas externas en sus mejillas para el transporte de sus semillas. La mayoria posee
craneos con camaras auditivas de gran tamario con las que captan los sonidos de baja
frecuencia de sus depredadores. Utilizan madrigueras poco profundas, se alimentan
por fa noche y almacenan las semiflas bajo tierra. Rara vez toman agua, ya que la
obtienen del metabolismo de las grasas (Ceballos y Galindo, 1984; Hall, 1981;
Vaughan, 1980; Wilson y Ruff, 1999).

En Mexico, el heteromido Chaetodipus spinatus (Figura 1) se encuentra
distribuido en la Peninsula de Baja California y en algunas islas, donde esta
representado por 17 subespecies de las cuales 12 son insulares y cinco habitan en la
Peninsula de Baja California (Figura 2: Alvarez y Patton, 1999); se conoce muy poco
de la biologia, la genética y la variacion aloenzimatica de este heterémido. El
aislamiento de organismos data de aproximadamente dos millones de afios, y cada una

de las islas genera una posibilidad de cambios genéticos y ecolégicos (Lindsay, 1983).
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Figura 2.- Distribucion geografica de Chaetodipus spinatus en la peninsula de
Baja Caiifornia: 1. C. s. broccus, 2. C. s. bryanti, 3. C. s. evermanni, 4. C. s. guardiae, 5.
C. s. lambi, 6. C. s. Latijugualis, 7. C. s. lorenzi, 8. C. s. macrosensis, 9. C. s.
magdalenae, 10. C. s. margaritae, 11. C. s. occultus, 12. C. s. oribates, 13. C. s.
peninsulae, 14. C. s. prietae, 15. C. s. pullus, 16. C. s seorsus y 17. C. s. spinatus
(Alvarez y Patton, 1999).



Todos los géneros de heterémidos han sido caracterizados tanto por su
complemento cromosoémico basico como por su nimero diploide. Asimismo se incluye
analisis detallado de la variacion geografica en varias especies, modos de especiacion
y estimacién de relaciones filogenéticas (Patton y Rogers, 1893a).

El complemento cromosomico de los heterémidos, como numero diploide y la
descripcion del cariotipo han jugado un papel importante para el entendimiento de fa
variabilidad genética (Patton y Rogers, 1993a). Por ello en este estudio se consideraron
dos subespecies insulares, C. s. fambi de la Isla Espiritu Santo y C. s. bryanti de l1a Isla
San José y dos subespecies de la Peninsula de Baja California: C. s. broccus y C. s.
peninsuiae.

&l intervalo en el nimero diploide para las especies de Chaelodipus es muy
amplio (de 34 en C. hispidus a 56 en C. gofdmani ) sin embargo, el nimero de brazos
autosomicos varia entre 48 y 66. Todas las especies presentan un sistema de
cromosomas sexuales XX/XY y ambos cromosomas X y Y son similares en tamafio y
morfologia (Patton y Rogers, 1993a).

La variacion cromosémica parece estar dada principalmente por eventos
Robertsonianos y por eventos no Robertsonianos inversiones y transiocaciones. Estos
cambios han sido detectados a través de las bandas cromosdmicas G que se
caracterizan en C. spinatus por presentar una distribucién homogénea a lo largo de
todos los cromosomas incluyendo los pequefios, asi como, las bandas cromosomicas
C las cuales estan restringidas a la regién centromeérica en C. spinatus y en ofras
especies de Chaetodipus como C. goldmani, C. intermedius y C. californicus (Patton y

Rogers, 1993a).



Mascarello y Rogers, (1988) realizaron diversos estudios sobre las
modificaciones que han sufrido los cariotipos en poblaciones del género Liomys siendo
las mas frecuentes del tipo de fusiones céntricas, inversiones pericéntricas, de adicion
y delecion de eucromatina. En el género Heteromys las modificaciones presentadas
en la estructuracién de eucromatina en los autosomas son las inversiones
pericéntricas, fusiones, fisiones, translocaciones e inversiones paracéntricas. Similar a
fo encontrado por Patton y Rogers (1993) para el género Heieromys se propone gue
las modificaciones estructurales con respecto a la eucromatina se deben
principalmente a modificaciones del tipo de fusidn, inversién pericéntrica donde se
propicia la formacion de cromosomas birrdmeos a partir de ios unirrdmeos.

Otra herramienta importante empleada para tratar de explicar las modificaciones
en el material genético es la electroforésis, mediante el analisis de datos de distancias
aloenzimaticas son una fuente de informacién adicional para tratar de estimar la posible
divergencia evolutiva entre varios linajes, ademas de ayudar a proponer hipbtesis de (o
que pudo haber pasado para explicar la presente distribucién geogréfica. Diversos
estudios genéticos de las familias Heteromyidae y Muridae nos muestran las
tendencias evolutivas como resultados de los procesos de aislamiento de las
poblaciones.

Se han realizado estudios para tratar de explicara ia variacion electroforética de
33 loci de muestras del ratdon heterdmido Liomys pictus provenientes de poblaciones
aisladas de la parte oeste, sur y este de México, encontraron niveles de
heterocigocidad y polimorfismo bajos en comparacién con otros reedores, en cambig,

los niveles de divergencia génica fueron altos, lo que representa una distribucién



discontinua de alelos entre localidades, y rﬁostrar que la discontinuidad geografica es
producto de barreras importantes para el flujo génico (Rogers y Engstrom, 1992). La
discontinuidad en su distribucién geografica de C. spinatus al encontrarse en islas y en
la Peninsula de Baja California la hace ser un ejemplo de variacién genética en
organismos de distribucién discontinua.

Best y Janecek (1992) examinaron la variacion electroforética y morfolégica
entre dos poblaciones aisladas de Dipodomys merriami de Baja California, una
poblacion de Dipodomys nitratoides del sur de California y Dipodomys insufaris de la
Isla San José, encontraron mediante sus estudios sobre aloenzimas una distancia
génica promedio de 0.07 entre las poblaciones de D. merriamiy D. insularis; 10s datos
sobre variacion morfologica entre esas poblaciones indican que D. insularis es distinta
de las poblaciones de D. merriami y de D. nitratoides. Los autores recomiendan colocar
a D. insularis como una subespecie de D. meriami basandose en sus similitudes
electroforéticas y morfoldgicas.

Son escasos los trabajos donde se comparan cariotipos y enzimas, en particular
en zonas aisladas o separadas dentro del grupo de los roedores y murciélagos, por
ejemplo en el quirdptero Macrotus en las islas de Jamaica y Haiti, en la Republica
Mexicana y parte de Arizona a través del andlisis cariotipico y enzimatico de 21 loci,
encontraron que a nivel de cromosémico se presentd una zona central y zonas de
dispersién hacia el norte y hacia las islas, y mediante el analisis enzimatico se encontré
gue este grupo muestra un grado de heterocigocidad alto comparado con otras
poblaciones y que para 20 de los 21 loci el porcentaje de polimorfismo si era bajo de

13 % v la heterocigocidad de 95 % indicando variacion en las poblaciones de las islas.



En conclusion existen dos distintas especies de Macrotus, M. califomicusy M.
walerhousii de la Republica Mexicana gue son coespecificas con las de las islas
Antillanas (Greenbaum y Baker, 1976).

Berry (1986) analizo a mamiferos pequefios de las islas Britanicas en donde el
autor hace énfasis en el efecto fundador ya gue menciona que dependiendo de que las
poblaciones colonizaron ias islas o si fue una especie relicto, similar a la poblacion
original y del nimero de organismos gue la colonizaron. Aungue en general las
poblaciones de las islas tienen bajo promedio de heterocigocidad en comparacién con
sus especies hermanas de tierra firme.

Smith et al. (2000) realizaron ia comparacion del cariotipe bandeado tanto G
como C en especies de Peromyscus de las islas del Golfo de California, con el objetivo
de realizar un analisis sistematico de estos grupos y realizar modificaciones o ajustes
en la taxonomia de estas especies aisladas.

La variacion electroforética de 25 loci en nueve especies de Peromyscus del
suroeste de Estados Unidos, Sonora, Baja California e islas del Golfo de California,
mostrd que P. eremicus representa dos tipos distintos de acuerdo a su distribucién uno
hacia el norte y otro al oeste; P. merriami es genéticamente disfinto de la especie
simpatrica P. eremicus del este; las poblaciones insulares P. guardia, P. interparietalis,
P. dickeyiy dos subespecies de P. insulfaris de P. eremicus son similares a P.
eremicus del oeste probablemente tienen un antecesor comin reciente. Todas las
poblaciones insulares presentan baja variabilidad y heterocigocidad por ser poblaciones

pequenas (Avise et al., 1973).
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Avise et al. (1974a) realizaron el andlisis de 21 loci en 275 individuos de
especies del grupo de Peromyscus boylii desde Honduras hasta California con énfasis
en sus implicaciones sistematicas, donde examinan la variaciéon de especies del grupo
encontrando que a pesar de estar separadas en promedio 3000 kilémetros no se
presenta variacidon entre este grupo y si se encuentra similitud con la especie P.
stephani del Golfo de California a quien debido a que comparte caracteristicas con este
grupo se propone gue se separe del grupe Haplomylomys y se incorpore al grupo
boylii.,

Con respecto a los trabajos realizados en poblaciones de C. spinatus cuya
distribucion esta restringida & las islas y a la Peninsula de Baja California han sido
aislados, por lo gque se desconocen aspectos relacionados con los procesos de
especiacion que han sufrido como parte de los eventos de aislamiento ocurridos en los
organismos con distribucién discontinua.

Asimismo, la homologacion de los cromosomas utilizando bandas
cromosomicas permitira comparar y contrastar 1os rearreglos cromosémicos entre
cuatro subespecies, de las poblaciones aisladas de la isla Espiritu Santo C. spinatus
fambi, C. s. bryanti de la isla San José y dos poblaciones de su contraparte en la
Peninsula de Baja California de las subespecies C. s. broccus y C. s. peninsulae.
Similarmente, el analisis de aloenzimas permitié identificar diferencias génicas entre las
cuatro poblaciones y la especie de C. rudinoris para detectar el efecto del aislamiento
en las poblaciones de las islas. El analisis de los resultados permitio la interpretacion
de la variacion genética entre Chaetodipus spinatus fambi. C. s. bryanti, C. s. broccus y

C. s. peninsulae
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Por lo anteriormente descrito se esperaria que los resultados del analisis
genético de las subespecies insulares (C. s. flambiy C. s. bryanti) reflejaran baja
variabilidad y por tratarse de poblaciones pequerias aisladas en contraste las
subespecies de la Peninsula (C. s. broccus y C. s. peninsulae) presentaran una mayor
variabilidad y heterocigocidad por tratarse de poblaciones de mayor tamafio que las

insulares.

OBJETIVOS

Describir, analizar y comparar el cariotipo convencional asi como las
bandas cromosémicas G y C de cuatro subespecies de Chaetodipus spinatus
con la finalidad de detectar los posibles cambios cromosomicos.

Estudiar las variaciones presentes en isoenzimas de cuatro
subespecies de C. spinafus y la especie de C. rudinoris como grupo externo
mediante la técnica de electroforésis en gel de almidén a fin de comparar sus
frecuencias génicas, el equilibrio de sus poblaciones si muestran una
variacion compatible en poblaciones intraespecificas y sus relaciones

fileticas.
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MATERIALES Y METODOS

Los individuos de las cuatro subespecies de Chaefodipus spinatus y de la
especie C. rudinoris fueron colectados en 1994 y 1995 en el Estado de Baja California
Sur: en Punta Coyote C. s. broccus, en Balandra C. s. peninsulae y C. rudinoris, en la
Isla Espiritu Santo C. s. lambiy en ia Isla San José C. s. bryanti (Figura 3). Punta
Coyote se localiza a 73 Km NNW de La Paz a 24° 36" N y 110° 21" W, Municipio de La
Paz a una altitud de 50 m. Balandra se encuentra ubicado a 12 Km NE de La Paz a 24°
18" Ny 110° 19" W, Municipio de La Paz. La Isla San José se localiza al norte de la
bahia de La Paz, separada de la Peninsula por el canal que lieva su mismo nombre y
situada entre los 24° 52" y 25° 06" de latitud norte y fos 110° 43" y 110° 35" de longitud
oeste. Mide aproximadamente 28 km de largo y 7.5 km de ancho, tiene una superficie
de 194 km? con una elevacién central de 633 metros sobre el nivel del mar. La Isla
Espiritu Santo forma parte del extremo oriental de la Bahia de La Paz y esta separada
seis kildbmetros de la Peninsula por el canal de San Lorenzo. Esta ubicada en los 24°
30 de latitud norte y los 110° 21" de longitud oeste. Mide aproximadamente 19 km de
largo y 5.5 de ancho con una superficie de 99 km? sus montafias llegan a una aitura
maxima de 595 metros sobre el nivel del mar. Asimismo esta isla esta separada de [sla
Partida por un angosto y somero canal, que durante las mareas bajas permite la
comunicacion entre ellas (Moctezuma y Serrato, 1988).

Los individuos de Chaefodipus rudinoris utilizados en el analisis electroforético
como grupo externo se colectaron en la localidad de Balandra al igual que C. s.

peninsulae. Los 71 ejemplares de Chaetodipus fueron capturados vivos con
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Figura 3.- Localidades de colecta de Chaetodipus spinatus lambi Isla Espiritu
Santo (1), C. s bryanti Isla San José (2), en la peninsula de Baja California C. s broccus
(3) C. s. peninsulae y C. rudinoris (4; Alvarez y Patton, 1899; Hall, 1981).
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trampas "Sherman" cebadas con una mezcla de maiz, avena y vainilla. Todos los
ejemplares fueron depositados y catalogados en piel, esqueleto y tejidos congelados en

la Coleccion Nacional de Mamiferos del Instituto de Biclogia, UNAM.

CARIOTIPOS

La obtencion de preparaciones cromosomicas se llevd a cabo mediante la
técnica de médula dsea propuesta por Baker et al. (1988), con algunas modificaciones.
Se analizaron un total de 10 hembras y cinco machos de Chaefodipus spinatus
broccus; ocho hembras y ocho machos de C. s. peninsulae; ocho hembras y seis
machos de C. s. flambi y nueve hembras y siete machos de C. s. bryanti. Treinta y cinco
minutos antes de ser sacrificados los roedores, se les inyectd por via intraperitoneal
una solucién de Colchicina Microlab al 0.004% en una dosis de 0.1 mi por cada 10 g de
peso.

Una vez transcurrido ese tiempo se sacrificaron los individuos por asfixia para
extraer los fémures y las tibias en un periodo no mayor de cinco minutos. A
continuacion se elimind el misculo y se cortaron las epifisis; se inyecté solucidn
hipotdnica de KCI 0.075 M a 37 °C en la cavidad medular con ayuda de una jeringa. Se
colocé la médula en un tubo de centrifuga de extremo cénico que contenia 5 mi de
solucion hipotdnica a 37° C. Se resuspendié con la misma jeringa.

Los tubos de centrifuga con tap6n se incubaron en barfio Maria a 37 °C durante
30 minutos, con un periodo de agitacién suave cada 10 minutos aproximadamente.
Una vez transcurrido este tiempo se centrifugaron las muestras a 800 revoluciones por

minuto (rpm) durante 8 minutos, se eliminé el sobrenadante y se resuspendié con un
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poco de liquido (KCI) en proporcién al tamario del boton celular para después ser
resuspendidas en 3 ml de solucién fijadora fria y recién preparada (Carnoy: metanol-
acido aceético en proporcién 3:1), la cual se aplicé cuidadosamente resbalando por la
pared del tubo procurando que no cayera directamente sobre el botén celular. Se
resuspendié suavemente, con fijador Carnoy, hasta que el botén celular se observd
blanquecino.

Se procedid a la elaboracién de las laminillas con los portaobjetos limpios y
colocados previamente en agua fria, se dejaron caer tres gotas de material celular a
una altura aproximada de 80 cm, se dejaron secar a temperatura ambiente y se tifieron
las laminiilas con una solucion de Giemsa liquida en proporcion 1:50 (47 ml Agua, 2 mi
Sol. Amortiguadora, 1 ml Giemsa liquida Sigma) durante cuatro minutos. A continuacién
se lavd con agua destilada, se dejo secar y se observd al microscopio de campo claro
donde se seleccionaron los mejores campos para fotografiarlos. Se recortaron los
cromosomas y se acomodaren por pares homologos.

La obtencidn de las bandas cromosdmicas G se llevd a cabo mediante la técnica
de deGrouchy y Turleau (1977). Se utilizaron laminillas que tenian de 5 a 6 dias de
edad para obtener mejores resultados. Las preparaciones sin tefiir se colocaron en una
estufa de cultivo a 60 °C durante 16 horas para deshidratar los cromosomas y lograr un
mejor patron de bandas. Se sacaron y se dejaron enfriar a temperatura ambiente. Las
faminillas se sumergieron en un vaso Coplin que contenia solucién de Tripsina Difco
0.025% durante 150 6 180 segundos ya que fueron los tiempos donde se obtuvo mejor
tincién diferencial, la Tripsina disocia la heterocromatina. Se colocaron las laminillas en

dos vasos Coplin que contenian solucién amortiguadora de fosfatos de sodio (PBS),
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durante 3 minutos en cada uno y en dos vasos Coplin con etanol al 70 y 85%. Se
tiieron inmediatamente, sin dejar secar, en dos colorantes Giemsa diluida en
amortiguador de Sorensen 3 minutos y en colorante Wright con Sorensen 1:1 durante 3
minutos.

La elaboracion de bandas C se llevd al cabo mediante la técnica de Summer et
al. (1980) y de Arrighi y Hsu (1971); las preparaciones de cariotipos convencionales sin
tefiir se dejaron envejecer 5 o 6 dias. Posteriormente se colocaron en un vaso Coplin
con una solucion saturada de Hidroxido de Bario a 45 °C durante un intervalo de 90 a
120 segundos. Se pasaron las preparaciones a HCl 0.2 Ny posteriormente se lavo en
agua destilada dejandose secar a temperatura ambiente.

Se colocaron ias laminillas en una camara himeda con solucion 2XSSC pH 7 y
se le aplicaron 4 gotas de esta solucion y un cubreobjetos en la parte central. Se incubd
a 65 °C durante toda la noche. Se lavaron las laminillas en agua destilada y en 2 vasos
Coplin durante 5 minutos conteniendo etanol al 70 y 95% respectivamente. Se tifid con
amortiguador de fosfatos en Giemsa al 4% durante 8 minutos, se enjuagé brevemente
en agua destilada y se dejo secar a temperatura ambiente.

Posteriormente se fotografiaron los mejores campos, se recortaron las
fotografias y se acomodaron por pares homologos. Se hicieron las comparaciones de

las bandas cromosomicas para la identificacion de los rearreglos cromosémicos.
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ELECTROFORESIS

Una vez colectados los ejemplares se les extrajo inmediatamente después de
realizar la técnica citogenética, el higado, corazén y rifidn y fueron depositados en
nitrdgeno liquido y trasladados al laboratorio a un ultracongelador de -80 °C hasta su
procesamiento. Se analizaron un total de 70 ejemplares: 15 Chaefodipus spinatus
broceus, 15 C. s. bryanti, 15 C. s. lambi, 15 C. s. peninsulae y como grupo externo 10
C. rudinoris.

-Obtencion de muesitras.

Los tejidos disectados se colocaron en una placa de cristal limpia y fria. Se
cortaron con un bisturl en pequefios frozos para posteriormente ser homogeneizados
-Preparacion de amortiguadores.

Los amortiguadores empleados fueron: Tris-Citrato Il pH 8.0, Tris Citrato pH 7,
Litio, Tris Malato pH 7.4 preparados segin Selander ef al. (1971); Harris y Hopkinson
(1976; Cuadro 1).

-Homogeneizacion de tejidos.

Los tejidos de cada individuo se molieron con un taladro eléctrico (Black y
Decker) con un pistilo de teflon, corazén y rifién juntos e higado por separado. Se
molieron los tejidos durante un tiempo aproximado de 90 segundos siempre en baric de
hielo con la finalidad de evitar [a desnaturalizacion de las enzimas.

-Centrifugacion y almacenamiento de los extractos.

Los tejidos una vez molidos se colocaron en tubos de centrifuga, se les agreg6

0.5 ml de solucion homogenizadora preparada segun Murphy et al. (1971) y Selander

ef al, (1971), se centrifugaron a una velocidad de 5,000 rpm y a una temperatura de
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5 °C durante 10 minutos. Los extractos de los tejidos se almacenaron en un
ultracongelador a una temperatura de -80 °C durante el tiempo en que se realizé el
estudio. |

-Enzimas analizadas y nomenclatura.

Se analizaron un total de 21 enzimas que fueron las mas frecuentemente
utilizadas para mamiferos. La nomenclatura y numeracion de las aloenzimas siguen
las normas establecidas por la international Union of Biochemistry y la Comision de
Enzimas (CE, 1984; Cuadro 2). Los tejidos y amortiguadores utilizados, asi como los
voltajes necesarios para analizar los 29 loci estudiados fueron los més frecuentemente
utilizados por diversos autores que realizaron investigaciones sobre los heterémidos.
-Preparacién del ge! de almiddn.

Se llevd al cabo la téenica de electroforésis horizontal usando gel de aimidén de
papa en proporcion al 12%: 45 g de aimidon Sigma en 375 ml de amortiguador
(Cuadro 1) variando este de acuerdo al tipo de tincién que se pretendia realizar,
agitando vigorosamente hasta obtener una mezcla homogénea para posteriormente ser
calentado con un mecherp hasta su ebullicion. Una vez que se llegd al punto de
ebullicién se colocd en una bomba de vacio para eliminar el exceso de aire y eliminar
las burbujas, postericrmente se vacio en moldes de acrilico.

-Colocaciéon de las muestras.

Una vez que el gel solidificé se tapd con plastico egapack y se almacend en el
refrigerador para gue tuviera mejor consistencia y hasta el dia siguiente se colocaron
l[as muestras de los ejemplares a correr. Se cort6 al gel en dos partes

aproximadamente a unos 5 cm del origen y se separd en dos partes. En este sitio es
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Cuadro 1 .- Enzimas y amortiguadores empleados para cuatro subespecies de

Chaetodipus spinatus y Chaetodipus rudinoris de Baja California Sur en tejidos de
corazédn y rifion.

AMORTIGUADOR LOCUS

TRIS CITRATO pH 8.0 MDH-1,2

GLUD
ME-1,2
AAT-1,2
{DH-1,2
LDH-1,2
ADH
SDH
MPI
GD
S0D-1

TRIS MALATO pH 7.4 FBP

HK
NP
GP|

TRIS CITRATOpH 7.0 PGM

LITIO EST-1,2

LA-12
LGG1,2
PAP
ALB
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Cuadro 2 .- Lista de enzimas analizadas en cuatro subespecies de Chaefodipus
spinatus y Chaetodipus rudinoris de Baja California Sur, locus y nimero de enzima de

acuerdo a la comision de enzimas.

ENZIMA SIGLAS NUMERO
ADENILATO KINASA AK 2743
ALCOHOL DESHIDROGENASA ADH 1.11.1
ESTERASAS EST 31144
ENZIMA MALICA ME 1.1.1.40
FOSFOGLUCOMUTASA PGM 2751
FRUCTOSA BIFOSFATASA FBP 31.3.11
GLUCOSA FOSFATO ISOMERASA PGl 5319
GLUTAMATO OXIDASA TRANSAMINASA AAT 2611
GLUTAMATO DESHIDROGENASA GLUD 1413
HEXOKINASA HK 2711
ISCCITRATO DESHIDROGENASA ICD 1.1.1.42
LACTATO DESHIDROGENASA LDH 1.11.27
MALATO DESHIDROGENASA MDH 1.1.1.37
MANOSA FOSFATO ISOMERASA MPI 53.1.8
PEPTIDASAS A, C,B, D PEPT-1.2 34.11-13
PURINA NUCLEOSIDA FOSFORILASA NP 2421
SORBITOL DESHIDROGENASA SDH 1.1.1.14
SUPERQXIDO DESHIDROGENASA SOD 1.18.1.
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donde se colocaron las mechas de papel Whatman # 3 (10mm X 3mm) humedecidas
con la solucion del homogenizado de cada organismo que se iba a emplear en cada
gel. Se colocd el mismo individuo at principio y al final del gel con la finalidad de
corroborar que el corrimiento del gel se hiciera de manera homogénea.

El commimiento de las aloenzimas se realizé empleando una fuente de poder de
500 volts, un soporte que fue el gel de almidén y un amortiguador inico. Se coloct el
gel de almidon en la camara de electroforésis y con la fuente de poder se someti6 a
una corriente eléctrica procurando que nunca fuera superior a 75 mili amperes y
corriendo a diferentes tiempos en un promedio de 14 a 16 horas, siempre de la noche a
la manana del siguiente dia. La camara se mantuvo dentro del refrigerador durante el
corrimiento y ademas con una charola con hielo sobre el gel para evitar el
calentamiento.

-Corte del gel y tincidn histoguimica.

Después del corrimiento de las aloenzimas cuando el colorante de referencia
liegod al extremo del gel, se detuvo el corrimiento, se corto el gel en seis rebanadas
delgadas de 1 mm de gruesc cada una, las cuales se colocaron en charolas de plastico
donde se le afiadié el sustrato y el reactivo correspondiente de acuerdo con la enzima
gue se deseaba tefiir en cada rebanada. Se incubd en ta oscuridad a 37 °C por un
tiempo aproximado de 30 a 60 minutos. Una vez que aparecieron las bandas sobre el
gel, se retiraron los reactivos de tincién y se agregd la solucion fijadora consistente en
una mezcla de acido acético, metanol y agua destilada en proporcion 1:5:5,
respectivamente, durante 2 horas; para posteriormente lavar el gel con agua corriente.

-Registro de los resultados.
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Una vez que el gel se encontrd en el agua, se procedid al registro de la
movilidad de enzimas en hojas con los formatos especiales, tomando en cuenta los
criterios de migracién del locus. El genotipo fue registrado con base en el
desplazamiento gue tuvieron las bandas sobre el gel, siguiendo ! orden aifabético asi,
el alelo mas anddico fue registrado con la letra "A" y asi sucesivamente para los demas
alelos siempre tomando en cuenta del mas anddico al mas catddico. Si los genotipos
eran homocigotos se les asignaba la misma letra (AA, BB, etc.) y si eran heterocigotos
AB, AC segiin correspondiera.

Una vez realizado el registro de la variacién de las bandas, se procedio a
fotografiar con pelicula en blanco y negro Technical Pan Film, cada uno de los geles y
se realizé la impresion en papel fotografico Kodabrome IIRC. Posteriormente se
realizaron los analisis genéticos en una computadora personal ufilizando el programa
BIOSYS (Swofford y Selander, 1989). Mediante este programa se calculd la variacion
genética de los 29 loci examinados, donde se obtuvieron la proporcion de loci
polimérficos y monomorficos, asi como la presencia o ausencia de alelos fijos. La
heterocigocidad también se calculd, asf como el nimero de alelos por locus.
Asimismo, se obtuvo el porcentaje total de diferenciacion genética. Se obtuvieron los
dendogramas uno con base en el coeficiente de Nei (1978); otro con la distancia
genética de Rogers (1972) y el ultimo utilizando el coeficiente de Cavalli-Sforza y

Edwards (1967) por medio del método de agrupamiento UPGMA.
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RESULTADOS
CARIOTIPOS

Se encontro en Chaefodipus spinatus fambi un nimero cromosémico diploide de
44 y nimero fundamental de 54 (Cuadro 3). Los cromosomas birrameos fueron seis
pares metacéntricos; y 15 pares de cromosomas monorrameos telocéntricos de varios
tamanos. El cromosoma sexual X es un submetacéntrico grande y el Y es un
telocéntrico pequeno, no se observaron constricciones secundarias presentando este
mismo patron para las subespecies C. s. bryanti, C. s. broccus y C. s. peninsulae
(Figuras 4,5,6y 7).

Con respecto al patrén de bandas cromosdmicas, G Chaetodipus spinatus
lambi presenté en los autosomas grandes un patrén de bandas cromosémicas G que se
caracterizd por presentar entre 3 y 6 bandas, las cuales ayudaron a la correcta
identificacién de los pares homdlogos. Los cromosomas pequefios presentaron pocas
bandas cromosémicas G, una y dos bandas por cromosoma, conservandose estas
caracteristicas para las subespecies C. s. bryanti, C. s. broccus y C. s. peninsulae
(Figuras 8, 9, 10, 11). Al realizar la comparacién de bandas cromosomicas G entre las
cuatro subespecies de C. spinafus no se observaron diferencias en el complemento
cromosémico (Figura 12).

Chaetodipus spinatus lambi presento un patrén de bandas cromosémicas C,
tnicamente en el centromero para todos los autosomas. En los cromosomas sexuales
la heterocromatina constitutiva se presenté en mayor proporcién que en los autosomas.
Estas caracteristicas se presentaron para las subespecies C. s. bryanti, C. s. broccus y

C. 5. peninsulae (Figuras 13, 14, 15y 16).
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Cuadro 3.- Comparacion cromosodmica entre cuatro poblaciones de Chaefodipus
spinatus de Baja California Sur, México. 2n = Namero diploide; NF = Namero
fundamental; m = metacéntrico; sm = submetacéntrico; t = telocéntrico; X = Cromosoma
sexual X; Y = Cromosoma sexual Y; n = tamarfio de muestra.

SUBESPECIES (LOCALIDAD) 2n |NF | m t X 1y n

Chaetodipus spinatus lambi 44 | 54 6 [ 16| sm | t 15

{Zona sur de [sla Espiritu Santo, Municipio La
Paz, Baja California Sur, 10 m)

Chaetodipus spinatus bryanti 44 | 64 | 6 |16 sm | t 16

(Zona ceste de Isla San José, Municipio La
Paz, Baja California Sur, 5 m)

Chaetodipus spinatus peninsulae 44 |54 | 6 |16 | sm | t 14

(Balandra, 12 Km NE La Paz, Municipio La
Paz, Baja California Sur, 50 m)

Chaetodipus spinatus broccus 44 (54 | 6 | 15| sm | t 16

{Punta Coyote, 73 Km NNW La Paz, Municipio
La Paz, Baja California Sur, 50 m)
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Figura 4.- Cariotipo convencional de un ejemplar macho adulto de
Chaetodipus spinatus lambi de la zona sur Isla Espiritu Santo, Municipio La Paz, Baja
California Sur, 10 m; (CNMA — 20135), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t =
telocéntrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 5.- Cariotipo convencional de un ejemplar macho adulto de Chaetodipus
spinatus bryanti de la zona oeste de Isla San José, Municipio La Paz, Baja California
Sur, 50 m; (CNMA - 220203), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t = telocéntrico,
XY = cromosomas sexuales.
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Figura 6.- Cariotipo convencional de un ejemplar macho adulto de Chaetodipus
spinatus peninsulae de Balandra, 12 Km NE de La Paz, Municipio La Paz, Baja
California Sur, 50 m; (CNMA - 20251), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t =
telocéntrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 7.- Cariotipo convencional de un ejemplar macho adulto de Chaetodipus
spinatus broccus de Punta Coyote, 73 Km NNW de La Paz, Municipio La Paz, Baja
California Sur, 10 m; (CNMA - 20135), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t =
telocéntrico, XY = cromosomas sexuales. )
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Figura 8.- Bandas cromosodmicas G de un ejemplar macho adulto de
Chaetodipus spinatus lambi de la zona sur Isla Espiritu Santo, Municipio La Paz, Baja
California Sur, 10 m; {CNMA — 20135), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t =
telocéntrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 9.- Bandas cromosdmicas G de un ejemplar macho adulio de
Chaetodipus spinatus bryanti de la zona oeste de Isla San José, Municipio La Paz, Baja
California Sur, 5 m; (CNMA — 20203), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t =
telocéntrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 10.- Bandas cromosomicas G de un ejemplar macho adulto de
Chaetodipus spinatus peninsulae de Balandra, 12 Km NE de La Paz, Municipio La Paz,
Baja California Sur, 50 m; (CNMA — 20251), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t
= telocéntrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 11.- Bandas cromosémicas G de un ejemplar macho adulto de
Chaetodipus spinatus broccus de Punta Coyote, 73 Km NNW La Paz, Municipio La
Paz, Baja California Sur, 50 m; (CNMA - 20327), m = metacéntrico, sm =
submetacéntrico, t = telocéntrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 12.- comparacion de bandas cromosémicas G entre cuatro subespecies
de Chaetodipus spinatus de Baja California. De izquierda a derecha:
1. C. s. peninsulae, 2. C. 8. lambi, 3. C. s. bryantiy 4. C. s. broccus.
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Figura 13.- Bandas cromosomicas C de un ejemplar macho adulto de
Chaetodipus spinatus lambi de la zona sur de Isla Espiritu Santo, Municipio La Paz,
Baja California Sur, 10 m; (CNMA - 20135), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t
= telocentrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 14.- Bandas cromosémicas C de un ejemplar macho adulto de
Chaetodipus spinatus bryanti de la zona oeste de isla San José, Municipio La Paz, Baja
California Sur, 50 m; (CNMA — 20203), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t =
telocentrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 15.- Bandas cromosoémicas C de un ejemplar macho adulto de
Chaetodipus spinatus peninsulae de Balandra, 12 Km NE de La Paz, Municipio La Paz,
Baja California Sur, 50 m; (CNMA - 20251), m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, t
= telocéntrico, XY = cromosomas sexuales.
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Figura 16.- Bandas cromosémicas C de un ejemplar macho adulto de
Chaetodipus spinatus broccus de Punta Coyote, 73 Km NNW La Paz, Municipio La
Paz, Baja California Sur, 50 m; (CNMA - 20327), m = metacéntrico, sm =
submetaceéntrico, t = telocéntrico, XY = cromosomas sexuales.

37



ELECTROFORESIS

Se analizaron un total de 29 loci de las cuatro subespecies de Chaetodipus
spinatus asi como para la especie Chaetodipus rudinoris (Cuadro 4). Se encontraron
22 loci polimérficos (AAT-1, AAT-2, MDH-1, GLUD, IDH-1, IDH-2, GD, LDH-1, LDH-2,
ME-1, ME-2, HK, NP, MPI, SDH-1, LA-1, LGG-1, PAP, EST-1, EST-2, ALBy GPl)y 7
monomorficos (MDH-2, FBP, ADH, SOD-1, PGM, LA-2 y LGG-2; Cuadro 5). El locus
mas polimdrfico fue MPI con cinco alelos (Figura 17). El porcentaje promedio de loci
polimérficos con un criterio de 95 % fue de 48.28 donde C. s. peninsulae presentd un
valor minimo de 17.2 % y el porcentaje mayor para C. rudinoris con un porcentaje de
48.3 %. La heterocigocidad media encontrada fue de 0.024 en donde, C. s. lambi
presento el valor mas alto con 0.032 y C. rudinonis presento el valor menor con 0.003.
El promedio de alelos por locus fue 1.37 en donde, C. rudinoris presenté el valor mas
alto con 1.7 y los promedios minimos C. s. peninsulae y C. s. broccus con 1.3 (Cuadro
6). Se presentaron 5 alelos fijos para la especie Chaetodipus rudinoris (AAT-2, LDH-1,
LDH-2, SDH y LGG-2). Para las poblaciones analizadas de C. spinatus no se encontrod
ningun alelo fijo (Cuadro 5).

Se obtuvo una diferenciacion genética significativa, al comparar las cuatro
subespecies de C. spinaftus y la especie C. rudinoris, como se puede observar en los
resultados del analisis estadistico F se obtuvo un valor promedio de F = 50.7 % (Fst
0.507). De los 18 loci variables 11 resultaron ser significativamente diferentes. Cuando
se elimina al grupo externo C. rudinoris el valor de F obtenido disminuye aF =12.6 %

(Fst 0.126) obteniéndose séio 5 loci significativamente diferentes (P>0.05; Cuadro 7).
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Cuadro 4.- Genoctipos de cuatro subespecies de Chaefodipus spinatus y
Chaetodipus rudinoris de Baja California Sur. Los genotipos estan acomodados por
columnas: 1. AAT-1, 2. AAT-2, 3. MDH-1, 4. MDH-2, 5. GLUD, 6. IDH-1, 7. IDH-2, 8.
LDH-1, 9. LDH-2, 10. GD, 11.FBP, 12. ME-1, 13. ME-2, 14. ADH, 15. SOD-1, 16. HK,
17. PGM-1, 18. NP, 19. MPI, 20. SDH, 21. LA-1, 22. LA-2, 23. LGG-1, 24. LGG-2,
25. PAP, 26. EST-1, 27. EST-2, 28. ALBy 29. GPIl. Ejem = Numero de catalogo
personal del ejemplar (FAC).

Chaetodipus spinatus lambi

Ejem 12 3 45 6 7 8 ¢ 10 1112 13 141516 47 18 19 20 21 22 23 24 25 20 27 28 2%
00523 AA AA AA AA AR BB BB AA AA AB AA AA AA AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00524 AA AA AA AA AB BB BB AA AA BB AA AA AA AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00525 AA AA AA AA AB BB BB AA AA BB AA AA BB AA AA AA AA BB CC BB BB AAAA AA BB BB BB BB AA
00526 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA AA BB AA AA AA AA BB CC AA BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00527 AA AA AA AA AB BE BB AA AA BB AA AA BB AA AA AA AA BB CC AA BB AAAA AA BB BB BB BB AA
00528 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB AA BB AA AA AA AA AB BB BB AA
00529 AA AA AA AABE BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB AA BB AA AA AA AL CC BE BB AA
00530 AA AA AA AA BB BE BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC AA BB AA AA AA AA CC BB BB AA
D0531 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB AB AA BB AA AA AA AABC BB BB AA
00532 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CD BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00533 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA CC BB BB BB AA
00534 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BB BB AA AAAAAA AB BB BB AA
00603 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA BE AB BB BB AA
00604 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA BB AB BB BB AA
00703 AA AA AB AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CE BB BB AA AA AA BE AE BB BB AA
00704 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB BE BB BB AA

Chaetodipus spinatus hryanti

Ejem 1 2 3 4 5 6 7 8 % 10 1112 13 141516 17 18 19 20 21 2223 24 256 26 27 28 29
00551 AA AA AA AA BE BE BB AA AA BC AA BB AA AA AA AA AA BB BB BB BB AA AAAA BB AA AACC AA
00550 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BC AA BB AA AA AA AA AABE BB BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00625 AA AA AA AA AB BB BB AA AA BC AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB EB AA AA AA BB BB BB BB AA
00628 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB BE BE BB AA
00629 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB BB BB BE AA
00830 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00631 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BR BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00635 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB AB BB BB AA AA AA BB AA BB BB AA
00638 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB AA BB BB AA
00G39 AA AA AA AA BB AB BE AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BE BE BB AA AA AA BE AABB BB AA
00640 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BC BB BB AA AA AA AA AA AA BE AA
00641 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BC BB BB AA AA AA AA AA AA BB AA
00642 AA AA AA AL BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB AD BB BB AA AA AA BB AA AABB AA
00643 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB AC BB BB AA AA AA AA AA AA BB AA
00644 AA AA AA AA BB BB BB AA AA AA AA BB BB AA AA AA AA BB CD BE BB AA AA AA BB BE BB BB AA

Chaetodipus spinatus peninsulae

Ejem 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1112 13 14 1516 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29
00734 AA AA AA AA AA BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB AA BB BB AA
00735 AA AA AA AA AA BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00736 AA AA AA AA AA BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA AA BB BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00737 AA AA AA AA AA BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB BB BB BB AA
00741 AA AA AA AA AA BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB CC BB BB AA
00747 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB AABB BB AA
00748 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB AA BE BB AA
00749 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BE AA BB BB AA AA AA AA BB BB EB BB AA AA AA BB AA BB BB AA
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Cuadro 4.- Continuacion.

Chaetfodipus spinatus peninsuiae

Ejem 1t 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1112 13 141516 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29
00750 AA AA AA AA BB BB BE AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB EB BB AA AA AA BB AB BB AB AA
00754 AA AA AA AA BB BB BE AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BE BB BB BB AA AA AA AA AA BB BB AA
00755 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA AA AA BB BB AA
00756 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA AA AA BB BB AA
00757 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB BB AB BB AA
00761 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA BB CC BB BB AA
00762 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BC BB BB AA AA AA BB CC BB BB AA

Chaetodipus spinatus broccus

Ejem 1 2 3 4 5 6 7 8 910 1112 13 141516 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29
00806 AA AA AA AA BB BB AA AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BC BB BB AA AAAA BB AB BB BB AA
U007 AA AA AA AA BB BB AA AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BE BE AA AA AA BB AA BB BB AA
00809 AA AA AA AA BB BB AA AAAA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA BB AABB BB AA
00810 AA AA AA AA BB BB AA AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA BB AA BB BB AA
00811 AA AAAA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB CD DD BB AA
00812 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AAAA BB CD CC BB AA
00813 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB CD BB BB AA
00814 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BR AAEB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AAAAAABB CDCC BB AA
00815 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AABE BB BE BB AAAAAAAAAA BB CC AA
00817 AA AA AA AA BD BD BB AA AA BB AABD BB AA AA AA AA BB BC BB BB AA AA AA AA AA BB BB AA
00818 AA AA AA AA BE BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CC BB BB AA AA AA AA AB BB BB AA
00819 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB CD BB BB AA AA AA AA AA BB BB AA
00820 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BB BB AA AA AA AA BB BB BB BB AA AA AA BB CD BB BB AA
00822 AA AAAAAABD BB BB AAAABE AABE BB AA AR AA AA BB BB BB BB AAAAAA BB BD BB BB AA
00823 AA AA AA AA BB BB BB AA AA BB AA BE BB AA AA AA AA BE BB BB EB AA AA AA BE BC BE BB AA

Chaetodipus rudinoris

Ejem 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1112 13 14 1516 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29
00620 BB BB AA AA BB CC CC BB BB BB AA AA AA AA AA AA AA AA BC CC CC AA BB AA AAAA AABB BB
00621 BB BB AA AA CC AA AA BB BB CC AABB CC AAAA BB AAAA BB CC CC AABB AAAAAAAA BB BB
00622 BB BB AA AA CC AA AA BB BB CC AABB CC AA AA BB AA AA BB CC BB AA BB AA AAAABB CC AA
00934 AA BB AA AA BB BB AABB BB CC AABBBB AAAABB AAAABBCC BBEAABBAAAAAABBCC BB
00956 AA BB AA AA BB BB AA BB BB CC AA BB BB AA AA BB AA AA CC CC BB AA BB AA AA AA BB CC AA
00979 BB BB AA AA CC AA AA BB BB CC AA BB CC AA AA BB AA AA BB CC CC AA BB AA AA AA AA BB AA
00980 AA BB BB AA BB BE AA BB BB CC AA BB BB AA AABB AAAA CC CC CC AA BB AAAAAABB BB AA
01000 AA BB BB AA BB BB AA BB BB CC AA BB BB AA AA AA AA AA CC CC CC AA BB AA AA AA BB BB AA
01001 AA BB BB AA AA BB BB BB BB BB AA BB BB AA AA AA AA AA DD CC CC AA BB AA AA AA BB BB AA
01015 AA BB BB AA AA BE BB BB BB BB AA BB BB AA AA AA AA AA DD CC CC AA BB AA AA AA BB BB AA
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Cuadro 5.- Enzimas y frecuencias alelicas para los 29 loci entre cuatro
subespecies de Chaetodipus spinatus y Chaetodipus rudinoris de Baja California Sur.

Locus| Chaetodipus | Chaetodipus | Chaetodipus | Chaetodipus | Chaetodipus
spinatus spinatus spinatus spinatus rudinoris
bryanti peninsulae broceus lambi
AAT-1
a 1.00 1.00 1.00 1.00 0.60
b 0.40
AAT-2
a 1.00 1.00 1.00 1.00
b 1.00
MDH-1
a 1.00 1.00 1.00 0.97 0.60
b 0.03 0.40
MDH-2
a 1.00 1.00 1.00 1.00 1.00
GLUD
a 0.03 0.33 0.12 0.20
b 0.97 0.67 1.00 0.88 0.50
c 0.30
IDH-1
a 0.03 0.30
b 0.97 1.00 1.00 1.00 0.60
c 0.10
IDH-2
a 0.27 0.70
b 1.00 1.00 0.73 1.00 Q.20
c 0.10
LDH-1
a 1.00 1.00 1.60 1.00
b 1.00
{DH-2
a 1.00 1.00 1.00 1.00
b 1.00
GD
a 0.07. 0.03
b 0.83 1.00 1.00 0.97 0.30
c 0.10 0.70
FBP
a 1.60 1.00 1.00 1.00 1.00
ME-1
a 0.31 0.10
b 1.00 1.00 1.00 0.69 0.90
ME-2
El 8.13 0.12 0.10
b 0.87 1.00 1.00 (.88 0.60
c 0.30
ADH
a 1.00 1.00 1.00 1.00 1.00
SOD-1
a 1.00 1.00 1.00 1.00 1.00
HK L
a 1.00 100 | 1.00 1.00 0.40
b 060 |
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Cuadro 5.- Continuacion.

Locus| Chaetfodipus | Chaetodipus | Chaetodipus | Chaelodipus | Chaefodipus
spinatus spinatus spinatus spinatus rudinoris
bryanti peninsulae broccus lambi
PGM-1 .
a 1.00 1.00 1.00 1.00 1.00
NP
a 0.07 1.00
b 1.00 0.93 1.00 1.00
M
a 0.10 0.03
b 0.74 0.80 0.60 0.22 0.45
c 0.13 0.10 0.37 0.69 0.35
d 0.03 0.03 0.03 0.20
e 0.03
SDH
a 0.40
b 1.00 1.00 1.00 Q.60
c 1.00
LA-1
a 1.00 1.00 1.00 1.00 0.30
h 0.70
LA-2
a 1.00 1.00 1.00 1.00 1.00
LGG-1
a 1.00 1.00 1.00 1.00
b 1.00
LGG-2
a 1.00 1.00 1.00 1.00 1.00
PAP
a 0.20 0.20 0.27 0.31 1.00
b 0.80 0.80 0.73 0.63
¢ 0.06
EST-1
a 0.53 0.50 0.47 0.16 1.00
b 0.47 (.30 0.13 0.68
c 0.20 0.20 0.16
d 0.20
EST-2
a 0.33 0.03 0.30
b 0.67 0.97 0.80 1.00 0.70
c 0.13
d 0.07
ALB
a 0.03
b 0.93 0.97 0.93 1.00 0.70
c 0.07 0.07 0.30
GPI
a 1.00 1.00 1.00 1.00 0.70
b 0.30
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Figura 17.-Zimograma de la enzima Manosa Fosfato isomerasa (MP1) en
Chaetodipus spinatus y Chaetodipus rudinoris de Baja California Sur. Eje X =
ejemplares; eje Y = movilidad. A B C = genotipos.
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Cuadro 6.- Variabilidad genética entre cuatro subespecies de Chaetodipus
spinatus y Chaetodipus rudinoris de Baja California Sur. HDY-WBG= Hardy Weinberg.

EJEMPLARES TAMANC DE PROMEDIO PORCENTAJE HETEROCIGGCIDAD
MUESTRA DEALELOS DELOQCI CONTEQ HDY-WBG
PROMEDIO PORLOCUS POLIMORFICOS DIRECTO
POR LOCUS
Chaetodipus spinatus
bryanti 15 1.4 241 0.025 0.088
Chaetodipus spinatus ‘
peninsulae 15 1.3 17.2 0.009 0.065
Chaetodipus spinatus
broccus 15 13 207 0.028 0.087
Chaefodipus spinatus
Tambi 159 15 241 0.032 0.105
Chaetodipus rudinoris 10 1.7 483 0.003 0.236
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Cuadro 7.- Resultados del estadistico “F" de Wright (1965) para cada locus
variable, considerando las cuatro subespecies de Chaefodipus spinatus y Chaetodipus
rudinoris de Baja California Sur. Las estimaciones de significancia de FS7 son indicadas
por los valores de Chi-cuadrada (X?), * Diferencias significativas = P ¢ 0.05 G.L. =
grados de libertad.

LOCUS FST X? G.L. FST X2 G.L.
Todos Sin
Chaetodipus
_ _ rudinoris
AAT-1 0.348 2.88 4
AAT-2 1.000 18.72* 4
MDH-1 0.314 3 4 0.024 1.12 3
GLUD 0.194 25.68* 4 0.156 23.45* 3
IDH-1 0.249 18.24* 4 0.025 1.15 3
IDH-2 0.504 30.48* 4 0.214 6.01 3
LDH-1 1.000 1656 | 4
LDH-2 1.000 6.12 4
GD 0.486 111.36* 4 0.076 3.35 3
ME-1 0.195 79.92* 4 0.254 55.01" 3
ME-2 0.166 504 4 0.069 3.21 3
NP 0.928 43 92* 4 0.051 2.1 3
MPI 0.192 Bg 4~ 4 0.232 17.23* 3
SDH 0.779 6 24 4 0.333 57.32* 3
LA-1 0.651 504 4
LGG-1 1.000 4382 4
PAP 0.376 56.4* 4 0.021 1.07 3
EST-1 0.245 6.24 4 0.122 16.7* 3
EST-2 0.150 23.1 4 0.165 468 3
ALB 0.139 17.3 4 0.026 1.13 3
GPI 0.255 55.04* 4
MEDIA 0.507 30.36* 42 0.126 13.82* 21
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Los resultados obtenidos mediante el analisis de Nei (1978) se separan en dos
grandes grupos el primero comprendido por las subespecies de C. spinatus con una
distancia entre ellas menor de 0.10 y el segundo formado por C. rudinoris con una
distancia de 0.481 (Cuadro 8; Figura 18).

De las distancias genéticas resultantes del coeficiente de Cavalli-Sforza y
Edwards (Cuadro 8; Figura 18) con la opcién UPGMA, se obtuvieron resultados
similares a los encontrados con el coeficiente de Rogers, en donde, [as especies con
mayor similitud son C. s. bryantiy C. s. peninsulae con una distancia genética de 0.132.
La especie C. rudinoris se separa de las subespecies C. spinatus a una distancia de
0.531 (Figura 19).

Al calcular la distancia genética entre las cuatro subespecies con el coeficiente
de Rogers (Rogers, 1972; Cuadro 8) se obfuvo una separacion pequefia entre las
cuatro subespecies de C. spinatus que debido a que estan estrechamente relacionadas
forman un grupo; como podria esperarse porque pertenecen a la misma especie.
Donde C. s. bryanti se encuentra mas relacionado con C. s. peninsufae a una distancia
de 0.047 y C. s. broccus le sigue con la distancia de 0.050, C. s. lambi a la distancia de
0.084 con las tres subespecies anteriores. La especie C. rudinoris se separa como

grupo externo a una distancia de 0.445 del grupo C. spinatus (Figura 20).
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Cuadro 8. a).- Coeficiente de distancia de Nei (1978) abajo y Cavalli Sforza &

Edwards (1967) arriba. b).- Coeficiente de distancia genética de Rogers (1972).

a)
EJEMPLARES Chaétodipus Chasetodipus| Chaetodipus| Chaetodipus| Chaetodipus
spinatus spinatus spinatus spinatus rudinoris
. bryanti| peninsulae broccus lambi
Chaetodipus '
spinatus > 0.047 0.05 0.084 0.445
bryanti
Chaetodipus
spinatus 0.008 o 0.05 0.084 0.445
peninsulae
Chactodipus
spinatus 001 0.01 ** 0.084 0445
broccus
Chaetodipus
spinatus 0.027 0.027 0.027 ** 0.445
lambi
Chaetodipus
rudinoris 0.481 0.481 0.481 (.481 **
b)
EJEMPLARES| Chaetodipus|Chaetodipus| Chaetodipus| Chaetodipus| Chaetodipus
spinatus spinatus spinatus spinatus rudinoris
_ biyanti| peninsulae broccus lambi
Chaetodipus
spinatus i
bryanti
Chaetodipus
spinatus 0.132 ‘”'
peninsufae
Chaetodipus
spinatus 0.152 0.1521 i
broccus
Chaetodipus
spinatus 0.177 0177 0.177 **
fambi
Chaetodipus
rudinoris 0.531 0.631 0.531 053 *
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Distancia

060 050 040 030 0.20 0610 00

Chaetodipus spinatus bryanti
(isla San Jose)
Chaetodipus spinatus peninsulae
(Balandra)
Chaetodipus spinatus broccus
{Punta Coyote)
Chaetodipus spinatus lambi
(Isla Espiritu Santo)

Chaetodipus rudinotis
(Balandra)

060 050 040 030 020 010 0.0

Figura 18.- Relaciones genéticas entre las cuatro subespecies de Chaefodipus
spinatus y Chaetodipus rudinoris de Baja California Sur, empleando los valores de
distancia del coeficiente de Nei (1978) por el método de agrupamiento UPGMA. La
correlacion cofenética r=1.00
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Distancia

0.60 050 040 030 020 010 0.0

Chaetodipus spinatus bryanti

(Isla San José)

Chaetodipus spinatus peninsulae
(Balandra)
Chaetodipus spinatus broccus

(Punta Coyote)

Chaetcdipus spinatus lambi

(Isla Espiritu Santo)

Chaetodipus rudinoris
(Balandra)

0.60 0.50 040 030 020 010 0.0

Figura 19.- Relaciones genéticas entre las cuatro subespecies de Chaefodipus
spinatus y Chaetodipus rudinotis de Baja California Sur, empleando los valores de
distancia del coeficiente de Cavalli-Sforza & Edwards (1967) por el método de
agrupamiento UPGMA. La correlacidn cofenética r = 0.699
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Distancia

060 050 040 030 020 010 0.0

Chaetodipus spinatus bryanti
(Isla San José)

Chaetodipus spinatus peninsulae
(Balandra)

Chaelodipus spinatus broccus

(Punta Coyote)

Chaetodipus spinatus lambi
(Isla Espiritu Santo)

Chaetodipus rudinoris

(Balandra)

060 0.50 040 030 0.20 010 0.0

Figura 20.- Relaciones genéticas entre las cuatro subespecies de Chaefodipus
spinatus y Chaetodipus rudinoris de Baja California Sur, empleando los valores de
distancia del coeficiente de Rogers (1972) por el método de agrupamiento UPGMA. La

correlacion cofenéticar = 1.00
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DISCUSION

Los carictipos convencionales de cada una de las cuatro subespecies analizadas
de Chaetodipus spinatus confirman el mismo 2n = 44, han sido en estudios previos para
el género descritos por Genoways y Brown {1993). Se trata del mismo complemento
cromosomico que otros generos de heteromidos el cual oscila entre 2n = 34 y 2n = 586,
similares en tamario y morfologia. Con relacion a los niimeros fundamentales (NF), es
decir, el nimero total de brazos de los autosomas, sin considerar los brazos
cerrespondientes al par cromosomico sexual, las cuatro subespecies analizadas (C. s.
broccus, C. s. bryanti, C. s. peninsulae y C. s. lambi) presentan un NF = 54 y un sistema
XXIXY constituido por un cromosoma sexual X telocéntrico y el Y submetacéntrico,
similar a lo descrito para todas las subespecies del género por Patton y Rogers (1993a).

No se presentaron diferencias morfolégicas en el complemento cromosémico al
comparar fas cuatro subespecies ya que por estudios previos se sabe que los
heterémidos son muy conservadores, siendo las especies C. rudinoris y C. goldmani las
Unicas especies del género cromosémicamente polimérficas (Patton y Rogers, 1993a).
Por lo tanto, los nimeros cromosdmicos diploides y los nimeros fundamentales
obtenidos en los cariotipos convencionales, no apoyan la hipotesis planteada de que las
poblaciones insulares podrian presentar mas cambios que las peninsulares.

El patrén de bandas cromosémicas G en los cromosomas grandes de las cuatro
subespecies analizadas C. s. broceus, C. s. bryanti, C. s. peninsulae y C. s. flambi
presenta 5 y 6 bandas, en tanto los pequefios tienen una y dos bandas. Estas
caracteristicas fueron consistentes, por lo que no se logré identificar ningln rearreglo

cromosomico, tanto en poblaciones aisladas de las islas como en poblaciones de la
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Peninsula. Esto contrasta con los resultados mencionados por Patton y Rogers (1993a)
donde ellos proponen que los posibles rearreglos cromosomicos que ocurren en el
género se basan principalmente en fusiones, fisiones y en menor proporcion
inversiones pericéntricas y adiciones. Si se considera que las poblaciones de la
Peninsula son de mayor tamario que las poblaciones de las islas, entonces se puede
hacer mencioén que el tamafio poblacional y el aislamiento no son factores
determinantes en las modificaciones cromosdmicas de los organismos de poblacicnes
insulares a nivel del complemento cromosomico G, en C. spinatus.

Con respecto a la heterocromatina se encontrd Unicamente en la region
centromeérica en los complementos cromosémicos de las cuatro subespecies analizadas
de C. s. broccus, C. s. bryanti, C. s. peninsulae y C. s. lambi. La region de los
telomeros no presentd distribucion de heterocromatina, lo que coincide con otras
especies tales como: C. goldmani, C. intermedius y C. californicus (Patton y Rogers
1993a). Por lo tanto, el estudio de las bandas C tampoco produjo evidencias de
diferenciacion cromosémica entre poblaciones aisladas de C. spinatus, lo cual no apova
la hipétesis propuesta al inicio de este trabajo, con respecto a la diferenciacion insular.

Cabe hacer mencion que no se han realizado estudios comparativos a nivel de
bandas cromosdmicas C, siendo este el primer frabajo donde se hace una descripcion
de la heterocromatina constitutiva en subespecies de C. spinatus de las islas y de la
Peninsula, por lo que, se sugeriria hacer estudios comparativos a nivel de bandas
cromosomicas C en todas las subespecies.

A nivel citogenético (2n, NF, bandeo cromosdmico G y C), no se presentaron

variaciones, que muestren al aislamiento de las subespecies de C. spinafus como factor
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determinante en la estructura del complemento cromosémico.

Con respecto al anélisis electoforético de los 29 loci examinados se encontré un
mayor nimero de loci polimérficos que de monomorficos, 22 y 7 respectivamente,
siendo el mas polimérfico MPI con cinco alelos. En comparacion con las cuatro
subespecies analizadas C. s. broccus, C. s. bryanti, C. s. peninsulae y C. s. lambi,
donde no se encontraron alelos fijos o exclusivos aun tratandose de poblaciones con
distribucion peninsular e insular, se encontraron cinco alelos fijos para C. baifeyi.

Como medida de variacion genética se calculo el porcentaje de loci polimérficos
para las cuatro subespecies estudiadas y se obtuvo un valor similar para ejemplares de
las islas {C. s. bryanti: 24.1, Isla San José y C. s. lambi. 24 1, Isla Espiritu Santo) y un
porcentaje menor para las subespecies de la Peninsula (C. s. peninsufae: 17.2y C. s.
broccus: 20.7). Entonces, el porcentaje de loci polimérficos encontrados en las
subespecies que se distribuyen en las islas es mayor que para ias pobiaciones de ia
Peninsula lo cual no apoya la hipotesis de trabajo en cuanto a que se esperaria menor
diversidad genética en poblaciones islefias. Contrariamente a los valores de loci
polimérficos que presentan Dipodomys insufaris (6.1, Isla San José), Dipodomys
merriami (18.2) y Dipodomys nitratoides (12.1), estas dos ultimas se distribuyen en la
Peninsula (Best y Janecek, 1892), en donde se muestra una menor proporcién de [oci
polimérficos en la especie de la isla que en las especies peninsulares.

C. s. lambi de la Isla Espiritu Santo se considera como la subespecie mas
variable genéticamente por presentar mayor nimero de alelos por locus (1.5) y mayor
porcentaje de loci polimérficos (24.1). Asimismo, C. s. peninsulae de Balandra, es la

menos variable por tener 1.3 alelos por locus y el menor porcentaje de loci polimérficos
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(17.2). Si comparamos estos resultados con los obtenidos por Patton y Rogers (1293b)
donde ellos mencionan que analizando una muestra de 2 poblaciones de C. spinatus
con 28 loci, obtuvieron un promedio de alelos por locus de 1.10 y en el porceniaje de
loci polimérficos se puede observar un comportamiento similar al encontrado en C.
spinatus en el presente estudio.

El hecho de que C. s. peninsulae presente pocos alelos por locus y menor
porcentaje de loci polimérficos puede ser consecuencia de un aislamiento a lo largo de
su evolucion en un area restringida en la Peninsula de Baja California. Esto puede ser
resuitado de los efectos de deriva genética.

Valores altos de Fst indican que posiblemente no exista flujo génico entre los
taxa analizados y por lo tanto, existe una mayor probabilidad de diferencias genéticas.
Considerando (nicamente las cuatro subespecies los valores de Fst fueron muy bajos,
lo que podria sugerir que no existe una alta probabilidad de diferenciacién genética,
debido a que los tiempos de separacion y el aislamiento de las poblaciones no han sido
factores determinantes en la diferenciacion genética. Otros estudios han demostrado
que los valores de Fst pueden ser afectados por barreras en el flujo génico y fijacion de
alelos alternativos (Hamilton y Kennedy, 1987). El promedio de Fst obtenido en el
analisis de estos heterémidos en la presente investigacion fue de 50%, incluyendo C.
baileyi, estos resultados fueron similares a los encontrados en algunas poblaciones de
tuzas con Fsf = 41% (Patton y Yang, 1977). Por otro lado, sin considerar a C. rudinoris
se obtiene un Fst = 12.6% que equivale a un valor mas alto gue el obtenido en los
perritos de las praderas (Cynomys) con 10% (Chesser, 1983).

Los fenogramas derivados de las matrices de distancia (Nei y Cavalli-Sforza &
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Edwards) demuestran mayor similitud entre las cuatro subespecies analizadas C. s.
broceus, C. s. bryanti, C. s. peninsulae y C. s. lambi, sin presentar una separacion o
diferenciacién genética marcada. Al realizar un analisis comparativo entre los
fenogramas de distancias genéticas se enéontraron fas mismas relaciones de distancia
para las subespecies analizadas, las cuales difieren sélo en los valores obtenidos para
las distancias genéticas.

Por lo anterior se podria sugerir para estudios posteriores que se analizaran mas
muestras para determinar el comportamiento genético de todas las subespecies y
aumentar el nimero de enzimas analizadas, asi como poner énfasis en aquellas que
para el grupo de los heterémidos presenten diferencias. Se deben también realizar
estudios sobre el tamario poblacional para determinar si son factores importantes la
influencia de la deriva génica y ia seleccion natural.

Tomando en cuenta los datos del anélisis citogenético y los resultados de
electroforésis se encontrdé una similitud tan amplia entre las cuatro subespecies de C.
spinatus, que indica que no existe una diferenciacién genética, por lo que no han sufrido
cambios determinantes entre ellas. Por lo anterior se rechaza la hipotesis planteada de
que las poblaciones de las islas presentaran mayores diferencias que las de la

Peninsula.
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CONCLUSIONES
Los estudios cromosémicos demuestran que no existe variacion entre las cuatro
subespecies analizadas de Chaefodipus spinatus, mientras que el andlisis
electroforético indica variacién minima o nula.
Las hipétesis iniciales no fueron sostenidas por los datos de la diferenciacion
esperada tanto genética como enzimatica. Por lo tanto, las herramientas genéticas
indican que el aislamiento geografico y temporal no ha producido la diferenciacion

esperada en las poblaciones examinadas.
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