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RESUMEN. En este capitulo se hace una revisién de los
estudios sobre genética de poblaciones y filogeografia
de la biota del estado de Sonora y se presenta un resu-
men del conocimiento actual. Se recopilan trabajos
sobre aproximadamente cien especies que incluyen
organismos patdgenos, plantas, invertebrados, peces
dulceacuicolas, anfibios, reptiles, aves y mamiferos y
se describen algunos de los patrones generales que se
han detectado en la regién. Para el caso de plantas,
varios estudios han detectado que la diversidad genéti-
ca disminuye con la latitud. Para el caso de varias espe-
cies de anfibios, reptiles, mamiferos y aves, la estructu-
ra filogeografica muestra divisiones creadas por el Golfo

de California y la Sierra Madre Occidental.

ABSTRACT. In this chapter, we review studies on the
population genetics and phylogeography of the biota
from the state of Sonora and provide a summary about
our current knowledge. Studies about one hundred
species that include pathogenic microorganisms, plants,
invertebrates, freshwater fishes, amphibian, reptiles,
birds and mammals are compiled and some of the gen-
eral patterns that have emerged in the region are sum-
marized. For plants, several studies have detected that
genetic diversity declines with latitude. For several
amphibian, reptilian, mammalian and bird species, the
phylogeographic structure exhibit clear divisions cre-
ated by the Gulf of California and the Sierra Madre
Occidental.
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INTRODUCCION

En este capitulo elaboramos una sintesis del cono-
cimiento sobre la diversidad genética de la biota
del estado de Sonora. Hemos dividido el capitulo
en secciones correspondientes a los diferentes gru-
pos de organismos que han sido estudiados en la
entidad. Sin embargo, antes de presentar los datos
sobre los patrones que se han detectado para plan-
tas, invertebrados y vertebrados, queremos tratar
dos aspectos como predmbulo a este capitulo. El
primero es entender por qué el estudio de la diver-
sidad genética es relevante para la comprensién de
la diversidad biolégica. El segundo aspecto es una
breve introduccién a la genética de poblaciones y
la filogeografia, ya que estas dreas de la biologia
evolutiva son las que intentan entender y explicar
los patrones de diversidad genética detectados en
la naturaleza.

La diversidad bioldgica o biodiversidad comun-
mente se define como la variedad y variabilidad de
los seres vivos y de los complejos ecolégicos donde
viven (Noss, 1990). Sin embargo, los intentos por
medirla o cuantificarla a menudo se enfrentan con
problemas debido a que es fundamentalmente un
concepto multidimensional que no puede redu-
cirse a un solo nimero (Purvis y Hector, 2000). La
biodiversidad incluye al menos tres niveles de or-
ganizacién bioldgica. Estos niveles son: 1) la di-
versidad o variabilidad genética de las poblaciones
a nivel intraespecifico; 2) la diversidad de especies,
que incluye tanto la cantidad de especies como sus
frecuencias relativas y, 3) la diversidad ecosistémi-
ca, que se refiere a la variabilidad ecolégica de los
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complejos que forman los organismos con su am-
biente. La diversidad de especies ha sido el com-
ponente de la diversidad biolégica que mds aten-
cién ha recibido debido a la importancia de las
especies como unidad bioldgica y a la relativa faci-
lidad con la que puede medirse (Gaston, 2000).
Sin embargo, hay muchos aspectos de los patrones
globales de la biodiversidad para los cuales se des-
conocen los mecanismos causales y que deman-
dan explicaciones del nivel genético y ecoldgico
(Gaston, 2000).

Uno de los problemas con las definiciones de
biodiversidad es que no hacen mencién explicita
de los mecanismos que generan y mantienen la
diversidad, ni existe un marco tedrico que integre
los diferentes niveles de organizacién de la diversi-
dad bioldgica (Noss, 1990; Vellend, 2003 y 2005).
Por ejemplo, la diversidad genética ha sido domi-
nio casi exclusivo de la genética de poblaciones y
la diversidad de especies ha sido un problema cen-
tral de la ecologia de comunidades. Sin embargo,
estd claro que ambos campos comparten el mismo
interés por explicar los nimeros y las frecuencias
relativas de las variantes biolégicas en la naturale-
za. En el caso de la genética de poblaciones estas va-
riantes son genotipos o alelos y, en el caso de la eco-
logia de comunidades, se denominan especies (Ve-
llend, 2005). Las aproximaciones tedricas también
tienen una similitud sorprendente. Por ejemplo,
el modelo de islas de Sewal Wright (1940) propo-
ne que el balance entre el flujo y la deriva génica
determina la diversidad genética, mientras que el
modelo de biogeografia de islas de MacArthur y
Wilson (1967) propone que el balance entre la
colonizacién y extincién determina la diversidad
de especies (Vellend, 2003). Los niveles de diversi-
dad en los diferentes componentes de la diversi-
dad bioldgica (genética, ecosistémica y de especies)
son afectados por una multitud de procesos que
actdan en diferentes escalas espaciales y tempora-
les. Sin embargo, no existe un marco tedrico que
prediga bajo qué condiciones se espera que exista
integracion entre los diferentes niveles de la diver-
sidad bioldgica. Por ejemplo, para el caso de la biota
de islas, se han detectado correlaciones significati-

vas entre la diversidad genética de las especies cons-
tituyentes y la diversidad de especies (Vellend,
2003). Los modelos que pretenden ligar los meca-
nismos que operan entre estos niveles de la diver-
sidad bioldgica se estdn empezando a construir
(Vellend, 2005) y se espera que aporten explica-
ciones sobre las causas que generan las correlacio-
nes que se han observado entre niveles.

GENETICA DE POBLACIONES Y FILOGEOGRAFIA

A pesar de estas limitaciones sobre la integracién
entre niveles, es importante sefialar que la diversi-
dad genética es uno de los niveles mds bdsicos de la
diversidad bioldgica. Es en este nivel de organiza-
cién (genes) donde se genera la variacién que per-
mite a las poblaciones evolucionar y adaptarse a su
ambiente. Existe una larga tradicién cientifica que
ha estudiado los patrones de diversidad genética y
los mecanismos que la generan y mantienen. Es-
tos problemas son del dominio de la genética de
poblaciones, la cual constituye la rama de la biolo-
gia evolutiva que estudia los procesos microevolu-
tivos (Futuyma, 1998). La genética de poblacio-
nes usa los modelos tedricos en conjunto con los
estudios empiricos y experimentales para enten-
der los mecanismos que determinan la diversidad
genética y los cambios que ocurren a nivel genéti-
co dentro y entre poblaciones, incluyendo aque-
llos que llevan a la adaptacién y la especiacién. La
genética de poblaciones pretende abordar el estu-
dio de las causas de la evolucién y por ello tiene
una posicién importante dentro de la biologfa evo-
lutiva (Futuyma, 1998).

Las causas de la evolucién son multifactoriales
y, por lo tanto, es necesario adoptar una serie de
enfoques (tedricos, empiricos y experimentales)
para entenderlas. Los modelos tedricos juegan un
papel muy importante, ya que sirven para identifi-
car los pardmetros mds importantes que afectan el
sistema de estudio. También sirven como guia en
la colecta, organizacién e interpretacién de obser-
vaciones y experimentos, aportan predicciones
cuantitativas importantes sobre el comportamien-



to del sistema y sugieren observaciones y experi-
mentos criticos. La genética de poblaciones parte
de que las mutaciones y la recombinacién son las
fuentes originales de la variacién genética y define
a la evolucién como el cambio en las frecuencias
alélicas en las poblaciones a través del tiempo. Por
lo tanto, las fuerzas evolutivas se consideran como
los procesos que causan cambios en las frecuencias
alélicas. Las fuerzas evolutivas son la mutacidn, el
flujo génico, la deriva génica y la seleccién natural.
Estas fuerzas evolutivas, en conjunto con otros fac-
tores tales como el sistema reproductivo, afectan
los niveles de variacién y la estructura genética de
las poblaciones. La genética de poblaciones posee
un robusto cuerpo de modelos tedricos que explo-
ra el efecto de cada una de estas fuerzas evolutivas
actuando independientemente o en combinacién
sobre un gen o conjunto de genes. Estos modelos
constituyen la base conceptual para entender el
efecto de las fuerzas evolutivas en los niveles y los
patrones de variacién genética dentro y entre po-
blaciones (Hedrick, 2000).

La genética de poblaciones tiene como una de
sus tareas mds importantes el documentar qué tanta
diversidad genética existe en las poblaciones natu-
rales y explicar su origen, mantenimiento e impor-
tancia evolutiva (Hart y Clark, 1989). Dado que
los modelos usan al gen y sus variantes (alelos) co-
mo la unidad bdsica de andlisis, el enfoque empiri-
co de la genética de poblaciones ha consistido en
la recopilacién de datos sobre los patrones de va-
riacién genética (genes) en poblaciones y su aso-
ciacién con factores del medio ambiente. Los pri-
meros marcadores genéticos que se emplearon en
estos estudios fueron los polimorfismos morfold-
gicos, los tipos sanguineos, las inversiones cromo-
sémicas y las aloenzimas y, a partir de los afos
ochenta, se observé un enorme desarrollo de los
marcadores basados en ADN y en las secuencias de
nucledtidos. La electroforesis de proteinas permi-
tié detectar substituciones de aminodcidos en ex-
tractos provenientes de diferentes individuos e in-
ferir el genotipo para genes particulares (Lewon-
tin, 1991), mientras que las aloenzimas (variantes
alélicas de las enzimas) permitieron por primera
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vez evaluar los niveles de variacién de pricticamente
cualquier organismo y conocer la distribucién de fre-
cuencias de los variantes electroforéticos (Lewon-
tin, 1991). Esta técnica tuvo un gran impacto en los
estudios empiricos, toda vez que era ficil de aplicar
a cualquier organismo e hizo posible estimar los ni-
veles de polimorfismo, la heterocigosidad y los nive-
les de diferenciacién de plantas y animales. Sin em-
bargo, la electroforesis de proteinas no detecta toda
la variacién genética, en virtud de que muchas subs-
tituciones de nucleétidos no producen cambios en
las secuencias de aminodcidos.

La revolucién de la biologia molecular intro-
dujo nuevas técnicas y marcadores a la genética de
poblaciones, como los marcadores con base en ADN
que evaldan la variacién que ocurre a nivel de las
secuencias de nucleétidos y que, en consecuencia,
se consideran mds precisos que las aloenzimas. Asi-
mismo, el descubrimiento de las enzimas de res-
triccién introdujo a los RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism) y la reaccién en cadena de
la polimerasa permitié el desarrollo de los raPD
(Randomly Amplified Polymorphic DNa), los AFLP
(Amplified Fragment Length Polymorphism), los
15SR (Inter Simple Sequence Repeat) y los microsa-
télites como marcadores (Schlétterer, 2004). Final-
mente, las técnicas para secuenciar directamente
el ADN permitieron obtener informacién precisa y
completa sobre la variacién en regiones especificas
del genoma de pricticamente cualquier organis-
mo, de tal forma que, aunque inicialmente la ob-
tencién de secuencias era un proceso laborioso y
caro, hoy en dia los avances en la tecnologia de
secuenciacién permiten el andlisis de secuencias de
muchos fragmentos de ADN de un ndmero razona-
ble de individuos (Schlétterer, 2004).

Por su parte, la filogeografia es el campo de la
biogeografia que estudia los principios y procesos
que determinan la distribucién geogréfica de lina-
jes genealdgicos a nivel intraespecifico. Este cam-
po intenta formar un puente entre la genética de
poblaciones y la sistemdtica, ya que usa un enfo-
que filogenético a un nivel intraespecifico (Avise
et al., 1987). Su gestacién se produjo a partir de la
introduccién del andlisis de ADN mitocondrial a la
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genética de poblaciones y al desarrollo de modelos
sobre procesos genealdgicos conocidos como coa-
lescencia (Avise, 1998).

El andlisis filogeografico estudia la distribucién
espacial dentro y entre poblaciones de variantes o
alelos de los que se conocen o deducen sus relacio-
nes filogenéticas. Aunque en su mayoria los estu-
dios empiricos emplean ADN mitocondrial, hoy en
dia los que exploran aspectos filogenéticos de la dis-
tribucién espacial de cualquier cardcter genético ca-
lifican como filogeograficos. Estos estudios enfati-
zan la influencia de factores histéricos (dispersién o
vicarianza) en la distribucién geografica de linajes.

Los diversos marcadores genéticos que se han
empleado en genética de poblaciones y filogeogra-
fia han permitido recopilar una enorme base em-
pirica sobre los patrones generales de variacién en
précticamente todos los grupos de organismos. De-
bido a la relevancia que tiene la diversidad genéti-
ca en la evolucién, en los procesos adaptativos, en
la diferenciacién y formacién de ecotipos regiona-
les y en la especiacidn, creemos que se justifica in-
cluir un capitulo sobre este nivel en un libro sobre
la diversidad bioldgica de una regién como el esta-
do de Sonora.

PATRONES DE DIVERSIDAD GENETICA
Y FILOGEOGRAFICA EN LA BIOTA DE SONORA

En esta seccién recopilamos los estudios que han
abordado diversos aspectos de la genética pobla-
cional y la filogeografia de los diferentes organis-
mos del estado de Sonora. Presentamos una tabla
que resume los trabajos por grupo taxonémico y
posteriormente discutimos varios estudios de caso
que muestran los patrones mds importantes que se
han detectado tanto en estudios genético-pobla-
cionales como en estudios filogeograficos. Termi-
namos cada seccién con algunas ideas sobre pro-
blemas importantes que requieren de estudio para
cada grupo en el estado. El criterio para incluir tra-
bajos en este resumen es que el estudio haya anali-
zado al menos una poblacién o muestra del estado
de Sonora.

Organismos patdgenos

Histéricamente la biologfa de poblaciones ha visto
a los organismos patégenos como agentes selecti-
vos de diversos grupos de vertebrados y plantas y no
como sujetos de estudio per se (Levin ez al., 1999).
Sin embargo, la importancia de problemas como
la resistencia a antibidticos o fungicidas ha cam-
biado esta percepcién y actualmente el estudio de
la genética de poblaciones de los organismos in-
fecciosos ofrece oportunidades tinicas de entender
a la evolucién «en accién» (Maynard-Smith ez al.,
2000). El enfoque genético poblacional en el estu-
dio de virus (Garcfa-Arenal ez al., 2001; Moya ez
al., 2004), bacterias y hongos (Spratt y Maiden,
1999; Pérez-Lozada et al., 2006) y hongos (Mc-
Donald y Linde, 2002) causantes de enfermeda-
des de vertebrados y plantas ha aportado conoci-
miento fundamental sobre su historia epidemio-
légicay para el disefio de medidas efectivas de con-
trol. En el caso del estado de Sonora los estudios
sobre la diversidad genética de organismos patd-
genos son recientes e incluyen a cinco «especies»
de virus, dos bacterias y dos hongos (tabla 1).
Los estudios realizados sobre la diversidad y es-
tructura genética de virus que inducen enferme-
dades han producido evidencia sobre su origen y
dispersién en las poblaciones de hospederos y so-
bre las fuerzas que promueven su emergencia (Mo-
ya et al., 2004). Por ejemplo, se sabe que el virus
de la fiebre del Nilo, que afecta a seres humanos,
lleg6 a Norteamérica a través de Nueva York en
1999 y que posteriormente se ha dispersado por
Estados Unidos y México usando mosquitos como
vectores (Elizondo-Quiroga ez al., 2005). Uno de
los primeros casos de infeccién por fiebre del Nilo
en México se detectd en el estado de Sonora (Eli-
zondo-Quiroga ez al., 2005) y, por lo tanto, resul-
ta relevante conocer su origen y dispersién. Los
datos de la secuencia completa del genoma de este
virus, obtenidos de muestras aisladas de diversas
aves de México, muestran que al menos ha habido
dos eventos de introduccién a México (Deardoff
etal., 20006). Las cepas detectadas en Sonora y Baja
California parecen provenir del suroeste de Esta-
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Tabla 1. Estudios sobre la diversidad genética de organismos patégenos del estado de Sonora

Especie

Marcador molecular

Referencia

Virus estomatitis vesicular del ganado
Virus de la rabia
Geminivirus de cultivos

Virus del sindrome reproductivo y
respiratorio porcino

Virus de la fiebre del Nilo

Bacillus thuringiensis

Secuencias de nucledtidos

(Proteina Py N)

Secuencias de nucle6tidos (Nucleopro-
teina), antigenos

Secuencias de nucledtidos (av1)

Secuencias de nucledtidos (ORF5)
Secuencias de nucleétidos (pr-ME) y de

todo el genoma
Patrones de amplificacién del gen cry

Nichol, 1987; Bilsel ez 2/, 1990

De Mattos et al., 1999; Velasco-Vi-
lla et al., 2002
Brown, 1998; Brown ez al., 1999

Macfas et al., 2006
Elizondo-Quiroga ez al., 2005; Dear-

doff ez al., 2006
Bravo et al., 1998

Vibrio cholerae Aloenzimas
Puccinia coronata Virulencia
Rbizoctonia solani AFLP

Beltran et al, 1999
Leonard, K.J. ez al., 2005
Meza-Moller, 2006

dos Unidos, mientras que las cepas del sureste de
México al parecer provienen de la costa este de
Estados Unidos (Deardoff ez /., 2006).
Dependiendo de la importancia de la recombi-
nacién, la estructura genética de las bacterias paté-
genas muestra todo un espectro de variacién que
va desde poblaciones compuestas por clones esta-
bles que s6lo cambian por mutacidn, a una pobla-
cién «panmictica» donde la recombinacién es tan
frecuente que no permite la permanencia de clo-
nes estables (Spratt y Maiden, 1999). En la mayo-
ria de las especies la estructura genética es interme-
dia, es decir, la recombinacién es importante pero
no lo suficiente para prevenir la emergencia de lina-
jes clonales (Spratt y Maiden, 1999). Por ejemplo,
algunas cepas (O1 y O139) de la bacteria Vibrio
cholerae que habitan en ambientes acudticos son
causantes de una enfermedad gastrointestinal en
humanos conocida como célera. Beltrdn et al.
(1999) estudiaron, con base en aloenzimas, 397
muestras de México (incluyendo varias de Sonora)
y otras regiones del mundo. En algunas muestras se
encontrdé una asociacién aleatoria de alelos en di-
ferentes loci, lo que indica que la recombinacién
es relativamente frecuente (Beltrdn ez 2/ 1999). Sin
embargo, en otras muestras se detectaron linajes clo-
nales que persisten por largos periodos y que tuvie-
ron una distribucién muy amplia. Por ejemplo, el
clon ET 196 fue detectado en humanos infecta-

dos en la India entre 1968 y 1974 y también se en-
contrd en agua de pozo en Campeche en 1992 y en
un pez colectado en Sonora en 1993 (Beltrdn ez al.,
1999). La evidencia obtenida con esta bacteria in-
dica que estos clones pueden persistir por al menos
24 afos y tener una distribucién intercontinental.

El conocimiento sobre la estructura genética de
hongos fitopatégenos puede aportar informacién
util para el manejo de enfermedades y la preven-
cién de epidemias. En el estado de Sonora los hon-
gos pueden convertirse en verdaderas epidemias pa-
ra la agricultura cuando se siembran grandes ex-
tensiones con pocas variedades, ya que existe una
alta humedad asociada a huracanes y una alta di-
versidad genética de patégenos (Dubin y Torres,
1981). Rhizoctonia solani es un fitopatégeno de dis-
tribucién cosmopolita, presente en la mayoria de
los suelos agricolas, que ataca una amplia variedad
de cultivos. Meza-Moller (2006) analizé la varia-
bilidad genética de 41 aislados de R. solani obteni-
dos de la rizéstera de Vitis vinifera var. Perlette de
un campo agricola de Sonora mediante el uso de
AFLP. De los 41 aislados se identificaron 36 patro-
nes de AFLP y cinco clones. Estos resultados indi-
can que este hongo mantiene niveles moderados
de diversidad genética en la escala espacial de un
campo agricola.

Nuestro conocimiento sobre los patrones de di-
versidad genética de la gran mayoria de los orga-
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nismos patégenos del estado de Sonora y de Méxi-
co en general es atin muy pobre. Es evidente que re-
querimos de estudios sobre la diversidad genética
de los organismos patégenos que afectan la salud
humana y las actividades agricolas de la entidad.
Por ejemplo, nuestro conocimiento sobre la diver-
sidad de las cepas del virus responsable de la fiebre
del dengue es pobre y su estudio puede aportar
herramientas ttiles para el control de esta enfer-
medad. Lo mismo puede decirse sobre la mayoria
de los patégenos que afectan a la agricultura y la
ganaderfa de la entidad.

Plantas

Se estima que existen alrededor de 3 483 especies
de plantas vasculares en Sonora (Van Devender ez
al., en este vol.). Los primeros trabajos que estu-
diaron la diversidad genética de plantas del estado
se realizaron durante la década de los afios setenta
y emplearon aloenzimas. Hasta la fecha, estos es-

tudios han incluido s6lo 19 taxones (tabla 2), la gran
mayoria especies perennes pertenecientes a dos fa-
milias (Cactaceae y Agavaceae), y es evidente que
nuestro conocimiento es todavia muy limitado.
El estudio de la diversidad genética de cactos
columnares de la regién ha permitido elucidar el
papel de diferentes tipos de polinizadores y dis-
persores en su estructura genética. Se espera que
los polinizadores y dispersores de gran movilidad
sean capaces de mover el polen y las semillas a gran-
des distancias y, por lo tanto, generen menores ni-
veles de diferenciacién que aquellas especies poli-
nizadas y dispersadas por agentes biéticos de me-
nor capacidad de movimiento. Los estudios sobre
los patrones de diversidad y estructura genética de
cactos columnares de la regién parecen apoyar esta
hipétesis (Hamrick ez al., 2002). Por ejemplo, los
valores de Fst para las especies de cactos columna-
res polinizados por murciélagos generalmente son
menores de 0.1 (Hamrick e 2/., 2002), mientras
que los valores para aquellas especies polinizadas

Tabla 2. Estudios sobre la diversidad y estructura genética de plantas de Sonora

Familia Especie Marcador molecular Referencia

Fouquieraceae Fouquieria columnaris ~ Aloenzimas Hall, 1973; Gutiérrez-Ruacho, 2002
AFLP
Scrophulariaceae  Mabrya geniculata Aloenzimas Elisens y Crawford, 1988
Solanaceae Capsicum annum Aloenzimas Loaiza-Figueroa ez al., 1989; Votava et al.,
RAPD 2002
Burseraceae Bursera microphylla Aloenzimas Hernédndez, 1999
Burseraceae Bursera hindsiana Aloenzimas Vargas, 2000
Cactaceae Carnegiea gigantea Aloenzimas Jurgenson, 1979; Hamrick ez a/., 2002
Cactaceae Lophocereus schottii Aloenzimas Nason et al., 2002
Cactaceae Stenocereus thurberi Aloenzimas Hamrick et al., 2002
Cactaceae Pachycereus pringlei Aloenzimas Hamrick et al., 2002
Cactaceae Stenocereus gummosus Aloenzimas Clark-Tapia y Molina-Freaner, 2003
Rhizophoraceae  Rhizophora mangle Aloenzimas Nunez-Farfan et 4., 2002
Agavaceae Agave subsimplex RAPD Navarro-Quesada ez 4/., 2003
Agavaceae Agave deserti RAPD Navarro-Quesada ez 4/., 2003
Agavaceae Agave angustifolia AFLP Barraza-Morales ez a/., 2006; Moreno-Sa-
lazar, 2006

Zygophyllaceae  Kallstroemia grandiflora  Aloenzimas Cuevas-Garcia ez al., 2006
Poaceae Pennisetum ciliare ISSR Gutiérrez-Ozuna, 2006
Poaceae Bouteloua curtipendula  ArLP Morales-Nieto ez /., 2006
Asteraceae Encelia farinosa Secuencias del cloroplasto  Fehlberg y Ranker, 2009
Euphorbiaceac  Euphorbia lomelii Secuencias del cloroplasto  Garrick ez al., 2009

y RELP




por palomillas nocturnas son superiores a 0.1 (Na-
son et al., 2002).

Otro patrén recurrente en estudios sobre la di-
versidad genética de las plantas de la regién es la aso-
ciacién con la latitud. Es bien conocido que las gla-
ciaciones del cuaternario modificaron la distribucién
geogrdfica de plantas y animales y produjeron con-
tracciones y expansiones de la distribucién en res-
puesta a los periodos de enfriamiento y calenta-
miento regional (Comes y Kadereit,
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datos sugiere que las glaciaciones del cuaternario
dejaron una huella en la estructura genética de las
especies de la regidn.

Los estudios filogeogrificos indican que la se-
paracién, hace aproximadamente cinco millones
de afos, de la peninsula de Baja California y la for-
macién del Golfo de California tuvo una enorme
influencia en la estructura genética de las plantas de
la regién (Nason ez al., 2002). Los datos sobre la

1998). Si estos ciclos se asocian con 0.25

reducciones significativas (z.e., cuellos
de botella) en el tamafio poblacional,
y la recolonizacién ocurre a partir de 0.20 -
las poblaciones mds surefas (refugios),
se espera una relacién inversamente
proporcional entre la diversidad ge-
néticay la latitud (Hewitt, 1996). Mu-
chos estudios realizados en diferen-
tes regiones del planeta han mostrado
los efectos latitudinales de las glacia-
ciones en la diversidad genética de mu-
chos organismos (Hewitt, 2000). Los 0.05

0.15 4

0.10

Heterocigosidad esperada (He)

estudios sobre la reconstruccién de la 23
vegetacion durante el cuaternario mues-
tran evidencia de que la distribucién
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de muchas especies fue afectada por 2.7
los cambios climdticos del pleistoceno
(Van Devender, 1990). Por ejemplo,
para un cacto columnar de Baja Cali-
fornia (Lophocereus schottii), la diver-
sidad genética disminuye con la lati-
tud (figura la). Este patrén ha sido
interpretado como evidencia de que
la recolonizacién a partir de refugios
del sur estuvo acompanada por cue-
llos de botella poblacionales (Nason
et al., 2002; Clark-Tapia y Molina- 2.0 1
Freaner, 2003). La diversidad genéti-

2.6
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2.4 A

2.3 A

2.2 A
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Numero de alelos/locus

ca de la hierba anual Kallstroemia gran- 1.9

diflora también disminuye de las po-
blaciones surefias, localizadas en las
costas de Jalisco, a las nortefias en el
estado de Sonora (figura 1b; Cuevas-
Garcia ez al., 2006). Este conjunto de
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Figura 1. Diversidad genética de (a) Lophocereus schottiiy (b) Kallstroemia gran-
diflora como funcion de la latitud. Notese como la heterocigosidad esperada
(He) en L. schottiiy el nUmero de alelos por loci en K. grandiflora disminuye sig-
nificativamente con la latitud (datos de Nason et al., 2002, y Cuevas-Garcia et
al., 2006; reproducido con permiso de Blackwell Publishing Ltd.).
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distribucién de grupos filéticos de Lophocereus scho-
ttii sugieren dos eventos de vicarianza histdrica. Por
un lado, la separacién de la peninsula de Baja Ca-
lifornia de la masa continental se ve reflejada en la
topologia filogenética de la especie y, por otro, un
evento de transgresién marina a la mitad de la pe-
ninsula se ve reflejado en la distribucién filética de
los grupos de Baja California (Nason ez al., 2002).
Este estudio sugiere que los eventos de vicarianza
han tenido una influencia muy importante en la
estructura filogeografica de las plantas de la regién.
Sin embargo, los datos de ésta y otras especies
(Clark-Tapia y Molina-Freaner, 2003) indican que,
ademds de los efectos de la vicarianza histérica, las
plantas del desierto sonorense han experimentado
ciclos de contraccién y expansién (migraciones)
debidos a las glaciaciones.

Es evidente que nuestro conocimiento sobre los
patrones de diversidad genética de las plantas del
estado de Sonora es todavia limitado. A pesar de
que empiezan a emerger algunos patrones genera-
les, estd claro que existe una gran cantidad de pro-
blemas que no han sido abordados. Casi todos los
estudios se han concentrado en especies del de-
sierto y se ha puesto poca atencién en las especies
de las selvas bajas y las de los bosques de pino-
encino del estado. Tampoco se ha explorado el
papel que jugé la formacién y emergencia de la
Sierra Madre Occidental en la estructura filogeo-
grifica de plantas con amplia distribucién en el
norte de México. En particular, el uso de secuen-
cias de ADN, ya sea del cloroplasto o del nicleo,
puede aportar evidencia muy valiosa sobre los pro-
cesos que determinan la estructura genética y filo-
geogréfica de las plantas del estado.

Invertebrados

No tenemos una idea precisa del nimero total de
especies de invertebrados terrestres que existen en
el estado. Sin embargo, para algunos grupos como
los helmintos (Pérez-Ponce de Ledn ef al., en este
vol.), moluscos (Mead ez al., en este vol.), artrépo-
dos no hexdpodos (Castrezana, en este vol.) e in-
sectos (Bailowitz y Palting, en este vol.), tenemos

una idea aproximada. Con respecto a los estudios
sobre la diversidad genética, la mayoria de los tra-
bajos con invertebrados de Sonora también se han
concentrado en organismos de la regién desértica.
De los 13 taxones que han sido examinados a la fe-
cha con aloenzimas y marcadores moleculares (ta-
bla 3), el grupo mejor estudiado es el de las cinco
especies de Drosophila que utilizan a varias cactd-
ceas como hospederas. El enfoque genético-pobla-
cional también se ha empleado en el estudio de
dos insectos que son vectores de enfermedades, la
chinche 7riatoma (transmisora de la enfermedad
de Chagas) y el mosquito Aedes aegypti (transmi-
sor del dengue).

Drosophilas cactofilas

Los tejidos necréticos de varias especies de cactos
columnares del desierto sonorense proveen de un
ambiente ideal para el desarrollo, alimentacién y
reproduccién de un grupo de artrépodos (Castre-
zana y Markow, 2001), entre los que destacan va-
rias especies de dipteros del género Drosophila. Este
grupo de Drosophilas cactéfilas incluye a cuatro es-
pecies endémicas del desierto sonorense: D. moja-
vensis, D. nigrospiracula, D. pachea'y D. mettleri.
Cada especie estd asociada a una particular de cac-
to, excepto D. mettleri, la cual se reproduce en el sue-
lo impregnado del liquido proveniente de los teji-
dos en descomposicién de varias especies de cactos
(tabla 4). Tanto la especificidad del hospedero,
como las diferencias en abundancia de las diversas
especies de hospedero (Breitmeyer y Markow, 1998),
hacen de este grupo de especies desérticas de Dro-
sophila un sistema ideal para abordar hipétesis so-
bre flujo génico y especiacién incipiente.

Los primeros estudios con aloenzimas de estas
especies de Drosophila se llevaron a cabo en la dé-
cada de los afios setenta (Zouros, 1973; Rockwo-
od-Sluss ez al., 1973; Sluss, 1975). En su hoy estu-
dio cldsico, Zouros (1973) encontré diferencias en
las frecuencias alélicas del locus Adh-2 (alcohol
deshidrogenasa) entre las poblaciones de D. moja-
vensis de Baja California y las islas del Golfo con
respecto a las poblaciones de Sonora. El alelo de
mayor movilidad (Adh-2) predomina en las po-
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Tabla 3. Estudios sobre la diversidad y estructura genética de invertebrados del estado de Sonora

) Marcador .
Clase Orden Especie lecul Referencia
molecular
Insecta Diptera Drosophila mojavensis Aloenzimas Zouros, 1973; Heed, 1982; Ho-
cutt, 2000; Pfeiler ez al., 2005
D. mojavensis ADN mitocondrial Reed et al., 2007
D. mojavensis Microsatélites Ross y Markow, 2006
D. mojavensis Secuencias de ADN  Machado et 4/, 2007
nuclear
D. pachea Aloenzimas Rockwood-Sluss et al., 1973;
Pfeiler y Markow, 2001; Markow
etal, 2002
D. pachea ADN mitocondrial Hurtado et 4/, 2004
D. nigrospiracula Aloenzimas Pfeiler y Markow, 2001; Markow
et al., 2002; Sluss, 1975
D. nigrospiracula ADN mitocondrial Hurtado et 4/, 2004
D. mettleri Aloenzimas Pfeiler y Markow, 2001; Markow
etal, 2002
D. mettleri ADN mitocondrial Hurtado et 4/, 2004
D. arizonae Aloenzimas Zouros, 1973; Hocutt, 2000
D. arizonae ADN mitocondrial Reed et al., 2007
D. arizonae Secuencias de ADN
nuclear Machado et 4/, 2007
Aedes aegypti Microsatelites; AFLP ~ Ravel ez 2/, 2001
A. aegypti AFLP Merrill ez al., 2005
Hemiptera Triatoma rubida ADN mitocondrial Pfeiler et al., 2006
T rubida ADN mitocondrial;  Martinez ez a/., 2006
ADN nuclear
T rubida Aloenzimas Martinez et al., 2005
T recurva ADN mitocondrial Pfeiler et al., 2006
Coleoptera Moneilema gigas ADN mitocondrial  Smith y Farrell, 2005
Lepidoptera Spodoptera frugiperda AFLP Clark ez al., 2006
Arachnida  Araneae Homalonychus selenopoides  ADN mitocondrial;  Crews y Hedin, 2006
ADN nuclear
Araneae Habronattus pugillis ADN mitocondrial ~ Masta, 2000
Gastropoda  Neotaenioglossa ~ Tryonia porrecta ADN mitocondrial Hershler ez al., 2005

blaciones de Baja California, mientras que el alelo
de menor movilidad (Adh-2°) predomina en las po-
blaciones de Sonora. Los estudios posteriores (Ri-
chardson et al., 1977; Heed, 1978; Cleland ez al.,
1996; Hocutt, 2000; Matzkin y Eanes, 2003;
Matzkin, 2004) han confirmado las diferencias en
frecuencias alélicas del locus Adh-2 entre las dos
regiones geograficas de D. mojavensis, lo cual indi-
ca que el polimorfismo ha permanecido estable por
al menos treinta afos. Aunque hay un cambio de
hospedero entre Baja California (Stenocereus gum-

mosus) y Sonora (8. thurberi, excepto en la regién
costera del Desemboque en Sonora, donde se dis-
tribuye S. gummosus; tabla 4), el o los factores in-
volucrados en el mantenimiento de este sorpren-
dente polimorfismo genético todavia no se cono-
cen (Pfeiler et al., 2005).

Los trabajos de Rockwood-Sluss ez al. (1973) y
Sluss (1975) fueron los primeros en estudiar la va-
riabilidad y la estructura genética de D. nigrospira-
cula'y D. pachea en gran parte de su distribucién
en el desierto sonorense. Las dos especies difieren
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Tabla 4. Resumen de las asociaciones
de hospederos para cuatro especies endémicas
de Drosophila del desierto sonorense
Drosophila Hospedero

D. mojavensis

Stenocereus thurberi en Sonoray Sinaloa
Stenocereus gummosus en Baja Califor-
nia y en una pequefia drea de Sonora
Ferocactus cylindraceus en el desierto de
Mojave

Opuntiaen laisla Catalina de California
D. nigrospiracula Pachycereus pringlei en Baja California
Carnegiea gigantea en Sonora
Lophocereus schottii

Fango formado por el liquido que cae
debajo del tejido necrdtico de varias es-
pecies de cactos

D. pachea
D. mettler

en el hospedero (tabla 4), la disponibilidad de re-
cursos (Breitmeyer y Markow, 1998) y la capaci-
dad de dispersién (Markow y Castrezana, 2000).
En estos primeros trabajos no se detecté evidencia
de estructura poblacional en ninguna de las espe-
cies, lo cual ha sido confirmado en un estudio rea-
lizado casi treinta anos después (Pfeiler y Markow,
2001). Sin embargo, en el caso de D. pachea, la
existencia de un patrén clinal en los polimorfis-
mos de inversiones cromosémicas en las poblacio-
nes de Sonora (Ward ez al., 1974) sugiere adapta-
cién local. En D. mettleri tampoco se ha detectado
evidencia de estructura poblacional en el desierto
sonorense (Pfeiler y Markow, 2001). Curiosamen-
te, las frecuencias alélicas de dos loci polimérficos,
Mdh-1 (malato deshidrogenasa) y Esz-2 (esterasa),
detectadas en D. nigrospiracula'y D. pachea (Pfei-
ler y Markow, 2001), fueron similares a las obteni-
das en la década de los afios setenta (Rockwood-
Sluss et al., 1973; Sluss, 1975). De nuevo, los fac-
tores responsables del mantenimiento de la estabi-
lidad temporal de las frecuencias alélicas en estas
especies que experimentan grandes fluctuaciones
de su tamano poblacional (Breitmeyer y Markow,
1998) no se conocen.

Los estudios de las poblaciones de D. mojaven-
sis y D. arizonae de Sonora también concluyeron
que no existe estructura poblacional en estas espe-
cies (Hocutt, 2000); un hallazgo consistente con
los resultados de D. nigrospiracula, D. pacheay D.

mettleri. Sin embargo, en el caso de D. mojavensis
se encontraron niveles significativos de diferencia-
cién genética entre poblaciones de Baja California
y Sonora (Hocutt, 2000). Este resultado es consis-
tente con la diferencia en las frecuencias alélicas
en el locus Adh-2 observada por Zouros (1973) e
indica que el Golfo de California representa una
barrera para el flujo génico de esta especie (y mu-
chas otras). En contraste, los estudios con aloenzi-
mas no detectaron evidencia de estructura pobla-
cional entre poblaciones alopdtricas de D. nigros-
piracula'y D. mettleri del desierto sonorense conti-
nental y de la peninsula de Baja California (Mar-
kow et al., 2002).

En resumen, los estudios con aloenzimas indi-
can que a pesar de las diferencias en hospedero y
en atributos de historia de vida, las cinco especies
de Drosophila cactéfilas de Sonora tienen pocas res-
tricciones para el flujo génico en la regién. Asimis-
mo, el Golfo de California parece representar una
barrera importante para el flujo génico en D. mo-
Javensis pero no en D. nigrospiracula 'y D. mettleri.

El andlisis de secuencias de ADN mitocondrial
[(subunidad 1 del gen de la citocromo oxidasa (cor)]
de poblaciones de D. nigrospiracula, D. pachea y
D. mettleri del noroeste de México y el suroeste de
Estados Unidos mostré que las poblaciones no es-
tdn estructuradas (Hurtado ez /., 2004). Tampo-
co se detectaron diferencias entre las poblaciones
de D. nigrospiraculay D. mettleri de Baja Califor-
nia y Sonora. Sin embargo, en el caso de D. pa-
chea, la evidencia indica niveles significativos de
diferenciacién entre las dos regiones, lo que sugie-
re que el Golfo representa una barrera importante
para el flujo génico de esta especie (Hurtado ez al.,
2004). El andlisis de las diferencias entre haploti-
pos sugiere que cada una de las tres especies ha es-
tado sujeta a eventos de expansién poblacional.

Reed et al. (2007) usaron datos de secuencias
de ADN mitocondrial del gen cor para examinar
poblaciones de D. mojavensis y D. arizonae de So-
noray regiones adyacentes. Sus resultados mostra-
ron que las poblaciones de D. arizonae de Sonora
y Baja California no estdn estructuradas. En el caso
de D. mojavensis, y en concordancia con los estu-



dios basados en aloenzimas, se encontré que las
poblaciones de Sonora no estdn diferenciadas en-
tre si. En contraste, hubo una marcada diferencia-
cién genética entre las poblaciones de Baja Cali-
fornia y Sonora. Sin embargo, el hecho de com-
partir algunos haplotipos entre las dos regiones su-
giere que la barrera al flujo génico impuesta por el
Golfo de California podria ser incompleta.

El andlisis de microsatélites de D. mojavensis tam-
bién mostré que las poblaciones de Sonora y el sur
de Arizona no estdn diferenciadas unas de otras, aun-
que difieren significativamente de las de Baja Ca-
lifornia (Ross y Markow, 2006). Un andlisis filo-
genético reciente de 8 052 pares de bases de nueve
loci nucleares concatenados de D. mojavensis y D.
arizonae (Machado ez al., 2007) también mostrd
una falta de estructura poblacional entre las mues-
tras de Sonora en las dos especies. Sin embargo, tan-
to los datos nucleares (Machado ez 2/., 2007) como
los de ADN mitocondrial (Reed ez 4/, 2007) mos-
traron que una poblacién de D. arizonae de Arizo-
na difiere significativamente de las poblaciones de
Sonora, hecho que no se habia detectado con alo-
enzimas (Hocutt, 2000).

En resumen, los estudios de genética de pobla-
ciones de las cinco especies de Drosophila cactéfilas
sugieren que existe ﬂujo génico a través de Sonora,
el Golfo de California y otras dreas desérticas e in-
dican que, con algunas excepciones, las poblacio-
nes de todas las especies se comportan de manera
panmictica en la regién y muestran evidencias de
que todas las poblaciones estdn expandiéndose.

Insectos vectores de enfermedades
El mosquito Aedes aegypti transmite el virus cau-
sante de la fiebre del dengue, el cual es un serio
problema de salud que ha resurgido recientemen-
te en Sonora. Dado que no hay vacuna disponible,
la eliminacién del vector es la dinica medida efecti-
va de control. Por esta razén, la informacién sobre
la diversidad genética y la capacidad de dispersién
del vector es esencial para disefiar medidas de con-
trol e inferir las fuentes de recolonizacién. Ravel ez
al. (2001) estudiaron la diversidad genética de po-
blaciones de Hermosillo y Guaymas de este mos-
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quito usando microsatélites y AFLP como marcado-
res moleculares. Los microsatélites mostraron poca
diversidad genética, aunque se pudieron distinguir
poblaciones del norte y sur de Hermosillo. Los AFLp
fueron mds informativos y el andlisis de la diferen-
ciacién genética sugirié que la fuente de invasién
de este vector hacia Hermosillo fue de las pobla-
ciones de Guaymas. Este mismo marcador fue
empleado por Merrill ez a/l. (2005) para estudiar la
diversidad y la estructura genética y las tasas de
migracién entre poblaciones de A. aegypti. Aun-
que el estudio estuvo centrado en Arizona, inclu-
y6 poblaciones de Nogales y de Hermosillo en So-
nora. Los resultados mostraron que las poblacio-
nes se agrupan en tres clados separados con migra-
cién infrecuente entre poblaciones. Las poblacio-
nes de Sonora se agruparon con el clado de Arizo-
na que incluye las poblaciones de Tucsén y Tem-
pe. Tanto el estudio de Ravel ez a/. (2001) como el
de Merrill ez al. (2005) sugieren que la migracién
del vector ocurre principalmente por transporte
humano a través de carreteras.

Las chinches Triatoma rubida y T recurva son
comunes en 4reas habitadas por humanos en So-
nora y ambas son vectores conocidos del proto-
zoario pardsito Trypanosoma cruzi, causante de la
enfermedad de Chagas (Paredes ez 4., 2001). Sin
embargo, en contraste con el problema de salud
que representa esta enfermedad en el sureste de
México, la enfermedad de Chagas no es un pro-
blema serio de salud en Sonora. Igual que en el
caso de la fiebre del dengue, no hay una vacuna
contra el Chagas y por lo tanto el control depende
de la eliminacién del vector. Pfeiler et 2l (2006)
estudiaron las relaciones filogenéticas y la diversi-
dad genética de estas dos especies de chinches y
encontraron que ambas muestran niveles signifi-
cativos de diferenciacién entre poblaciones de So-
nora y Arizona, lo cual sugiere poco flujo génico
entre estas dos regiones. En una poblacién de 7
rubia de La Paz, Baja California Sur, fue posible
analizar secuencias génicas para calibrar provisio-
nalmente el reloj molecular del ADN mitocondrial
(Pfeiler et al., 2006). Basado en las estimaciones
geoldgicas sobre la fecha de separacién de la pe-
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ninsula de Baja California de la placa de México
(hace ~5-8 millones de afios), se estimé que la di-
vergencia de secuencias para los genes Cyrb y cor
fue de 1.1-1.8% y 0.6-1.0% por millén de afios,
respectivamente.

Es evidente que nuestro conocimiento sobre la
diversidad genética de invertebrados es todavia muy
limitado. Los pocos estudios se concentran en in-
sectos de la parte desértica del estado y adn existen
muy pocos estudios sobre invertebrados de agua
dulce, asi como de las selvas bajas y los bosques de
clima templado del estado. También es evidente
que existen muy pocos estudios sobre la diversi-
dad genética de invertebrados que representan pro-
blemas para la salud humana y para la agricultura
del estado. El estudio de estos invertebrados pue-
de aportar informacién util sobre las rutas de mi-
gracién que puede ser usada en el disefio de medi-
das de control efectivas.

Peces dulceacuicolas

La ictiofauna dulceacuicola de Sonora incluye a
54 especies nativas y al menos 26 especies intro-
ducidas (Varela-Romero y Hendrickson, en este
vol.). El conocimiento de la diversidad genética de
este grupo es heterogéneo y su mayor contribu-
cién es sobre la familia Poeciliidae. Este interés se
inicié con el descubrimiento de un pez partenoge-
nético del género Poeciliopsis, unisexual, que habi-
ta el sur de Sonora (Miller y Schultz, 1959). El
término partenogénesis es usado para designar la
forma de reproduccién mediante la cual se desa-
rrollan individuos de un solo sexo, generalmente
hembras, a partir de un évulo sin la participacién
de las células sexuales masculinas. Desde entonces
a la fecha se han registrado mds de una decena de
formas unisexuales que habitan en las cuencas de
los rios Mayo y Fuerte en el sur de Sonora (Vrijen-
hoek, 1978; Quattro ez al., 1991). Por mds de trein-
ta afios, el doctor Robert C. Vrijenhoek ha desa-
rrollado una linea de investigacién sobre estos pe-
ces unisexuales. Los primeros estudios se basaron
en rasgos morfoldgicos y posteriormente fueron
confirmados a nivel molecular. Esta informacién

ha sido publicada en cerca de cincuenta articulos
donde se describe el papel de la reproduccién sexual
y asexual en esta singular fauna ictica del noroeste
de México (Vrijenhoek, s.f.). Estos estudios han
tenido como objetivo entender el origen de clones
unisexuales (Quattro ez al., 1991 y 1992), las rela-
ciones que presentan con las especies sexuales con
las que coexiste y la funcién ecoldgica de estas ge-
neraciones de peces unisexuales en ambientes na-
turales, asi como los procesos evolutivos involu-
crados en los tipos de reproduccién sexual y asexual
observados durante largos afos (Leslie y Vrijen-
hoek, 1977; Vrijenhoek ez al., 1978; Mateos y Vri-
jenhoek, 2002). También se ha estudiado la ecolo-
gia de hibridos (Schenck y Vrijenhoek, 1989), el
papel del ambiente en la ventaja de las especies
sexuales con respecto a los clones unisexuales (Vri-
jenhoek, 1978 y 1979) y las aplicaciones de esta
informacién para la conservacién (Vrijenhoek,
1994) y el manejo de estas especies tropicales (Vri-
jenhoek, 1998a y 1998b; Vrijenhoek ez al., 1985;
Meffe y Vrijenhoek, 1988).

Mds que una descripcién de los patrones de va-
riacién genética de los peces de Sonora proporcio-
nados por los distintos marcadores moleculares uti-
lizados (tabla 5), se muestran aqui las principales
aportaciones de la informacién publicada hasta el
momento. Los marcadores moleculares han proba-
do su utilidad al detectar la estructura geogréfica
de la diversidad genética en P, occidentales, P luci-
da, P monachay P latidens (Vrijenhoek, 1998a). Un
importante aporte ha sido el reconocimiento de
los eventos de hibridogénesis, variante reproducti-
va partenogenética en la que se aportan rasgos par-
ciales del genoma paterno en la formacién de he-
miclones de P mocha-occidentalis con P occidenta-
les desde el rio Mayo y al norte hasta la cuenca del
rio de la Concepcidn, ademds de la formacién de
hemiclones de P monacha-lucida con P lucida ha-
cia el sur en el arroyo Cuchujaqui en la cuenca del
rio Fuerte en el sur de Sonora, originados por pro-
cesos de hibridizacién iniciales entre las especies
sexuales P monacha 'y P occidentalesy entre las de P2
monacha y P lucida (Vrijenhoek, 1995). Las esti-
maciones de la variabilidad genética con aloenzi-
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Tabla 5. Estudios sobre la diversidad y estructura genética de peces dulceacuicolas del estado de Sonora

Familia Especie Malr cadlor Referencia
molecular
Salmonidae Oncorbynchus sp ADN mitocondrial (microsatélites, Nielsen ez al., 1998; Nielsen y Sage,
(trucha yaqui) D-loop) 2001; Mayden ez al., 2006; Camarena-
Rosales et al., 2008
Poeciliidae Poeciliopsis occidentalis  Aloenzimas,ADN mitocondrial Vrijenhoek ez al., 1978 y 1985; Mefte
(cytb, ND2) y Vrijenhoek, 1981 y 1988; Quattro ez
al., 1991; Vrijenhoek, 1994 y 1995;
Quattro ezal., 1996; Vrijenhoek (1998a
y 1998b); Mateos et al., 2002
Poeciliidae Poeciliopsis monacha Aloenzimas, ADN mitocondrial Vrijenhoek, 1979; Schenk ez al., 1989;
(cyth, ND2) Quattro et al., 1991; Quattro et al.,
1992; Vrijenhoek, 1994; Vrijenhoek,
1995; Mateos y Vrijenhoek, 2002;
Mateos et al., 2002
Poeciliidae Poeciliopsis prolifica ADN mitocondrial (cytd, ND2) Mateos ez al., 2002
Poeciliidae Poeciliopsis lucida ADN mitocondrial (cytb, ND2) Vrijenhoek, 1979y 1994; Mateos y Vri-
jenhoek, 2002; Mateos ez al., 2002
Cyprinodontidae ~ Gyprinodon macularius Aloenzimas, AND mitocondrial Turner, 1983; Echelle ez 4/, 2000
(ND2, D-loop)
Cyprinodontidae  Gyprinodon eremus ADN mitocondrial (ND2, D-loop) Echelle ez 4/., 2000
Ictaluridae Ictalurus price ADN mitocondrial (cytb, 12srRNA) - Varela-Romero, 2007

mas ha permitido entender los procesos de extin-
cién y recolonizacién de demes locales de P mona-
cha y del unisexual 2 monacha-lucida en el arroyo
Jaguari en el sur de Sonora y las oscilaciones de la
heterocigosis promedio de acuerdo a la dominan-
cia de la poblacién sexual o asexual existente en el
curso natural del arroyo (Vrijenhoek, 1994).

Los estudios sobre la filogeografia y filogenia de
peces dulceacuicolas de Sonora son escasos. La fi-
logenia de Poeciliopsis de Sonora revela el origen
surefio de estos peces tropicales y agrupa a las es-
pecies nortefias de Poeciliopsis en dos clados, uno
para las especies hermanas P occidentalesy P luci-
da junto con P prolifica y otro donde se incluye a
P monacha con P viriosa, especie que no tiene dis-
tribucién en Sonora; todas ellas dentro del subgé-
nero Poeciliopsis (Quattro ez al., 1992 y 1996; Ma-
teos et al., 2002). Aparentemente un evento geo-
légico es el responsable de la distribucién nortena
de estas especies tropicales del género Poeciliopsis
(Mateos et al., 2002). La informacién filogeogri-
fica de otros grupos de peces también es muy esca-
sa. La filogenia conocida de la familia Cyprino-

dontidae se limita, utilizando aloenzimas, al escla-
recimiento de las relaciones del complejo de for-
mas de Cyprinodon macularius en el noroeste de
México (Turner, 1983), asi como al reconocimiento
a nivel mitocondrial de C. eremusy C. macularius
como unicas especies del género en el noroeste de
México (Echelle ez al., 2000). Para las truchas del
género Oncorhynchus se ha reconocido su origen a
través de transferencia entre las cuencas contiguas
(Yaqui-Casas Grandes) a la divisién continental en
el noroeste de México y la singularidad de los me-
canismos de transcripcién del ADN mitocondrial
sugiere un estatus evolutivo Unico para este grupo
(Nielsen, 1996y 1997; Nielsen ez al., 1997 y 1998).
Finalmente, un estudio basado en genes de la mi-
tocondria mostré que el complejo de formas simi-
lares del bagre yaqui (Iczalurus pricei), que se ex-
tiende a lo largo de la vertiente Pacifico de la Sie-
rra Madre Occidental, estd constituido por unida-
des evolutivas independientes. Asimismo, estos es-
tudios demostraron que /. pricei estd restringido a
los rios Yaqui, Mayo y Fuerte (Varela-Romero, 2007),
por lo que es posible que el resto de las formas na-
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tivas de bagre que se encuentran al sur constituyan
mds de una especie y pertenezcan a un clado dnico
y determinante dentro de la filogenia del género
en México (Varela-Romero, 2007).

La mayoria de los estudios han utilizado mar-
cadores moleculares para reconstruir la filogenia
de grupos particulares y muy pocos han descrito
los patrones geogrificos de distribucién de la di-
versidad genética dentro y entre las especies, de tal
forma que, aunque sabemos que la colonizacién
de Sonora por los principales grupos de peces neo-
tropicales ocurrié como consecuencia de eventos
de vicarianza en la regién volcdnica del centro del
pais (Mateos ez al., 2002), los eventos que promo-
vieron la invasién de los peces nedrticos atin no es-
tdn claros. Por lo que se refiere a la divergencia en-
tre las poblaciones del Desierto Sonorense y las del
Desierto Chihuahuense ésta ha sido atribuida a la
fragmentacidn causada por la emergencia de la Sie-
rra Madre Occidental. En todo caso, el variado
mosaico ambiental sonorense representa un exce-
lente sistema para estudiar problemas de genética
de poblaciones y filogeografia al interior de las
cuencas hidroldgicas y su variacién altitudinal.
Como parte de ello, el avance en el conocimiento
del origen y evolucién de los peces nativos del es-
tado de Sonora serd determinante para explicar el
papel de la formacién y emergencia de la Sierra
Madre Occidental en la estructura filogeografica
de la ictiofauna Sonorense. En el mismo sentido,
diversos aspectos de genética y ecologia de los pe-
ces nativos de origen neotropical han sido estudia-
dos como sistema modelo; sin embargo, para los
peces nedrticos como para los ciprinidos, catostd-
midos, ictaldridos y salménidos no se han estudia-
do. El estado del conocimiento ofrece, entonces,
un panorama alentador para la utilizacién de mar-
cadores mitocondriales y nucleares como herra-
mientas en el estudio de su especiacién y variacién
genética.

No obstante, las crecientes amenazas que se cier-
nen sobre la ictiofauna nativa de Sonora (véase
Varela-Romero y Hendrickson, en este vol.) indi-
can la apremiante necesidad de establecer una co-
leccién de especimenes que permita la extraccién

de ADN y que sirva como base para el conocimien-
to de la diversidad genética de los peces nativos del
estado. Los peces son un grupo muy vulnerable y
algunas de las especies que habitan en Sonora se
encuentran seriamente amenazadas. Por esta razén,
es urgente que emprendamos el estudio de los pa-
trones de diversidad genética con el objetivo de
aportar conocimientos bdsicos para desarrollar es-
trategias de conservacion.

Anfibios y reptiles

La herpetofauna de Sonora incluye a 35 especies
de anfibios y 140 de reptiles de ambientes terres-
tres y dulceacuicolas (Enderson ez 4l., en este vol.).
En este caso, el auge y la combinacién de marca-
dores moleculares con el enfoque filogeogrifico ha
contribuido significativamente al aumento de es-
tudios a escala nacional y en la regién del noroeste
(28 especies; tabla 6). En un principio, la mayoria
de los estudios se centraron en la resolucién de los
problemas en sistemdtica y taxonomia (z.g., Sha-
ffer, 1983; Upton y Murphy, 1997; Frost ez al.,
20006). Recientemente, una explosién de estudios
en filogeografia de diversos taxones ha incluido po-
blaciones de Sonora. El impacto de las nuevas téc-
nicas y enfoques ha alcanzado incluso problemas
de la conservacién genética de especies (v.g., Ed-
wards ez al., 2004). La mayor parte de los estudios
genéticos donde se ha incluido poblaciones de
Sonora se han basado en ADN mitocondrial (véase
tabla 6).

El patrén biogeogrifico general derivado de los
estudios genéticos indica que la regién del noroes-
te de México representa un mosaico de los efectos
de eventos histdricos que conformaron el paisaje y
la evolucién de la biota de la regién. Las huellas de
dichos eventos se han podido seguir gracias a la
incorporacién y desarrollo de la demografia histé-
ricay la filogeografia estadistica (Templeton, 2004).
Estos métodos de andlisis han sido aplicados a an-
fibios y reptiles muy diversos (2.g., Quijada-Mas-
carefias ez al., 2007). En particular, para la regién
del noroeste de México y suroeste de Estados Uni-
dos, muchos taxa presentan historias complejas.



DIVERSIDAD GENETICA DELABIOTA 111

Tabla 6. Estudios sobre la diversidad y estructura genética de anfibios y reptiles del estado de Sonora

Familia Especie Malr cadlor Referencia
molecular

Ambystomidae  Ambystoma rosaceum Aloenzimas Schaffer, 1983

Ambystomidae  Ambystoma tigrinum Microsatelites Storfer et al., 2004

Bufonidae Bufo mazatlanensis ADN mitocondrial Pauly ez al., 2004

Bufonidae Bufo punctatus ADN mitocondrial Riddle ez al., 2000c; Jaeger et al., 2005

Hylidae Hyla arenicolor ADN mitocondrial Barber, 1999ay 1999b

Hylidae Hyla wrightorum Aloenzimas, ADN mitocondrial ~ Gergus ez al., 2004

Leptodactylidaec  Eleutherodactylus augusti ADN mitocondrial, ADN nuclear  Goldberg ez al., 2004; Frost ez al., 2006

Ranidae Rana forreri ADN mitocondrial Zaldivar-Riverén et al., 2004

Testudinidae Gopherus agassizii Microsatelites, ADN mitocon- Edwardsezal,2004; Lamb ezal, 1989
drial

Iguanidae Sauromalus varius Microsatelites, ADN mitocon- Petren y Case, 1997 y 2002; McAliley
drial et al., 2006

Iguanidae Sauromalus ater ADN mitocondrial Petren y Case, 1997

Phrynosomatidae  Callisaurus draconoides ~ Aloenzimas, ADN mitocondrial, Adest, 1987; Wilgenbusch y De Quei-
ADN nuclear roz, 2000; Lindell ez 4/, 2005

Phrynosomatidae  Phrynosoma ditmarsi ADN mitocondrial Reeder y Montanucci, 2001

Phrynosomatidae Phrynosoma goodei ADN mitocondrial Mulcahy ez al., 2006

Phrynosomatidae  Phrynosoma mcallii ADN mitocondrial Mulcahy ez al., 2006

Phrynosomatidae  Phrynosoma platyrhinus ~ ADN mitocondrial Mulcahy ez al., 2006

Phrynosomatidae  Phrynosoma solare ADN mitocondrial Reeder y Montanucci, 2001

Phrynosomatidae = Sceloporus magister ADN mitocondrial Schulte et al, 2006

Phrynosomatidae  Uma rufopunctata ADN mitocondrial Trepanier y Murphy, 2001

Phrynosomatidae  Ura stansburiana ADN mitocondrial Upton y Murphy, 1997

Teiidae Aspidocelis tigris ADN mitocondrial Radtkey ez al., 1997

Xantusiidae Xantusia vigilis ADN mitocondrial Sinclair et al., 2004

Colubridae Trimorphodon biscutatus ADN mitocondrial Devitt, 2006

Viperidae Crotalus atrox ADN mitocondrial Castoe et al., 2007

Viperidae Crotalus cerastes ADN mitocondrial Douglas ez al., 2006

Viperidae Crotalus mitchellii ADN mitocondrial Douglas ez al., 2006

Viperidae Crotalus molossus ADN mitocondrial Wiister et al., 2005

Viperidae Crotalus tigris ADN mitocondrial Douglas ez al., 2006

Muchos linajes son muy antiguos y datan desde el
Mioceno, donde las divergencias corresponden a
procesos de vicarianza orogénica. Otros linajes es-
tdn asociados con oscilaciones climdticas ocurri-
das durante el Cuaternario y reciente (v.g., Jaeger
et al., 2005; Douglas ez al., 20006).

En los anfibios, los estudios mds recientes mues-
tran una gama compleja de procesos que deriva-
ron en la dispersidn, vicarianza y diferenciacién de
diversos linajes. El patrén filogeogréfico general del
sapo punteado, Bufo punctatus, concuerda con la
distribucién de los desiertos Sonorense, Mojave,

Chihuahuense y de la Baja California (Jaeger ez al.,

2005). Los linajes de B. punctatus estin distribui-
dos en tres clados altamente divergentes que refle-
jan eventos de vicarianza regional. Estos estdn aso-
ciados con el origen de la peninsula de Baja Califor-
nia, el de la meseta del Colorado y el de la Sierra
Madre Occidental. Desafortunadamente, el andli-
sis de las poblaciones de Sonora fue ignorado. Ba-
sdndonos en las conclusiones derivadas del andlisis
de las otras poblaciones, las de Sonora probable-
mente son producto de una invasién y expansién
de su distribucién durante el periodo Pleistoceno-
Holoceno (i.e., 2 Ma). Patrones similares han sido
reportados en otros anfibios, pero nuevamente la
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informacién directa sobre poblaciones en Sonora
ha sido marginal.

Los organismos modelo mds estudiados para en-
tender los patrones genéticos y biogeogréficos de
la regién del noroeste de México y suroeste de Es-
tados Unidos han sido las lagartijas. La regién mds
estudiada ha sido la de las islas del Golfo de Cali-
fornia (Murphy y Aguirre-Leén, 2002). En estos
estudios se han incluido las especies continentales
de la costa del Pacifico mexicano, asi como los taxo-
nes hermanos de la peninsula de Baja California.
Por consiguiente, muchos de los patrones genéti-
cos de las lagartijas de Sonora han servido de base
comparativa para los patrones asociados al Golfo.
Un punto importante es que los recientes estudios
filogeogrificos y genéticos en las lagartijas del Golfo
de California han sido utilizados para someter a
prueba hipétesis ecoldgicas, como la de exclusién
competitiva y desplazamiento de cardcter en lagar-
tijas (Radtkey ez al., 1997). Estas hipétesis ecolé-
gicas se habfan utilizado para explicar patrones bio-
geogréficos en el Golfo de California, generando
gran controversia en el pasado (Murphy y Agui-
rre-Ledn, 2002).

Uno de los fenémenos mds interesantes detec-
tados en esta regién es el de la evolucién del gigan-
tismo en iguanas herbivoras del género Sauroma-
lus (Murphy y Aguirre-Leén, 2002; Petren y Case,
1997). Estas iguanas ocurren tanto en el continente
como en las islas y la peninsula de Baja California.
Las poblaciones continentales (Sonora y Arizona)
y de la peninsula presentan un tamafo mds o me-
nos uniforme a lo largo de su distribucidn, pero las
poblaciones que ocurren en las islas Angel de la
Guarda (Baja California) y San Esteban (Sonora)
representan casos de gigantismo y llegan a ser cin-
co veces mds grandes que sus congéneres en otros
lugares. Antes del uso de andlisis filogenéticos, la
hipétesis prevaleciente era que el gigantismo era un
cardcter ancestral derivado de las especies de igua-
nas mds cercanas a Sauromalus. Sin embargo, la
filogenia molecular indica que el gigantismo es un
cardcter derivado que obedece al aislamiento insu-
lar, libre de competidores por recursos y de depre-
dadores (Petren y Case, 1997 y 2002).

Recientemente se estudid la filogeografia de la
serpiente de lira (7rimorphodon biscutatus) con el
propésito de evaluar hipétesis biogeogréficas rela-
cionadas con la transicién entre las regiones Nedr-
tica y Neotropical de México (Remington, 1968;
Devitt, 20006). El patrén filogeogréfico mostré que
las poblaciones de esta especie provienen de lina-
jes muy divergentes relacionados con el origen de
las principales barreras orogénicas de México (v.g.,
Peninsula de Baja California, Sierra Madre Occi-
dental, Altiplanicie Mexicana). Las poblaciones de
Sonora se asocian con el linaje de los desiertos
Chihuahuense y Sonorense. Este linaje presenta
escasa divergencia genética entre las poblaciones
de ambos desiertos, lo cual contrasta con las dife-
rencias morfoldgicas entre ambas dreas.

Las serpientes de cascabel han sido un icono de
los desiertos, en particular del Desierto Sonoren-
se. Recientemente han aparecido estudios filogeo-
grificos que abordan la evolucién de estos reptiles
en los desiertos de Norteamérica (Castoe et al.,
2007; Douglas ez al., 2006; Wiister ez al., 2005).
Algunas especies como la cascabel de cola negra
(Crotalus molossus) se derivan de linajes muy anti-
guos que representan un complejo de especies no
descritas (Wiister ez al., 2005). Por otro lado, estu-
dios filogeogrificos comparativos indican que la
diversidad actual de muchas especies de serpientes
de cascabel de los desiertos de Norteamérica es el
resultado de una compleja interaccién de los fac-
tores orogénicos y paleoclimdticos (Castoe ez al.,
2007; Douglas ez al., 2000).

Finalmente, el uso de marcadores moleculares
en la conservacién biolégica ha resaltado la mag-
nitud del efecto antropogénico sobre la estructura
y diversidad genética de muchas especies de repti-
les. Por ejemplo, un estudio basado en microsaté-
lites ha mostrado que la transformacién del paisa-
je producida por las actividades humanas afecta el
flujo génico entre las poblaciones de Arizona de la
tortuga del desierto Gopherus agassizii (Edwards ez
al., 2004) y las expone a serios cuellos de botella
demogrificos y genéticos. Dado que el Desierto
Sonorense estd experimentando un fuerte proceso
de transformacién del paisaje, y que la tortuga del



desierto es perseguida intensamente en Sonora, los
g

patrones observados en Arizona podrian estar pre-

sentes en las poblaciones del estado.

Aves

La avifauna de Sonora consta de 543 especies (Vi-
llasefior et al., en este vol.); de éstas, sélo en diez
especies se conocen algunos aspectos de su diversi-
dad genética. La historia de los estudios genéticos
y filogeogrificos de las aves de Sonora es reciente y
se remonta a escasos diez afios. En la actualidad es-
tos estudios siguen siendo relativamente pocos, aun-
que se han incrementado considerablemente a par-
tir de los dltimos dos afios (tabla 7).

Los trabajos formales sobre la genética y la filo-
geografia de las aves de Sonora comenzaron a par-
tir del trabajo de Zink ez al. (1997). Basados en and-
lisis filogeogréficos de la variacién en el ADN mito-
condrial, ellos estudiaron los limites de especie en
el complejo Toxostoma lecontei o Cuitlacoche p4li-
do. Las poblaciones nortefias de esta ave, que in-
cluyen a California, el noroeste de Baja California
y el noroeste de Sonora, fueron propuestas como
una especie independiente de la poblacién endé-
mica del desierto del Vizcaino (Toxostoma arenico-
la) que habita en el centro de la peninsula de Baja
California. Esta propuesta se basé en el hallazgo
de diferencias significativas en los patrones de va-
riacién genética y la coloracién de las aves.
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Una de las especies de aves mejor estudiada ge-
néticamente en la entidad es el complejo del Cui-
tlacoche Pico-Curvo (7oxostoma curvirostre), ya que
desde hace algunos afios se han llevado a cabo es-
tudios encaminados al entendimiento de los pa-
trones de diferenciacién. Zink y Blackwell-Rago
(2000) analizaron el ADN mitocondrial de estas aves
y encontraron que las poblaciones de la planicie
costera del Pacifico y del Desierto Sonorense, in-
cluyendo a todo el estado de Sonora, correspon-
den a una forma genéticamente independiente de
curvirostre (formalmente reconocida como 7. pal-
meri). Estos resultados fueron apoyados posterior-
mente por un estudio sobre la variacién morfold-
gica en este mismo grupo (Rojas-Soto, 2003). Den-
tro del complejo curvirostre existe ademds una sub-
especie endémica de la Isla del Tiburdn (7. ¢. insu-
larum), pero su andlisis genético quedd pendiente
en el estudio de Zink y Blackwell-Rago (2000)
debido a la falta de muestras. Recientemente Ro-
jas-Soto ez al. (2007) utilizaron los mismos marca-
dores y realizaron un nuevo andlisis sobre la filo-
geografia y los patrones de diferenciacién genética
e incluyeron a cuatro individuos provenientes de
la Isla del Tiburén. Sus resultados sugieren que esta
poblacién tiene haplotipos compartidos con las
poblaciones continentales, por lo que no se justifi-
ca el uso de la categoria subespecifica (insularum)
para la poblacién de la Isla.

Sin duda, uno de los trabajos que permitié la

Tabla 7. Estudios sobre la diversidad y estructura genética de aves del estado de Sonora

Orden Especie Malr cadlor Referencia
molecular
Passeriformes Toxostoma leconte: ADN mitocondrial Zink et al., 1997
Passeriformes Toxostoma sps. ADN mitocondrial Zink et al., 1999
Passeriformes Toxostoma curvirostre ADN mitocondrial Zink y Blackwell-Rago, 2000;
Rojas-Soto ez al., 2007
Passeriformes  Pipilo fuscus ADN mitocondrial Zink et al., 2001
Passeriformes Campylorhynchus brunneicapillus ADN mitocondrial Zink et al., 2001
Passeriformes  Polioptila melanura ADN mitocondrial Zink et al., 2001
Passeriformes  Awuriparus flaviceps ADN mitocondrial Zink et al., 2001
Galliformes Meleagris gallopavo AFLP, ADN mitocondrial ~ Mock ez al, 2002
y microsatélites
Passeriformes  Passerculus sandwichensis, P rostratus ~ ADN mitocondrial Zink et al., 2005

Strigiformes Glaucidium brasilianum

ADN mitocondrial Proudfoot ez al., 2006
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elaboracién de nuevas hipétesis biogeogréficas so-
bre la regidn fue el realizado por Zink ez al. (2001).
Ellos compararon secuencias de ADN mitocondrial
de seis especies distribuidas a través de las zonas
dridas de Norteamérica. Sus resultados demostra-
ron que las poblaciones de los desiertos Sonorense
y Chihuahuense del cuitlacoche pico-curvo (Zoxos-
toma curvirostre) y del rascador arroyero (Pipilo
fuscus) tienen una clara division filogeogréfica. En
contraste, la matraca desértica (Campylorhynchus
brunneicapillus), la perlita colinegra (Polioptila
melanura) y el baloncillo (Auriparus flaviceps) no
presentaron esta divisién. Ellos sugieren que la ca-
rencia de una estructura filogeogréfica congruente
entre ambos desiertos de estas tres tltimas especies
habla de que éstas podrian haber colonizado re-
cientemente su drea actual de distribucién. De igual
forma, sefalan que a pesar de que estas especies
actualmente forman parte de una avifauna amplia-
mente distribuida, su distribucién fue histérica-
mente diferente a la actual.

Zink et al. (2005) compararon secuencias de
dos genes mitocondriales (ND2 y ND3) entre in-
dividuos del gorrién sabanero (Passerculus sandwi-
chensis) provenientes de Baja California, la costa
de Sonora y el intervalo de distribucién al norte
del continente, que incluyd localidades como Alas-
ka, Washington, Ontario, Nueva Escocia y New-
foundland. Encontraron que las poblaciones de
Baja California y Sonora formaron un clado, al que
proponen como una especie independiente (Pas-
serculus rostratus); por el contrario, sugieren que el
otro clado, conformado por individuos fenotipi-
camente «tipicos», debe clasificarse como P sand-
wichensis.

Proudfoot ez al. (2006) examinaron los patro-
nes de variacién genética de ADN mitocondrial (ci-
tocromo b) dentro y entre poblaciones del tecolo-
te bajeno (Glaucidium brasilianum). Ellos inclu-
yeron tanto a las poblaciones de Sudamérica (Ar-
gentina, Brasil y Bolivia) como a las de Norteamé-
rica (del oeste, Arizona, Sonora y Sinaloa, asi como
del este y sureste, incluyendo Texas, Tamaulipas y
los estados del sureste de México). Sus resultados
sugieren que hay dos grupos genéticos evidentes,

el de Norteamérica (al cual proponen como G. rid-
gwayi) y el sudamericano, G. brasilianum. Encon-
traron ademds que las poblaciones del oeste de Nor-
teamérica (Arizona, Sonora y Sinaloa) son genética-
mente distintas a las del este y sureste de México,
sin haplotipos compartidos y con un flujo génico
muy bajo entre ellas, por lo que sugieren que esto
fue producto de una fragmentacién coincidente
con la formacién del Desierto Sonorense y la Sie-
rra Madre Occidental. Sin embargo, no proponen
cambios a un nivel especifico, sino subespecifico,
dentro de las poblaciones norteamericanas.

Los escasos trabajos realizados a la fecha en So-
nora han tenido un fuerte impacto particularmen-
te en la sistemdtica de las aves, ya que se propone
el reconocimiento de nuevas especies y cambio o
sinonimizacién de nombre en otras. Esto, ademds
de modificar el nimero total de especies para la
entidad, podria tener implicaciones en conserva-
cién de la biodiversidad, debido a que la altera-
cién en la taxonomia de los grupos tiene repercu-
siones en la identificacién de 4reas de acumula-
cién de riqueza y del endemismo (Peterson y Na-
varro, 1999). Por otro lado, los estudios sobre la
variacién genética y la filogeografia permiten po-
ner a prueba hipétesis biogeogrificas que, para el
caso de la avifauna de Sonora, han permitido el
reconocimiento de algunos patrones generales. Tal
es el caso de aquellas especies que han tenido una
fuerte asociacién con la reciente expansién de las
zonas dridas del Desierto Sonorense, en contraste
con otras que presentan una clara diferenciacién
genética que coincide con la divisién entre los de-
siertos Chihuahuense y Sonorense.

Ciertamente atin quedan muchas preguntas sin
responder; por ejemplo, aquéllas relacionadas con
la separacién de la peninsula de Baja California y
su influencia en la diversidad genética y en la espe-
ciacién de los grupos de amplia distribucién o sobre
la variacién genética de la avifauna de las zonas mon-
tanas, en especial de la Sierra Madre Occidental.

Mamiferos

La fauna de mamiferos terrestres en el estado de So-



nora comprende 124 especies (Castillo-Gdmez ez
al., en este vol.), de las cuales sélo un porcentaje pe-
quefio ha sido estudiada desde una perspectiva ge-
nética. Los estudios sobre la diversidad genética
de mamiferos iniciaron con los estudios sobre el ca-
riotipo y la variacién cromosémica de roedores del
estado (Patton, 1969). Estos primeros trabajos iden-
tificaron poblaciones con diferente cariotipo y los
mecanismos (fusiones e inversiones) que generan la
diversidad en el ndmero y morfologia de los cro-
mosomas. Mds recientemente, los estudios han usa-
do secuencias de nucleétidos para abordar proble-
mas filogeogréficos (Riddle ez a/., 2000c). A la fe-
cha se tienen registrados estudios sobre 13 espe-
cies, la gran mayoria de ellos con roedores y sélo
una especie del orden Chiroptera y dos de los or-
denes Artiodactyla y Carnivora (tabla 8).

La evolucién de la pigmentacién criptica en ma-
miferos es un proceso de adaptacién al ambiente
local en el que la seleccién natural juega un papel
muy importante (Hoekstra, 20006). Chaetodipus in-
termedius es un roedor que se distribuye en hdbi-
tats rocosos de los desiertos Sonorense y Chihua-
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huense que muestra una gran variacién en la pig-
mentacién del pelaje dorsal. En los lugares donde
las rocas son claras (2.g., granito) el color del pelo
es claro, mientras que en hébitats donde las rocas
son de origen volcdnico, como en el escudo volcd-
nico del Pinacate en el noroeste de Sonora, el co-
lor del pelo es oscuro (Hoekstra ez al., 2005). Los
estudios sobre la base genética de la pigmentacién
del pelo de este roedor han permitido identificar
las substituciones de aminodcidos responsables de
este polimorfismo (Nachman ez /., 2003). Los da-
tos sobre la distribucién de la variacién fenotipica
muestran una correlacién sorprendente entre la
pigmentacién del pelo de la regién dorsal y el co-
lor de la roca donde habita este roedor y esta rela-
cién es independiente de su historia filogenética
(Hoekstra ez al., 2005). La evidencia disponible
indica que la seleccién natural juega un papel muy
importante en el proceso de adaptacién al tipo de
roca, ya que los colores cripticos reducen el riesgo
de depredacién (Hoekstra ez al., 2005). A pesar de
que la migracién reduce la divergencia entre po-
blaciones que habitan en sitios con diferente color

Tabla 8. Estudios sobre la diversidad y estructura genética de mamiferos del estado de Sonora

Orden Especie Malr cadlor Referencia
molecular
Rodentia Perognathus goldmani Cariotipo Patton, 1969
Rodentia Thomomys bottae Cariotipo, Aloenzimas Patton, 1972; Patton y Yang, 1977
Rodentia Peromyscus eremicus Aloenzimas, secuencias de ADN mitocon- Avise et al., 1974; Riddle et al.,
drial (com) 2000a
Rodentia Peromyscus merriami Aloenzimas, secuencias de ADN mitocon- Avise et al., 1974; Riddle et al.,
drial (com) 2000a
Rodentia Onychomys torridus ADN mitocondrial (enzimas de restriccién) Riddle y Honeycutt, 1990
Rodentia Chaetodipus penicillatus ~ ADN mitocondrial (enzimas de restriccién) Lee ez al., 1996
Rodentia Chaetodipus baileyi Secuencias de ADN mitocondrial (cor, ci- Riddle ez /., 2000b
tocromo b)
Rodentia Chaetodipus intermedius  Color de pelo, secuencias de ADN mito- Hoekstra ez al., 2005
condrial (com, ND3)
Chiroptera  Lepronycteris curasoae Secuencias de ADN mitocondrial Wilkinson y Fleming, 1996
Artiodactyla  Ovis canadensis Aloenzimas, microsatélites, complejo de Jessup y Ramey 1, 1995; Hedrick

Artiodactyla  Antilocapra americana

Carnivora

Carnivora

Canis lupus

Ursus arctos

histocompatibilidad (MHC)

ADN mitocondrial, microsatélites
Microsatélites, complejo de histocompa-
tibilidad (MHC).

Secuencias de ADN mitocondrial.

et al., 2001; Gutiérrez-Espeleta ez
al., 2000 y 2001

Stephen ez al., 2005
Garcfa-Moreno et al., 1996; He-
drick et al, 2000

Miller ez al., 2006
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de substrato, los coeficientes de seleccidn son tan
grandes que permiten mantener la divergencia fe-
notipica (Hoekstra ez al., 2004). Es asi que este
roedor representa uno de los ejemplos mds sorpren-
dentes de variacién en la pigmentacién del pelaje
y de adaptacidn de las formas meldnicas a las rocas
volcdnicas.

La deriva genética puede disminuir la variacién
genética de las poblaciones como consecuencia de
eventos de fundador durante la colonizacién de
nuevos hdbitats y por la reduccién del tamano efec-
tivo de las poblaciones. La abundancia y el rango
de distribucién de muchas especies de mamiferos
del estado de Sonora se han reducido como conse-
cuencia de diversos factores entre los cuales los
antropocéntricos han sido los mds importantes. Por
ejemplo, el borrego cimarrén (Ovis canadensis) te-
nfa una distribucién muy amplia en México y Nor-
teamérica a la llegada de los europeos (Medellin ez
al., 2005). Sin embargo, su abundancia y distribu-
cién se redujo considerablemente durante el siglo
XX (Medellin et al., 2005). En este contexto, los
estudios sobre la estructura genética del borrego
cimarrén pueden aportar evidencia util en al me-
nos dos aspectos. Por un lado, estos estudios pue-
den explorar si la fragmentacién de las poblacio-
nes y la reduccién de su abundancia se reflejan en
niveles bajos de diversidad genética. Por otra par-
te, si existen patrones geogréﬁcos de variacién ge-
nética, éstos deben de tomase en cuenta en los
programas de introduccién a hébitats donde esta
especie ha sido extirpada para maximizar el éxito
en la adaptacién local. Los primeros trabajos que
evaluaron los niveles de variacién genética, inclu-
yendo individuos de Sonora y otras regiones de su
distribucién natural, mostraron niveles muy bajos
de diversidad, consistente con la hipétesis de que
la contraccién tuvo un efecto en la variacién gené-
tica (Jessup y Ramey 11, 1995). Sin embargo, el
uso de marcadores basados en ADN, como los mi-
crosatélites (Gutiérrez-Espeleta ez al., 2000) y las
secuencias del complejo MHC (Gutiérrez-Espeleta
etal.,2001), mostraron que la poblaciones poseen
niveles substanciales de variacién genética, lo que
indica que durante su historia evolutiva reciente

han estado bien conectadas o han mantenido po-
blaciones grandes (Gutiérrez-Espeleta ez al., 2000).
Asi, los cambios drésticos en su abundancia y dis-
tribucién aparentemente no han llegado a afectar
los niveles de variacién genética. Por otra parte, la
introduccién de individuos a nuevos hdbitats pue-
de tener consecuencias en la diversidad genética
de las nuevas poblaciones a través de efectos de
fundador. En enero de 1975 se capturaron borre-
gos de la sierra Pico de Johnson de la costa de So-
nora y se introdujeron cuatro machos y 16 hem-
bras (n = 20) a la Isla del Tiburén, donde no exis-
tian registros previos de esta especie (Montoya y
Gates 1975). Los individuos pudieron reproducir-
se y la poblacién transplantada a la Isla del Tibu-
rén ha crecido satisfactoriamente y ha sido fuente
de individuos para nuevas introducciones a otras
localidades de México (Medellin ez al., 2005).
Dado que estos individuos se estdn usando para
repoblar lugares donde esta especie ha sido extir-
pada, resulta importante conocer los niveles de
variacién en la Isla para conocer los posibles efec-
tos de la endogamia. Lo ideal serfa comparar los
niveles de variacién de la Isla (y de los individuos
introducidos, ya que se tomaron muestras de san-
gre; Montoya y Gates, 1975) con las poblaciones
de la costa de Sonora para evaluar si la variacién
genética se ha reducido significativamente. Hedrick
et al. (2001) usaron muestras de sangre de 14 bo-
rregos capturados en la Isla para comparar los ni-
veles de variacién en microsatélites y secuencias del
gen MHC con los de tres poblaciones de Arizona.
Los resultados mostraron una reduccién significa-
tiva en la diversidad y el nimero de alelos en la
poblacién de la Isla con respecto a los niveles ob-
servados en Arizona (Hedrick ez al., 2001). Estos
datos han sido interpretados como evidencia de
que la deriva genética ha afectado a la poblacién
de la Isla del Tiburén. De ahi que la recomenda-
cién de Hedrick ez 2. (2001) sea usar otros indivi-
duos no emparentados en los programas de intro-
duccién que usan borregos de la Isla para reducir
los riesgos de introducir individuos endogdmicos.

El enfoque genético-poblacional aporta elemen-
tos importantes para el manejo de especies que han



sido extirpadas de la naturaleza y que se reprodu-
cen en cautiverio para programas de reintroduc-
cién. El lobo mexicano fue extirpado de México y
Estados Unidos durante el siglo xx (Brown, 2002)
y no se tienen registros confiables de que todavia
existan individuos silvestres en México. Sin em-
bargo, en ambos paises existen programas de re-
produccién en cautiverio que pretenden salvar a
esta especie de la extincién. Existen tres linajes de
lobos en cautiverio y el andlisis del pedigri ha per-
mitido determinar los coeficientes de consangui-
nidad de cada linaje y establecer que provienen de
sélo siete individuos fundadores (Hedrick ez 4/,
1997). Uno de estos individuos fundadores pro-
viene de la regién de Yécora, Sonora, y representa
la base del linaje del Museo del Desierto de Arizo-
na (Hedrick ez al., 1997). Los estudios con micro-
satélites (Garcfa-Moreno et al., 1996; Hedrick et
al., 1997) y el complejo MHC (Hedrick ez a/., 2000)
han permitido establecer la pureza de estos linajes
(no hay evidencias de hibridizacién con coyotes o
perros), asi como determinar los niveles de varia-
cién genética. Estos estudios han permitido suge-
rir cémo y en qué proporcién se deben incorporar
individuos de diferente linaje para minimizar las
cruzas consanguineas y el riesgo de depresién por
endogamia (Hedrick ez /., 1997). El desempefio
de los lobos en cautiverio no muestra evidencia de
depresién por endogamia (Kalinowski ez a/., 1999).
Los tres linajes mantenidos en cautiverio se han em-
pleado en el programa de liberacién de lobos en
Arizona y Nuevo México (Hedrick ez al., 2000 y
2003). Aunque los cachorros que han nacido en
estos sitios muestran susceptibilidad a varias en-
fermedades, no parece existir evidencia de que se
deba a la baja variabilidad genética en genes invo-
lucrados con el sistema inmune (Hedrick ez /.,
2003). Es evidente que la extirpacién eliminé una
porcién considerable de la variabilidad genética
existente en la regién (Leonard, J.A ez al., 2005);
sin embargo, se tiene esperanza de que la diversi-
dad existente en cautiverio pueda ser suficiente para
reintroducir con éxito esta especie a México.

Los estudios filogeogrificos realizados en roe-
dores del norte de México han mostrado eviden-
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cias de discontinuidades en los grupos filéticos que
probablemente reflejan varios eventos de vicarian-
za en la regién. El andlisis de secuencias de genes
de la mitocondria en Peromyscus eremicus 'y Chae-
todipus baileyi (Riddle ez al., 2000a y 2000b) mos-
tré diferentes linajes separados geogréficamente y
éstos fueron interpretados como evidencia de even-
tos de vicarianza en el pasado reciente. Estos datos
sugieren que la divergencia entre las poblaciones
de Sonora y las de Baja California se debié a la
formacién del Golfo de California y a la separa-
cién de la peninsula hace aproximadamente cinco
millones de afios (figura 2). De igual forma, bajo
esta interpretacién, la divergencia entre las pobla-
ciones del Desierto Sonorense y del Desierto Chi-
huahuense se debe a la fragmentacién causada por
la emergencia de la Sierra Madre Occidental. Es-
tos mismos patrones de divergencia y estructura
filogeogrdfica se han detectado en otras especies
de aves, reptiles y anfibios y parecen indicar que
estos eventos de vicarianza histdrica afectaron a la
mayoria de las especies de la regién (Riddle ez al.,
2000c¢; Riddle y Hafner, 2006).

Es evidente que nuestro conocimiento sobre la
diversidad genética de los mamiferos terrestres es
todavia muy limitado. En particular, es necesario
el estudio de especies amenazadas o en peligro de
extincién como la de los perritos de las praderas o
la de felinos como el jaguar. Estos estudios pudie-
ran aportar evidencia ttil sobre la migracién de
felinos o los posibles efectos de la deriva genética
en mamiferos cuyas poblaciones se han reducido
significativamente, como en el caso de los perritos
de las praderas.

CONSIDERACIONES FINALES

En este capitulo hemos recopilado evidencia sobre
la diversidad genética de aproximadamente cien es-
pecies, lo cual es un ndmero bajo si consideramos
la riqueza biolégica que se conoce para el estado de
Sonora. La evidencia disponible no permite tener
conclusiones generales ni inferir un patrén gene-
ral de variacién genética para todas las especies que
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Figura 2. Patron de variacion filogeografica en el roedor Chaetodipus baileyi. A) Arbol filogenético construido usando el método
de "Neighbor-joining” de 43 haplotipos de C. baileyiy cinco especies de Chaetodipus usadas como grupo externo. Los haplotipos
de C. baileyi se identifican como miembros de los | inajes del contiente (C, Arizona y Sonora), la region norte de Baja Cal ifornia
(BCN) y Baja California Sur (BCS). Notese la division filogeografica entre la peninsula de Baja California y el continente. B)
Local idades de colectas de C. baileyi en el noroeste de México y el suroeste de Estados Unidos. Datos de Riddle et al. (2000b;
reproducido con permiso de Brett Riddle y Elsevier).



han sido estudiadas. Sin embargo, es evidente que
fenémenos como la formacién del Golfo de Cali-
fornia o la emergencia de la Sierra Madre Occi-
dental han tenido una fuerte influencia sobre la
estructura filogeogrdfica de muchas especies. Los
escasos estudios que han explorado la diversidad
genética en especies de plantas de amplia distribu-
cién han detectado que existe una asociacién en-
tre la variacién y la latitud, lo cual se ha interpreta-
do como evidencia de eventos de expansién y con-
traccién de la distribucién en respuesta a las fluc-
tuaciones climdticas del Pleistoceno.

Con respecto a las necesidades de investigacién,
se requiere el desarrollo de proyectos que conside-
ren la diversidad genética, tanto como la riqueza de
especies, en el conocimiento de la biota de Sono-
ra. Los ecosistemas del estado reflejan su cardcter
transicional y ecotonal entre diversas regiones bio-
geogridficas. Sin embargo, un entendimiento mds cla-
ro de los patrones evolutivos y biogeogréficos po-
drfan obtenerse incorporando la filogeografia y la
genética de poblaciones. Se requiere diversificar el
uso de marcadores moleculares con el fin de cap-
tar la mayor informacién posible sobre los fend-
menos que afectan la estructura genética. En par-
ticular, el uso de secuencias permite hacer inferen-
cias mds robustas. La incorporacién de informa-
cién genética en sistemas de informacién geogra-
fica es un campo en pleno desarrollo. En el futuro
se podria incorporar a las bases de datos de distri-
bucidn de especies en el estado informacién gené-
tica que hiciera factible mapear la distribucién pre-
cisa de haplotipos. Asimismo, se podria visualizar
la distribucién de las amenazas mds serias para la
diversidad genética con base en la cartografia exis-
tente de las actividades humanas.

La mayor parte de los estudios realizados se han
restringido al desierto y es necesario estudiar a las
especies de los bosques de pino-encino y de las sel-
vas bajas del sur del estado. Los estudios sobre la
diversidad genética de la biota del estado de Sono-
ra sin duda pueden aportar evidencia sobre proce-
sos de adaptacién a la heterogeneidad ambiental
de la regién, asi como herramientas utiles para la
conservacion de las especies amenazadas y en peli-
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gro de extincién. Esperamos que en un futuro es-
tos estudios constituyan la base de un mejor enten-
dimiento de los procesos de evolucién en esta re-
gién de México.
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