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RESUMEN 

Se registraron 20 fenotipos cromosómicos diferentes 

correspondientes a los citotipos F5 y FM 1 de Sce/oporus grammicus 

en la localidad Santuario Mapethé, recolectados en tres terrenos, 

observándose una zona de hibridación entre estos, lo que se confirmó 

por la existencia de híbridos y retrocruzas. Estos datos confirman y 

amplían los resultados de trabajos anteriores, de que existen más 

zonas híbridas dentro del área de distribución de la especie así como 

la idea de que dentro del complejo Sceloporus grammicus se siguen 

dando procesos de especiación. Se discuten los modelos de 

especíación propuestos para la especie. Se presenta un comentario 

taxonómico sobre la situación del complejo. 
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INTRODUCCION 

La lagartija Sceloporus grammicus {Sauria: Phrynosomatidae; Frost y Etheridge 

1989), es un caso excepcional, posiblemente es el vertebrado no mamífero más 

variable cromosómicamente (Sites, 1983; Sites et al. 1987) pues presenta una gran 

diversidad cromosómica con una alta variabil idad debida aparentemente a mutaciones 

Robertsonianas (fusiones céntricas y /o fisiones; Gorman, 1973 y Paull et al., 1976). 

Sceloporus grammicus se encuentra formando un complejo que ha cobrado 

importancia tanto taxonómica como evolutiva debido a su gran distribución geográfica 

y porque presenta varias razas cromosómicas (citotipos) que difieren de las 

subespecies propuestas morfológicamente; es un ejemplo de especie con alto grado 

de polimorfismos cromosómicos (Sites. 1982, 1983) y representa un e¡emplo de 

ortoselección cariotípica pues se cree que la evolución de la especie ha sido lineal. 

Además, donde entran en contacto dos o más citotipos, se forman zonas híbridas 

estrechas (Hall, 1973; Hall y Selander, 1973; Porter y Sites, 1985; Arévalo et al., 

1991 ). 

Debido a que estas lagartijas son generalmente abundantes, conspicuas y 

fáciles de recolectar, son un buen recurso para investigar problemas que tienen que 

ver con la estructura de la población. el origen y la fijación mutacional de nuevos 

rearreglos cromosómicos y el posible papel de tales rearreglos en la especiación 

(Arévalo, et al. 1991). 

La distribución del complejo S. grammicus t iene sus límites en la región sur de 

Texas en el Valle del Río Bravo, y en las Sierras de Oaxaca ; pero se ha observado que 
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la variabd1dad cariotípica es muy alta en la parte central de México (Sites, 1983; 

Porter y Sites 1985; Arévalo et al .. 1991; Figs. 1 y 2). 

A lo largo de su distribución geográfica, se han descrito tres subespecies: S. g . 

grammicus Wiegmann en la Sierra Madre del Sur en los Estados de Guerrero y 

Oaxaca; S. g. microlepidotus Wiegmann que se distribuye en la planicie Mexicana en 

los Estados de Jalisco, Guanajuato, Hidalgo y Oaxaca; y S. g. disparilis Stejneger 

distribuida en el norte del país, desde Hidalgo, Guanajuato y Zacatecas, hasta 

Chihuahua y el sur de Texas (Smith, 1939,; Smith y Taylor, 1950). Las subespecies 

S. g. disparilis y microlepidotus han sido consideradas como sinónimos, con base en 

datos bioquímicos y morfométricos (Sites y Dixon, 1981). además, los mismos 

autores describen una nueva subespecie del sur del Estado de Tamaulipas S. g. 

tamaulipensis. Por lo tanto , las tres subespecies válidas so.n: S. g. grammicus, S. g. 

microlepidotus y S. g . tamaulipensis. 

Lara-Góngora ( 1983) propone dos nuevas especies dentro del rango de S. g. 

microlepidotus con base en estudios morfométricos y de folidosis: S. anahuacus y S. 

palaciosi (que corresponden a dos razas cromosómicas). 

Es por esto que estudios más profundos. citogenéticos y bioquímicos ayudarán 

para el reconocimiento o validez de las especies propuestas, así como para esclarecer 

el posible modo de evolución de éstas. 

2 
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Fig. 1. Distribución del complejo Sceloporus grammicus; se distinguen las tres subespecies 
reconocidas (Adaptado de Sites y Dixon, 1981; González, 19891 : 

S.g. ramau/ipensis, S.g. microlepidotus, S.g. grammicus. 
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Fig. 2. Ubicación de los citotipos de Sceloporus grammicus en la parte central de su área de 
distribución; tomado de Arévalo et al. 11991 l. Se hace énfasis en el Estado de Hidalgo, donde se puede 
observar que la región Oeste está poco estudiada. 
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Las especies que conforman el género Sce/oporus presentan una gran 

variabilidad cariotípica. con números diploides que van de 2n = 22 </-469. !Sites et al., 

1992). donde Sceloporus grammicus es la especie que exhibe la mayor variación . 

Hall ( 1973, 1980). es el primero en estudiar con detalle a Sceloporus 

grammicus citogenéticamente. Describe siete citotipos (razas cromosómicas) distintos 

en lo que se conoce como una sola especie morfológica (Smith y Taylor, 1950), con 

números diploides que van de 2n = 32 a 2n = 46 dispuestos parapátrícamente a lo 

largo de su área de distribución geográfica, designados como S, P1, F6, F5, F5 + 6, 

FM 1, FM2. Hall ( 1973) y Hall y Selander ( 1973), registran tres zonas híbridas 

estrechas entre los cítotipos S y FM2 (Teotíhuacán, Estado de México). P1 y F6 

(Amecameca, Estado de México) y S y F6 (Cuernavaca, Morelos). además de postular 

un modelo de especiación cromosómico "en cascada" , para explicar los fenómenos 

que se observan en S. grammicus. 

Estudios realizados en la sección norte-centro del área de distribución total de 

S. grammicus basados en análisis morfométricos (Sites, 1982). citogenéticos (Sites. 

1983). y de genética de poblaciones (Sites y Greenbaum, 1983), arrojaron resultados 

que no son consistentes con las suposiciones de algunos modelos cromosómicos 

como el modelo de especiación en cadena (White, 1968) y en cascada (Hall, 1973). 

Por otra parte, estudios morfológicos en distintos citotipos muestran que 

algunos son indistinguibles y no pueden separarse como especies diferentes (Sites, 

5 
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1982; Sites y Dixon, 1981 ), mientras otros sugieren que en algunas poblaciones 

existe una divergencia fenotípica acompañando a la diferenciación cromosómica (Lara· 

Góngora, 1983). 

Porter y Sites ( 1985; 1986), Sites et al. ( 1987), realizan estudios más 

profundos cartografiando el centro de la distribución de la especie, en el Distrito 

Federal y en los Estados de Guanajuato, Hidalgo, México, Puebla, y Ouerétaro, 

localizando más polimorfismos, zonas de hibridación y datos meióticos que siguen 

siendo inconsistentes con los modelos de especiación propuestos . Además, Porter y 

Sites ( 1986), designan un nuevo citotipo: FM3 y Porter ( 1988), registra la existencia 

de un organismo triploide. 

Sites, et al ( 1988bl realizan un estudio de simulación por computadora de la 

estructura de la población de S. grammicus y observan que los heterocigotos se 

comportarían normalmente, lo que predice que es improbable que ocurra el modelo de 

especiación en cascada. 

Más adelante, Sites et al. ( 1988c), Sites y Davis (1989), siguen investigando 

y observan una estructura genética de la población diferente a la postulada por Hall 

(1 973) para que se lleve a cabo la hipótesis de especiación en cascada . 

Arévalo et al. ( 1991) realizaron un estudio cartografiando los distintos citotipos, 

para conocer sus límites exactos en la parte central de México, además recolectaron 

en zonas que Porter y Si tes ( 1986). no muestrearon y observan nuevas zonas de 

hibridación para encontrar un total de siete zonas híbridas, así como poblaciones 

altamente polimórficas y nuevos re.arreglos cromosómicos. que parecen producirse por 

6 
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fusión de dos cromosomas de distintos pares . Asimismo, observa que los 

heterocigotos no se desvían del equilibrio Hardy-Weinberg. 

Por último, Reed ( 19911 realiza un estudio dentro de una zona híbrida entre dos 

citotipos, usando técnicas de microscopía electrónica para observar el es (complejo 

sinaptonemal) de las células en meiosis, con lo que da como resultado que los 

heterocigotos, F1 y recombinantes no tienen que ver primariamente con la especiación. 

CITO TIPOS 

El citotipo ancestral es denominado So Standard (2n = 321. está compuesto por 

seis pares de macrocromosomas meta o submetacéntricos y 209 o 19ó 

microcromosomas (debido a que el cromosoma sexual no posee complemento; Cole 

et al., 1967; Hall, 1973; Sites, 1983). Dentro de este citotipo se agrupa actualmente 

al designado como P1 por Hall (1973). El citotipo S se encuentra ampliamente 

distribuido en los estados de Coahuila, Nuevo León, Tamaulipas, Zacatecas, Durango, 

Tlaxcala, Puebla, Morelos, Veracruz y Oaxaca, así como en el Valle de México y en 

las montañas que lo rodean. Las únicas poblaciones registradas como S fuera de esta 

región es una población en la ciudad de Pachuca, Hidalgo y dos poblaciones en 

bosques de abetos en el Parque Nacional El Chico, al norte de Pachuca, cuya 

presencia parece deberse a transporte humano en época precolombina (Arévalo, et al. 

19911. situación un poco difícil de concebir. Asimismo, se conocen dos tipos de 

citotipo S, el de tierras altas y el de tierras bajas , que difieren solamente por una 

7 
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alozima (Sites et al. 1988al. Actualmente, el citotipo ancestral se ha ubicado en 30 

localidades (Arévalo et al 1991 J. 

Los otros citotipos reconocidos por Hall ( 1973), son identificados por sus 

diferentes números cromosómicos y por una serie de sucesivas fisiones céntricas 

(cuadro 1 ). 

Recientemente, Porter y Sites ( 1986) han designado un nuevo citotipo, FM3 

{2n = 38). que se caracteriza por presentar fisiones presumibles en los 

macrocromosomas 2, 5 y 6. Se conocen seis poblaciones de este citotipo confinadas 

a una pequeña región al sur-centro del estado de Hidalgo, al oeste del citotipo F5. 

Los distintos citotipos de S. grammicus parecen estar distribuidos 

parapátricamente y forman zonas híbridas restringidas; por otra parte, sus 

distribuciones tienen poca concordancia con la distribución de las subespecies 

formalmente reconocidas (Sites, 1986). 

Modelos de Especiación 

El papel de los rearreglos cromosómicos en la especiación ha recibido 

considerable atención . Mientras que muchos autores argumentan un papel primario de 

los rearreglos cromosómicos en el aislamiento reproductivo o adaptación, otros 

debaten que el cambio cromosómico es secundario a eventos de especiación (para 

discusiones ver White. 1978a; Bickham y Baker, 1979; Sites y Moritz, 1987). 

8 



Cuadro 1. Cito tipos de Sceloporus grammicus y su distribución según Hall ( 1973). 

Citotipo Descripción 2n Distribución Referencia 

P1 Polimórfico por la fisión del 32-34 Bosques de pino a alturas arriba de 3200 Hall, 1973; Sites et al 
par 1. msnm en 3 volcanes que dividen al este del 19B8c; González, 

Valle de Méx. 1989. 

F5 Fijado por fisión del par 5. 34 Bosques de encino y pino-encino de la S.M. Hall, 1973; 1980; 
Oriental, en Chih., Hgo. y Pue. González, 1989. 

F6 Fijado por fisión del par 6. 34 A lo largo de la S. Volcánica Transversal y al Hall, 1973; 1980; 
Norte de la S.M. Oriental. Alrededores de la Porter y Sites 1 986. 
cd. de México. 

F5+6 Fijado por fisión en los pares 5 36 Parte sur del desierto de Chihuahua y Hall, 1973; 1980; 
y 6. planicies cerca del Río Bravo; Hgo. y Oro. Porter y Sites, 1986. 

FM1 Fisión de todos los macrocro- 40-44 Región Oeste de Hgo. y Noroeste del Edo. Porter y Sites, 1 986. 
mosomas excepto pares 1 y 4. de Mex. 

FM2 Fisión de todos los 44-46 Región sur y central de Hidalgo y Norte del Porter y Sites, 1986. 
macrocromosomas excepto el Edo de Mex. 
par 4, además de un par extra 
de microcromosomas. 
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Una premisa que se asume en casi todos los modelos de especiación 

cromosómica es que los rearreglos cromosómicos actúan para reducir la aptitud 

reproductiva a través de la producción de una alta frecuencia de gametos 

desbalanceados en individuos heterocigotos (White, 1978b, 1982; Hall, 1973, 1980, 

1983; King, 1981; Capanna, 1982; Baker y Bickham, 1986). 

La diversidad cariotípica en S. grammicus ha generado discusiones 

concernientes a la naturaleza de los rearregtos cromosómicos. Hall ( 1973), argumenta 

que estos rearreglos (fisiones céntricas principalmente) funcionan como un mecanismo 

de aislamiento citogenético post-reproductivo en zonas de hibridación, y desarrolla un 

modelo de "especiación en cascada" para explicar la variación cariotípica en S. 

grammicus como especie y en el género Sceloporus en general. White (1978a), 

argumenta que este complejo ejemplifica un t ipo de especiación estasipátrico aunque 

otros autores como King ( 1981), sugieren que el cambio cromosómico puede estar 

relacionado causalmente a otro mecanismo de especiación . 

En la actualidad existen dos alternativas globales que tratan de dar una 

explicación a la divergencia cromosómica manif iesta dentro del complejo s_ 

grammicus. La primera sostiene que la especiación estasipátrica es la forma más 

adecuada para explicar tal divergencia (Hall y Selander, 1973) . La segunda se 

fundamenta en el aislamiento geográfico como productor de la divergencia en tal 

grupo de organismos (Sites, 1982, 1983). Esta última está aunada al papel neutral 

que parecen desempeñar la mayoría de los rearreglos cromosómicos Robertsonianos 

10 
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en el plano de la adecuación de los individuos que conforman las distintas poblaciones 

de este grupo de lagartijas (Gadsden, 1987). 

Modelo de Especiación en Cascada 

Hall (1973). Hall y Selander (1973). proponen su modelo de especiación en 

cascada, con base en un modelo de evolución cromosómica en cadena y de acuerdo 

con la especiación estasipátrica de White ( 1968). Este modelo lo desarrollaron para 

explicar la correlación entre la alta tasa de especiación y la extensa variación 

cromosómica observada en S. grammicus. En él, se hipotetiza que los citotipos serán 

el resultado de una serie de eventos de rearreglos cromosómicos en línea (S-+ F6-+ 

F5 ... F5 + 6-+ FMJ-+ FM 1-+ FM21. Sumado a lo anterior. White ( 1978al menciona el 

hecho de que la forma más primitiva (SI está en general distribuida periféricamente, 

mientras que los citotipos más modernos IFM1 y FM2J se distribuyen centralmente, 

lo cual sugiere que el complejo S. grammicus es el resultado de una serie de fisiones 

cromosómicas que funcionaron como mecanismos de aislamiento (modelo de 

especiación estasipátrico). 

Después de una extensa investigación citogenética, Hall ( 1983) presentó 

formalmente su hipótesis de especiación cromosómica en cascada para el complejo 

S. grammicus con tres premisas: 1) especies cromosómicamente diferentes se originan 

como poblaciones fundadoras; 2) la ocurrencia de la diferenciación cromosómica es 

influenciada por la tasa de mutación, procesos meióticos, sistema de apareamiento y 

estructura genética de la población. Es decir, debe presentar una estructura 
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poblacional fuertemente subdividida en pequeños demos generalmente aislados y con 

elevados niveles de endogamia y deriva génica, que permitan el establecimiento 

(fijación) de un nuevo rearreglo cromosómico (Población Wrightiana sensu Templeton 

1980), en donde se reducirá la fertilidad de los heterocigotos a consecuencia de 

rearreglos cromosómicos múltiples que manifestarán fuerte su'ldominancia y 

producirán gametos no balanceados; y 3) los factores incluidos en 1 y 2 están bajo 

control genético. Argumentó que si esto se satisfacía , estas premisas podían permitir 

evolución cromosómica a través de selección de grupo y un mecanismo de 

retroalimentación positiva. En todos los aspectos de este modelo, se equivale al 

proceso en cadena descrito por White (1978b). 

En este modelo, la cascada se inicia por la fijación de rearreglos cromosómicos 

en poblaciones pequeñas y aisladas. El origen y la fijación de los rearreglos, que se 

supone son inicialmente subdominantes. se incrementan por el acervo genético que 

mitiga problemas meióticos potenciales (aneuploidía en heterocigotos). Si los loci que 

comprenden acervos favorables son polimórficos, algunos demos tendrán la 

oportunidad de tener acervos genéticos más favorables para la diferenciación 

cromosómica. Estas poblaciones. "especies", donde el nuevo rearreglo sobrevive, 

tenderán a perpetuar un acervo genético favorable (por un mecanismo de 

retroalimentación positivo) y éstas serán más susceptibles para futuros rearreglos 

cromosómicos que la especie ancestral. Las distintas formas cromosómicas surgirán 

como producto de una ortoselección cariotípica que dará lugar a una derivación más 

o menos lineal de razas cromosómicas en las que las más recientes serán las más 
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aptas para generar nuevas "carioformas" debido a un efecto de amplificación genética, 

esto es, una acumulación generación tras generación de factores genéticos favorables 

al origen y fijación de rearreglos nuevos (Hall . 1973, 1983; González . 1989). 

La terminación de la cascada de especiación ocurre cuando 1) el substrato para 

un rearreglo particular se termina. por ejemplo cuando todos los metacéntricos se 

fisionan; 2) la selección produce un sistema genético donde los heterocigotos 

cromosómicos no van a manifestar la heterosis negativa que se necesita para la 

especiación satisfactoria; o 3) la saturación del nicho. Los dos primeros tipos de 

terminación podrían producir taxa terminales con complementos cromosómicos 

fisionados (tipo 1) o heteromórficos para los rearreglos finales de las series (tipo 2; 

Hall, 1983). Ambas condiciones se han observado en el complejo S. grammicus (Reed, 

1991 ). 

Para probar las suposiciones del modelo, Sites y colaboradores han examinado 

diversos aspectos del complejo. Estos estudios incluyen información adicional de la 

variación cromosómica entre los citotipos (Sites, 1983; Porter y Sites, 1986; Arévalo 

et al. 1991). así como análisis de relaciones filogenéticas y de la estructura genética 

de las poblaciones (Sites y Greenbaum, 1983; Thompson y Sites. 1986; Sites et al., 

1987. 1988a, 1988b, 1988c; Sites y Davis, 1989). Los últimos trabajos han 

determinado que las poblaciones contemporáneas de S. grammicus no presentan 

estructuras poblacionales consistentes con el modelo de cascada. ya que se ha 

observado que lejos de presentar una población Wrightiana. presentan poblaciones 
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cercanamente panmíticas, pues los polimorfismos por fisión se mantienen en 

proporciones del equilibrio Hardy-Weinberg. 

Otros estudios recientes han examinado los efectos meióticos de la 

heterocígocidad en el complejo así como los heterocigotos por fisión o por inversión 

pericéntrica, (Porter y Sites, 1985; 1986; Reed, 1991) y se encontró que tienen muy 

poca consecuencia meiótica cuando se presentan dentro de poblaciones (p. ej. de 

origen no híbrido). Estos descubrimientos son consistentes con la neutralidad meiótica 

de heteromorfismos interpoblacionales predichos por los citotipos terminales de las 

especies de la cascada (Hall, 1983). Sin embargo, la reducida aptitud de los 

heterocigotos debido a la producción de gametos desbalanceados en demos pequeños 

y aislados, es una suposición que aunque es común a todos los modelos de 

especiación cromosómica (revisados en Sites y Moritz, 1987) no se ha demostrado 

en S . grammicus, pues aunque Reed (1991) comprobó que existen problemas 

meióticos asociados a rearreglos cromosómicos complejos en individuos híbridos, no 

confirmó que hubiera una interrupción meiótica en organismos heterocigotos para 

fisiones simples, lo cual es el caso más común en las zonas híbridas de S. grammicus. 

Resumiendo, los modelos estasipátrico y de especiación en cascada, proponen 

que los rearreglos cromosómicos quedan fijados en pequeñas poblaciones y 

promueven una especiación rápida por el funcionamiento de los mecanismos de 

aislamiento citogenético post-reproductivo en zonas de hibridación entre ancestros y 

citotipos derivados. Los individuos híbridos presumiblemente producen una gran 

proporción de gametos aneuploides, de este modo se reduce o previene una 
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introgresión genética a través de zonas de contacto y permite divergencias en 

citotipos subsecuentes (Sítes, 1983). 

Modelo de Especiación Alopátrico 

Sites ( 1982) menciona que la especiación o la divergencia cromosómica que se 

observa en S. grammicus se da por un medio distinto al cromosómico postulado por 

White (1978b) . Sugiere que la causa primaria de la diversificación morfológica en S. 

grammicus es el aislamiento geográfico más que las barreras cromosómicas al flujo 

génico. Además. comenta que los patrones de variación de aloenzimas son 

consistentes con esta interpretación y sumado al descubrimiento de que la población 

más aislada geográficamente es la más fuertemente diferenciada morfológicamente, 

propone que la evolución cromosómica en las poblaciones de este complejo pueden 

estar ocurriendo determinísticamente más que estocásticamente. Esto es, un 

aislamiento alopátrico, más que un aislamiento citogenético debido a rearreglos 

cromosómicos o cambios fenéticos resultado de sistemas reguladores alterados, ha 

sido principalmente el responsable de la divergencia morfológica en S. grammicus. 

El modelo de especiación alopátrica propuesto por Si tes ( 1982), postula que las 

poblaciones aisladas por una barrera geográfica alcanzan gradualmente diferencias 

genéticas (convirtiéndose en subespeciesJ que posteriormente determinan mecanismos 

de aislamiento reproductivo incompleto (con lo cual se constituyen como 

semiespecies), los cuales refuerzan y terminan en una etapa de contacto secundario 

por una menor adecuación de híbridos (Reig, 1983; Méndez de la Cruz, 1988). Lo cual 
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es consistente con el modelo alopátrico de Mayr ( 1963) y con lo propuesto por Key 

( 1968) como la hipótesis de divergencia alopátrica primaria seguida de contacto 

secundario . 

Asociado a lo anterior, Reed (1991 l al observar las d iferencias y el 

comportamiento meiótico del cromosoma 2 dice que este modelo, es el que más se 

acerca a lo que sucede en S. grammicus, por lo menos en el área que él estudió, por 

lo que el modelo de cascada queda en entredicho. 

Modelo de Interacción Mínima 

La hipótesis de la interacción mínima de la evolución del cariotipo (lmai et al, 

1986) se basa en análisis de los núcleos en meiosis, e implica la resolución deficiente 

de las interconexiones como un mecanismo en la inducción de inversiones y 

translocaciones recíprocas. Predice que los rearreglos por fisión que reducen la 

frecuencia de interacciones cromosómicas durante la meiosis son selectivamente 

favorecidas. Reed ( 1991 J menciona que el incremento en el número diploide en el 

complejo S. grammicus y la reducida ocurrencia de inversiones en los citotipos 

altamente fisionados FM son consistentes con esta hipótesis. Sin embargo los 

rearreglos más comunes son las f isiones céntricas de los pares 5 y 6, si la selección 

para tales rearreglos fuera llevada a cabo sólo por este mecanismo, se esperaría que 

los elementos metacéntricos más largos (que son los que más fácilmente interactúan 

con otros elementos} se fisionarían primero. y como esto es contrario a lo que se 

observa en el complejo. la validez de ésta hipótesis debe tomarse con escepticismo. 
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Zonas Híbridas 

Hibridación se define según Woodruff \ 1973) como el entrecruzamiento de dos 

poblaciones o grupos de poblaciones que se distinguen con base en una o más 

características . Incluyendo características genéticamente controladas. morfológicas. 

ecológicas, fisiológicas y etológicas. Entendiendo como híbridos a los productos 

individuales de hibridización y retrocruza asociada. Así, una zona híbrida es un área 

en donde ocurren ambos t ipos parentales e híbridos. Arévalo et al. ( 1991) identifican 

estas zonas siguiendo dos criterios: individuos heterocigotos para uno o más 

marcadores cromosómicos y hP.terocigotos simples recolectados en transectos 

localizados geográficamente entre dos citotipos. 

Tomando estas definiciones, se conocen siete zonas híbridas entre cinco 

diferentes combinaciones de citotipos de S. grammicus (Hall, 1973, 1983; Hall y 

Selander, 1973; Porter y Sites, 1986; Arévalo et al. 1991) con base en marcadores 

cromosómicos y se sospecha de tres zonas híbridas adicionales basados en 

marcadores de DNA ribosomal y mitocondrial (Sites y Davis, 1989). Las zonas híbridas 

conocidas hasta el momento registradas por Arévalo et al. ( 1991 l son S (tierras altas) 

x FM3 (2n = 32x38); F5 x FM2 (2n = 34x46); S (tierras bajas) x FM2 (2n = 34x46); F6 

x S(tierras altas; 2n = 34x32l y S (tierras bajas) x F6 (2n = 32x34). 

Por otra parte, Arévalo et al. 1991, suponen que las zonas altamente 

polimórficas pueden ser nuevas zonas de hibridación, ya que algunas poblaciones con 

tasas altas de polimorfismos para rearreglos cromosómicos ocurren dentro o cerca de 

los límites de rango de citotipos particulares. 
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Muchos estudios de zonas híbridas muestran que el punto de contacto entre 

poblaciones híbridas se localiza en un ecotono o hábitat transicional. Este no es el 

caso de S. grammicus, salvo para una zona de contacto entre S y F6, que se 

distribuyen a lo largo de gradientes altitudinales (Arévalo, 1988). 

Las zonas de hibridación entre dos citotipos de S. grammicus son muy 

estrechas, de menos de 1 km. Este hecho sugiere la presencia de una fuerte selección 

en contra de los heterocigotos y/o una dispersión limitada {Hall, 1973). Sin embargo, 

la presencia de individuos recombinantes en la zona híbrida indican que los híbridos 

F1 son al menos parcialmente fértiles (Reed, 1991 ). 

Morfología del Cromosoma 2 

La importancia del par cromosómico 2 para la designación de un citotipo no se 

conoció sino al usar técnicas de tinción de plata, así como análisis de SC (complejo 

sinaptonemal de células en meiosis, por microscopía electrónica) que permitiera 

corroborar lo observado en mitosis. Porter et al. (1991 ), demostraron que los NOR's 

(región del organizador nucleolar) en S. grammicus se localizan en este par. 

Hall (1973). describió la morfología del par dos como un par de cromosomas 

submetacéntricos en los citotipos S, F6, F5, F5 + 6; y en los citotipos FM (fisiones 

múltiples) como cuatro cromosomas acrocéntricos, dos grandes y dos pequeños como 

resultado de una fisión céntrica simple {Fig. 3). Sin embargo, estudios con SC por 

Reed ( 1991 : Reed et al., 1 992). revelaron que en el citotipo FM2 el cromosoma 2 
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difiere de los otros cnot ipos con fisiones múl1iples, en que el cromosoma sufrió por 

lo menos dos eventos independientes de fisión (F1g. 4) . 

Varios argumentos involucrando eventos de fisión . podrían explicar las 

diferentes morfologías del par dos en el citotipo FM2. El par dos en los ci totipos FM1 

y FM3, los cuales comparten características filogenéticas con FM2 (Sites y Davis, 

1989). apoyan la fijación inicial de la morfología del citotipo FM3 (fisión céntrica) . Una 

segunda fis ión pudo producirse directamente para dar la morfología del cromosoma 

2 en el citotipo FM2, pero esto requeriría la síntesis de novo de un centrómero y 

telómero. Además, la presencia <le la inversión heteromórfica del cromosoma 2 en el 

citotipo FM1 sugiere que el cromosoma 2 en FM2 (doble fisión) pudo involucrar la 

fijación inicial de una inversión pericéntrica que produjera un cromosoma metacéntrico 

con NOR's. La morfología del FM2 (Fig. 51 pudo entonces lograrse por una 

subsecuente f isión céntrica (Reed. 1991 ; Reed et al., 1992). 

La posición de los NOR's se confirmó en preparaciones teñidas con plata , donde 

para los citotipos S, F6, F5 y F5 + 6 están ubicados en la parte telomérica del brazo 

largo del cromosoma submetacéntrico del par 2, "AA". Para FM1 y FM3 el 

cromosoma se encuentra fisionado; en FM3 se localiza en la parte telomérica del brazo 

largo "BB" y para FM1 se puede observar en la posición de FM3, es decir "8" o 

inversión pericéntrica donde se observan los NOR' s en la región centromérica del 

cromosoma largo, como dos satélites "C", por lo que en el citotipo FM1 se pueden 

observar organismos con configuraciones "88", "BC", o "CC" . Para FM2 se observa 

una condición especial dada la doble fisión que sufre este cromosoma, pudiendo tener 
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tres formas diferentes: 1 J tres cromosomas acrocéntricos con los NOR's en la parte 

telomérica del cromosoma inferior "Bd", 2) un cromosoma fisionado tal como sucede 

en FM3, con los NOR's en el telómero del brazo largo "Re", y 3) un cromosoma 

metacéntrico de tamaño pequeño y un cromosoma acrocéntrico que t iene a los NOR's 

en posición telomérica "Rq", ver Fig. 6 (Reed, 1991; Reed, et al, 1992). 
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S F5 F6 F5+6 FM1 FM2 FM3 

PARS XX IXX I XX == XX == XX 
PAR6 1111 1:: :: :: :: ::1 

Fig. 3. Ideograma de los macrocromosomas de los citotipos de Sceloporus grammicus descritos par 
Hall 11973), modificados por Reed 11991 ). Los pares cromosómicos encerrados por lineas seguidas 
están fijados por fisiones céntricas. Las líneas Punteadas indican heteromorfismos intrapoblacionales. 
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S P1 F5 F6 F5 + 6 FM1 FM2 FM3 

Fig. 4 . Morfología del Cromosoma 2 en los distintos citotipos de Sceloporus grammicus según Hall 
(1973). 

S, F5, F6, F5 + 6 FM3 FM2 

'' Ai 
FM1 

Fig . 5 . Evolución del Cromosoma 2 en los distintos citotipos de Sceloporus grammicus según Reed et 
al. 119921. 
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S, F5. F6, FM1 FM2 FMJ 

F5+6 

11 ti " '' wu 
Ai AA AA AA 

'' AA 

" " ¡¡ 
Fig. 6 . Posibles configuraciones del Cromosoma 2 en los distintos citotipos de Sceloporus grammicus 
de acuerdo a los heteromorfismos conocidos para cada raza cromosómica, según Reed 11991). 
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Justificación 

El Estado de Hidalgo, en su parte central, ha sido muy estudiado en cuanto al 

complejo Sceloporus grammicus se refiere, ya que en este Estado es donde se 

encuentran los citotipos que presentan fisiones múltiples. además de que ahí se han 

encontrado poblaciones polimórficas, zonas de contacto e híbridas, sin embargo; 

queda todavía mucho por hacer dentro del campo de la citogenética y la bioquímica 

para determinar el posible modo de especiación cromosómica y sus implicaciones 

evolutivas. 

Dada la información que se maneja, ésta hace pensar que en zonas no 

muestreadas pueden darse "zonas híbridas" o bien zonas de contacto entre dos 

citotipos y por lo tanto pueden existir polimorfismos. 

En ciertas zonas con gradientes altitudinales, y que por lo tanto presentan 

diferentes hábitats, se puede realizar un transecto que permita observar los fenómenos 

que en él ocurren (mediante el uso de técnicas de cariotipo standard y de bandeo de 

cromosomas) como pueden ser cambios de citotipos a lo largo del transecto, 

diferencias en el cariotipo en cuanto a los lugares de constricción o donde se 

encuentran las regiones del organizador nucleolar (NOR's). 
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OBJETIVOS 

El objetivo general del trabajo es conocer la condición citogenética de 

Sceloporus grammicus en la localidad Santuario Mapethé en el Estado de Hidalgo, y 

a partir de esto se plantearon los siguientes objetivos específicos : 

1.· Detectar cambios en los citotipos a nivel altitudinal. 

2 .· Ubicar las regiones donde se localiza el organizador nucleolar (NOR's). 

3.· Determinar las frecuencias de rearreglos cromosómicos. 

4 .- Cuantificar polimorfismos cromosómicos. 

5.· Conocer los cariotipos de la localidad. 

6.- Explicar los posibles eventos que desde el punto de vista evolutivo pudieran 

causar y mantener la actual situación de los cariotipos encontrados en el área 

así como las implicaciones evolutivas de la misma. 
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LOCALIZACION 

La localidad "Santuario Mapethé" {Fig. 7), se encuentra en el poblad? del mismo 

nombre en el municipio de Cardona!, a 29 Km al noroeste de la ciudad de lxmiquilpan, 

Edo. de Hidalgo, en los 99°08'07" longitud oeste y 20°39'06" latitud norte, con una 

altitud que oscila entre los 2400 y 2700 msnm {Carta F14C69, F14-11 , SPP, 1985). 

VEGETACION 

La localidad está comprendida en la parte seca del estado de Hidalgo, dentro 

de la Provincia Florística de la Sierra Madre Oriental {Rzedowski, 1981). En esta área 

se presenta una vegetación típica de matorral xerófilo, con especies como Hechtia, 

Dasyliríon, Yucca, Opuntia y dos especies de maguey pulqueroAgave atrovirensy A. 

sa/miana, las cuales son cultivadas por la gente del lugar. Además, se presenta bosque 

de Ouercus, en elevaciones mayores a los 2600 msnm predominando tres especies: 

Ouercus crassipes, Ouercus crassifolia y Ouercus rugosa {Rzedowski, 1981 ). 

La localidad se encuentra muy perturbada, pues existe una gran tala de árboles 

y cultivo de terrenos, además de pastoreo excesivo de ganado caprino, vacuno y 

ovino. 
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Fig. 7. Ubicación del ~rea de estudio en la región oeste del Estado de Hidalgo. SPP (19851. 
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CLIMA 

El clima en ésta zona varia ampliamente, siendo extremoso, cálido durante el 

día y frío en la noche, su temperatura media anual varía de los 12 a los 26ºC (BW, 

BSl. Es uno de los lugares más áridos de la parte centro-oeste de México con una 

precipitación media anual de 270mm (Rzedowski, 1981). 
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METODOLOGIA 

Se realizaron seis salidas de un día de duración a la localidad "Santuario 

Mapethé" en el estado de Hidalgo. En las primeras salidas se recolectó en dos terrenos 

adyacentes, con una altitud de 2405 y 241 O msnm y una vegetación de Agave sp. 

Las últimas dos salidas se hizo un transecto altitudinal recolectándose los organismos 

encontrados a lo largo del mismo. La altitud varió de 2400 a 2690 msnm, y la 

vegetación cambió de terrenos cult ivados con Agave sp. a bosque de Ouercus sp . 

(Fig. 8). Los organismos se recolectaron a mano, con ligas o lazos herpetológicos, se 

marcaron por ectomización de falanges, se les tomaron medidas somáticas (LHC: 

longitud hocico-cloaca , L T: longitud total, AC: ancho cabezal. coloración del cuello y 

vientre . Se recolectaron organismos de ambos sexos, los machos activos 

reproductivamente se distinguen en que presentan los poros femorales abiertos 

además de coloración del parche ventral más marcada. 

Las lagartijas se trasladaron al laboratorio donde se extrajeron muestras de 

médula ósea y gónadas para obtener el cariotipo según el método de Baker er al. 

( 1982) para cromosomas metafásicos (médula ósea) y el de Sites ( 1983) y Porter y 

Sites ( 1985) para cromosomas meióticos (tejido testicular), que consiste en inyectar 

una solución de levadura-azúcar 24-36 hrs antes de sacrificar a los organismos. 

Después. se les mantiene bajo un foco de 100 W; 2-6 hrs antes de sacrificarlas se les 

inyecta una solución de colchicina al 0 .05% en la cavidad del cuerpo. Se disectan, y 

se retiran los huesos de las extremidades, se maceran con KCI 0.075 M para obtener 

una suspensión celular que se incuba a temperatura ambiente por 30 minutos y se le 
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agregan 1-3 mi de fijador (3: 1 metanol-ácido acético). Esta suspensión se centrífuga 

cuatro veces quitando el sobrenadante y agregando 4 mi de fijador fresco, la 

suspensión final se gotea sobre un portaobjetos limpio y se seca a la flama, para 

después teñirlas con Giemsa al 5% por 10 minutos (Baker et al., 1982). 

Los cromosomas meióticos se obtuvieron de la misma manera pero usando 

tejido testicular de los machos reproductivamente activos (Sites, 1983; Porter y Sites, 

1985). 

Para el bandeo de cromosomas se utilizó la técnica anterior con algunas 

variantes, las preparaciones se secaron al aire, se mantuvieron en un lugar obscuro 

durante 4-7 días y se procedió a teñirlas con la técnica de nitrato de plata (Rosenfeld, 

1989, modificada para reptiles por Sites, com. pers .) ya que los intentos para realizar 

bandeos C y G en S. grammicus no han sido fructíferos y a que las muestras con 

nitrato de plata han sido ampliamente utilizadas para visualizar la posición de los 

NOR's en cromosomas somáticos. Esta técnica consiste en colocar las preparaciones 

en agua destilada 2 hrs, después se tiñen con una solución de gelatina con nitrato de 

plata y se colocan durante 2-3 minutos sobre una parrilla a 43ºC para que cambie de 

incolflro a café obscuro; se enjuagan en agua destilada y se ponen en una solución de 

tiosulfato de sodio por 15 minutos, se vuelve a enjuagar y se tiñen con Giemsa al 5 % 

por 2-3 minutos para después observarse al microscopio. 

Los cariotipos se determinaron examinando un mínimo de 5 células por cada 

individuo, aunque la mayoría de las veces se revisó un número mayor para poder 

definir el cariotipo obtenido. Cuando fue posible se revisaron para cada individuo, 
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células tanto en mitosis como en meiosis. Todos los rearreglos cromosómicos fueron 

interpretados visualmente siguiendo los lineamientos de Sites ( 1983) . Las células que 

presentaban configuraciones cromosómicas diferentes fueron fotografiadas con un 

fotomicroscopio Olympus AH-2 con película Kodak Gold asa 1 OO. 

Los cromosomas se ordenaron por tamaños del mayor al menor siguiendo los 

criterios de Hall (1973) y Sites (1983): Los pares 1, 3, 4 y 5 son metacéntricos, los 

pares 3 y 4 son indistinguibles tanto en tamaño como en morfología, por lo tanto, los 

rearreglos en estos pares se asignan arbitrariamente al par 4; debido a esto, sólo se 

utilizaron los pares 1, 2 y 6 como marcadores diagnósticos. Los pares 2 y 6 son 

submetacéntricos, y el par 2 es el que presenta las regiones del organizador nucleolar 

(NOR's). Un par no fisionado se registró como AA, un heterocigoto por fisión AB, un 

homocigoto por fisión BB, un par homocigoto por inversión CC, un heterocigoto por 

inversión AC y un heterocigoto por f isión e inversión BC (Fig 9) . 

IX ~ vv 
,,;;? ~ ~ "" 11 

AB 

=~ 
BB 

~ 

IA 
,,;;;? ~ A~ AA BC 

~ AC ce 

Fig . 9 . Secuencia de derivación hipotética para cualquier par macrocromosómico basada en 
rearreglos cromosómicos; adaptado de Arévalo et al. (1991). 
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Para conocer el cariotipo inequívocamente se seleccionó a cada organismo 

teniendo en cuenta tres aspectos: 1) sexo del individuo (para distinguir el cromosoma 

"Y" del par 6); 2) la morfología del cromosoma 2 con respecto a la posición de los 

NOR's y 3) el número diploide total del organismo. 

En el momento de disectar a los organismos, se obtuvieron muestras de 

corazón, pulmón, hígado, riñón, estómago y músculo y se introdujeron en nitrógeno 

líquido para futuros estudios moleculares. 

Los organismos así como las preparaciones cariológicas y los tejidos quedaron 

depositados en el Museo de Zoología "Alfonso L. Herrera" de la Facultad de Ciencias 

de la Universidad Nacional Autónoma de México (MZFC). 

Se realizó una prueba de X 2 para conocer si las frecuencias de polimorfismos 

u otros rearreglos cromosómicos concordaban con las proporciones esperadas de 

Hardy-Weinberg. (Ayala y Kiger, 1984). la fórmula para la X 2 es: X2 = (0-E) 2 /E y la 

fórmula del equilibrio Hardy-Weinberg es: (p + q) 2 = 1 donde p = 2(0) + 2/2N y q = 1-p. 

Se utilizó la formula binomial tomando a las diferentes clases de heterocigotos en 

conjunto siguiendo a Porter y Sites (1986). 

33 



RESULTADOS Y DISCUSION 

La condición citogenética de Sceloporus grammicus en la localidad Santuario 

Mapethé es muy compleja. Se registraron 20 cariotipos diferentes (Cuadro 2, Fig. 10), 

lo cua l indica que la población es altamente polimórfica, debido posible"'!ente a que 

se muestreó en una zona de contacto entre dos citoti.pos. o que posee una tasa alta 

de mutaciones espontáneas (Arévalo et al. 1991 ). 

Cuadro 2. Diferentes configuraciones cariotipicas observadas en Santuario Mapethé. Hgo. 

PAR 1 PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 PAR 6 NO.INOIV. CATALOGO IGM: CARIOTIPO 

AA AA AA AC BB AA 5: 142, 143, 145. 147, 149 F5 inv. p 4 

AA se BB BB BB AA 1: 097 Retrocruza 

AS Ae AS AA BB AS 2: 080, 144 F, 

AB Ae AB AB BB A8 1: 146 F, 

AB 8C 88 88 89 88 1: 091 FMl p 4 

88 AA 88 AA 8S 88 2: 071, 078 Retrocruza 

BB AB AB 88 BB AB 2: 106, 107 Retrocruza 

SS A8 BB AB BB BB 5 : 069,070, 074,075, 077 Retrocruza 

BS A8 AB AA BB AB 1: 095 Rotrocruza 

88 Ae AS AA SS 88 2: 103, 104 Retrocruza 

BS Ae AS AS S8 BS 2: 109, 110 Retrocruza 

88 Ae A8 BB SS AA 1: 148 Retrocruza 

SB SS AA AA 88 S8 2: 081 , 108 Retrocruz.e 

BS BB AA AS S8 AB 1: 073 Retrocruza 

BB BB 88 AA BB 88 2: 068. 111 FM1 

88 BB BB A8 BB AS 1: 067 Retrocruz& 

88 ce AA AA 88 BB 1: 102 Retrocruza 

88 ce AB AB 88 A8 2: 093 , 105 Retrocruza 

BB ce A8 BB 88 AB 1: 086 Retrocruza 

88 ce 88 88 88 BB 1: 096 FM1 
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1 1 

1 O µrn PAR 1 PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 PAR 6 

a ,, I< '' ª' .... •• 
b lt 1 IJ '1 ti \lfi fff 1 1 

c r .. 1, 1 •• , , aa-. ••• 
d 1 ,, ,, l lt · ~· \}. ... ~.A 

e 
\ \\ t I r 

g 

Fig. 10. Cariotipos encontrados en e! área de estudio. Notese que et cariotipo "a" es el más cercano 
al silvestre, pero presenta el par cinco fisionado y el par cuatro con inversión pericéntrica . El cariotipo 
"b" presenta inversión en el par dos . 
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1 1 

lOµm PAR 1 PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 PAR 6 
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Fig. 1 O. Cariotipos encontrados en el área de estudio (Continuación). El cariotipo "h" es uno de los que 
más se observó en el área de estudio. 
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1 1 

lOµm 
PAR 1 PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 PAR 6 

o {~~Q.~ .~OY~\' {~ li.1~ ~~~ ~"~ • <'Al '# 

p l••• &u• . 4 ,,, ' . ' . .. 
Q 'ªº' b 

,,. 11 ... , ~\>~'i ~. 

1~11 f j -~~ '·· . ,,. , .~ ~ fs 

11 (P i 
{ 

s ....... • .•• Jt . ;\et 

•••• 'ª . ... •••• ........ 
Fig. 1 O. Cariotipos encontrados en el área de estudio (Continuación). El cariotipo "p" presenta una 
fusión de los pares 5 y 6 para dar un cromosoma submetacéntrico. 
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CROMOSOMA 2 

Estudios anteriores al de Reed (1991 J no tomaban en cuenta la morfología del 

cromosoma 2, pLies se desconocía que los NOR's en el complejo Sceloporus 

grammicus se localizan en dicho par (Porter et al. 1991), con lo cual algunas veces 

se tenían configuraciones cromosómicas designadas a un cariotipo, que al ser 

revisadas teniendo en cuenta la morfología del par 2, cambiaron de configuración 

(Reed, com. pers .). 

Se observaron varias configuraciones para el par dos, representadas por: "A•, 

"B" y "C", tanto homocigotos como heterocigotos. 

La presencia de "A" indica que se trata de algún citotipo de los menos 

derivados (S, F6, F5 o F5 + 6) sin embargo, dado que la distribución geográfica de S 

y F6 está muy alejada de la zona estudiada y a que la frecuencia de fisión del par 5 

es muy alta, estos dos citotipos se descartaron y solo se discernió entre F5 + 6 y F5, 

de los cuales se desechó F5 + 6 debido a la alta frecuencia de aparición del 

cromosoma 6 como metacéntrico (homocigoto o heterocigoto) condición que se 

presenta en F5. Por lo tanto, uno de los citotipos en contacto es F5 . 

La presencia de "B" indica que se puede tratar de FM1 o FMJ. pero la 

existencia de "C" muestra claramente que el otro citotipo en cuestión es FM1 pues 

esta condición de inversión sólo se presenta en ese citotipo (ver antecedentes) . Cabe 

señalar, que la población más cercana de FM1 de que se tiene conocimiento está 

localizada en Amealco, Hgo. al sur de la zona estudiada (Arévalo et al., 1991) . 
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CITOTIPOS EN CONTACTO 

Se muestreó en una zona de contacto entre los citotipos F5 y FM1. Donde 

además de entrar en contacto, los citotipos hibridizaron, por lo que se registra una 

nueva zona híbrida entre dos citotipos, y la primera entre F5 y FM1 . 

Esto fue imprevisto, pues se tenía la posibilidad de encontrar una zona de 

hibridación , pero para la parte Oeste de Hidalgo se esperaba que existieran zonas 

híbridas entre FM2 y FM1 y/o F5 +6 (Arévalo et al, 1991) . 

Además, no se conoce ninguna población de FM1 ni de F5 para esa región del 

Estado de Hidalgo. Pues, como ya se mencionó, la localidad más cercana de que se 

tiene conocimiento para FM1 es al sur de la zona de estudio, y cabe señalar que este 

citotipo se encuentra localizado en una línea norte-sur entre los citotipos FM2 y F5 + 6 

(Arévalo et al .. 1991 ). geográficamente el sitio muestreado entra dentro de esta área 

de distribución, y la población estudiada puede considerarse como una nueva localidad 

FM 1. El citotipo F5 tampoco ha sido registrado en este lugar, pero debido a que 

quedan muchos puntos con hábitats típicos de F5 (bosques de encino) sin recolectar, 

es posible que con este hallazgo se amplíe el área de distribución del citotipo. Por lo 

que sumado al hecho de haber encontrado una nueva zona híbrida entre dos citotipos 

que no se sabía que entraban en contacto, se registra una nueva localidad para cada 

uno de los citotipos. 
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CARIOTIPOS 

Se obtuvieron cariotipos con números diploides que van de 2n = 34 a 2n = 44, 

lo que implica que se muestreó en una zona de hibridación entre dos citotipos, dando 

como resultado la diversidad de números diploides encontrados. El 2n del citotipo F5 

es 34 y el de FM 1 es 40-44. Esto es congruente con los números diploides 

registrados en este estudio. 

Todas las lagartijas procesadas presentaron además de los seis pares 

macrocromosómicos que varían de un individuo a otro, 20 microcromosomas 

invariablemente (19 en los machos), razón por la cual sólo se hará mención a los 

macrocromosomas. 

Existen configuraciones cromosómicas diversas para designar un FM1 puro, 

debido a que este citotipo se encuentra fijado por la fisión de los pares 3, 5 y 6, 

además presenta heteromorfismos intrapoblacionales en los pares 1, 2 y 4 (Fig . 11 J 

obteniéndose 23 combinaciones diferentes, por lo que la denominación de un individuo 

puro para este citotipo fue un tanto compleja. El citotipo F5 tiene fijados corno 

metacéntricos los pares macrocromosómicos 1, 2, 3, 4, 6 y el par 5 fijado por fisión, 

además presenta heteromorfismo intrapoblacional en el par 4 (Fig. 12). Así, los 

híbridos F1 o retrocruzas serán heterocigotos para los seis pares rnacrocromosómicos. 

Se realizó el ideograma para la cruza de los citotipos F5 y FM1 (Fig. 13! para conocer 

las posibles configuraciones cromosómicas que se obtendrían al hibridizar estos 

citotipos , observándose ocho cariotipos diferentes; y se trabajó con las retrocruzas 

posibles, de las cuales se originan muchas combinaciones debido a los 
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heteromorf1smos que se conocen para cada uno de los c itotipos implicados en la 

hibridación . Por ta l motivo, la amplia gama.de cariotipos encontrados no fue casual. 

PAR 1 

~JV~ 
1 1' , ni 
LJ_U 

PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 

Fig. 11 . Ideograma del citotopo FM 1. Además de los seis pares macrocromosómicos posee 20 
microcromosomas. 

PAR 1 PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 PAR 6 

11 
Fig. 12 . Ideograma del c itotopo FS . Además de los seos pares macrocromosómicos posee 20 
m1crocromosomas. 
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FS X FM1 

Fig. 13. Ideograma de la cruza de los citotipos F5xFM 1, observándose ocho posibles 
configuraciones. 
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Terreno 1 

En este sitio se obtuvieron 14 cariotipos diferentes de 21 organismos 

procesados (Cuadro 3, Figura 14). 

Cuadro 3 . Configuraciones cariotípicas observadas en los organismos del terreno l. 

1 
No. 1 SEXO 1 2n 1 PAR 1 

1 
PAR 2 1 PAR 3 1 PAR4 1 PAR 5 1 PAR6 

1 

067 9 42 BB BB BB AB BB AB 

068 9 42 BB BB BB AA BB BB 

069 9 42 68 AB BB AB 88 68 

070 9 42 88 AB BB AB 88 88 

071 9 40 88 AA 88 AA 88 88 

073 9 38 BB 88 AA AB BA AB 

074 9 42 86 AB BB AB BB BB 

075 9 42 BB AB BB AB BB 88 

077 9 42 88 AB 68 A8 88 88 

078 9 40 BB AA BB AA BB BB 

080 9 38 AB AC A8 AA BB A8 

081 ó 40 BB BB AA AA BB BB 

086 ó 42 BB ce AB BB BB A8 

091 9 43 A8 8C 98 98 BB BB 

093 9 41 88 ce AB AB BB AB 

095 ó 40 88 AB A8 AA 88 AB 

096 ó 44 88 ce BB BB 88 BB 

097 ó 40 AA 8C 88 BB 89 AA 

108 9 40 BB BB AA AA 89 BB 

109 9 41 BB AC A8 AB BB 88 

111 ó 42 88 BB BB AA BB BB 
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PAR 1 PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 PAR 6 
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g 1114 lía r Ir • e~ ~61-
Fig. 14. Cariotipos encontrados en el terreno l. 

a . IGM 068, IGM 111. 
b. IGM 091. 
c. IGM 096. 
d. IGM 069, IGM 070, IGM 074, IGM 075, IGM 077. 
e. IGM 067. 
f . IGM 071, IGM 078. 
g. IGM 081 , IGM 108. 
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PAR 1 PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 PAR 6 
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Fig. 14. Cariotipos encontrados en el terreno 1 (Continuación). 

h. IGM 086. 
i. IGM 093. 
j. IGM 095. 
k. IGM 097. 
l. IGM 109. 
rn. IGM 080. 
n. IGM 073 
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Cuatro individuos presentaron el citotipo parental FM 1 y de estos, dos 

compartieron la misma configuración cromosómica. Estos dos organismos se 

numeraron IGM 068 y 111 (Fig. 14al. los cuales presentan todos los pares 

macrocromosómicos fisionados excepto el par 4. Esta variación aparente con el 

ideograma para FM1 se debe a los heteromorfísmos intrapoblacionales. Las otras dos 

lagartijas con citotipo FM1 quedaron registradas como IGM 091 (Fig. 14bl que 

presenta al par uno heterocigoto por fisión, al par dos heterocigoto por inversión 

(condición típica del citotipo). y los restantes pares macrocromosómicos homocigotos 

por fisión; e IGM 096 (Fig. 14c), que es homocigoto por fisión de todos los pares 

macrocromosómicos excepto el par dos, que se encuentra homocigoto por inversión 

(condición exclusiva de este citotipo). 

El cariotipo más registrado en toda la zona de estudio se presentó en el terreno 

1, y se caracteriza por presentar los pares 1, 3. 5 y 6 como homocigotos fisionados, 

y los pares 2 y 4 como heterocigotos (Fig. 14d). Esta configuración la presentaron los 

ejemplares IGM 069, 070, 074, 075 y 077, y se designaron como retrocruzas de 

híbridos F1 con individuos parentales FM1 . 

Adicionalmente, se denominaron 7 cariotipos como retrocruzas, comprendiendo 

9 individuos. El número IGM 067, (Fig.14e) presentó los pares 4 y 6 heterocigotos, 

mientras que los restantes fueron homocigotos por fisión. La presencia del par 6 como 

heterocigoto indica que el organismo es una retrocruza entre un híbrido F, y un 

parental FM1 . IGM 071, 078 (fig. 14f), poseen los pares 2 y 4 homocigotos 

metacéntricos, mientras que se observa un estado homocigoto por f isión en los pares 
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1, 3, 5 y 6, por lo que se designó como retrocruza, pues sólo así se puede obtener la 

condición homocigota metacéntrica del par 2. Los individuos IGM 081 y 108 (Fig. 

14g) presentaron un cariotipo con los pares 3 y 4 como metacéntricos homocigotos 

y los pares restantes homocigotos por f isión, razón por la que se le designó retrocruza. 

Otra denominación de retrocruzas la obtuvieron IGM 086 (Fig . 14h) y 093 (Fig. 14i) 

que difirieron entre sí en el par 4, donde el primero presenta un carácter homocigoto 

por f isión y el segundo es heterocigoto . Por lo que respecta a los otros pares, ambos 

son homocigotos por fis ión en los pares 1 y 5, heterocigotos en 3 y 6 y homocigotos 

por inversión en el par 2. Otros dos organismos registrados como retrocruzas son IGM 

095 (Fig. 14j) que presenta los pares 1 y 5 homocigotos por fisión, el par 4 

homocigoto metacéntrico y los pares 2, 3 y 6 heterocigotos e IGM 097 (Fig. 14k) el 

cual exhibe los pares 1 y 6 homocigotos metacéntricos, el par dos heterocigoto por 

fisión/ inversión y los pares 3 . 4 y 5 homocigotos por f isión . El organismo IGM 109 

(Fig. 141) también se registró como retrocruza, y posee los pares 1, 5 y 6 homocigotos 

por f isión , los pares 3 y 4 heterocigotos por fisión y el par 2 heterocigoto por 

inversión . 

El único indiv iduo híbrido F, reconocido que se obtuvo en este terreno, se 

catalogó con el número IGM 080 (Fig . 14m). Este organismo es heterocigoto para los 

3 marcadores diagnósticos (par 1 y 6 por f isión y par 2 por inversión), además de ser 

heterocigótico por f isión para el par 3, es decir, presenta heterocidad en cuatro de los 

seis pares macrocromosómicos . Los pares 4 y 5 presentan condición homoc igota, el 
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primero metacéntrica y el segundo por fisión. Cabe mencionar que la condición 

parental FM1 sólo se observó en este terreno. 

El organismo IGM 073 !Fig. 14nJ merece mención aparte. Este fue denominado 

retrocruza junto con el individuo lGM 067, sin embargo, al observarse más células 

mitóticas, se observó que uno de los cromosomas metacéntricos atribuidos al par 6 

no correspondía en tamaño. así, se designó como homocigoto por fisión para los pares 

1 y 2; homocigoto metacéntrico para el par 3, heterocigoto para el par 4 , y fusión de 

dos elementos de diferente tamaño (posiblemente par 5 y 6) para producir un 

cromosoma submetacéntrico. con un número diploide 2n = 38. Esta situación (fusión 

de dos elementos de distinto par cromosómicoJ fue registrada por Porter y Sites 

( 1986) quienes encontraron este rearreglo en un sólo organismo, y por Arévalo et al. 

( 1991) quienes concluyen que estos rearreglos tienen un origen mutacional en las 

zonas híbridas. El hallazgo de este rearreglo en la zona de estudio concuerda con lo 

propuesto por estos autores, discutiéndose más adelante las posibles implicaciones 

evolutivas de este rearreglo. 
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Terreno ti 

Aquí se obtuvieron 5 cariotipos diferentes correspondientes a 7 organismos 

(Cuadro 4, Figura 15) . 

Cuadro 4 . Configuraciones cariotípicas observadas en los organismos recolectados en el terreno 11. 

a 

b 

c 

d 

e 

1 
No. 

1 SEXO 1 
2n 1 PAR 1 1PAR2 I PAR 3 1PAR41 PAR 5 1 PAR 6 

1 

102 2 40 BB ce AA AA BB BB 

103 2 40 BB AC AB AA BB BB 

104 2 40 88 AC AB AA 88 BB 

105 2 41 BB ce AB AB 88 AB 

106 2 41 BB A8 AB BB BB AB -
107 ó 41 BB AB AB 88 88 AB 

11 o ó 41 88 AC AB AB BB BB 

PAR 1 PAR 2 PAR 3 PAR 4 PAR 5 PAR 6 

~tt~ it ,,, N . 

' Ó~~- "'••1; 
I\;· .\\:. ~~ ~ ;\\· 

.l. 
~· fr, . ·~ 

-~ 
,Jil; Z;). '4 {X ,,~~ '\,~ ~ l!i ,,,. ,, 

lfit 1 .. l1t.6 44'i&~ ft1 '411fi1! Wwf 

•••• \i i.. ••• ···~ lll # h 

Fig . 15. Cariotipos encontrados en el terreno JI. 
a. IGM 102. b IGM 105. 
c. IGM 103, IGM 104. d. IGM 106. IGM 107 . 
e. IGM 110. 

49 



fl CS Ul TAOOS Y O ISCUSJON 

De los cinco cariotipos tres son exclusivos de este lugar y los otros dos son 

compartidos con el terreno 1. Todos los organismos de este terreno se designaron 

como retrocruzas entre híbridos F1 y los citotipos parentales F5 y FM1. 

El individuo IGM 102 (Fig. 1 5a ) presentó una configuración muy cercana a un 

organismo FM1, todos los pares se adecuan a dicho citotipo excepto el par 3 que 

aparece como homocigoto metacéntrico y se esperaría que fuera homocigoto por 

fisión si fuese FM 1. Así, presenta el par 1, 5 y 6 homocigoto por f isión, el par 2 

homocigoto por inversión y los pares 3 y 4 homocigotos metacéntricos . Este 

organismo pudo ser considerado como FM1 polimórfico para el par 3, sin embargo, 

dada la homocigocidad de tal par y a las múltiples combinaciones que se obtienen de 

los individuos retrocruzas, se designó como retrocruza. 

El organismo IGM 105 (Fig. 15bl compartió su configuración con el individuo 

IGM 93 del terreno 1, el cariotipo de este organismo se discutió anteriormente. 

Se hallaron tres configuraciones adicionales de retrocruzas comprendiendo seis 

organismos. la primera incluye a los organismos IGM 103 y 104 (Fig. 15cl. que son 

homocigotos metacéntricos para el par 4, homocigotos por fisión para los pares 1, 5 

y 6, heterocigotos por fisión para el par 3 y heterocigotos por inversión para el par 2. 

Los ejemplares IGM 106 y 107 (Fig . 15d) son homocigotos por fisión para los pares 

1, 4 y 5 y heterocigotos para los pares restantes. La última configuración la presentó 

el organismo IGM 11 O (Fig. 15el. que compartió la configuración con el organismo 

IGM 109 del terreno 1, y que es homocigoto por fisión para los pares 1, 5 y 6, 

heterocigoto para 3 y 4 y heterocigoto por inversión para el par 2. 
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Terreno 111 

En este terreno se observaron 4 cariotipos diferentes, correspondientes a 8 

organismos (Cuadro 5, Figura 16), de los cuales, tres son exclusivos de este lugar y 

sólo uno de ellos se compartió con un individuo del terreno l. 

Cuadro 5. Configuraciones cromosómicas observadas en los organismos del terreno 111. 

No. SEXO PAR 1 PAR2 PAR 3 PAR4 PAR 5 PAR6 

142 ó AA AA AA AC BB AA 

143 ó AA AA AA AC BB AA 

144 9 AB AC AB AA BB AB 

145 9 AA AA AA AC BB AA 

146 ó AB AC AB AB BB AB 

147 ó AA AA AA AC BB AA 

148 ó BB AC AB BB 88 AA 

149 ó AA AA AA AC BB AA 
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a lt 1( ,, lt .... •• 
b L.1, 1 •• ,. ......... 
e J,. '• ',, l ...... ' .. 
d ,,., ,, .,. ........ , •• 

Fig. 16. Cariotipos encontrados en el terreno 111. 
a. IGM 142, IGM 143, IGM 145, IGM 147, IGM 149. 
b. IGM 144. 
c. IGM 146. 
d. IGM 148. 

El cariotipo más frecuente en este terreno fue el que presentaron los organismos 

IGM 142, 143, 145, 147 y 149 (Fig. 16a) el cual se designó como F5 inv . p .4, es 

decir, los pares 1, 2, 3 y 6 son metacéntricos, el par 5 se observa fisionado (condición 

t ípica del cariotipol y el par 4 es heteromorfo por invers ión. Esta condición de 

heteromorfismo en el par 4 no se observó en los terrenos 1 y 11, por lo que se 

comprueba lo referido por Arévalo et al (1991) con respecto a que este 

heteromorfismo es raro y en las áreas híbridas no se observa. Esta configuración 

representa la raza pura o parental, y es muy importante porque corrobora la existencia 

de la zona híbrida entre los citotipos F5 y FM1. así como el hallazgo de una nueva 

zona para la raza en cuestión. 

Cabe sefialar que esta configuración es la única que se encontró en los encinos 

prop iamente, pues los ot ros organismos recolectados en este terreno, se capturaron 
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en una franja intermedia entre los terrenos 1 y 11 y el 111, pero como en este terreno se 

realizó el transecto altitudinal, por esto se incluyen aquí. 

El organismo IGM 144 (Fig. 16bl se designó como híbrido F, , que comparte la 

configuración con el individuo IGM 080, único organismo que se había registrado 

como F, en el terreno l. 

Otro organismo que resultó híbrido F,, fue el IGM 146 {Fig. 16cl. que es 

heterocigoto para todos los pares macrocromosómicos 

(excepto para el par 5 que se encuentra fijado por fisión tanto en F5 como en FM1 ). 

El individuo IGM 148 (Fig. 16d) se registró como retrocruza, presentando el par 

6 homocigoto metacéntrico, los pares 1, 4 y 5 homocigotos por fisión, el par 3 

heterocigoto por fisión y el par 2 heterocigoto por inversión. 

Debido a la gran variabilidad cromosómica que se presentó se realizó una prueba 

de X 2 para advertir si las frecuencias genotípicas (heterocigotos y homocigotos) 

estaban bajo las expectativas del equilibrio Hardy-Weinberg, observándose que todos 

los pares macrocromosómicos se conforman dentro de lo esperado (Cuadro 6), es 

decir, se cruzan al azar, por lo que no se desvían significativamente del equilibrio 

Hardy·Weinberg, lo que sugiere que los rearreglos se comportan como mutaciones 

neutrales o casi neutrales y por lo tanto no contribuyen a los procesos de especiación 

como lo sugirieron White (1978) y Hall (1980). Esta situación es semejante a la 

discutida por Sites y Davis ( 1989) quienes comentan al respecto de una zona híbrida 

que los organismos parentales puros hibridizan y producen F1 en frecuencias similares 

a las esperadas para un apareamiel'.ltO al azar en ind ividuos de zonas vecinas, y que 
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los polimorfismos extensos que aparentemente no causan desbalanceo meiótico se 

presentan en frecuencias Hardy-Weinberg . 

Cuadro. 6 Comparación de valores observados y esperados del Equilibrio Hardy-Weinberg para los 
diferentes pares macrocromosómicos utilizando la corrección de Yates para muestras pequeñas. Obs = 

Observado, Esp = Esperado, gl = grados de libertad, P = Probabilidad. 

5j HOMOCIGOTOS HETEROCIGOTOS 

Obs Esp Obs Esp x• gl p 

1 32 30.460 4 5.540 0.286 1 0.59 

2 18 18.058 18 17.942 o 0002 1 0.98 

3 22 19.40 14 16.620 0.3875 1 0.53 

4 19 18.216 17 17.748 0.0143 l 0 .90 

5 36 36.00 o 0.000 0.000 1 0.00 

6 25 21 .549 11 7.222 0.2353 l 0.627 

Se debe mencionar que durante el estudio se recolectaron muy pocas lagartijas 

machos, las cuales no mostraban actividad reproductiva salvo en muy pocos 

ejemplares, por lo que se obtuvieron escasos datos de meiosis, los cuales son muy 

importantes para corroborar Jos resultados obtenidos en mitosis y para observar si Jos 

organismos retrocruzas o híbridos segregan gametos balanceados. Los organismos 

procesados cariotípicamente para meiosis presentaron gametos balanceados, sin 

embargo, éstos no se muestran ni discuten. 
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FRECUENCIAS CROMOSOMICAS 

Se efectuó el conteo de homocigotos y heterocigotos para cada par 

macrocromosómico obteniéndose las frecuencias de los mismos por cada combinación 

(Cuadro 7) . 

Cuadro 7 . Frecuencias de homocigotos y heterocigotos observadas para cada par macrocromosómico. 
El asterisco denota una frecuencia de 36 para los homocigotos por fisión, no se toma en cuenta el 
organismo IGM 073 que presentó fusión entre los pares 5 y 6. 

FRECUENCIA Par 1 Par 2 Par 3 Par 4 Par 5 Par 6 

HOMOCIGOTOS AA 6 7 9 12 7 

HOMOCIGOTOS BB 26 6 13 7 35• 18 

HOMOCIGOTOS ce 5 - -
HETEROCIGOTOS AB 4 8 14 12 11 

HETEROCIGOTOS AC 8 5 -
HETEROCIGOTOS BC 2 - -

La frecuencia de homocigotos "AA" (metacéntricos) en todos los pares 

macrocromosómicos es baja, y se observa en todos los pares excepto el 5. La baja 

frecuencia en el par 1 se debe a que FM1 presenta heteromorfismo para este par. Los 

pares 2 y 6 son homocigotos en'FS pero no así en FM 1, por lo que la baja frecuencia 

de aparición de estos pares como homocigotos metacéntricos puede deberse a que 

al cruzarse ambos citotipos, F5 es enmascarado. El par 4 exhibe el valor máximo, esto 

se debe a que éste es polimórfico en FM 1 y al cruzarse o retrocruzarse se da tal 

frecuencia. El par 5 no se observa homocigoto metacéntrico pues ninguno de los dos 

citotipos en contacto presentan esta condición. 
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La frecuencia de homocigotos por fisión "BB" es sumamente alta en el par 1, 

donde 26 organismos presentan esta condición. El par 2 tiene relativamente una baja 

frecuencia de homocigotos por fisión, y el par 3 tiene una frecuencia media para este 

rearreglo. El par 5 se presenta fisionado en todos los casos, debido a que en ambos 

citotipos se da esta situación {excepto en el individuo IGM 073 que presentó fusión 

de cromosomas de los pares 5 y 6, observándose un arreglo "BA ") . El par 6 tiene una 

alta frecuencia de fisiones. lo que sugiere que existe una cruza entre F5 y FM1. 

Sólo se observan homocigotos por fisión "CC" (así como heterocigotos por 

inversión "AC" o "BC") en el par 2, lo que muestra que el citotipo FM1 está 

involucrado, y la situación homocigota indica que se puede tratar de individuos FM1 

puros o retrocruzas. La condición "AC" se presentó también en el par 4 de todos los 

organismos F5 puros, con esto, aunque el heteromorfismo en dicho par es 

generalmente raro, los organismos muestreados F5 puros lo presentan siempre. Sin 

embargo, este heteromorfismo no se observó ni en los individuos híbridos ni 

retrocruzas. por lo que no se lleva a cabo la introgresión de este par. 

En cuanto a los heterocigotos por fisión "AB", la frecuencia para el par 1 es 

muy baja, pues la mayoría de los individuos resultaron homocigotos por fisión. El par 

2 tiene una mayor frecuencia que el par 1 ya que este par en FM1 se encuentra 

fisionado y en F5 metacéntrico, por lo que al cruzarse, se dará esta situación. Los 

pares 3 y 4 son los que vuelven a presentar las más altas frecuencias por razón similar 

a la del par 2. El par 5 no presenta tales rearreglos. y el par 6 muestra una frecuencia 

alta, lo que concuerda con la hibridación de ambos citotipos. 
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POLIMORFISMOS CROMOSOMICOS 

Dentro de la población muestreada se observan varios polimorfismos que 

pueden ser debidos a dos alternativas posibles. La primera es tomar a todos los 

cariotipos encontrados cuma polimorfismos intrapoblacionales, es decir con una alta 

frecuencia de rearreglos para uno o más macrocromosomas. La segunda es tomar la 

posición de zona de hibridación y así sólo tomar como 

polimórficos a los organismos FM1 puros pero que presentan rearreglos debidos a los 

heteromorfismos que presenta tal citotipo . 

Para que se lleve a cabo la primera alternativa. se asume que el citotipo 

encontrado es FM1 , el cual tendrá una gran variedad de rearreglos que involucran 

tanto fisiones. inversiones y fusiones. lo cual no ocurre normalmente, sin embargo; 

existe el antecedente de una población altamente polimórfica cerca de Cadereyta, en 

Vizarrón, Ouerétaro, donde se encontraron organismos con dos y hasta tres rearreglos 

cromosómicos, registrándose un caso de f usión entre dos macrocromosomas de 

diferente par (Porter y Sites. 1985). Esta población se reconoció más adelante como 

una posible zona de hibridación entre el citotipo FS + 6 y uno de los citotipos FM, de 

acuerdo a análisis alozimáticos realizados por Sites y Davis ( 1989) se reconoció que 

el DNA ribosomal en sitios de restricción era representativo de FS + 6 y FM 1, sin 

embargo; no se tenía noción de que ambos citotipos hibridizaran, además de que la 

localidad FM1 más cercana se encuentra a 30 km de la localidad. Por otra parte, los 

pares macrocromosómicos que se consideraron polimórficos eran exactamente los que 

caracterizan a FS + 6 y FM 1, por lo que Arévalo, et al. ( 1991) concluyeron que la 
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localidad Vizarrón representa un punto histórico de reciente hibridación, y que los 

rearreglos cromosómicos que se están segregando en dicha población son 

selectivamente neutrales en sus efectos meióticos. 

No obstante, algunos de los cariotipos registrados en Santuario Mapethé, no se 

acomodan dentro de las suposiciones de esta alternativa, pues requerirían de 

rearreglos en todos los pares macrocromosómicos para poder ajustarse al citotipo 

FM 1, y utilizando el criterio que se manejó para localidad Vizarrón, es mucho más 

probable que en Santuario Mapethé se esté dando la misma situación. 

De acuerdo a la segunda alternativa, los únicos organismos que presentan 

polimorfismos cromosómicos son los FM1 puros debido a que existen 

heteromorfismos intrapoblacionales en los pares 1 y 4, y ambos rearreglos se 

observaron en dichos individuos. es decir son polimórficos para dos pares 

cromosómicos. Todos los demás organismos son híbridos o retrocruzas, por lo que no 

se puede hablar de polimorfismos. 

ZONA HIBRIDA 

Estudios recientes con híbridos naturales y/o experimentales han demostrado 

una elevada tasa de mutaciones cromosómicas {Hagele, 1984; Naviera y Fontdevila, 

1985; Peters, 1982; Shaw et al. 1983) que presumiblemente aceleran los eventos de 

hibridación. Esto parece ocurrir en Sceloporus grammicus, pues se han encontrado 

nuevas clases de rearreglos en dos localidades donde se sospecha que se está 

llevando a cabo hibridación {Arévalo et al. 1991; presente trabajo). Así, se explican 

58 



RESlJL T AOOS Y DISC•JS•ON 

los polirnorf1smos encontrados en las zonas híbridas, como un acontecimiento previo 

a la total hibridación. 

La zona estudiada es el resultado del contacto entre los citotipos F5 y FM 1, lo 

que se ratifica al obtener tanto retrocruzas corno organismos híbridos F1 y parentales. 

Ecológicamente, ambos citotipos se distribuyen en sitios diferentes, FM1 se 

encuentra en terrenos cult ivados en hábitats corno Agave, Opuntia y bardas de piedra, 

mientras que F5 prefiere los bosques de Quercus (Hall, 1973). 

Los terrenos 1 y 11, poseen una vegetación de A gave y están rodeados por 

bardas de piedra. lo que los hace hábitats susceptibles para el citotipo FM1 . En ellos, 

se observan organismos con coloración ventral variada, desde la típica para machos 

(parche ventral) hasta diferentes colores de v ientre y cuello, siendo intermedios a los 

dos citotipos en contacto. 

El citotipo FS se localiza al Oeste de los terrenos, dentro del bosque de 

Ouercus. a una altitud mayor a los 2600 msnm., con organismos típicos 

morfológicamente, los machos presentan el parche ventral muy conspicuo y poseen 

manchas negras en cuello y hombros, además de color naranja tanto en cuello como 

en vientre. 

El citotipo FM1 se localiza hacia el Este, donde la vegetación está compuesta 

por Agave . Opuntía y más al Este por Yucca, con organismos con características 

ventrales menos marcadas. Hay que añadir que al encontrarse organismos FM 1 

parentales en el terreno 1, se infiere que existe cierta introgresión de FM 1 a la zona de 

contacto. 
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La existencia de organismos híbridos F, y retrocruzas fuera de los terrenos 1 y 

11 muestra que la zona híbrida no se encuentra confinada a estos sitios, además, se 

corrobora que el citotipo FM 1 introgresiona el área de la raza F5. 

Hall y Setander { 1973) estudiaron la dinámica de dos razas cromosómicas 

hibridizantes !F6 y S) en el complejo S. grammicus. Establecieron un transecto 

altitudinal en los volcanes que dividen al Valle de México, y demostraron que el punto 

de contacto se estableció en el ecotono entre dos diferentes tipos vegetacionales. En 

elevaciones medias el citotipo F6 habita bosques húmedos de abetos, mientras que 

a mayor altitud, S se encuentra confinado a terrenos más secos de bosques de pino. 

Distinguieron individuos híbridos F, además de varias combinaciones de retrocruzas 

dentro de una extensión de 400-500 m. Concluyeron que aparentemente no existe 

introgresión de S hacia el hábitat de F6, pero si se registró una pequeña introgresión 

de F6 hacia el hábitat de S. Argumentaron que: 1) los individuos retrocruzas 

sobrevivían pobremente, 2) los que sobrevivían no se reproducían y 3) el contacto 

entre estas poblaciones lleva al menos 7 mil años. Más tarde, Hall ( 1980) argumentó 

que los F, y las retrocruzas eran lo suficientemente fértiles para permitir introgresión 

entre la primera generación y las retrocruzas, lo que contradice su postulado dos (Hall 

y Selander, 1973), pero la evidencia demostró apareamiento al azar, fertilidad híbrida 

y viabilidad de retrocruzas dentro de la zona, lo que además contradice su hipótesis 

de especiación en cascada. creada para explicar la divergencia genética en esta 

especie. 
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Los resultados obtenidos por Hall ( 1980) son consistentes con lo observado en 

Santuario Mapethé, donde los híbridos F1 son fért iles pues se dan retrocruzas, que no 

se obtendrían si los híbridos no tuvieran capacidad de reproducirse. Asimismo se 

observa que las frecuencias de rearreglos no se desvían de lo esperado, por lo que se 

asume que se están reproduciendo al azar. Se advierte además, una relación parecida 

en hábitats. donde F5 solo se encuentra en bosques de Ouercus, mientras FM1 puede 

explotar ot ro t ipo de vegetación, por lo que es factible que FM1 haya ganado terreno 

encontrándose con el otro citotipo, que dadas las condiciones, tiene en los terrenos 

más bajos una barrera que no le permite el paso. 

Es importante mencionar el hecho de haber encontrado una zona híbrida entre 

dos citotipos que no habían entrado en contacto, además las dos razas difieren en 

varios pares cromosómicos, a diferencia de las registradas anteriormente (salvo la 

zona F5 x FM2l. en donde los citot ipos en cuestión difieren por uno o dos rearreglos 

cromosómicos. 

IMPLICACIONES EVOLUTIVAS 

Los rearreglos cromosómicos han estado implicados tanto en evolución filética 

(por divergencia adaptativa de grupos de linaje genético) a través de niveles 

taxonómicos amplios, como en procesos de especiación a nivel población (Sites et al., 

1992). 

Desde que Hall ( 1973) propuso el modelo de especiación en cascada para 

explicar el posible modo de evolución de Sceloporus grammicus, muchos 
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investigadores (Sites, 1983; Porter y Sites 1985, 1986; Sites eral. 1988) han tratado 

de probar este y otros modelos. observando varias inconsistencias, como son falta de 

una estructura de población adecuada, aunada al papel neutral que parecen ejercer los 

heterocigotos cromosómicos . 

Muchas hipótesis de especiación cromosómica (cascada, Hall, 1973; 

estasipátrica. White , 1978b) predicen que los individuos heterocigotos para uno o más 

rearreglos cromosómicos formados como consecuencia de apareamiento al azar en 

una zona de hibridación entre poblaciones cromosómicamente diferenciadas deben 

exhibir una reducida aptitud reproduct iva con respecto a los homocigotos 

cromosómicos. lmai, et al. ( 1986) son los únicos que proponen una situación 

contraria. La única manera de que un rearreglo fuertemente subdominante pueda ser 

movido de una condición heterocigota a una homocigota en una población es por 

deriva génica, fuerzas meióticas, endogamia, fuerte selección para el nuevo 

homocigoto o alguna combinación de estos factores que invalidarán la fuerza de 

selección en contra del heterocigoto (Hedrick, 1981; Lande, 1979). Esta aptitud 

reducida de los heterocigotos que puede resultar por varios mecanismos genéticos 

!Sites y Moritz, 1987). así como el mecanismo meiótico que actuó, pueden ser 

confundidos por factores diferentes a la heterocigocidad de la estructura cromosómica 

per se. Por ejemplo, se han realizado estudios en cepas de laboratorio de Mus sp . que 

han mostrado que el comportamiento del apareamiento meiótico y los patrones de 

segregación en la anafase pueden ser diferentes a los mismos rearreglos en diferentes 

acervos génicos (De Boer, 1986). Estos y otros resultados indican que los estudios 
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del comportamiento meiótico cromosómico en híbridos intraespecíficos o 

intrapoblac1onales debe ser interpretado con cuidado si los efectos génicos son 

desconocidos (Sites et al. 1992). 

La conexión precisa entre el origen de las zonas de hibridación entre poblaciones 

genéticamente diferenciadas (como las define Woodruff et al., 1979) y los procesos 

de especiación no están claros todavía. Las zonas híbridas naturales sin embargo, 

ofrecen material experimental para la cuantificación de algunas de las diferencias 

genéticas en los genomas, morfología, ecología y comportamiento de las poblaciones 

hibridizantes, y por lo tanto proporcionan un panorama de la divergencia causalmente 

relacionada o asociada con la especiación ISites et al, 1992). 

En ausencia de datos extensivos de meiosis en las zonas híbridas, la 

subdominancia puede aclararse observando la frecuencia de polimorfismos 

cromosómicos dentro de estas poblaciones. Con una alta subdominancia los 

polimorfismos cromosómicos deberían ser raros fuera de la zona híbrida. Tales 

rearreglos son seleccionados en contra tan pronto se originan como heterocigotos y 

en una población grande se perderán rápidamente. En una población muy pequeña 

estos rearreglos pueden perderse o fijarse después de pocas generaciones por deriva, 

así, no importando el tamaño de la población, los polimorfismos cromosómicos 

deberían ser raros excepto en zonas híbridas (Sites et al., 1987). 

Los resultados del estudio de Reed 11991) y de investigadores previos (Porter 

y Sites, 1985, 1986; entre otros) sugieren que la neutralidad meiótica dentro de los 

heteromorfismos poblacionales es característica del complejo Sceloporus grammicus. 
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Esto es consistente con lo obtenido en el presente estudio, pues aunque el número de 

machos estudiados fue mínimo, y por lo tanto hubo escasos resultados de células en 

meiosis, éstas parecen segregarse de manera normal, lo cual se confirma al obtener 

tanto retrocruzas como híbridos, que no se encontrarían si los gametos de individuos 

heteromórficos no actuaran de manera neutral. 

Recientemente, se ha demostrado que existe una elevada tasa de mutaciones 

cromosómicas en híbridos naturales o experimentales (Hagele, 1984; Naveira y 

Fontdevila, 1985; Peters, -1982; Shaw et al., 1983} lo cual puede acelerar los 

procesos de hibridación. Esto parece ocurrir en S. grammicus debido a que se han 

encontrado nuevas clases de rearreglos en localidades donde se supone ocurre 

hibridación. Muchos investigadores (Baker y Bickhman, 1986; Capanna, 1982; Moritz, 

1986) han hipotetizado que las fusiones monobraquiales pueden representar 

mecanismos efectivos para el aislamiento de razas cromosómicas después de contacto 

secundario, mientras que las mutaciones Robertsonianas (fusiones y fisiones) no 

necesariamente interrumpirán el flujo génico Clo que se ha observado en S. 

grammicus). La influencia de las fusiones monobraquiales en procesos de especiación 

ocurre por la interrupción de los multivalentes en cadena durante la segregación 

cromosómica. Sin embargo, el efecto negativo potencial de la formación de 

multivalentes en la segregación no se puede evaluar pues no se tienen datos de 

frecuencia meiótica de los organismos con fusiones monobraquiales . No obstante, si 

la segregación aneuploide es severa en esas poblaciones, los heterocigotos 
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monobraquiales pueden contribuir significativamente al aislamiento post-reproductivo 

en estas zonas sin importar su origen (Arévalo et al., 1991 ). 

Una interpretación alternativa al origen espontáneo de rearreglos 

monobraquiales en zonas inducidas a hibridación, es que pueden representar 

individuos marcadores F1 • Sin embargo, no hay evidencia de contacto secundario entre 

las poblaciones fijadas para las fusiones monobraquiales. Se concluye que estos 

rearreglos tienen un origen mutacional en las zonas híbridas pues en dos localidades 

donde ambos pares 5 y 6 son acrocéntricos se presentó dicho rearreglo (Arévalo et 

al. 1991 ). La resolución del cariotipo "standard" no permite detectar rearreglos 

delicados, pero los patrones de apareamiento meiótico sugieren la presencia de 

rearreglos crípticos, posiblemente translocaciones además de las fusiones 

monobraquiales. Una alternativa es que los mismos rearreglos básicos estén 

involucrados, pero éstos tiene diferentes consecuencias meióticas en acervos génicos 

distintos . Estos efectos están bien documentados en mamíferos (De Boer, 1986; 

Searle, 1988) y pueden esperarse en una zona que contenga organismos tanto F, 

como F2 así como diferentes combinaciones de retrocruzas. Por esto, se hacen 

necesarios estudios posteriores aplicando técnicas de complejo sinaptonemat. 

los resultados obtenidos por diversos investigadores durante varios años de 

estudio sugieren que muchos de los polimorfismos por fisión en poblaciones de 

Sceloporus grammicus no son fuertemente subdominantes y por lo tanto no funcionan 

como mecanismos de aislamiento post-reproductivo en zonas híbridas, al menos en 

la forma en que Hall (1980, 1983) lo visualizó. White (1968, 1978), y muchos otros 
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(Barton, 1979; Spirito et al. 1983) sugieren que uno o dos rearreglos cromosómicos 

pueden no ser adecuados para reducir apreciablemente el f lujo génico dentro de las 

zonas híbridas. 

Esto no descarta la posibilidad de que se esté llevando especiación 

cromosómica por otros mecanismos como la acumulación de múltiples rearreglos 

donde cada uno tendrá efectos poco subdominantes. Alternativamente, la especiación 

puede ocurrir por una serie de fusiones monobraquiales cént ricas en la forma 

propuesta por Baker y Bickham ( 1986). además, las posibil idades de otros modos de 

especiación en Sceloporus grammicus pueden incrementarse. 

Recientemente, Reed ( 1991 ) observó que la subdominancia asociada con el 

cromosoma 2 juega un papel significativo en la dinámica de una zona híbrida entre los 

citotipos FS x FM2. Sin embargo, no obtuvo evidencia directa de que la 

subdominancia esté asociada con las fisiones céntricas simples de los cromosomas 1, 

3, 4 y 6. Debido a que la mayoría de las restantes zonas híbridas del complejo S. 

grammicus involucran citotipos que difieren por fisiones céntricas simples, no habrá 

subdominancia meiótica en estas zonas, por lo que no resulta evidente que los 

rearreglos cromosómicos jueguen un papel importante en el origen de los citotipos en 

S. grammicus. Las diferencias cromosómicas observadas en los citot ipos serán 

entonces el resultado de la f ijación para rearreglos cromosómicos alternativos en 

alopatrfa (Bush, 1975). 

Existe una considerable evidencia empírica que sugiere un papel activo de los 

rearreglos cromosómicos para el mantenimiento de las zonas híbridas (Mus musculus, 
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Capanna et al. 1977; Capanna, 1982; Sores araneus, Searle, 1988; Caledia captiva, 

Shaw y Wítkinson, 1980; Shaw et al, 1990). En cada uno de los casos los rearreglos 

cromosómicos no parecen servir como papel primario en la diferenciación de los taxa 

involucrados. 

Sin embargo, Templeton (1981 l observó que la fijación de rearreglos en demos 

pequeños no es especiación. La divergencia cromosómica en el complejo S. 

grammicus puede ser el resultado de un incremento en la tasa de mutación, donde los 

rearreglos actúan como otras clases de cambios genéticos. Donde los 

heteromorfismos intrapoblacionales pueden representar mecanismos alternativos para 

reducir la combinación y aislar complejos génicos coadaptados . Si la fijación de 

rearreglos cromosómicos individuales en los citotipos representan eventos alopátricos 

independientes, es posible que todas las zonas híbridas en el complejo representen 

contactos secundarios (Reed, 1991 l . 

Estos descubrimientos sumados a la falta de una estructura de población 

adecuada y a la incertidumbre potencial de la filogenia cromosómica, pone en duda 

el modelo de especiación en cascada . 

Todas las suposiciones mencionadas parecen concordar con la situación 

observada en la localidad Santuario Mapethé, donde se descubrió una nueva zona 

híbrida entre dos citotipos que difieren entre ellos por más de una fisión simple, los 

cuales presentan una alta tasa de polimorfismos, los heterocigotos parecen 

desempeñar un papel neutral en cuanto a la segregación de gametos aneuploides. Es 

importante señalar que la zona híbrida de Santuario Mapethé es parecida a la que se 
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encuentra en Tulancingo, Hidalgo entre los citotipos F5 y FM2. ya que en ambos 

casos las razas cromosómicas se encuentran separadas por varios rearregtos. 

Basados en la filogenia hipotetizada por Reed ( 1991 l para el complejo 

Sceloporus grammicus (Fig. 17), los citotipos F5 y FM1 representan extremos 

opuestos de ta secuencia de la cascada y están separadas por varias razas 

cromosómicas intermedias. Debido al número de diferencias cromosómicas y a que 

los citotipos en cuestión no son taxa hermanos la zona de hibridación no es 

equivalente a la zona primaria hipotetizada por Hall ( 1983). Si los efectos acumulados 

de los múltiples rearreglos no aislan formas como F5 y FM 1 · (situación similar a ta 

observada entre F5xFM2}, entonces el modelo en Cascada y otros no son útiles para 

explicar los procesos que ocurren en Sceloporus grammicus (Reed. 1991 ). 

Una alternativa que puede llevarse a cabo en S. grammicus es la hipótesis de 

divergencia primaria alopátrica seguida de contacto secundario (sistema de dos 

componentes} descrita por Key ( 1968), en la cual está fundamentada el modelo de 

especiación alopátrico propuesto por Sites ( 1982), debido a que las diferencias 

estructurales y et comportamiento meiótico del cromosoma 2 parecen apoyar esta 

hipótesis (Reed, 1991}. 

68 



R(SVl r AOOS Y Ol'SCUStON 

s F5 F6 F5+6 FM3 FM1 FM2 

Fig. 17. Cladograma que muestra la posible filogenia de Sceloporus grammicus; tomado de Reed 
11991 t. 

Estudios más complejos y finos en Sceloporus grammicus proveerán niveles 

estimados de divergencia genómica nuclear y mitocondrial así como las relaciones 

filogenéticas de todas las razas involucradas en los contactos. Cuando. esta 

información esté disponible . será posible evaluar los efectos meióticos y las 

consecuencias en la aptitud reproductiva de la heterocigocidad cromosómica en el 

contexto de un rango conocido de divergencias tanto cromosómicas como de DNA 

mitocondrial y nuclear (Sites et al., 1992). 
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COMENTARIO TAXONOMICO 

Gracias a los estudios citogenéticos, se han podido utilizar caracteres diferentes 

a los puramente morfológicos para nombrar especies, sin embargo siempre se ha 

cuestionado si un carácter de este tipo, como puede ser el número cromosómico se 

puede considerar como d iacrítico para separar especies o subespecies . 

Si se utiliza el cariotipo como carácter diagnóstico, el complejo Sceloporus 

grammicus debió dividirse en 7 subespecies cuando se reconocieron las siete razas 

cromosómicas en 1973. Sin embargo, y aunque todos los estudios realizados desde 

esa fecha corroboran la existencia de dichas razas, no se han propuesto como 

especies debido a estas controversias, salvo la razas P1 y F6 {Hall, 1973) que Lara

Góngora (1983) nombró como S. anahuacus y S. palaciosi respectivamente 

argumentando que existen diferencias morfológicas conspicuas asociadas a dichas 

razas cromosómicas. 

No obstante, otros investigadores {e.g . Sites, 1986; Arévalo et al. 1991) han 

seguido una visión más conservadora argumentando que hasta que no se tengan 

pruebas más contundentes , Sceloporus grammicus debe seguir tomándose como un 

complejo. Esta visión, es acertada, desde mi punto de vista, pues los resultados 

obtenidos en d iversos trabajos han mostrado que distintas razas pueden entrar en 

contacto y producir tanto organismos híbridos como retrocruzas, es decir, 

descendencia fértil, con pocas o nulas diferencias morfológicas . 

Por otra parte, como se ha mencionado a lo largo del presente trabajo, los 

modelos de especiación propuestos explícitamente para el complejo, no se cumplen 
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en todos sus supuestos pues, el modelo de especiación en cascada {Hall, 1973) 

asume como un supuesto fundamental que los heterocigotos segregan gametos 

euploides y por lo tanto será poco factible encontrar organismos híbridos o 

retrocruzas. situación contraria a lo que se ha observado , pues se han registrado siete 

zonas híbridas, más la registrada en este trabajo. Además, el modelo establece que 

la especiación se debe llevar a cabo linealmente; si esto fuese así. y por algún 

mecanismo se encontraran organismos híbridos, éstos sólo podrían formarse entre dos 

citotipos emparentados cercanamente, lo que no se ha observado, por lo menos en 

la población estudiada por Reed (1991 ) y la estudiada en Santuario Mapethé, donde 

las razas que entran en contacto no están emparentadas cercanamente. 

El otro modelo de especiación propuesto para el complejo (Modelo Alopátrico 

de Sites. 1982) que está basado en la hipótesis de divergencia alopátrica seguida de 

contacto secundario (Key, 1968). también postula que los híbridos van a tener una 

menor adecuación. aunque no por causas cromosómicas, sino por un aislamiento 

geográfico. Sin embargo, los postulados generales del modelo, parecen cumplirse para 

el complejo, pues se han observado poblaciones aisladas geográficamente debido a 

que se distribuyen en hábitats diferentes las cuales forman zonas híbridas en el 

ecotono, lo que podría apoyar la "creación" de semiespecies {organismos híbridos) que 

a la larga presentarían incompatibilidades reproductivas como una estrategia de 

aislamiento. Esta situación fue observada por Reed (1991 ) mediante técnicas de 

microscopía electrónica, donde los organismos híbridos para múltiples rearreglos tenían 

problemas meióticos . 
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Como se puede apreciar, el modelo alopátrico es el que hasta el momento 

parece explicar los fenómenos que suceden en el complejo Sceloporus grammicus y 

puesto que se propone que se formarán semiespecies que son difícilmente 

reconocibles por características distintas a las citogenéticas, pienso que la posición 

conservadora que se ha seguido de mantener la taxonomía del complejo como tal sin 

describir nuevas especies es apropiada, sin embargo; en los casos en que los citotipos 

estén bien determinados y no se observen zonas de contacto cercanas, será posible 

describir a tales razas como especies diferentes, con base en caracteres tanto 

morfológicos. citogenéticos como bioquímicos. 
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La condición citogenética de Sceloporus grammicus en la localidad 

Santuario Mapethé, Hidalgo es muy compleja, pues se presenta una zona de 

contacto entre dos razas cromosómicas, con lo que se observan polimorfismos 

cromosómicos. 

Los citotipos en contacto son los designados como F5 y FM1, los cuales 

no se conocía que entraban en contacto. Se establece una nueva localidad para 

cada uno de los citotipos, además de una extensión de área de distribución para 

ambas razas cromosómicas. Los citotipos en cuestión además de entrar en 

contacto forman en la localidad una zona de hibridación. 

Ambas razas cromosómicas se distribuyen en hábitats diferentes, FM 1 

ocupa sitios con vegetación xerófila mientras que F5 habita los bosques de 

encinos. 

La zona de hibridación se localiza en un ecotono entre vegetación de 

matorral xerófilo y bosque de encinos, observándose que el citotipo FM1 . 

introgresiona en el hábitat de la raza F5, la cual se encuentra confinada al 

bosque de encinos que constituye una barrera. 

Dentro del área de hibridación se presentan organismos con las 

configuraciones cromosómicas de ambos parentales así como híbridos F 1 y 

retrocruzas . 
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Las dos razas cromosómicas difieren entre ellas en más de un rearreglo 

cromosómico. 

La existencia de retrocruzas indica que los organismos híbridos son al 

menos parcialmente fértiles y pueden aparearse con individuos parentales o con 

otros organismos y formar retrocruzas. 

Los rearreglos cromosómicos actúan de forma neutral en la formación de 

gametos. 

Los organismos heterocigotos (retrocruzas o híbridos) segregan gametos 

balanceados. 

Los heterocigotos (en todos los pares macrocromosómicos) no se desvían 

significativamente del Equilibrio Hardy-Weinberg. 

Estos resultados retuerzan lo propuesto por otros autores de que el 

modelo de especiación en cascada no explica los procesos que se llevan a cabo 

en Sceloporus grammicus como lo propuso Hall (1973) . 
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RECOMENDACIONES 

Se propone continuar el trabajo realizando un estudio electroforético con tos 

tej idos obtenidos de los organismos recolectados, para observar diferencias en las 

enzimas de dichos ejemplares . 

Es deseable que se sigan haciendo trabajos de este tipo sobre todo en la parte 

menos estudiada del estado de Hidalgo, además de hacer un seguimiento en ta 

localidad Santuario Mapethé. 
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GLOSARIO 

Acervo genético: Suma total de genes 
de una población. También llamado 
pool génico. 

Acrocéntrico : Cromosoma cuyo 
centrómero está ubicado muy cerca de 
uno de sus extremos. 

Alelo : Forma alternativa de un gen. 

A loenzimas: Formas alternativas de una 
enzima codificada por diferentes alelos 
de un mismo locus. 

Alopátrica : Poblaciones o especies que 
habitan regiones geográficas separadas . 

Aneuploidía : Condición de la célula. en 
la que uno o más cromosomas 
completos de un conjunto normal faltan 
o se presentan más de una vez . Exceso 
o déficit de uno o más cromosomas 
respecto al número usual. 

Bandeo C: Método de coloración 
diferencial de cromosomas que muestra 
la localización de la heterocromatina en 
las regiones bandeadas teñidas de los 
cromosomas . 

Bandeo G: Método de coloración de 
cromosomas con tinción Giemsa que 
p rod uce patrones de bandas 
intensamente teñidas que son 
separadas de sí mismas por regiones 
débilmente teñidas. 

Cariotipo: Dotación cromosómica de 
una célula u organismo, caracterizado 
por el número. tamaño y configuración 
de los cromosomas. Hacer una 

caracterización de un conjunto de 
cromosomas de un individuo (planta o 
animal) con relación a su número, 
tamaño y forma. 

Centrómero : Región cromosómica que 
se asocia con las fibras del huso 
durante la mitosis y la meiosis. 

Citogenética : Estud io de los sistemas 
biológ icos median t e m étodos 
combinados de citología y genética. 

Cítotipo : Raza cromosómica. En el 
presente trabajo se utiliza 
indistintamente el término citotipo, 
cariotipo y configuración cromosómica 
para denominar el número de 
cromosomas de un organismo. 

Complejo Sinaptonemal : Orgánulo 
presente durante la meiosis que 
interviene en el apareamiento íntimo 
entre regiones homólogas de las 
cromátides . Componente estructural 
complejo que se sitúa entre un par de 
cromosomas homólogos en sinapsis 
durante el paquinema de la meiosis l. 

Configuración cariotípica: Sinónimo de 
citotipo y cariotipo . 

Cromosoma: Estructura que contiene 
los genes en el núcleo. 

Cerno: Población pequeña y panmít ica. 

Especiación : Proceso de formación de 
especies. 
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Equilibrio Hardy-Weinberg: Principio por 
el cual las frecuencias genotípicas 
pueden predecirse basándose en la 
frecuencia de los genes, suponiendo 
que hay apareamiento al azar. 

Estasipátrico: Poblaciones o especies 
que tienen distribución amplia pues van 
a generar especies hijas a partir de 
rearreglos cromosómicos, que van a 
disminuir la fecundidad o viabilidad de 
los heterocigotos. 

Fisión céntrica: Formación de dos 
cromosomas por la escisión d.e un 
cromosoma en el (o cerca del) 
centrómero. 

Fusión céntrica: Fusión de dos 
cromosomas acrocéntr icos o 
telocéntricos en un cromosoma 
metacéntrico. 

F, : Organismos híbridos. 

Heterocigoto: Célula u organismo que 
tiene dos alelos diferentes en un locus 
dado en cromosomas homólogos. 

Heteromorfísmo: Formas alternativas 
que puede tener un cromosoma . En 
este trabajo se usa como término 
equivalente a locus. 

Heterosis: Superioridad del heterocigoto 
sobre los homocigotos con respecto a 
uno o más caracteres; también llamado 
vigor híbrido 

Homocigoto: Célula u organismo que 
tiene el mismo alelo en un locus dado 
de los cromosomas homólogos. 

Id eograma: Representac i ón 
esquemática. 

lntrogresión genética: Capacidad de 
cierto par cromosómico de introducirse 
o presentarse con más frecuencia en un 
cariotipo. 

Inversión Pericéntrica : Inversión 
cromosómica que incluye al 
centrómero. 

Locus: Plural loci; lugar en el mapa 
genético en el que reside una mutación 
o un gen particular. 

Marcador cromosómico: Cromosoma(s) 
que se utilizan para observar que 
citotipos se encuentran en contacto. 
Son los cromosomas que no presentan 
heteromorfismos. 

Mecanismo de aislamiento post
reproductivo : Mecanismo por el cual 
dos organismos pueden aparearse pero 
su descendencia no es viable, o si llega 
a vivir es estéril. 

Metacéntrico: Posición medial del 
centrómero en e l cromosoma; 
cromosoma con un centrómero medial 
y que por lo tanto posee dos brazos 
iguales. 

Monobraquial : Fusión que comparte al 
menos un brazo cromosómico . 

Mutaciones Robertsonianas: Mutación 
cromosómica debida a fusión o fisión 
céntrica. 
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NOR's: Región del organizador 
nucleolar, sector específico del 
cromosoma organizador del nucleólo en 
donde se encuentran los genes de RNA 
ribosomal y en donde se produce el 
nucleólo. 

Número diploide: 
corresponde a dos 
cromosómicos. 

Número que 
complementos 

Ortoselección: Selección en línea. 
Hipótesis que dice que los cariotipos se 
derivaron de forma lineal. 

Parapátrico: Poblaciones que tienen 
distribución geográfica continua pero 
que no se sobrelapan. 

Polimorfismos cromosómicos: La 
presencia en una población de más de 
una secuencia génica para un 
cromosoma dado. 

Razas cromosómicas : Sinónimo de 
citotipo. Se llaman así a los diferentes 
cariotipos que se presentan en una 
misma especie, y que por su diferencia 
cromosómica podrían ser 
representantes de diferentes especies. 

Recombinante: Individuo que forma 
parte de la segunda generación de 
organismos con parentales híbridos. 

GLOSARIO 

Región del organizador nucleolar : 
Sector específico del cromosoma en 
donde se encuentran los genes del RNA 
ribosomal y donde se produce el 
nucleólo. 

Relaciones filo genéticas: Relaciones 
ancestro-descendiente. 

Retrocruza: Individuo F1 el cual se cruza 
con un parental para dar un cariotipo 
diferente. 

Submetacéntrico : Centrómero ubicado 
a corta distancia del centro del 
cromosoma, cuyo centrómero no se 
ubica en posición medial lo que hace 
que uno de sus brazos sea un poco más 
largo que el otro. 

Telómero: Punta del cromosoma . 

Translocación: Transferencia de un 
segmento de cromosoma a un 
cromosoma no homólogo, que se forma 
por la adición de tal segmento. 

Triploide: Célula, tejido u organismo 
que posee tres dotaciones de 
cromosomas. 

Zona híbrida: Area donde ocurren 
organismos tanto parentales como 
híbridos. 
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