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Resumen

Tadarida brasiliensis (Chiroptera: Molossidae) es una de las especies de mamiferos
mds abundantes del continente americano y con los rangos migratorios mds grandes entre
los murciélagos. El objetivo de este trabajo fue hacer una reconstruccién de la historia
flogeogrdfica y demogrdfica de las poblaciones de T. brasiliensis en Norteamérica. Se
analizé un amplio muestreo que comprendid las regiones Neartica y Neotropical e incluyd a
las tres subespecies de esta regién: T.b. mexicana, T.b. intermedia y T.b. cynocephala. Se
caracterizaron genéticamente 239 individuos de 53 localidades y se compararon
morfométricamente 256 individuos de 62 localidades. Se analizaron nueve microsatélites
nucleares, un gen mitocondrial (D-loop), siete infrones de cromosoma-Y y 25 caracteres
craniodentales. Se encontré una elevada diversidad genética y morfométrica (Hd= 0.99 vy
229 haplotipos para D-loop; Ho= 0.84, He= 0.93 y 567 dalelos para microsatélites). El
cromosoma-Y mostré poco polimorfismo y no reveld una estructura genética definida. Con
los microsatélites se identificaron nueve grupos genéticos delimitados por barreras
geogrdficas y con estructura genética intermedia (Fsr=0.028, Rsr=0.25, Dest=0.43). Con D-loop
se identificaron tres grupos ligeramente estructurados (@s= 0.073). Los microsatélites, el gen
mitocondrial, y los andlisis morfométricos identificaron un grupo en el centro-sur de México
diferenciado de los demdas (Fst>0.05, Rst>0.4, Dest>0.4, @57>0.08). La principal barrera entre este
y los demds grupos es el drea de transicién de las dos regiones biogeogrdficas. El mismo
grupo tuvo una firma demogrdfica diferente a la de los demds, con un tamano efectivo de
poblacién (Ne) constante a través del tiempo, mientras los demds indicaron varias
expansiones demogrdficas. Los elevados valores del Ne ancestral y actual sugieren que T.
brasiliensis es una especie con una gran resistencia a los cambios climdticos. En este trabajo
sélo se detectd un grupo migratorio (estacional) entre el norte de México y el sur de Estados
Unidos de América. Los demds grupos identificados en la peninsula de Baja California, la
costa del Pacifico y el centro de México no son migratorios. Sin embargo, a lo largo del
tiempo (varios miles de anos) ha existido suficiente flujo génico entre todos los grupos para
homogeneizar la estructuraciéon genética. Respecto al estatus de las subespecies, no se
encontraron diferencias genéticas ni morfométricas entre las poblaciones de T.b. mexicana y
T.b. intermedia, mientras que T.b. cynocephala fue morfométricamente mds grande que el

resto de las subespecies.

Palabras clave: Tadarida brasiliensis, murciélagos, D-loop, microsatélites, estructura

genética, diversidad genética, filogeografia, morfometria, Faja Volcdnica Trans-Mexicana.
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Abstract

Tadarida brasiliensis (Chiroptera: Molossidae) is one of the most abundant mammal
species in America and one of the bat species with the widest migratory ranges in the world.
The main goal of this study was to reconstruct the phylogeographic and demographic history
of T. brasiliensis in North America. The sampling comprised the Neartic and Neotropical
biogeographic regions and included all three northern subspecies: T.b. mexicana, T.b.
infermedia, and T.b. cynocephala. A total of 239 individuals from 53 localities were
genotyped, and the morphometric differences between 256 individuals from 62 localities
were evaluated. Nine nuclear microsatellite loci, one mitochondrial gene (D-loop), seven Y-
chromosome introns and 25 craniodental characters were used. High levels of genetic and
morphometric diversity were found. The Y-chromosome showed no significant polymorphism,
thus hampering the estimation of male’s genetic structure. Microsatellite variation helped
identify nine geographically isolated groups with intermediate genetic structure, while
variation within D-loop allowed the definition two slightly structured groups. Every analyzed
feature idenftified a differentiated group from the rest. This group was located in the central-
south Mexico region. The main barrier between the central-south group and the others was
the fransition area between the two biogeographic regions. This group shows a characteristic
demographic signature different to other groups’ signature. While most groups showed signs
of several demographic expansions, this group shows a constant effective population size
(Ne) through time. The high values of both the ancestral and actual Ne suggest that this
species is highly resilient to climate change. In this study only one (stafionary) migratory group
between northern Mexico and the south of the US was found. The remaining groups (Baja
California peninsula, the Pacific coast and the central-south region of Mexico) were all non-
migrants. However, there is enough genetic flow through time that has homogenized their
genetic structure. Therefore, the taxonomic subspecies status of T. brasiliensis should be
reevaluated, since neither genetic nor morphometric differences between T.b. mexicana and
T.b. intermedia were found. However, T.b. cynocephala is morphometrically larger than any

other subspecies.

Key words: Tadarida brasiliensis, bats, D-loop, microsatellites, genetic structure, genetic

diversity, phylogeography, morphometrics, Trans-Mexican Volcanic Belt.
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I. INTRODUCCION

1.1. Filogeografia: genes, tiempo y espacio

La Filogeografia estudia las relaciones entre genealogias de genes y su distribucién
geogrdfica a través del tiempo (Avise et al. 1987; Avise 2000). Dependiendo de los
marcadores moleculares utilizados varia la resolucidon cronoldgica de un estudio. Entre mds
rapida sea la tasa mutacién de un marcador mds recientes serdn los eventos que se pueden
estudiar. La mayoria de los estudios filogeogrdficos se han hecho con marcadores
uniparentales que sélo reflejan una parte de la historia evolutiva de una especie (materna o
paterna). Los marcadores mds utilizados han sido el DNA mitocondrial (mtDNA) y DNA de
cloroplasto (cpDNA; Avise 2000). Estos marcadores con frecuencia fienen una tasa de
sustitucién lenta, con respecto a otros marcadores nucleares como los microsatélites, y por lo
tanto, el tiempo de resolucion corresponde a varios miles o millones de anos (Godinho et al.
2008). Utilizar sélo un marcador uniparental para investigar la historia evolutiva de una
especie puede llevar a conclusiones erréneas (Godinho et al. 2008). Lo mds apropiado para
estudios filogeogrdficos es utilizar marcadores con diferente tipo de herencia y tasa de
mutacion. Los microsatélites son marcadores codominantes sujetos a recombinacion y poco
influenciados por la dispersidon sexual (Goldstein y Pollock 1997; Koskinen et al. 2002; Heuertz et
al. 2004). Dada la elevada tasa de mutacion de los microsatélites, el tiempo de resoluciéon de
las estimaciones es de cientos a pocos miles de anos. En la actualidad se han utilizado para
hacer propuestas filogeogrdaficas (e.g. Koskinen et al. 2002; Heuertz et al. 2004; Rossiter et al.
2007), ya gque reflejan un escenario evolutivo mds reciente (Rossiter et al. 2007). Una de las
desventajas de los microsatélites es la homoplasia, debido a la elevada tasa de mutacién y
el modelo de mutacién por pasos (SMM, por sus siglas en inglés) al que con frecuencia se
ajustan (Slatkin 1995; Shriver et al. 1993; Valdés et al. 1993). La homoplasia se refiere a que dos
alelos sean iguales en estado pero no por origen. Lo que puede llevar a subestimar la
estructura genética o sobreestimar el flujo génico. Sin embargo, la elevada diversidad alélica
de los microsatélites y el uso de varios loci independientes compensan los problemas de

evolucién por homoplasia (Estoup et al. 2002).

En muchas especies de vertebrados la dispersidon estd sesgada hacia uno de los sexos,
casi siempre los machos (Greenwood 1980; Lawson y Perrin 2007), lo que ocasiona patrones
de fuerte estructuracién genética en hembras y poca en los machos. Son pocos los estudios
que han comparado dafos de mitDNA con dafos de marcadores nucleares y casi fodos
encontraron diferentes patrones de estructuracién genética (e.g. Petit et al. 2001; Ruedi y
Castella 2003; Weyandt et al. 2005; Chen et al. 2008; Ngamprasertwong et al. 2008; Yoshino et
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al. 2008). Los patrones anteriores han sido explicados por la dispersion de los machos y las

tendencias filopatricas de las hembras.

1.2. Migracion y filogeografia de vertebrados voladores

La migracioén es una fuerza que contribuye a aumentar la variabilidad genética de una
poblacién. Sin embargo, sus efectos en poblaciones naturales han sido dificiles de evaluar y
hay guienes han sugerido que el flujo génico entre poblaciones puede ser poco significativo
(Ehrlich y Raven 1969). En las estimaciones de estructuracion genética el principal supuesto es
la deriva génica. La migraciéon y la deriva génica son fuerzas evolutivas opuestas, mientras la
migracién diluye la estructura genética y borra la huella ancestral de divergencia, la deriva
génica las acentla. En el caso de especies con gran capacidad de dispersiéon, la migracién
(y no la deriva genica) es la principal fuerza evolutiva. Lo que complica las reconstrucciones

de su historia evolutiva a lo largo del tiempo.

Los eventos geoldgico-climdaticos tienen una gran relevancia en las propuestas de
hipdtesis filogeograficas (ver Anexo 1y Moreno-Letelier 2009 para una descripcién sobre los
eventos geoldgicos y paleoclimas de Norteamérica). Es de esperarse que estos eventos
hayan influido en la distribucién de la variacidén genética y promovido la estructura genética
de las poblaciones actuales. En especies sésiles o con poca capacidad de dispersidon se han
encontrado relaciones entre su estructura genética, el drea de distribucién y los eventos
geoldgicos-climdticos que han ocurrido (e.g. Moreno-Letelier y Pinero 2009). No obstante,
con frecuencia los vertebrados voladores no se ajustan a los patrones filogeogrdficos de los
vertebrados no voladores u otras especies sésiles (Ditchfield 2000). Ya que la capacidad de
volar les confiere mds opciones para dispersarse y en ocasiones las barreras geogrdficas no
son un obstdculo para el flujo génico. Por ejemplo, en varias especies de murciélagos de
América se han encontrado valores bajos de estruturacién genética, bajas tasa de
divergencia enfre secuencias y haplotipos ampliamente distribuidos en todo el continente
(Ditchfield 2000; Guevara-Chumacero et al. 2010; Turmelle et al. 2010). Mientras que en casi
todos los mamiferos pequenos no voladores se han encontrado elevados valores de
estructuracion genética y altas tasas de divergencia entre localidades no muy alejadas
(Mustrangi y Patton 1997; Patton y Da Silva 1997; Ditchfield 2000; Vega 2006).
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1.3. Distribucién de murciélagos en las zonas Neartica y Neotropical de
Norteamérica

El area de distribucidon de las especies y su ocurrencia en los ecosistemas no son
aleatorias, ya que responden de diferentes maneras a los factores ambientales. La
delimitacién de las zonas biogeogrdficas se basa en los patrones de distribucidon de las
especies, aunque las barreras entre dichas zonas no son las mismas para todos los taxa
(Proches 2005). En América se han delimitado dos zonas biogeogrdficas, la Neartica y la
Neofropical, y se han descrito linajes exclusivos para cada zona (Cox 2001, Kreft y Jetz 2010).
Los limites entre las dos regiones varian segun los taxa que se consideren. Al estudiar los
patrones de ocurrencia de géneros y familias de mamiferos no voladores, la zona de
transicién entre las regiones se ha ubicado al norte de Faja Volcdnica Transmexicana (FVTM;
por encima de la latitud 22° N; Kreft y Jetz 2010). Al comparar la distribucion de especies de
murciélagos, que tienen una mayor capacidad de dispersién, se ha observado que el drea
de transicidén entre las dos zonas es mayor y abarca desde la parte central hasta casi el sur
de México (Ortega y Arita 1998, Proches 2005, Kreft y Jetz 2010).

Los murciélagos se encuentran en todo el mundo, pero cerca del 80% de la
diversidad de especies estd en regiones tropicales y subtropicales. El centro y sur de América
son las zonas mds ricas en especies de murciélagos (Altringham 1999). Son pocas las especies
gue se distribuyen en ambas regiones biogeograficas. En Norteamérica, las especies que
destacan por distribuirse en las dos regiones son de las familias Vespertilidae (murciélagos
vespertinos) y Molossidae (murcielagos de cola libre; Stevens 2004, Patten 2004). Oftras
familias como la Phyllostomidae (murciélagos con hoja nasal), Desmodontidae (murciélagos
vampiros), Emballonuridae (murciélagos con bolsas alares), Furipteridae (murciélagos
ahumados), Natalidae (murciélagos con orejas de embudo), Noctilionidae (murciélagos
bulldog), vy Thyropteridae (murciélagos con discos adhesivos) son casi exclusivamente
Neofropicales. Resulta interesante estudiar la historia evolutiva vy los patrones de
estructuracion genética en taxa que se distribuyen en las dos regiones biogeogrdficas,
donde la transicidén entre ecosistemas no ha sido una barrera para su dispersion, como es el

caso de Tadarida brasiliensis.

1.4. Tadarida brasiliensis
Tadarida brasiliensis pertene a la familia Molossidae. Esta familia de murciélagos
insectivoros se caracteriza por tener la “cola libre”, las vertebras caudales se extienden mds

allé del borde del uropatagio (Medellin et al. 2008). Se ha propuesto que su origen y su
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diversificacién ocurrieron en Laurasia durante el Terciario hace 50-52 mda (Teelling et al.
2005). El origen del género Tadarida es incierto, a apartir de filogenias moleculares calibradas
con féslies se ha estimado que fue hace aproximadamente 17-27 mda (Teeling et al. 2005;
Miller-Butterworth et al. 2007). El fésil mds antiguo se encontrd en Africa y data del Mioceno
temprano (~17.5 - 18 mda; Arroyo-Cabrales et al. 2002), mientras que en América el fosil mas
antiguo de Tadarida sp. se encontré en Florida y data del Plioceno tardio (~2.6 mda; Morgan
y Ridgway 1987). Tadarida brasiliensis es la Unica especie moderna del género que se
encuentra en América (Simmons 2005) y su fosil mds antiguo también se encontrdé en Florida y
data del Pleistoceno tardio (~1.8 mda; Morgan 1985). Las relaciones filogenéticas de los
moldsidos no han sido estudiadas a detalle, en especial la de este género. Sin embargo, se
ha estimado que T. brasiliensis es la especie mdas divergente de las demds especies del
género (Jones et al. 2002) vy, filogenéticamente, la menos emparentada con los demds

moldsidos americanos (Agnarsson et al. 2011).

Los murciélagos de la familia Molossidae habitan regiones tropicales y templadas de
todo el mundo, aunque tienen una mayor afinidad hacia zonas subtropiales (Stevens 2004,
Proches 2005). En America, éstos murciélagos son principalmente Neofropicales (Stevens
2004, Patten 2005). Sin embargo, se ha reportado que en Norteamérica la ocurrencia de
especies de esta familia estd altamente relacionada con la variacién de la temperatura
durante el invierno, por lo que es comun que se distribuyan en zonas templadas (Patten
2005). T. brasiliensis es una de las especies de mamiferos mds abundantes del continente
americano (McCracken 2003). Se distribuye en casi fodo el confinente, aunque se ha
sugerido una preferencia hacia zonas templadas, el drea de distribucién reportada va desde
la parte sur de Oregon en EUA hasta el sur de Temuco en Chile y el norte del Golfo de San
Matias en Argentina, incluyendo las Antillas mayores y menores (entre la latitud 40° N y 40° S;
Wilkins 1989). Hasta el momento se han reconocido nueve subespecies (Schwartz 1955). Esta
clasificaciéon se ha basado en caracteristicas morfoldgicas y conductas migratorias (Schwartz
1955; Villa-R 1956; Hall 1981; Owen et al. 1990). Cinco subespecies se ubican en islas de las
Antillas mayores y menores: T. b. anfillalarum (Dominica; Miller 1902), T. b. bahamanensis
(Bahamas; Rehn 1902), T. b. constanzae (Republica Dominicana; Shamel 1931), T. b. murina
(Jamaica; Gray 1827) y T. b. muscula (Cuba; Hall 1981). Tres subespecies se encuentran en
Norteameérica: T. b. cynocephala (sureste de EUA; Le Conte 1831), T. b. mexicana (todo EUA
excepto en el este y todo México excepto la peninsula de Yucatdn; Saussure 1860) y T. b.
intermedia (sur de México y parte de Centroamérica; Shamel 1931). En Sudamérica sdlo se
encuentra la subespecie T. b. brasiliensis (Geoffroy Saint-Hilaire 1824). La mayoria de los

estudios ecoldgicos, demogrdficos y genéticos han sido con las subespecies de
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Norteamérica (e.g. Lee y McCracken 2001, Russell et al. 2005, Betke et al. 2008). Se

desconoce gran parte de los hdbitos para las demds subespecies.

Tadarida brasiliensis es una de las especies con los rangos migratorios mdas grandes
entre los murciélagos (Russ et al. 1998; Cryan 2003; McGuire y Ratcliffe 2011). Todos los
movimientos migratorios descritos hasta el momento se han basado en observaciones de
marcaje y pocas recapturas (Villa-R 1956; Villa-R y Cockrum 1962; Cockrum 1969; LaVal 1973).
AUn asi, se ha estimado que la capacidad migratoria de esta especie es muy amplia. Por
ejemplo, en un estudio de bandeo realizado por Glass (1982) la mdxima distancia de
migracion registrada de un murciélago desde el sitio de nacimiento hasta otfro refugio fue de
1840 km. Se ha sugerido que en T. brasiliensis las hembras migran grandes distancias y los
machos solo se dispersan distancias cortas (McCracken et al. 1994). Las colonias de T. b.
cynocephala no migran mas alld de Texas (Owen et al. 1990). Cockrum (1969) propuso que
la migracién de las colonias de T. b. mexicana sigue ciertos patrones geogrdficos y delimité
cuatro grupos migratorios. Dos de los grupos se ubican en el oeste de EUA (Arizona, Nevada,
California y Oregon), y los otros dos grupos, que presentan mayor movimiento migratorio, se
encuentran desde el sur de EUA hasta el centro de México. De estos Ultimos grupos, uno
migra por la Sierra Madre Oriental y el ofro por la Sierra Madre Occidental. Los
apareamientos y nacimientos de esta subespecie ocurren durante la primavera y el verano
en el sur de EUA. Después, las hembras migran hacia el centro de México para pasar el
invierno. Sin embargo, estudios posteriores indican que los grupos migratorios propuestos por
Cockrum (1969) no siguen un patréon geogrdfico, ya que no existe estructura genética entre
ellos (Svoboda et al. 1985; McCracken ef al. 1994; McCracken y Gassel 1997; Russell et al.
2005a). Algunos de estos estudios tienen poca representatividad geogrdafica en cuanto al
numero de las localidades estudiadas y casi todas pertenecen al sur de EUA y el norte de
México. Ademds sélo se han utilizado marcadores moleculares no especificos o que sélo

reflejan la herencia materna.

El tamano de las colonias de T. brasiliensis puede ser desde unos cuantos individuos
hasta 4 millones (Betke ef al. 2008). Muchas de las colonias se encuenfran asociadas a
grandes cultivos agricolas (Lee et al. 2005; McWilliams 2005). Se ha reportado que el principal
componente de la dieta de T. brasiliensis es la larva de Helicoperva zea, la principal plaga
del maiz y otros productos de interés comercial (Lee y McCracken 2002; Lee et al. 2005;
Cleveland et al. 2006; De la Pena 2006; Lopez 2009). Lo que llevd a sugerir que el crecimiento
demogrdfico de esta especie fue ocasionado por el desarrollo de la agricultura extensiva

(Russell et al. 2005a). Esta hipdtesis ha sido cuestionada por estudios mds detallados con
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herramientas moleculares, en donde se sugiere que el elevado crecimiento demogrdfico de

T. b. mexicana precede al arribo de los humanos a Norteamérica (Russell et al. 2011).

T. brasiliensis estd adaptada para volar a altas velocidades y a altitudes superiores a
los 3000 m (Williams 1973). Sin embargo, se ha sugerido que el sistema de orientacion y olfato
pudiera no ser eficiente a una altitud superior a los 3300m (Twente 1955, Wiliams 1973). Por
ofro lado, se he registrado que la mayor actividad alimenticia ocurre enfre los 400 y 500 m
(McCracken et al. 2008). Esta especie puede volar en una noche mds de 50 km para
alimentarse (Best et al. 2003) y, segun Davis (1966) el drea minima del dmbito hogareno es de
525km2. Su alta demanda energética y las grandes poblaciones que conforman convierten
a esta especie en un eficiente depredador de insectos y en uno de los agentes principales
en el control de plagas de cultivos de interes comercial (McCracken 1996, Whitaker ef al.
1996, Lee 1999, Cleveland et al. 2006).

T. brasiliensis es una especie con una historia demogrdfica y evolutiva poco comun.
Su amplia distribucién geogrdfica, sus elevados niveles de migracidn sexo-especificos y su
gran abundancia, la convierten en un modelo de estudio inferesante. A lo cual se anade la
motivacién de su conservacién por los valiosos servicios ecolégicos que proveen al controlar
las poblaciones de plagas de algunos cultivos de interés comercial. En este trabajo se utilizé
un amplio muestreo a través de Norteamérica, que incluye las regiones biogeograficas
Neartica y Neotropical, asi como el drea de transicion geogrdafica entre ellas. Se combinaron
datos morfométricos y marcadores moleculares con diferente tasa de mutacién y herencia
(biparental y materna) para hacer inferencias filogeogrdficas y demogrdficas a través de
andlisis de inferencia bayesiana. Esto nos permiti® hacer comparaciones entre los patrones

de dispersion sexual y estimaciones demogrdaficas a diferentes escalas de tiempo.

Il. OBJETIVOS

¢ Hacer una reconstruccion filogeografica de las poblaciones de Tadarida brasiliensis
en Norteamérica, utilizando microsatélites y mtDNA.

* Inferir si existen grupos genéticos diferentes a lo largo de la distribucién en
Norteamérica e identificar los grupos entre los que existe flujo génico, las rutas de dispersion
y los procesos demogrdficos a lo largo del tiempo.

e Revisar el estatus de las fres subespecies de T. brasiliensis que habitan en

Norteameérica, utilizando datos morfométricos y moleculares.
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1. HIPOTESIS

Dado que Tadarida brasiliensis una de las pocas especies de la familia Molossidae que se
distribuye en las dos regiones biogeogrdficas de América, Neartica y Neotropical, esperamos
gue las poblaciones de esta especie en Norteamérica sigan un patrén de diferenciacién
morfométrica y estructuracién genética, con dos marcadores moleculares de diferente tasa
de mutacién y herencia, como resultado del cambio de ecosistemas y caracteristicas

climdticas las dreas Nedrtica y Neotropical.

IV.MATERIAL Y METODO

ANALISIS MOLECULARES

4.1. Obtenciéon de muestras

En todos los andlisis moleculares se utilizaron muestras de individuos de las subespecies
T.b. mexicana y T.b. intermedia. Se solicitaron muestras de ejemplares de T. brasiliensis a
colecciones cientificas y a investigadores (Anexo 2a y b). Las muestras se clasificaron en:
Tejido fresco vy tejido antiguo. Las primeras fueron las muestras que se tomaron de musculos,
oérganos o tejido del parapatagio, que fueron colectadas del aho 2000 a la fecha y que se
almacenaron en etanol al 70%. Las segundas fueron aquellas muestras de piel u érganos

colectados antes del ano 2000 y que no fueron almacenadas en etanol al 70%.

4.2. Exiraccion de DNA

Para la extracciéon de DNA se utilizaron dos kits segin el tipo de muestra. El tejido
fresco fue procesado con el “DNeasy Blood & Tissue kit" (QIAGEN) y el tejido antiguo con el
“"QIAamp DNA Investigator kit" (QIAGEN) con los protocolos de “Nail clippings and hair” y
“Tissues". En todos los protocolos se siguieron las instrucciones de los proveedores. El DNA de
las muestras que fueron almacenadas durante mucho tiempo y en malas condiciones tiende
a degradarse. La calidad del DNA puede interferir en el éxito de amplificacion (Padbo et al.
2004). Por lo tanto y para comprobar la calidad del DNA obtenido, 5 uL de cada producto
de extraccion fueron corridos en geles de agarosa al 1% y fueron tefidos con bromuro de
etidio. Los productos de extraccién fueron clasificados como: Productos degradados y no

degradados (Anexo 3a).
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4.3. Marcadores moleculares
4.3.1. Microsatélites: amplificaciéon y caracterizacion genética

Nueve loci de microsatélites nucleares fueron amplificados utilizando los
oligonucledétidos y las condiciones descritas por Russell et al. (2005b; Anexo 3b). Un
oligonucledétido de cada par fue marcado con un tinte fluorescente para poder estimar el
tamano de los fragmentos en un secuenciador automdtico. Los productos de PCR fueron
mezclados para hacer lecturas multiplex (Anexo 3a, b y c) y se enviaron al servicio de andlisis
de fragmentos del Roy. J. Carver Biotechnology Center de la Universidad de lllinois en
Urbana-Champaign, USA, donde se analizaron en un secuenciador automatico ABI Prism
3730xI (Applied Biosystems), con un marcador de pares de bases ROX1000. Los archivos
resultantes se analizaron con el programa Peak Scanner versidon 1.0 (Applied Biosystems) para

determinar el tamano de los alelos de cada individuo y cada locus.

4.3.2. D-loop: amplificacién y secuenciacion

Las mismas muestras que fueron utilizadas para amplificar microsatélites fueron
utilizadas para amplificar la regidon D-loop del mtDNA de ~500pb. Sin embargo, se siguieron
protocolos diferentes segin la calidad del DNA de las muestras. Para los productos de
extraccién no degradados se utilizaron los oligonucledtidos P y F descritos por Wilkinson y
Chapman (1991; Anexo 3d) vy se siguid el protocolo de amplificacién sugerido por los autores.
Por otro lado, las muestras con productos de extraccion degradados fueron amplificados en
dos fragmentos de ~250pb cada uno. Se disenaron dos oligonucledtidos internos TbR220 5'-
GCC CATTAA TAT AAG CAA GTA C-3' y TbF221 5'- GTA CTT GCT TAT ATT AAT GGG C-3'. Estos
oligonucledtidos fueron utilizados con los ya disenados por Wilkinson y Chapman (1991) en los
pares P — F221 y F — R220 (Anexo 3d). Se emplearon las siguientes condiciones generales de
amplificacién: 1x de buffer para PCR, 1.0 mM (P-F221) o 1.5 mM (F-R220) de MgCl2, 0.1 mM de
dNTPs, 0.1 mM de cada oligonucleétido, 1U de Taqg polimerasa Platinum® (Invitrogen) y 10-
100 ng de DNA, con un volumen total de reacciéon de 25 ul. El programa de PCR fue: un ciclo
de desnaturalizacion de 15 min. a 95° C, seguido de 20 ciclos de 1 min. de desnaturalizacion
a 95° C, 1.5 min. de alineacién desde 55 hasta 50° C, disminuyendo 0.5° C cada ciclo y 2 min.
de extension a 72° C. Después, 20 ciclos de 1 min. de desnaturalizacién a 95° C, 1.5 min. de
alineacion a 50° C y 2 min. de extensién a 72° C. Finalmente, un ciclo de extensién de 10 min.
a 72° C. Los productos de PCR se enviaron al servicio de secuenciacion del High-Throughput
Genomics Unit en Seaftle, Washington, USA, donde se analizaron con un secuenciador

automdtico ABI Prism 3730xI (Applied Biosystems). Las secuencias se alinearon con ayuda de
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los programas BioEdit versiéon 7.0.9 (Hall 2007) y ClustalW versién 1.4 (Thompson et al. 1994). Los

alineamientos finales se refinaron manualmente.

En los andlisis posteriores se incluyeron 94 secuencias depositadas en la base de datos
GeneBank (http://www.ncbi.nim.nih.gov/genbank/) e incluidas en los andlisis de Russell. et al.
(2005a; AY345976, AY347966, AY347976 y AY347993-AY348101; (Anexo 2a y b). Se eliminaron

44pb para poder alinear con las secuencias obtenidas en este estudio.

4.3.3. Cromosoma Y: amplificacién y secuenciacion

Se amplificaron siete infrones de cromosoma Y: DBY7, DBY8, DBY14, SMCY11, SMCY 16,
SMCY17 y UTY11. Los oligonucledtidos empleados fueron los reportados por Hellborg vy
Ellegren (2003; Anexo 3e). Los protocolos de amplificacion fueron optimizados para las

muestras de T. brasiliensis, utilizando una muestra de una hembra como control negativo.

Se emplearon las siguientes condiciones generales de amplificacion: 1x de buffer
para PCR, 1.5 - 2.0mM de MgCl: (Cuadro 1), 0.2 mM de dNTPs, 0.5 mM de cada
oligonucledtido, 1U de Tag polimerasa Platinum® (Invitrogen) y 10-100 ng de DNA, con un

volumen total de reaccién de 25 ul.

El programa de PCR para los loci DBY7, DBY8, SMCY11, SMCY17 y UTY11 fue: un ciclo
de desnaturalizacion de 15 min. a 95° C, seguido de 20 ciclos de 1 min. de desnaturalizacion
a 95° C, 1.5 min. de "touchdown” con temperatura de alineacién disminuyendo 0.5° C cada
ciclo (Cuadro 1), y 2 min. de extension a 72° C. Después, 20 ciclos de 1 min. de
desnaturalizacion a 95° C, 1.5 min. de alineacién (Cuadro 1), y 2 min. de extensién a 72° C.
Finalmente, 1 ciclo de extensién de 10 min. a 72° C. El programa de PCR para los loci DBY14 y
SMCY16 fue: un ciclo de desnaturalizacién de 15 min. a 95° C, seguido de 35 ciclos de 1 min.
de desnaturalizacion a 95° C, 1.5 min. de alineacién a una temperatura determinada segun
el locus (Cuadro 1), y 2 min. de extensiéon a 72° C. Finalmente, 1 ciclo de extension de 10 min.
a72°C.

Para facilitar la busqueda de polimorfismos en los intfrones de cromosoma Y, fueron
secuenciados cuatro individuos machos de tres localidades alejadas entre si. Las localidades
elegidas fueron: Xochimilco (localidad 13), presa “La Amistad” (Localidad 31) y cueva “La
Trinitaria” (Localidad 45; Anexo 2a y b). Después, todos los individuos machos de las demdas
localidades fueron secuenciados para los loci DBY7 y UTY11, ya que son los loci donde se han
reportado mds polimorfismos para otras especies de mamiferos (Hellborg y Ellegren 2003). Los

productos de PCR se enviaron al mismo servicio de secuenciaciéon que las muestras de D-

Filogeografia de Tadarida brasiliensis | 11


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank

loop. Solo el Locus UTY11 se encontrd polimdérfico pero con poca variacién nucleotidica. Por

lo tanto, estos datos fueron excluidos de los andlisis de estructura y diversidad genética.

Cuadro 1. Condiciones de amplificacién para intrones de cromosoma Y en Tadarida brasiliensis.

Tamano esperado Ta Mg2Cl
Locus
(pb) (°C) (mM)
DBY7 400 65-55™, 55¢ 1.5
DBY8 200 60-50™, 50¢ 2.0
DBY14 500 55 2.0
SMCY11 550 * 55-45T, 45¢C 2.0
SMCY16 450 * 60 1.5
SMCY17 200 55-45T, 45¢ 1.5
uty1i 550 55-45T, 45¢C 2.0

D, Touchdown con temperatura de alineacién inicial y final disminuyendo 0.5°C cada ciclo, mds 20

ciclos a una temperatura constante (€). * Locus cuyas amplificaciones siempre fueron inespecificas.

4.4. Definicion de grupos genéticos

Existen varios algoritmos que con base en el genofipo infieren grupos de individuos
que estdn mas relacionados entre si y podrian ser considerados como una poblacién. Uno de
los programas mdas utilizados para detectar grupos de individuos es Structure. Este programa
asigna individuos a un determinado numero de poblaciones (K), detecta zona de hibridos,
identifica migrantes, individuos con genotipos mezclados y estima las frecuencias alélicas en
sifuaciones donde muchos individuos son migrantes o mezclados (Pritchard et al. 2000).
Geneland es ofro programa que infiere grupos de individuos relacionados entre si. Para la
caracterizacién de grupos genéticos considera el genotipo de cada individuo, su ubicacién
geogrdfica y un margen de incertidumbre para la localizacién de los individuos (Guillot et al.
2005a). Tanto con Structure como con Geneland se pueden hacer inferencias a partir de
datos de microsatélites, SNP's, AFLP's y secuencias. SAMOVA es un programa que
implementa un algoritmo para identificar barreras geogrdficas y definir grupos de
poblaciones geogrdficamente homogéneas y diferenciadas al mdximo (Dupanloup et al.
2002). Con SAMOVA sdlo se pueden andlizar datos de secuencias. Dado que T. brasiliensis es
una especie cosmopolita y de amplia distribucién se utilizaron los tres programas

mencionados para detectar poblaciones o grupos genéticos distintos.
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4.4.1. Microsatélites
4.4.1.1. Geneland

Geneland implementa un estadistico que infiere y localiza discontinuidades genéticas
enfre poblaciones de un espacio determinado (Guillot et al. 2005a). Utiliza inferencia
Bayesiana a través de simulaciones de cadenas de Marcov de Monte Carlo (MCMC, por sus
siglas en ingles) con datos multilocus. El principal supuesto es que existe dependencia
espacial enfre los individuos del presente, por lo que es necesario conocer a priori cComo
estan distribuidos espacialmente. Ademds de detectar las discontinuidades genéticas entre
las poblaciones, el algoritmo se enfoca en: 1) Minimizar la incertidumbre asociada a las
coordenadas geogrdficas de cada individuo, 2) Estimar el niUmero de grupos genéticos en el
drea de estudio, 3) Cuantificar la cantidad de la dependencia espacial de los datos, 4)
Asignar individuos a los grupos probables de origen, y 5) Detectar migrantes entre

poblaciones.

La incertidumbre en la ubicacion de los individuos muestreados incrementa
significativamente el error al detectar las barreras y delimitar grupos genéticos (Guillot et al.
2005b). Esto resulta un problema en el caso de especies migratorias o con dmbitos
hogarenos que abarcan grandes distancias. No obstante, Geneland permite confemplar un
valor de incertidumbre asociado a las coordenadas; este pardmetro utiliza las mismas
unidades que las coordenadas espaciales. Dado que T. brasiliensis es una especie migratoria
y con un dmbito hogareno que abarca varios kildbmetros, todos los andlisis (desde la
estimaciéon de K hasta los andlisis de consenso) se realizaron de manera independiente
considerando tres valores en la incertidumbre asociada a las coordenadas geogrdficas. Estos
datos fueron elegidos con base en los hdbitos migratorios reportados para T. brasiliensis. Los
valores considerados fueron: 56km que es el drea minima de forrajeo segun Best et al. (2003),
525km que es el drea minima del dmbito hogareno segun Davis (1966) y 1840km que es la
mdxima distancia registrada de migracién de un murciélago desde el sitio de nacimiento
hasta otro refugio segun Glass (1982; Anexo 4a).

Por razones discutidas en Guillot et al. (2005b) es mejor inferir primero el valor modal
de K (K) explorando entre diferentes valores y después correr otra vez el algoritmo fijando el
valor de K. En ocasiones, ningUn individuo es asignado a determinados grupos de un dominio
especial, lo que se conoce como un grupo “fantasma”. Lo anterior se debe a que el
algoritmo de MCMC para modelos mixtos llega a muestrear estados que difieren de K. Se

recomienda ignorar estos grupos fantasma y reducir el valor de K (Guillot ef al. 2005b).
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Para definir el valor de K grupos genéticos de las 45 localidades caracterizadas
genéticamente se utilizé el programa Geneland version 3.2.4 (Guillot et al. 2005a). Se
realizaron veinte corridas independientes con los siguientes pardmetros: 1.0 x 10¢ de
iteraciones MCMC, con un numero minimo de K=1 y mdximo de K=25, considerando alelos
nulos y un valor de incertidumbre asociado a las coordenadas (descrito anteriormente). Se
utilizd un modelo espacial verdadero y el modelo de Dirichlet con frecuencias alélicas
correlacionadas, ya que ha demostrado hacer estimaciones mds acertadas del valor K
(Guillot et al. 2005b). Una vez estimado el valorK, se realizaron 50 corridas independientes
con los pardmetros antes mencionados y el valor fijo de K. Se calculd la media del logaritmo
de la probabilidad posterior de cada corrida independiente y se eligieron aquellas diez que

presentaron los valores mds altos.

Al asignar individuos a determinados grupos genéticos, Geneland calcula la
probabilidad posterior de pertenencia de cada grupo genético a cada celda de un dominio
espacial. El territorio que abarca las 45 localidades estudiadas se dividié en 184 celdas de
norte a sury 245 celdas de este a oeste, donde cada celda equivale a 10km2. Para obtener
la probabilidad posterior de que cada individuo perteneciese a determinado grupo
genético, las diez corridas independientes que se seleccionaron fueron post-procesadas (se
qguemaron 1000 iteraciones) y se asignaron a los dominios espaciales antes mencionados.
Con el programa CLUMPP version 1.1.2 (Jakobsson y Rosenberg 2007) se realizd un consenso
de la asignacion de cada individuo a determinado grupo genético. El método utilizado fue
“Greedy” con una matriz pareada de similitud estadistica fipo G'. El resultado del consenso
fue una matriz donde se indica la probabilidad de que cada individuo pertenezca a K grupo.
Con base en estos resultados se delimitaron los grupos genéticos con los datos de
microsatélites. Los individuos fueron asignados a un grupo determinado si su probabilidad de
asignacion era mayor a 0.6. Si la probabilidad de pertenecer a un grupo era menor a 0.6, se
asignaron al grupo en el cual presentaron la mayor probabilidad. Los resultados fueron
graficados con Distruct version 1.1 (Rosenberg 2004). En la asignacién de individuos se
consideraron las recomendaciones de Coulon et al. (2008a) para analizar resultados de un
consenso hecho con CLUMPP utilizando datos obtenidos con Geneland, ya que pueden
empalmarse grupos e identificar falsos migrantes al agrupar individuos muy distantes entre si

e ignorar individuos intermedios.
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4.4.1.2. Structure

Structure utiliza un algoritmo que identifica grupos genéticamente distintos (Pritchard
et al. 2000). Supone un modelo con K poblaciones donde cada una es caracterizada por las
frecuencias alélicas de todos los loci, los individuos son asignados probabilisticamente a una
poblacién e identifica migrantes e individuos con genotipos mezclados. El modelo supone
equilibrio de Hardy-Weinberg (H-W) en los loci, equilibrio de ligamiento y no considera algin
proceso particular de mutaciéon. Los andlisis se realizaron en el programa Structure versiéon
2.3.3 (Falush et al. 2007). Se realizaron diez corridas independientes de 25 estimados
probabilisticos, desde K=1 hasta K=25. Se utilizé6 un modelo de admixia con frecuencias
alélicas correlacionadas entre poblaciones. Los pardmetros fueron: longitud del periodo de

calentamiento= 100,000 y nUmero iteraciones de MCMC después del calentamiento=1.0 x 10¢

Evanno et al. (2005) propuso un predictor del niUmero real de grupos genéticos (4K)
gue es mds acertado en comparaciéon con el valor méximo de la media de la probabilidad
logaritmica posterior (L P(x|K)) porque es muy sensible a la varianza de los estimados del
L_P(x|K) de cada corrida independiente (la varianza aumenta con el valor de K). Se calcula
como 4K=m (|L'K]) / s [L (K)]. Se calculd el AK para los estimados probabilisticos de este
estudio y se realizaron 50 corridas independientes con los pardmetros antes mencionados y el
valor fijo de 4K. Se calculd el L P(x|K) de cada corrida independiente y se eligieron aquellas
diez que presentaron los valores mds altos. Con el programa CLUMPP version 1.1.2 se realizd
un consenso de la asignacion de los individuos a los grupos genéticos. Se utilizaron los
pardmetros antes mencionados (Ver seccién 4.4.1.1). Los resultados fueron graficados en

Distruct version 1.1 (Rosenberg 2004).

Para reconstruir las relaciones entre poblaciones y distinguir entre procesos histdricos
gue pudieron influir en los procesos de estructuracion se exploraron diferentes valores de 4K

(cercanos al valor calculado) segun Rosenberg et al. (2005) y Wang et al. (2007).

4.4.2. D-loop
4.4.2.1. Structure

Se redlizaron diez corridas independientes de diez estimados probabilisticos, desde
K=1 hasta K=10. Se utilizaron los mismos modelos, pardmetros y criterios que con los andlisis
de datos de microsatélites, tanto para la estimacién de 4K como para los andlisis de

consenso Yy la asignacién de cada individuo a un grupo genético (Ver seccion 4.4.1.2).
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4.42.1. SAMOVA

SAMOVA simula K grupos de n localidades, identifica barreras genéticas y calcula el
valor de Fcr, que es la proporcién total de variacién genética debida a las diferencias entre
los grupos. El valor més alto de Fer en K grupos genéticos indica la mdxima diferencia entre
grupos y la mayor similitud denfro de las localidades de cada grupo (Dupanloup et al. 2002).
La prueba se realizdé con el programa SAMOVA versiéon 1.0 (Dupanloup et al. 2002), se usaron
100 condiciones iniciales, se exploraron valores desde K=2 hasta K=10 y se eligié el caso que

reportd el valor mdas alto de Fer.

4.5. Relaciones filogenéticas

Para determinar el modelo de mutacidon que mejor se ajusta a las secuencias de D-
loop de T. brasiliensis, se utilizd el programa jModelTest versién 0.1.1 (Posada 2008) con base
en la correccién de Akaike (AIC). Se determind que el modelo de Hasegawa-Kishino-Yano 85
(Hasegawa et al. 1985) se ajusta en un 99.94%, con una tasa mayor de fransiciones que de

fransversiones entre purinas que entre pirimidinas (HKY85+G).

Se realizaron andlisis utilizando inferencia Bayesiana para evaluar alguna senal
flogenética entre los grupos. Se utilizd el programa MrBayes version 3.1.2 (Ronquist vy
Huelsenbeck 2003). Como grupo externo se incluyeron tres secuencias de individuos de T.
brasiliensis de poblaciones de Sudamérica (nUmeros de acceso a GeneBank: 33638293,
33638294, 33638282). Se corrieron 2 cadenas independientes, cada una con 1.0 x 107 de
generaciones, muestreadas cada 100 iteraciones. Se usaron cuatro cadenas calientes con
un factor escalar T=0.18. El modelo de mutacion utilizado fue HKY85+G con cuatro categorias
gamma. Se descartaron el 10% de los drboles y con los 180,000 drboles restantes se construyd
un drbol de consenso de mayoria del 50%. El arbol que resultd se editdé con FigTree versidon
1.3.1.

En muchas ocasiones las relaciones intraespecificas no pueden ser representadas con
un arbol filogenético. Varios haplotipos pueden estar relacionados y solo diferir en un sitio
polimdérfico, lo que resulta en una politomia. Por ello, una red de haplotipos puede
representar mejor la relacién entre haplotipos permitiendo multiples alternativas para
relacionarlos y asi detectar posibles eventos de recombinacion, homoplasia y/o mutaciones
reversas. El método de parsimonia de varianza molecular utiliza criterios estadisticos para
elegir cudl es la mejor red. Dentro de los criterios de seleccién se encuentran: las frecuencias
haplotipicas y la subdivision geogrdfica (Posada y Crandall 2001). Se construyd una red de

haplotipos utilizando el programa Arlequin version 3.5.1.2 (Excoffier et al. 2010), que utiliza el
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método de parsimonia de varianza molecular para reconstruir redes de haplotipos. Este
método es sensible a los espacios faltantes (gaps), por lo que en el alineamiento solo se

consideraron 392 pb.

4.6. Diversidad genética
4.6.1. Microsatélites

Con el programa GenAlEx versidn 6.41 (Peakall y Smouse 2006) se estimaron las
frecuencias de los alelos de cada locus y de cada grupo genético (Anexo 7a). Se

identificaron el nUmero total de alelos de cada grupo genético vy los alelos privados.

Con el programa FreeNA version 1.0 (Chapuis y Estoup 2007) se determind la
existencia de alelos nulos y sus frecuencias para cada grupo y para cada locus. El andlisis fue
efectuado con 1000 repeticiones. Las frecuencias fueron calculadas utilizando el algoritmo
EM propuesto por Dempster et al. (1977). Se calcularon los valores de Fsr segun Weir y
Crockerham (1984) y después fueron recalculados utilizando la correcciéon de ENA descrita
en Chapuis y Estoup (2007; Fsrena). Se realizé una prueba t-student para inferir si existian

diferencias significativas entre los valores de Fst calculados con y sin la correccion de ENA.

Para determinar si algun par de loci se encontraba en desequilibrio de ligamiento se
usd una prueba exacta de Fisher. Se utilizo el programa Genepop versidn 4.0.7 (Rousset 2008)
que aplica el método de MCMC. Los pardmetros fueron: 10,000 dememorizaciones, 200
batches, 1,000 iteraciones, con una significancia de g<0.001. Para determinar la significancia
de cada prueba con comparaciones multiples, se utilizd la prueba FDR (False Discovery Rate,
por sus siglas en inglés). Se ha demostrado que esta prueba es mds efectiva al rechazar
errores tipo | en comparacién con la correccién secuencial de Bonferroni (Vernoeven et al.
2005). El valor de g corresponde al valor de p recalculado con la prueba FDR. Se utilizé el

programa QVALUE version 1.0 (Storey 2002) para calcular los valores de q.

Se estimé la desviacion del equilibrio de H-W en los 9 loci de cada grupo. Se utilizé el
programa Genepop version 4.0.7 (Rousset 2008) y la prueba de probabilidad propuesta por
Guo y Thompson (1992), que es adecuada para el caso de multiples alelos y pocas
categorias de genotipos (Weir 1996). Si los grupos genéticos no se enconfraban en equilibrio
de H-W, con la prueba de Raymond y Rousset (1995) se infirid si la hipdtesis nula fue
rechazada por un exceso o deficiencia de heterocigotos. Para estos andlisis se utilizaron los
coeficientes de endogamia (Fis; Weir y Crockerham 1984) y pruebas de probabilidad con
MCMC. Los pardmetros para el andlisis fueron: 10,000 dememorizaciones, 200 batches y 1,000

iteraciones, con una significancia de g<0.001.
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Con el programa Arlequin version 3.5.1.2. (Excoffier et al. 2010) se calculd la
heterocigosis observada (Ho) y esperada (He) segun Levene (1949). Con el programa SMOGD
version 1.2.5 (Crawford 2010) se utilizaron 1000 réplicas Bootstrap para calcular la
heterocigosis total de los grupos genéticos o diversidad genética de Nei (Hrest), que aplica
una correccién para tamanos de muestra pequenos (Nei 1978). Con el programa FSTAT
version 3.9.3 (Goudet 1995) se estimé la riqueza alélica (A) con base en el nUmero minimo de

individuos muestreados en un grupo genético (BCS= 7 individuos).

4.6.2. D-loop

Con el programa DNAsp version 5.10.01 (Librado y Rozas 2009) se calculd el nUmero
de haplotipos (Nh), la diversidad haplotipica (Hd), la diversidad nucleotidica (x), el nUmero
promedio de diferencias nucleotidicas (k), la tasa de mutacién por gen (u) y por sitio (u), €l
numero de mutaciones (y), el nUmero de sitios variables (S), los singletons y los sitios

parsimoniosamente informativos.

4.7. Estructura genética
4.7.1. Microsatélites

Los valores de diferenciacién genética pueden variar dependiendo del método de
estimacién y del modelo de mutacién supuesto. Por lo que no es posible fijar un valor de
estructuraciéon para todos los métodos. El indice de Fsr propuesto por Wright (1951) supone un
modelo de alelos infinitos y se calcula con base en el nUmero de diferencias pareadas. El
estimado de Rsr propuesto por Slatkin (1995) se ajusta al modelo generalizado de mutacion
por pasos (SMM), contempla la memoria en el proceso de mutacidén de los alelos y se
calculaon con base en la proporcidn de diferencias, haciéndolo adecuado para
estimaciones con datos de microsatélites. Hedrick (2005) y Jost (2008) propusieron otro indice
de diferenciacion (Dest) para casos con una elevada diversidad genética (Ho>0.9), donde las
mutaciones pueden tener el mismo o mayor orden de magnitud que el flujo génico. Este
valor se calcula a partir de los alelos privados de cada grupo y es adecuado para
estimaciones con loci muy variables. Los indices Fst y Rst entre pares de grupos genéticos se
calcularon utilizando el programa Arlequin version 3.5.1.2 (Excoffier et al. 2010) con 10,000
permutaciones y una significancia de p<0.05. El indice de Dest se calculdé con el programa
SMOGD versiéon 1.2.5 (Crawford 2010) con 1000 réplicas Bootstrap.

Para determinar cudles serian los valores de estructuracién baja, media y alta en

cada indice de diferenciacion, se calcularon los coeficientes de correlacion entre los valores
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de Fsr contra Dest y de Rst contra Dest. Si la correlacion era significativa, los criterios propuestos
por Wright (1951) de diferenciacién baja (Fs<0.05), media (0.05<Fs>0.1) y alta (Fsr>0.1) se

extrapolaron hacia los valores de los demds estimados.

El Andlisis molecular de varianza (AMOVA) evalta la cantidad de estructura genética
en un grupo y determina si la fuente de variacion estd dentro o entre los grupos. Se basa en
hacer particiones de la varianza fotal en componentes de covarianza dados por las
diferencias enfre poblaciones y enire individuos dentro de los grupos. A partir de los
componentes de varianza se calculan los indices de estructuracion (Fsr o Rsr) y la significancia
se obtiene con una prueba paramétrica de permutacién de genotipos entre poblaciones
(Excoffier et al. 1992). Comparar los estimados de Rsr y Fst puede ser Util para determinar los
cambios en la diferenciacidon genética entre poblaciones a diferentes escalas de tiempo
(Slatkin 1995). Con el programa Arlequin 3.5.1.2 (Excoffier ef al. 2010) se llevo a cabo un
AMOVA utilizando los indices de fijacion Rsr y Fst, con 50,000 permutaciones y una
significancia de p<0.05.

Para describir el patrén de estructuracién genética de todos los individuos se realizd
un Andlisis Factorial de Correspondencia (AFC). Este andlisis permite sintetizar de modo
grdfico la similitud genética de todos los individuos entre si en un espacio multidimensional. En
la grdéfica, cada eje es derivado de manera independiente de los demds e indica cudnta
variacion de la total es representada por dicho eje. Para esta prueba se utilizé el programa
Genetix version 4.05 (Belkhir et al. 2004).

4.7.2. D-loop

Con el programa Arlequin 3.5.1.2 (Excoffier et al. 2010) se realizd una prueba de
AMOVA vy se calcularon los indices de fijacién @sr. La prueba se realizé con 50,000
permutaciones y una significancia de p<0.05. También se calcularon los indices de @sr entre

pares de grupos genéticos, se utilizaron 10,000 permutaciones y una significancia de p<0.05.

4.8. Migracion y aislamiento por distancia
4.8.1. Microsatélites

Para determinar si existe aislamiento por distancia o eventos de dispersién a corta o
larga distancia se utilizaron Grdficas de Poblaciones (basadas en “Graph Theory™; Dyer y
Nason 2004). Esta prueba analiza cémo estd distribuida la variacidon genética a través del

paisaje. En las grdficas, las poblaciones son representadas como nodos y la covarianza
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genética entre poblaciones determina la topologia. El patrdn de conexiones entre
poblaciones se estima como funcidén de los datos y puede ser utilizado para probar
adislamiento por distancia. También se puede hacer una prueba de aislamiento por distancia
considerando los valores de covarianza genética de todas las poblaciones estimada
simultdneamente (IBGD; por sus siglas en ingles). La prueba IBGD es parecida a la prueba de
Mantel (que correlaciona la distancia geogrdafica con los valores pareados de Fsr). En la
prueba IBGD la correlaciéon es entre la distancia geogrdfica y la distancia topoldégica minima
entre dos poblaciones calculada a partir de los valores de covarianza genética (distancia
graph). El supuesto principal de esta prueba es que la covarianza genética esta
espacialmente estructurada. Los valores que estdn fuera del intervalo de confianza del 95%
corresponden a nodos cortos o extensos. Los nodos cortos son poblaciones cuya distancia
fisica es menor de la esperada por su covarianza genética e indican posibles barreras para el
flujo génico o migracién asimétrica. Los nodos extensos son los que espacialmente estdn mds
distantes de lo esperado e indican eventos de dispersién a larga distancia. Las grdficas de
poblaciones y el andlisis de IBGD se realizaron con los datos de cada localidad en el

programa GeneticStudio versidén 0.1 (Dyer 2009).

La conexidon genética entre poblaciones depende del flujo génico. La medida mds
empleada es el nUmero efectivo de migrantes por generacién (Nm) que se estima en
funcion de Fst (Wright (1943). Beerli y Felsestein (1999, 2001) propusieron un modelo que se
basa en la teoria de la coalescencia para calcular tasas de migracién asimétricas en
poblaciones con diferentes tamanos efectivos de poblacién (Ne). El método utiliza MCMC y
las frecuencias alélicas para analizar genealogias probables con diferentes longitudes de
rama y estimar eventos de migracién. Los estimados del Ne estdn escalados a la tasa de
mutacion (0) y la tasa de inmigracién estd escalada a la tasa mutacién (M). Los valores de M
son calculados entre pares de grupos suponiendo que la migracién es asimétrica. M es una
medida gue indica que tan importante es la migracion sobre la mutacién para traer nuevas
variantes a cada grupo. Si M>1 indica que la migracién contribuye mds que la mutacion en

el aporte de variacién genética dentro de las poblaciones.

Para inferir la tasa de migracién entre los grupos genéticos de T. brasiliensis se utilizé el
programa Migrate-N version 3.2.6 (Beerli y Felsenstein 1999, 2001; Beerli 2006) con los siguientes
pardmetros: un modelo de mutacién browniana para microsatélites, estrategia de andlisis
con inferencia bayesiana, periodo de calentamiento de 10,000 iteraciones y una cadena de
1.0 x 107 iteraciones muestreada cada 1000. Se utilizaron cuatro cadenas calientes con
temperaturas T1=1.0, T2=1.5, T3=3.0 y T4=1.0 x 106 Los demds pardmetros fueron los establecidos

automdticamente por el programa.
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Considerando que la Faja Volcdnica Transmexicana (FVTM) ha sido identificada
como la zona de transicién entre la zonas Neartica y Neotropical. Se pusieron a prueba cinco
hipdtesis de migracidon entre los grupos: 1). Migracidon desde y hacia todos los grupos, 2).
Migracién sélo entre grupos vecinos, 3). Migraciéon sélo entre grupos vecinos pero suponiendo
qgue los murciélagos no atraviesan la FVTM, 4). Migracién sélo entre grupos vecinos con
migracién desde el Norte hacia el Sur atravesando la FVTM, sin migracién en sentido opuesto,
5). Migracién sélo entre grupos vecinos con migracion desde el Sur hacia el Norte
atravesando la FVTM, sin migracion en sentido opuesto, y 6). Todos los grupos son parte de
una poblacién panmictica (Anexo 4c). Se utilizaron los mismos pardmetros para todos los
modelos. Para comparar los modelos y elegir el mds probable se uséd el logaritmo del Factor
Bayes (LBF). El Factor Bayes es proporcién de la verosimilitud marginal (mL). Este permite la
comparacién de modelos con o sin anidar, sin asumir normalidad o un muestreo muy amplio.
En comparacién con mdaxima verosimilitud, la mL es la integral de la funcién de verosimilitud

sobre un rango completo de pardmetros (Beerli y Palczewski 2010).

Los cdlculos del Factor Bayes se realizaron con los valores aproximados de Bezier que

son adecuados para andlisis con pocas cadenas calientes. El LBF se calculdé como:
LBF=2In (mL (modeloi)) —In (mL(modeloz)).

La probabilidad de cada modelo se calculé como:

MLmodelo:
Prob (modelo ;)= s———i
ijl-modeloj

Se eligid un modelo de migracion basado en la mayor probabilidad y el criterio de

Kass y Raftery (1995): los valores menores a -2 del LBF sugieren una preferencia por el modelo j.

4.8.2. D-loop

Con estos datos también se considerd la hipdtesis de que la FVTM es una barrera para
la migracion, por lo que los modelos entre grupos puestos a prueba fueron: 1). Migracién
desde y hacia todos los grupos, 2). Migracion sélo entre grupos vecinos, 3). Migracién sélo
entre grupos del NORTE vy el Sur, 4). Migracion desde los grupos CentroSur y Sur hacia el
NORTE pero no en sentido opuesto, 5). Migracién desde los grupos Sur y CentroSur hacia el
NORTE, y desde el NORTE hacia el Sur, 6). Sin migracién del NORTE al CentroSur, y 7). Todos los

grupos son parte de una poblacién panmictica (Anexo 5b).

Para inferir la tasa de migracién entre los grupos genéticos con datos de D-loop se
utilizé el programa Migrate-N version 3.2.6 (Beerli y Felsenstein 1999, 2001; Beerli 2006). Los

pardmetros de buUsqueda fueron los mismos que en los andlisis de microsatélites (ver seccidn
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4.8.1) pero con un modelo de secuencias de DNA. Se usaron los valores de fi/tv y las
frecuencias nucleotidicas calculadas en jModelTest (ver seccidn 4.5). La seleccidon del
modelo de migracién mds probable, el cdlculo del LBF y la probabilidad de cada modelo se

realizé con los mismos criterios empleados en los andlisis de microsatélites (ver secciéon 4.8.1).

4.9. Demogradfia histérica
4.9.1. Microsatélites

Storz y Beaumont (2002) propusieron un modelo basado en la teoria de la
coalescencia que utiliza la variacidon de datos de microsatélites para estimar pardmetros
genealdgicos y demogrdficos. Estd basado en cdlculos jerdrquicos Bayesianos con MCMC
para estimar la distribucion posterior de los pardmetros. El modelo asume incrementos o
decrementos exponenciales de un tamano de poblacién inicial (Nij) a un tamano de
poblacién actual (No), en un intervalo de tiempo (xa), con loci que evolucionan de acuerdo
a un modelo estricto de SMM con una tasa de mutacion u. Se utilizan las frecuencias alélicas
para calcular los pardmetros ®={No, N1, u, xa}. El modelo asume que los pardmetros ® de
cada locus tienen una distribucién log-normal, con una media M={Mno, Mn1, My, Mxd} y una
desviacion estandar V= { Vno, VN1, Vi, Vxa}. S& asume una distribucion normal para cada
pardmetro inicial, con medias a.no, a1, oy, dxay desviaciones estdndar ono, OGN, O, Oxa. A SU
vez, se asume que la desviacion estandar tiene una distribucién normal con medias B no, B N1,
Bu Pxa Y desviaciones estdndar tno, TN, T, Txa. Estas distribuciones se utilizan para calcular
p(®| V. M).

Para inferir si hubo expansiones o cuellos de botella en el Ne de los grupos genéticos
de T. brasiliensis se realizaron simulaciones con el programa MSVAR version 1.3 (Storz y
Beaumont 2002). Los pardmetros iniciales utilizados para todos los loci fueron: tiempo de
generacion de dos anos, No=1.0 x106, N1=1.0 x 105, u=1.0 x 105 y xa=100,000. Los valores de
media y desviacion estandar fueron: M no=5, Vno=1, ano=6, Tno=2, Bno=0, ono=0.5, M N1=5, VNi=1,
ani=6, TNni1=2, fNn1=0, on1=0.5, M=-3.5, V=1, aw=-3.5, 7.=0.25, =0, 0u=0.5, M xa=4, Vxo=1, axa=4, T
xa=2, Pxa=0y 0x=0.5. Se realizaron 3 simulaciones independientes, cada una con 5.0 x 108

generaciones muestreadas cada 1000 iteraciones.

4.9.2. D-loop

Las inferencias cldsicas de demografia histérica con datos de secuencias se basan en
coeficientes de expansion, comparaciones pareadas del niUmero de diferencias y pruebas

de neuftralidad. Los resultados de estas pruebas indican si hubo o no un incremento en el Ne.
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Si el valor del coeficiente de expansidn es elevado, la distribucién en la prueba de Mistmatch
es unimodal y/o el coeficiente de Fs es significativo, mientras los coeficientes de F* y D* no lo

son, hubo un crecimiento en el Ne.

Para detectar senales de expansidon en el Ne de los grupos genéticos de T. brasiliensis se
calcularon los coeficientes de expansion S/k (Peck y Congdon 2004) y se realizaron pruebas
de neutralidad que utilizan comparaciones pareadas: F*y D* de Fu y Li (1993), Fs de Fu (1997)
y D de Tajima (1989). También se utilizd la prueba de neutralidad R2 (Ramos- Onsins y Rozas
2002) que utiliza un método independiente de las comparaciones pareadas y se basa en las
diferencias en el niUmero se singletons y la media del nUmero de diferencias nucleotidicas
dentro de la poblacién. Cuando se encontraron senales de expansiéon se utilizé una prueba
Mistmatch para calcular el tiempo desde la expansién escalada en unidades de mutacioén
(t). Se hizo la conversién del tiempo en anos AP con la formula: T =2ut (Rogers 1995). Donde ¢
es el fiempo en generaciones y u=uk, donde u es la tasa de mutacién por sitio por millén de
anos (2.0 x 108; Russel et al. 2005) y k es la longitud de la secuencia (430 pb). Todas las
pruebas se realizaron para cada grupo genético con 1000 réplicas de coalescencia. Se

utilizé el programa DNASp versidén 5.10.01 (Librado y Rozas 2009).

Enfoques modernos basados en la inferencia Bayesiana consideran la estocasticidad
de los procesos que reflejan las genealogias actuales y permiten hacer estimaciones mds
puntuales de la variacién del Ne a través del tiempo y calculan el tiempo al ancestro comun
mdas reciente (TMRCA, por sus siglas en inglés). BEAST utiliza un modelo Bayesiano con el
método MCMC para estimar una distribucion posterior de los pardmetros mencionados a
partir de secuencias de DNA con un determinado modelo de sustitucién nucleotidica y un
reloj molecular estricto o relajado (Drummond y Rambaut 2007). El Bayesian Skyline Plot (BPS)
implementado en BEAST, es un método para estimar dindmicas poblacionales del pasado a
través del tiempo y es independiente de un modelo demogrdfico predefinido. Es mds
sensible en la estimacién de pardmetros demogrdficos en comparacién con métodos
paramétricos y métodos demogrdficos basados en coalescencia porque calcula el Ne en
diferentes eventos de coalescencia y calcula un intervalo de credibilidad que provee
escenarios mds realistas de las fluctuaciones del Ne a través del tiempo (Drummond et al.
2005).

El Ne y el TMRCA se calcularon utilizando el programa BEAST version 1.6.1 (Drummond
y Rambaut 2007). Se utilizé un modelo de sustitucion HKY85+G con cuatro categorias gamma,

con una tasa de sustitucién por sitio por millon de anos de 2.0 x 108 (Russell et al. 2011).

Para tener un estimado del Ne actual y el TMRCA, primero se utilizd un modelo de

coalescencia con crecimiento exponencial constante y un reloj molecular estricto. Después
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se realizd un andlisis BPS para inferir cambios en el Ne a través del tiempo y el TMRCA
considerando que el crecimiento/decremento no fue constante en el tiempo. Para el BPS se
utilizd un reloj molecular relajado con distribucion log-normal no correlacionado, con diez
grupos (m) y un drbol inicial generado aleatoriamente. En el tamano de la poblaciéon se
empled una distribucién uniforme con valor inicial de 1000, con un minimo de 100 y un
maximo de 1.0 x 102, Los demds pardmetros fueron los establecidos automdaticamente en el
programa. Se realizaron varias corridas independientes, cada una de 20. X 107 iteraciones
muestreada cada 1000. Todas la corridas independientes se combinaron en LogCombiner
version 1.6.1 (Drummond y Rambaut 2007) hasta que los valores del tamano efectivo de

muestreo (ESS, por sus siglas en ingles) fuesen mayores a 200.

Las reconstrucciones demogrdficas de crecimiento exponencial y de los BPS se hicieron
con el programa Tracer version 1.5 (Rambaut y Drummond 2007). En todos los andlisis fueron
descartadas el 10% de las iteraciones muestreadas. Los andlisis se realizaron para todas las

muestras (grupo Norteamérica) y para cada grupo.

ANALISIS MORFOMETRICOS
4.10. Especimenes y caracteres examinados

Estos son los Unicos andlisis donde se incluyeron datos de la subespecie T.b.
cynocephala (que también se encuentra en Norteamérica). Se revisaron especimenes de T.
brasiliensis preservados en colecciones cientificas (Anexo 2c¢). De cada ejemplar se tomaron
medidas morfométricas de 25 caracteres craniodentales (Fig. 1) y dos caracteres
osteoldgicos externos (longitud mdxima del antebrazo y longitud de la segunda falange del
cuarto metacarpo). Estos caracteres fueron elegidos porque son los mds variables en los
moldsidos dentro del nivel de familia (Freeman 1981). En todas las mediciones se utilizd un

vernier digital y se registraron las medidas mds cercanas al 0.01 mm.

4.11. Andlisis de Componentes Principales

El Andlisis de Componentes Principales (PCA) permite reducir un gran nimero de
variables a un numero menor de nuevas variables derivadas de las iniciales, que resumen
apropiadamente la informaciéon original. Ademds ayuda a identificar patrones de similitud
entfre individuos o grupos, ya que la distancia multiespacial entre objetos representa
diferencias biologicas (Quinn y Keough 2003). Con las medidas de los 25 caracteres
craniodentales examinados, se estimd si existen diferencias morfoldgicas entre subespecies

(T.b. cynocephala, T.b. mexicana y T.b. infermedia), entre sexos y enire localidades que
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corresponden a los grupos genéticos identificados (sélo para ejemplares colectados en
México). Para estimar los caracteres que mds variacidn aportan para diferenciar a las
subespecies, se realizaron tres andlisis; PCA-1) Con todos los individuos de Norteamérica que
representan a las fres subespecies, PCA-2) Con los individuos de T.b. mexicana y T.b.
intermedia muestreados en EUA, México y Centroamérica, y PCA-3) Sélo con los individuos
colectados en localidades que corresponden a los grupos genéticos, es decir, ejemplares de
T.b. mexicana muestreados en México y ejemplares de T.b. intermedia muestreados en el sur
de México y Guatemala. Dado que los ejemplares medidos y caracterizados genéticamente
no fueron los mismos, las agrupaciones para el PCA-3 se realizaron segun la proximidad
geogrdfica a las localidades de los grupos genéticos (delimitados con los datos de

microsatélites).

En los PCA se utilizd una matriz de correlacidn y se retuvieron los componentes con
eigenvalores mayores a 1. Los valores de Componentes Principales (PC) fueron graficados
para mostrar en el morfoespacio la relacidon entre los sexos, subespecies o grupos genéticos.
Todos los andlisis se realizaron en R commander version 1.6-3. Antes de realizar los PCA, en

todas las medidas se calculd el logaritmo base 10 para normalizar los datos.

Filogeografia de Tadarida brasiliensis | 25



CONDY L

”,."Momz ANG

CEEHC . LOWERTR...
"""""""" DENTLEN
M]_V_V_IDTH

__ROSTLEN ZYGQ BR

UP P4-M3

Fig. 1. Caracteres craniodentales utilizados en andlisis morfolégicos para Tadarida brasiliensis.
Longitud mdxima del crdneo (GLS), Longitud desde el céndilo hasta el primer incisivo (CON-INCI),
Longitud desde el cdndilo hasta el canino (CCL), Distancia labial entre los caninos superiores (C-C LAB),
Distancia labial enfre los incisivos superiores (I-l), Longitud del rostro (ROST LEN), Longitud de la
dentadura maxilar (MTR), Longitud desde el premolar cuatro hasta el molar tfres de la dentadura maxilar
(UP P4-M3), Anchura lacrimal (LAC), Anchura postorbital (POST ORB), Anchura entre los arcos
zigomdaticos (ZYGO BR), Md&xima anchura del proceso mastoideo (MASTOID), Anchura de la béveda
craneal (BR BCASE), Distancia palatal enfre los caninos superiores (C-C), Distancia palatal entre los
ferceros molares superiores (M3-M3), Anchura del primer molar superior (M1 WIDTH), Anchura del tercer
molar superior (M3 WIDTH), Longitud de la mandibula (DENT LEN), Longitud desde el canino hasta el
molar tres de la mandibula (LOWER TR), Longitud desde la mitad del céndilo hasta el final del proceso
coronoides (MOMI1-COR), Longitud desde la mitad del céndilo hasta el final del proceso angular
(MOM2-ANG), Altura del coronoides (CORO HT), Anchura de la mandibula (DENT THIC), Anchura del
primer molar inferior (m1 WIDTH), Longitud del céndilo (CONDY L). Imagen modificada de Freeman
(1981).
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V. RESULTADOS

5.1. Definicion de grupos genéticos
5.1.1. Microsatélites: Geneland y Structure

Fueron caracterizados genéticamente 239 individuos de T. brasiliensis de 45

localidades de México con nueve loci de microsatélites (Anexo 2a y 7a).

La delimitacién de grupos genéticos se basd en los resultados de Geneland
considerando 56 km en la incertidumbre asociada a las coordenadas. Este valor se eligiod
porque presentd el mismo patrén que al utilizar 525 km pero con mayor probabilidad en la
asignacion de cada individuo. El valor de K fue siete (en el 50% de las corridas); el segundo
valor de K fue nueve (en el 20% de las corridas; Anexo 4b). Los resultados de asignacion de
individuos a determinados grupos basados en K =7, asociaron a individuos del grupo
CentroSur con los del grupo Baja California Norte (BCN) y a los del grupo Sur con los del
grupo Norte. Lo anterior no es congruente ya que son grupos geogrdficamente muy alejados
y no se encuentran dentfro del radio méximo de migracion (1840 km). Por otro lado, los
resultados de la asignacion de individuos de K =9 asociaron a individuos de localidades
cercanas y los grupos estdn delimitados por barreras geogrdficas. Estos resultados tienen
mayor congruencia biolégica y por lo tanto se utilizd el valorK =9 para delimitar los grupos
genéticos: BCN, Baja California Sur (BCS), Sinaloa, Norte, NorOeste, SurOeste, Cenftro,

CentroSur y Sur (Fig. 2ay b).

La estimacion de 4K con base en los resultados de Structure fue de 4K=3 y 4K=5. Al
hacer la asignacién de los individuos a los grupos considerando diferentes valores de 4K, los
resultados con mayor congruencia geogrdfica fueron aquellos con valores 4K=4 y AK=5. Al
considerar 4K=4 se delimitaron los grupos BCN, CentroSur, Sur (conformado por los mismos
individuos que con los resultados de Geneland) y un grupo que incluye a los grupos BCS-
Sinaloa-Norte-NorOeste-SurOeste-Centro (Fig. 2a y b). Al considerar 4K=5, el Ultimo grupo
estimado con 4K=4 se dividid en dos grupos: BCS-Sinaloa-Norte y NorOeste-SurOeste-Centro
(Fig. 2a y b). Entre estos dos Ultimos grupos se identificaron muchos migrantes e individuos

con genotipos mezclados.

Tanto en las estimaciones de Geneland como de Structure, muchos individuos del
grupo Sur resultaron mds asociados con los individuos del grupo Norte que con los del

CentroSur. Sin embrago, el grupo Sur siempre se considero como un grupo independiente
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porgue corresponde a una poblacién de la subespecie T.b. intermedia. Los demds grupos

pertenecen a poblaciones de la subespecie T.b. mexicana.
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Fig. 2. Delimitacion geogrdfica y probabilidad de asignacién de cada individuo de Tadarida
brasiliensis a K grupos genéticos en México, estimados con los datos de microsatélites a partir de
los andlisis de Geneland y Structure. A. Mapa que indica la distribucién de T. brasiliensis en México
parte de EUA, Guatemala y Belice. Los colores indican los grupos genéticos inferidos con Geneland
(lineas continuas) y Structure (lineas punteadas). Las flechas con lineas punteadas senalan a los
individuos que fueron asignados a un grupo genético fuera del delimitado geogrdficamente. B.
Cada linea vertical representa un individuo y su probabilidad de asignacién a K grupo genético

segun los andlisis de Geneland (K=9, lineas continuas) y Structure (AK=4y 5, lineas punteadas).
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5.1.2. D-loop: SAMOVA y Structure

En total se analizaron 264 secuencias de 430 pb de la regidon D-loop del miDNA. En
este trabagjo se tuvo éxito de amplificacion y secuenciacién en 170 individuos de 38

localidades de México. (Anexo 2a y 5a).

La estimacién de 4K con base en los resultados de Structure fue de 4K=4 (Anexo 5b).
Sin embargo, en la asignacién de individuos a determinados grupos genéticos no se
encontré algun patrén de estructuraciéon. La asignacion también se realizdé con valores 4K=2
y 4K=3 y tampoco se observd estructuracion. Cada grupo genético estuvo conformado por

la misma proporcion de individuos aunque el valor de 4K cambiase.

El mayor valor de Fcr en los andlisis con SAMOVA fue en K=2 (Fcr=0.1547; Anexo 5b).
Una agrupacion consistio en las mismas localidades del grupo CentroSur identificado con los
datos de microsatélites. La otra agrupacién consistié en las demds localidades de México y
EUA. La poblacién de Chiapas que corresponde a la subespecie T.b. intermedia se agrupd
con las demds localidades del norte de México vy sur de EUA. Considerando que se trata de
otra subespecie y que dicha poblacidon no se asocia con el grupo mds cercano (CentroSur),
se considero como grupo independiente. Por lo que para los andlisis de estructura genética
se consideraron los grupos SAMOVA: NORTE (Mex y EUA), CentroSur y Sur (Fig. 3).

5.2. Relaciones filogenéticas

Los andlisis Bayesianos para inferir relaciones filogenéticas no indican estructura
genética ni entre las dos subespecies ni entre los grupos NORTE (Mex y EUA) y CentroSur. El
darbol filogenético es una politomia con pequenos clados sin sentido geogrdfico. Estos
resultados indican eventos de reciente expansion poblacional (Anexo 5c). Las redes de
haplotipos con topologias de tipo estrella indican diferentes eventos de expansién. Esta red
no muestra ningun patrén de estructuracién ni entre los grupos genéticos ni entre las
subespecies (Fig. 4). Para comparar la estructura entre los dos marcadores, los resultados de
los andlisis de grupos genéticos inferidos con microsatélites fueron combinados con la red de
haplotipos de D-loop. No se encontrd algiun patrén de estructuracién claro entre los grupos
identificados con los dos marcadores, pero se observa cierta fendencia a que los haplotipos

de los grupos SurOeste, Centro y CentroSur estén mas relacionados entre si (Fig. 4).
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Fig. 3. Grupos SAMOVA de Tadarida brasiliensis inferidos con datos de D-loop. Mapa que representa
la distribucion de T. brasiliensis en Norteamérica. Los colores indican los grupos genéticos inferidos
con SAMOVA.
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Fig. 4. Red de haplotipos D-loop. El nUmero de mutaciones entre cada haplotipo se indica entre los
nodos. El tamano de los circulos representa la frecuencia de los haplotipos (Anexo 7b). Los colores

corresponden a los grupos genéticos de microsatélites (relleno) y grupos SAMOVA (contorno).
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5.3. Diversidad genética

5.3.1. Microsatélites

Se enconftraron 567 alelos para los 9 loci de microsatélites (Cuadro 2 y Anexo 4d). Los
grupos BCN (14%), NorOeste (15%) y SurOeste (15%) son los que presentaron el mayor
porcentaje de alelos. En cada grupo genético se encontrd un elevado porcentaje de alelos
privados (192 alelos en total = 34%). Los grupos BCN (16%) y Centro (20%) son los que
presentaron la mayor proporcién de alelos privados. La riqueza alélica total por grupo fue
11.45 y porlocus 10.56 (Cuadro 2 y Anexo 4e). Los valores fotales de Ho y He fueron 0.84 y 0.93,

respectivamente (Cuadro 2 y Anexo 4e).

Se detectaron alelos nulos en algunos loci de ciertos grupos (A10=0.06%, A30=0.01%,
D10=0.05%, D15=0.01%, E9=0.04%, H2=0.03%, H3=0.01%, H6=0.05%, H12=0.03%; Anexo 4f). Los
valores de Fsr calculados segun Weir y Crockerham (1984) y los calculados con la correccidn
de ENA (Fstena) no difieren significativamente (t-student=0.4125, d.f.=16, p=0.004). Lo anterior
indica que las frecuencias de los alelos nulos detectados no infieren en las estimaciones de la
estructura genética. Los grupos BCN, BCS, Cenfro y Sur se encuentran en equilibrio de H-W
segun el promedio de todos los loci (Cuadro 2 y Anexo 4g). Los demds grupos no se
encuentran en equilibrio debido a un exceso de heterocigotos. La mayoria de los pares de

loci estuvieron en equilibrio de ligamiento (Anexo 4h).

Cuadro 2. Diversidad genética y equilibrio de Hardy-Weinberg por grupo genético. Para los datos de

microsatélites se indica el promedio de los 9 loci y para los datos de D-loop se indican las estimaciones

hechas a partir de 430 pb. HW: estd en equilibrio de Hardy-Weinberg. eHet: exceso de heterocigotos.

Microsatélites

miDNA: D-loop

N Na pa A Fis Ho He N Nh Hd T k
BCN 11 81 30 11.45 0.024 HW 0.90 0.92
BCS 7 62 22 10.88 0.088 HW 0.84 0.92
Sinaloa 16 30 13 674 0.129 eHet 0.82 0.93 NORTE
Norte 71 44 15 946 0.074 eHet 087 097 239 210 0.99 0042 167 (Méxicoy
NorOeste 12 82 19 11.70 0.192 eHet 0.77 0.94 EUA)
SurOeste 43 87 21 11.38 0.078 eHet 0.88 0.95
Centro 32 53 38 939 0.134 eHet 0.81 0.94
CentroSur 24 53 13 870 0.063 HW 0.78 0.83 8 5 0.78 0.028 12.4  CentroSur
Sur 23 75 23 1079 0.025HW 0.91 0.93 18 18 1.00 0.039 16.9 Sur
México 239 567 194 11.45 0.090 084 092 265 229 0.99 0.042 16.5 Norteamérica

Filogeografia de Tadarida brasiliensis | 32



5.3.2. D-loop

Con las secuencias de D-loop se encontraron 229 haplotipos para una regién de 430
nucledtidos. Se identificaron 327 mutaciones en 201 sitios variables, 63 singletons y 138 sitios
parsimoniosamente informativos. Del total de haplotipos, 205 (el 90%) se encontraron sélo en
un individuo, dieciséis fueron compartidos por dos individuos, cinco fueron compartidos por
tres individuos, dos fueron compartidos por cuatro individuos y sélo un haplotipo fue
compartido por cinco individuos del grupo CentroSur. No se encontré ningin haplotipo
compartido entre individuos de los grupos del NORTE (Mex y EUA) y CentroSur. Dos haplotipos
fueron compartfidos entre el grupo NORTE (Mex y EUA) y el Sur (Anexo 7b).

Las frecuencias nucleoftidicas estimadas fueron: mA=0.4239, wC=0.1942, nG=0.0845,

t1=0.2974. Con valor de kappa=26.0266 (ti/tv=9.7449) y una distribucién gamma bajo la
curva=0.3190. La diversidad haplotipica fue Hd= 0.998, la diversidad nucleotidica fue = 0.042,
numero promedio de diferencias nucleotidicas fue k=16.5, la tasa de mutacién por gen fue

u=38.50492 y la tasa de mutacion por sitio fue ©u=0.09823 (Cuadro 2).

5.4. Estructura genética

5.4.1. Microsatélites

Entre todos los grupos se encontrd una estructuracién genética intermedia (Fsr=0.028,
Rst= 0.25 y Dest=0.43. El nUmero efectivo de grupos genéticamente distintos (AS) calculado

para todos los loci fue de 2.4 (Anexo 4j).

Las correlaciones entre los valores de Fst con Dest Y Rst con Dest fueron significativas
(r=0.9282, p<0.001 y r=0.7851, p<0.001; Anexo 4i). Por lo tanto, se establecieron valores de
estructuracion genética baja (Fsr<0.05 y Dest<0.4), infermedia (0.1>Fsr>0.05, Rs1<0.4 y Dest>0.4) y
alta (Fsr>0.10, Rst>0.4 y Dest>0.8). Con base en estos valores se observd un patrén de
diferenciacién intermedia y alta entre el grupo CentroSur con respecto a todos los demds
grupos (Cuadro 3). También se observa diferenciacién intermedia y elevada entre BCS con
respecto a BCN vy Sinaloa. El grupo Sur no estd diferenciado genéticamente de los demds

grupos (con excepcidon del grupo CentroSur).

El AMOVA a partir de los valores de Rsrindicd un valor elevado en la variaciéon
genética entre grupos (24%) y entre los individuos dentro de cada grupo (34%; Cuadro 4). Los
valores calculados a partir de Fstindican que la mayor fuente de variacidon se encuentra
entre todos los individuos (88%). Considerado que Fsr supone un modelo de alelos infinitos

(IAM) y puede estimar eventos mds antiguos que los inferidos con Rst (que supone un modelo
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paso a paso SMM), los resultados del AMOVA indican que con el paso del fiempo los
elevados niveles de migracion estdn borrado la huella de estructuracién genética entre los

grupos de T. brasiliensis.

En el AFC, los ejes uno, dos vy tres explican el 57.71% de la variacion genética (27.87%,
14.91% y 12.93% respectivamente). En la Fig. 5§ se observa que los grupos BCN, BCS y
CentroSur estdn diferenciados de los demds grupos. El Grupo Sur no estd diferenciado de los
grupos Sinaloa, Norte y SurOeste. Los grupos Centro y NorOeste estdn ligeramente

diferenciados de los grupos antes mencionados.

Cuadro 3. Diferenciacion genética entre grupos genéticos con datos de microsatélites. Debajo de

la diagonal Rsry (Fst), arriba de la diagonal Dest.

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur

BCN 0.650 0.346 0.402  0.435 0.156 0330  0.129  0.329

BCS 0.417 0.331 0062  0.565 0.287  0.326 [[70:848 " 0.076
(0.063)

Sinaloa 0.252 10437 0.104  0.143 0.106 0098 0470  0.116
(0.037) (0.038)

Norte 0.329 0270 0.156 0.261 0096  0.128 0595  0.020
(0.036) (0.030) (0.010)

NorOeste  0.297 0274 0.039 0.145 0.193 0204  0.439 0275
(0.044) (0.049) (0.014) (0.019)

SurOeste  0.132 0241 0061 0072  0.114 0.148  0.454  0.048
(0.022) (0.034) (0.012) (0.007)  (0.015)

Centro 0.324 10399 0.025 0.131  0.008 0.105 0.545  0.156
(0.035) (0.044) (0.011) (0.011) (0.017)  (0.011)

CentroSur  0.277 [0M4420/454 015131101433 0.342  0.466 0.666
(0.021) | (0.118) (0.085) (0.084) (0.091)  (0.072)  (0.085)

sur 0.326 0368 0091 0.034  0.100 0.062  0.084 110482

(0.039) (0.029) (0.013) (0.004) (0.023)  (0.009) (0.014)  (0.095)

Todos los valores son significativos (p< 0.05), excepto los que estdn en negritas. Se resaltan los
valores de diferenciacion genética intermedia en gris claro (Fst>0.05 y Dest>0.4) y los valores de
diferenciacién genética alta es gris oscuro (Fsr>0.05, Rst>0.4 y Dest>0.8).
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Cuadro 4. indices de Fijacién y porcentaje de variacién del Andlisis molecular de varianza
dentro y entre grupos. Para microsatélites se consideraron los grupos Geneland (K=9) y para

D-loop se consideraron los grupos SAMOVA (K=3).

Fvente de Variacién Microsatélites D-loop
g.l Rsr Fsr g.l Dst
Entre grupos 8 24.04 2.83 2 5.31
Entre individuos dentro de los grupos 230 32.46 8.26 36 2.01
Todos los individuos entre si 239 43.50 88.90 226 92.68
Fis 0.427 0.085 0.0212
Fsr 0.240 0.028 0.0732
Fir 0.565 0.110 0.0531

Los valores fueron calculados a partir de Rsry Fsr. Todos los valores son significativos (p<0.01).

m BCN

@ BCS

B Sinaloa

B Norte

B NorOeste
m SurOeste
0 Centro

m CentroSur
B Sur

200

100

Factor 2 (14.91%)

T I I I I I
-25,000 -20,000  -15,000 -10,000 -5,000 0 5,000
Factor 1 (27.87%%)

Fig. 5. Grdfica en de los tres primeros ejes del Andlisis Factorial de Correspondencia con los datos

de microsatélites. El porcentaje de variacion representado por cada eje se indica entre paréntesis.

Cada color representa un grupo genético.
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5.4.2. D-loop

Existe una estructuracion genética intermedia entre los grupos SAMOVA (&sr=0.073).
AUN asi, no existe estructuracion significativa entre el grupo NORTE (Mex y EUA) vy el grupo Sur
(Cuadro 5). El mayor porcentaje de la fuente de variacién se encuentra entre todos los
individuos (92%; Cuadro 4). Estos resultados refuerzan los estimados de Rsry Fst con datos de
microsatélites que indican que los elevados niveles de migracion estdn borrado la huella de
estructuracion genética entre los grupos de T. brasiliensis y que no existe diferenciacién entre
las dos subespecies que se encuentran en México, T. brasiliensis mexicana y T. brasiliensis

intermedia.

Cuadro 5. Diferenciacion genética entre grupos genéticos con datos de D-loop.

NORTE (Mex y EUA) CentroSur Sur
NORTE (Mex y EUA) -
CentroSur 0.09586 -
Sur 0.00004 0.08554 -

Todos los valores son significativos estdn en negritas (p< 0.01).

5.5. Migracion y aislamiento por distancia
5.5.1. Microsatélites

No existe IBGD entre las localidades de T. brasiliensis (Mantel Z= 27587.7395, p=0.132,
0=0.0747; Fig. éc). Ningun nodo extenso se conecta con las localidades del grupo CentroSur y
denfro del mismo grupo algunas localidades se conectan por nodos cortos (Fig. éa y b). Esto
indica que en grupo CenfroSur no hay dispersién a larga distancia y que quizd no haya
migracién dentro de las localidades del mismo grupo. Los nodos del grupo BCS indican que
es mds frecuente la migracion a larga distancia hacia los grupos Norte y Sinaloa que hacia el
grupo BCN. Los nodos del grupo Sur indican migraciéon hacia localidades de los grupos
Centro y Norte. No indican migracién hacia localidades del grupo CentroSur. Las conexiones
entre nodos también indican que hay migracién entre la mayoria de las localidades de los

grupos Cenftro, SurOeste, NorOeste y Norte.

El modelo de migracién que tuvo la mayor probabilidad de acuerdo a los estimados
de Berzier fue el: 5). Migracién sélo entre grupos vecinos con migracion desde el Sur hacia el

Norte, atravesando la FVTM, sin migracion en sentido opuesto (Cuadro 7 y Anexo 4c).

Los estimados de Nm a partir del modelo mds probable indican que la migracion del

grupo Norte hacia los demds no es significativa (Cuadro é). Esto indica que no todas las
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poblaciones de T. brasiliensis en México son migratorias. El grupo Norte es un gran grupo
migratorio que se conforma de las poblaciones del Sur de EUA y el norte de México. Los
demds grupos son residentes con flujo génico poco frecuente hacia los demds grupos. El
modelo completo de migracién indicd que no existe flujo génico significativo de algun grupo
hacia el grupo CentroSur (Cuadro é). Este modelo también indicd que si hay flujo génico
efectivo desde el grupo Sur hacia los demds (con excepcidn de los grupos CentroSur y
NorOeste).

Tanto el modelo de migraciéon completo como el modelo de migracién mas probable
tuvieron valores de M mayores a uno. Esto indica que la migracién (y no la mutacion) es

principal factor que contribuye a la variacidén genética en estos grupos.

Cuadro 6. Numero efectivo de inmigrantes por generacion (Nm) para los datos de
microsatélites. Los valores se calcularon para el modelo de migracién mas probable.

DESTINO
1 2 3 4 5 6 7 8 9
1. BCN 0.098 0.25 0 0 0 0 0 0 0
2.BCS 0.23 0.0386 1.28 0 0 0 0 0 0
3. Sinaloa 0 0.25 0.0981 0.44 1.00 0 0 0 0
> 4. Norte 0 0 0.28 0.0976 0.61 0 0.52 0 0
E 5. NorOeste 0 0 1.02 0.64 0.0981 0.34 1.35 0 0
nO‘ 6. SurOeste 0 0 0 0 0.40 0.0983 2.93 0 0
7. Centro 0 0 0 0.46 0.67 2.04 0.0973 0 0
8. CentroSur 0 0 0 0 0 0.22 0.22 0.0962 0.30
9. Sur 0 0 0 0 0 0 0 0.59 0.0985

En negritas se senalan los grupos en los que hay Nm significativo (Nm<1). En la diagonal se
encuentran los valores del Ne escalados a la tasa de mutaciéon (®). Las celdas que se
encuentran marcadas en gris son aquellas en las que no se encontré Nm significativo en el

modelo de mutacidén completo (valores no mostrados).
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Cuadro 7. Modelos de migracion entre los grupos genéticos de Tadarida brasiliensis y su probabilidad.
Para microsatélites se consideraron los grupos Geneland (K=9) y para D-loop se consideraron los

grupos SAMOVA (K=3). Ver en los anexos 4c y 5b la representacion geogrdfica de cada modelo.

, Bezier Media arménica LBF Probabilidad del
Modelo de Migracion robabilidad de

ImL ImL (Bezier) modelo (Bezier)
Microsatélites
1. Desde y hacia todos los grupos -50121388 -210185255 -12.655 0.002
2. Sélo grupos vecinos -48759666 -176838532 -11.737 0.003
3. Migracién sélo entre grupos vecinos  -56032083 -221105606 -13.822 0.001
pero no atraviesan la FVTM
4. Migracion sélo entre grupos vecinos con  -48073993 -166331336 -9.215 0.010

migracién desde el Norte hacia el Sur,
atravesando la FVTM, sin migracién en
sentido opuesto

5. Migracién sélo entre grupos vecinos con  -48034225 -190633990 -0.016 0.984
migracién desde el Sur hacia el Norte,
atravesando la FVTM, sin migracién en
sentido opuesto

6. Poblacién panmictica -269808283 -1520963976 -16.708 0.000

D-loop

1. Migracién desde y hacia todos los -7929 -14586 -0.401 0.669
grupos

2. Migracién sdélo entre grupos vecinos -8000 -14577 -4.102 0.105

3. Migracién sdélo entre grupos vecinos -8836 -14743 -6.317 0.035

pero no atraviesan la FVTM

4. Migracién sélo entre grupos vecinos con -8051 -15223 -4.573 0.083
migracién desde el NORTE hacia el Sur,
atravesando la FVTM, sin migracién en
sentido opuesto

5. Migracién sdélo entre los grupos del Sur y -8238 -14176 -5.382 0.055
NORTE sin detenerse en grupos del
Centro

6. Poblacién panmictica -8289 -15353 -5.513 0.052
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5.5.2. D-loop

El modelo de migracién que tuvo la mayor probabilidad de acuerdo a los estimados
de Bezier para los datos de D-loop fue el 1). Migracién desde y hacia todos los grupos
(Cuadro 7 y Anexo 5b). Todos los valores de Nm y M fueron significativos, lo que indica el flujo
génico entre estos grupos ha sido constante y toma un papel importante en la contribucién
de la variacion genética (Cuadro 8).

Cuadro 8. NUmero efectivo de inmigrantes por generaciéon (Nm) para los datos de D-loop.

Los valores se calcularon para un modelo de migracién completo.

DESTINO
1 2 3
1. NORTE (Mex y EUA) 0.065 7.75 22.66
z
® 2. CentroSur 4.55 0.099 53.62
=
O 3. sur 3.58 27.35 0.092

Todos los valores de Nm son significativos (Nm<1). En la diagonal se encuentran los valores

del Ne escalados a la tasa de mutacion (©).

5.6. Demogradfia histérica
5.6.1. Microsatélites

Los resultados estimados con MSVAR sobre el cambio en el Ne en todos los grupos de
T. brasiliensis, indican que hubo un cuello de botella hace aproximadamente 4000 anos. La
reducciéon del Ne, considerando una tasa de mutacion de 3.0 x 104, fue de 180,000 a 20,000.
MSVAR asume un modelo estricto de SMM, por lo tanto, la distribucion de las frecuencias de
los alelos debe ser normal y ajustarse a una campana Gaussiana. Cuando se presentan
multiples eventos de expansidon, es poco probable que la distribucién de las frecuencias
alélicas sea de tipo normal y es mds probable que la distribucion de las frecuencias sea de
tipo multimodal. Estos datos podrian interpretarse como un cuello de botella. La distribucién
de las frecuencias alélicas de cada locus de los datos de T. brasiliensis es multimodal (Anexo
4k). Dado que la historia natural de esta especie indica multiples eventos de expansién, estas

estimaciones deben considerarse cuidadosamente.
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5.6.2. D-loop

Los estimados Fs fueron negativos y significativos mientras los estimados de F*y D* no
fueron significativos (Cuadro 9). Por lo tanto, las pruebas de neutfralidad indicaron
crecimiento poblacional para el grupo de Norteamérica, asi como para los grupos NORTE
(Mex y EUA) y Sur. El grupo CentroSur no indicd crecimiento poblacional. Todos los estimados
para este grupo no fueron significativos y el valor de Fs fue positivo.

Los andlisis mistmatch para todas las muestras de Norteamérica y sélo para el grupo
NORTE (Mex y EUA) tuvieron una distribucién unimodal con una clara sefal de expansiéon
poblacional (Cuadro 9 y Anexo 5d). Los andlisis para el grupo Sur tuvieron una distribucién
multimodal y la sefal de expansion no es tan clara. El grupo CentroSur presentd una
distribucidon multimodal sin senal de expansidn poblacional. Los estimados del tiempo desde
la expansidon calculados a partir de Ty considerando un tiempo de generacién de dos anos
fueron de mds de 2800 anos para Norteamérica y el grupo NORTE (Mex y EUA), de 2600 anos
para el grupo Sury de 802 anos para el grupo CentroSur (Cuadro 9).

Con los andlisis Bayesianos y considerando un modelo de crecimiento exponencial
constante con un reloj molecular estricto, se estimé que la media del TMRCA para el grupo
de Norteamérica es de casi de 3 mda y para todo el grupo de América es de poco mds de 5
mda (considerando las muestras del grupo externo). Bajo estos criterios es estimé un Ne
actual de mds de 245 millones de individuos (17370, 95% HPD limite inferior=37 millones, 95%
HPD limite superior=507 millones).

Ninguno de los tiempos desde la expansidn calculados con las pruebas mistmatch
coinciden con los eventos de expansidén calculados con los BPS (Cuadro 9, Fig. 7). Los andlisis
BPS para Norteamérica indican al menos dos eventos de expansion: el mds reciente hace
500 mil anos y el ofro hace 2.2 — 3 mda (Fig. 7a). La parte inicial del BPS indica que el Ne de la
actualidad empieza a estabilizarse. La misma tendencia de crecimiento y el famano del Ne
se observa en el grupo NORTE (Mex y EUA), la diferencia es que la ultima expansién es mds
reciente (hace 400 mil anos; Fig. 7b).

En el grupo CenfroSur el Ne fue inferior al del grupo NORTE (Mex y EUA) y al de
Norteamérica. El Ne se mantuvo constante con ligeras tendencias a aumentar desde hace
1.5 mda (Fig. 7c). Estos resultados indican que los cambios demogrdficos de este grupo han
sido independientes de los del grupo NORTE (Mex y EUA).

El TMRCA del grupo Sur es al menos 1 mda mds reciente que el grupo NORTE (Mex y
EUA) y 2 mda mds reciente que el grupo CentroSur (Fig. 7d). El grupo Sur presenta al menos
dos eventos de expansién: uno ligero hace aproximadamente 2 mda y ofro mds

pronunciado hace 350 mil afos. La similitud en la historia demogrdfica, la baja diferenciacién
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genética y el TMRCA mds reciente de este grupo con respecto al NORTE (Mex y EUA) indican
un evento fundador de las poblaciones del norte de México hacia el sur, con flujo génico

constante entre estos dos grupos.

Cuadro 9. Estimados del tiempo al ancesiro comin mds reciente, tiempo
desde la expansion y pruebas de neutralidad de cada grupo SAMOVA con los
datos de D-loop.

NORTE

CentroSur Sur Norteamérica
(Mexy EUA)
Media 2787800 2448600 2600200 2904200
o D.E 18252 21309 22512 17638
g| Mediana 2769000 2450700 2584700 2878700
< -
Q  95% HPD limite 2234600 1698500 2003400 2273300
s inferior
= ..
957 HPD limite 3377800 3207300 3219400 3542800
superior
Distribucién U M M U
Mistmatch
.‘éj T 12.319 3.448 11.181 12.101
Tiempo desde la 2,865 802 2,600 2,814
expansion
D -1.778 * -1.778 * -1.778 ** -1.778 **
F* -3.224 ns -1.175ns -1.361 ns -3.453 ns
'g D* -3.655ns  -1.82008 ns -1.269 ns -4.0624 ns
% Fs -315.538 * 2.946 ns -6.938 * -355.509 *
";-, rg 0.0014 ** 0.0014 * 0.0014 * 0.0014 *
2 R2 0.0396 ** 0.0396 * 0.0396 * 0.0396 **
Coeficiente de 11.7612 3.2276 4.4339 12.1862
expansion

TMRCA_BPS: Tiempo al ancestro comin mds reciente con un reloj molecular

relajado, estimado con loa andlisis BPS.

Mist: Estimados del andilisis Mistmatch. U:distribucidn unimodal. M: Distribucién

unimodal.

Neuftralidad: Se refiere a las pruebas de neutralidad. D: D de Tajima (1989). F*
de Fu y Li (1993). D* de Fu y Li (1993). Fs de Fu (1997). rg: Raggedness
(Harpending 1994). R2: test de neutralidad de Ramos- Onsins y Rozas (2002).
Coeficiente de expansién (Peck y Congdon (2004).

Todas la unidades de tiempo se refieren a anos anfes del presente.
T estd escalado a la tasa de mutacidén por sitio por generacién.

* Valores significativos p<0.01. ** Valores significativos p<0.05. ns: Valores no
significativos p>0.01.
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ANALISIS MORFOMETRICOS
5.7. Subespecies y grupos morfométricos

Fueron comparados morfométricamente 256 ejemplares colectados en 62
localidades de Norteamérica y parte de Centroamérica. Estos especimenes representaron
todo el rango de distribucion de las subespecies T.b. cynocephala (42 individuos), T.b.
mexicana (206 individuos) y T.b. intermedia (8 individuos; Anexo 2c).

En todos los PCA los cinco primeros componentes sélo explicaron poco mas del 50%
de la variacion total (todos los individuos de Norteamérica= 55.4%, todos los individuos de T.b.
mexicana y T.b. intermedia= 48.7%, individuos de México= 50.1%; Anexos 6a, b y c). Esto
indica que para el caso de T. brasiliensis, la herramientas morfometricas utilizadas no son
suficientes para delimitar subespecies ni para identificar grupos dentro de cada subespecie.
Pero si fue Uutil para descirbir gran variacibn morfométrica de T. brasiliensis. Todos los
caracteres examinados fueron muy variables y cada uno aportdé un porcentaje
representativo a la variacion total. Los caracteres que mas contribuyeron en los primeros
cinco PC estuvieron relacionados con la anchura y longitud del rostro (MTR, ROST LEN, UP P4-
M3, M3 WIDTH, M1 WIDTH, C-C, M3-M3, LOWER TR, m1 WIDTH; Fig. 1 y Anexos 6a, b y c).

En las graficas de los PClcontra el PC2 y del PC1 contra el PC3, no se observé un
patrén de diferenciacion entre hembras y machos para ninguna de las tres subespecies
(Anexo 6d). Por otro lado, se observa que la subespecie T.b. cynocephala es mas grande
que T.b. mexicana y T.b. intermedia (Fig. 8a y b; Anexos 6e-k). Los caracteres mas
representativos para diferenciar a esta subespecie de las demas fueron: una mayor distancia
palatal entre los caninos y los molares (M3-M3 y C-C), una mayor anchura de los molares
inferiores y superiores (M3 WIDTH, M1 WIDTH y ml WIDTH) y una mayor longitud en la
dentadura maxilar (UP P4-M3). A su vez, no existen diferencias morfométricas entre T.b.
mexicana y T.b. intermedia, pero si existen ligeras tendencias de diferenciacion entre grupos
geograficos. En el PCA-3, donde sélo se incluyeron las localidades de los grupos genéticos, se
encontré un patrén de diferenciacién entre grupos similar al que se observé con los datos
moleculares (Fig. 2a, 3, 8c y d). La mayoria de los individuos de las localidades que
corresponden a los grupos Norte y CentroSur son los mas diferenciados. Los grupos BCN y BCS
se agrupan dentro de grupo Norte. Los individuos que corresponden a localidades del grupo
Centro se encuentran en la zona de transicidn entre los grupos Norte y CentroSur. El grupo Sur
tuvo pocos representantes que son mas parecidos a los de la regiébn Norte que a los de la
region CentroSur. Los caracteres que mas contribuyen a la diferenciéon de los grupos estan
relacionados con la anchura de los molares (M3 WIDTH, M1 WIDTH y m1 WIDTH), siendo mas

anchos en los grupos del Norte que en los del CentroSur.
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Fig. 8. Graficas de dispersidon de los valores de Componentes Principales con datos morfométricos de Tadarida brasiliensis. Para datos de las tres
subespecies de T. brasiliensis en Norteamérica A. Componentes 1 y 2. B. Componentes 1 y 3. Para datos de individuos de México que corresponden a
localidades de grupos genéticos C. Componentes 1y 2. D. Componentes 1y 3. Los ejes indican el porcentaje de variacion de cada Componente.
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VI.DISCUSION

6.1. Filogeografia, estructura genética y morfometria

En este trabajo se utilizaron datos morfométricos y marcadores moleculares con
diferente tasa se mutacion y herencia para hacer una reconstruccién de la historia
evolutiva de las poblaciones de T. brasiliensis en Norteamérica. Con los dos marcadores
moleculares, se detectaron grupos de poblaciones con una ligera estructuracidon
genética y que coinciden con el patron de diferenciacion morfométrica. La delimitacion
de los grupos concuerda con las barreras geograficas o ecoldégicas que han sido
documentadas como promotores de especiacidén o divergencia en otros taxa (Marshall y

Liebherr 2000).

El elevado Ne y la gran capacidad de dispersion de T. brasiliensis dificultan un
estudio filogeografico porque la huella de divergencia entre linajes es borrada por la
migracion. Con los datos de microsatélites se detectaron nueve grupos genéticos y con
los datos de D-loop se detectaron dos (Fig. 2 y 3). Los dos marcadores moleculares
coincidieron en que el grupo CentroSur esta diferenciado genéticamente de los demas
(Fst>0.05, Rst>0.4, Dest>0.4, &s1>0.08). Este grupo esta delimitado por la FVTM y la Sierra del
Sur. La estructuracibn genética entre los demés grupos se detectdé s6lo con los
microsatélites y fue baja (Fig. 2; Cuadro 3 y 4). El marcador de mtDNA no reveld ninguna
estructuracion significativa entre los demas grupos (Fig. 3; Cuadro 4 y 5). Se debe
considerar que la mitocondria refleja s6lo l0s procesos evolutivos de las hembras que han
ocurrido al menos medio millén de afios antes del presente, mientras los microsatélites
reflejan procesos evolutivos de ambos sexos que han ocurrido hace unos cuantos miles
de afos. Pero ademas del tipo de herencia de los marcadores y a la tasa de mutacion,
la discordancia entre los dos marcadores respecto a la delimitaciéon de grupos y los
estimados de flujo génico entre ellos podria ser explicado por 1). La saturacién de la sefial
flogenética porque en esta especie se registra una elevada tasa de mutacion en la
regibn control del mtDNA que impide delimitar grupos genéticos, o por 2). Grupos
genéticos estacionarios (sin migracidon estacional, con excepcioén del grupo de la
altiplanicie mexicana) pero con suficiente flujo génico hacia otros grupos que a lo largo
del tiempo diluye la estructuracion genética. Los resultados de este trabajo favorecen la
segunda propuesta. Ya que los dos marcadores moleculares revelaron el mismo grupo
diferenciado (CentroSur). Ademas, los datos morfométricos coinciden con los resultados

moleculares. La primera propuesta ya ha sido discutida y rechazada Russell et al. (2005a).

Para muchos trabajos filogeograficos, uno de los principales supuestos es que los
individuos muestreados en una localidad o localidades cercanas pertenecen a la misma

poblacion. Se ha demostrado que esto no siempre es cierto, sobre todo en especies
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migratorias o con un amplio &mbito hogarefo (e.g. Reudink et al. 2011). Lo mas comun
(y recomendado) para delimitar grupos es identificar individuos mas relacionados entre si
y asignarlos al mismo cluster (grupo genético). La designaciéon al mismo cluster sugiere
una historia evolutiva comun. Sin embargo, se recomienda analizar la congruencia
biolégica y no sélo basarse en el mejor estadistico. No siempre el valor mas probable es el
mas acertado biolégicamente (Rossiter et al. 2007; Coulon et al. 2008a y b). En este
trabajo, los resultados para datos de microsatélites que tienen mayor congruencia
biolégica fueron los del algoritmo de Geneland. Se delimitaron nueve grupos genéticos

cuya distribucién coincide con las principales barreras geograficas de México.

Dos de los nueve grupos delimitados con datos de microsatélites corresponden a
la regidn de la peninsula de Baja California (Fig. 2). El grupo BCN se encuentra en la
regiébn de serranias, al norte de la peninsula. El grupo BCS comprende desde el sur del
desierto del Vizcaino hasta el sur de la peninsula. Los grupos BCN y BCS se encontraron
diferenciados genéticamente y no se encontré flujo génico significativo entre ellos
(Cuadro 3 y 6; Fig. 5 y 6). Varios estudios con otros vertebrados han encontrado linajes
divergentes entre la regién norte y sur de la peninsula. Esto se ha atribuido al origen
geoldgico diferente de estas regiones y al inicio de eventos de enfriamiento climéatico
entre el Mioceno tardio y Plioceno temprano (-5.3 mda; Riddle et al. 2000b; Jeager et al.

2005; Crews y Headin 2006).

El grupo Sinaloa se encuentra en la regién de la llanura costera y deltas de Sonora
y Sinaloa, delimitado por el pie de la SMOc y el desierto de Sonora (Fig. 2). Este grupo se
encontré con diferenciacién genética baja e intermedia con respecto a los demas
(Cuadro 3) y sin flujo génico significativo hacia otros grupos (Cuadro 6). La distancia entre
esta region y la peninsula de Baja California es de mas de 200 km. Esta distancia se
encuentra dentro del ambito hogarefio de T. brasiliensis y podria haber migracién, pero
los datos genéticos indican estructuracion intermedia y ausencia de flujo génico hacia y
desde la peninsula (Cuadro 3 y 6). En especies no migratorias se ha encontrado una
divergencia profunda entre linajes de esta zona y linajes de las regiones del norte de
México y la peninsula de Baja California (Riddle et al. 2000b; Riddle et al. 2000a). Aunque
T. brasiliensis puede volar varios kilbmetros no es seguro que pueda migrar sobre el mar.
En las Antillas mayores y menores se han descrito cinco subespecies lo que sugiere poca
dispersién a través del mar. Por otro lado, la distancia en linea recta entre el grupo Sinaloa
y el de la altiplanicie mexicana (grupo Norte) es de poco mas de 250 km, por lo que se
esperarian resultados elevados de flujo génico. La migraciéon hacia regiones del norte de

México y el sur de EUA pudiera estar restringida por el desierto de Sonora y la SMOc.

El grupo Norte se encuentra en la parte superior de la altiplanicie mexicana (Fig.

2). Este grupo present6 la menor diferenciacién genética para con los demas (Cuadro 3).
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Los estimados de flujo génico indicaron que son las poblaciones con mayor dispersion a
grandes distancias (Cuadro 6 y Fig. 6). Estos resultados son esperados ya que la mayoria
de los estudios migratorios han descrito grandes movimientos entre poblaciones del sur
de EUA y regiones del norte de México (Villa-R 1956; Villa-R y Cockrum 1962; Cockrum
1969; LaVal 1973). La ubicacién del grupo NorOeste se sobrepone con la del grupo Norte
(Fig. 2), pero se localiza en el area de endemismos que se diferencia de la SMOc y la
altiplanicie mexicana (Marshall y Liebherr 2000). Esta es una region controversial para los
biogeografos porque ambiental y geolégicamente es indistinguible de la SMOc, sin
embargo es una zona donde habitan linajes divergentes con respecto a los deméas de la
regibn norte de la SMOc y la altiplanicie mexicana (Marshall y Liebherr 2000). En T.
brasiliensis se encontré el mismo patrén, el grupo se encontré diferenciado de los demas y
no se detectd flujo génico hacia los otros grupos (Cuadro 3 y 6). Los grupos SurOeste y
Centro se encuentran en la regién norte de la FVTM (Fig. 2) y corresponden al area de
transiciébn entre las dos zonas biogeograficas Neartica y Neotropical. La estructuracién
genética y la probabilidad de asignacion de individuos de este hacia los grupos Norte y

CentroSur fue intermedia (Cuadro 3; Fig. 2b y 5).

Todos los grupos antes mencionados (BCN, BCS, Sinaloa, Norte, NorOeste,
SurOeste y Centro) conformaron en grupo NORTE que se delimité con el marcador de
mtDNA (Fig. 3). Con los datos de D-loop no fue posible delimitar los mismos grupos que
con microsatélites ni se encontré una sefal flogenética entre ellos (Anexo 5a). La misma
tendencia de agrupar a todos los individuos de esta regién se observé con los resultados
de morfometria (Fig. 8). Esto sigue apoyando la segunda propuesta sobre grupos
genéticos no migratorios en las regiones costeras del pacifico y la peninsula de Baja
California, con suficiente flujo génico hacia grupos de la altiplanicie mexicana a lo largo

de varios miles de afios como para borrar la estructuracion genética.

El grupo Sur es el nico con datos de T. b. intermedia. Se localiza entre las regiones
de la sierra Chiapaneca-Guatemalteca y la cordillera de Centroamérica (Fig. 2 y 3).
Tanto con los resultados de microsatélites como con los de mtDNA, este grupo se
encontré ligeramente diferenciado del grupo CentroSur y nada diferenciado del grupo
Norte (y NORTE) (Cuadro 3 y 5). El flujo génico hacia y desde los grupos del norte de
México y sur de EUA fue significativo. Lo que sugiere que la migraciéon de este grupo
hacia los del norte de México podria ocurrir por la planicie costera del Golfo, tal como se
ha reportado para otras especies de vertebrados voladores (e.g. Navarro-Siglienza et al.
2008). Dado el modelo de mutacién de los microsatélites, la homoplasia puede
sobreestimar la estructuraciéon genética (Boto et al. 2011). Sin embargo, la falta de
diferenciacion entre el grupo Sur y los demas grupos del norte de México observada en
este trabajo no se puede explicar por homoplasia, ya que los resultados del marcador

mitocondrial y los morfométricos indican lo mismo.
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El grupo CentroSur fue el UGnico en el que concuerdan los resultados de
microsatélites y mtDNA, siendo para los dos marcadores el grupo mas diferenciado (Fig. 2
y 3y Cuadros 3 y 5). El flujo génico hacia los grupos Norte y Sur se encontré limitado y
asimétrico (Cuadros 6, 7 y 8; Fig. 6; Anexo 4c-5b). Este grupo se ubica desde la parte
inferior la FVTM hacia la Sierra del Sur. Por su ubicacién geografica puede inferirse que
existe estructuracion debido al cambio de regiones biogeograficas. Los grupos Centro y
SurOeste se encuentran en la zona de transicion de las dos regiones biogeogréaficas y su
diferenciacibn genética entre los grupos CentroSur y Norte fue intermedia. Todo lo
anterior apoya las hip6tesis de estructuracion por las dos regiones biogeogréaficas y que la
principal barrera es la zona de transicidn entre ellas (que corresponde a la FVTM). En
muchos taxa ha sido documentada esta zona de transicion. Existen linajes exclusivos para
la regiébn Neartica o Neotropical y muchos endemismos en la zona de transicion
(Ferrusquia-Villafranca 2007). Son pocos los linajes que se distribuyen en las dos regiones,
pero siempre existe una tendencia a estructurase debido al cambio de ecosistemas.
Incluso T. brasiliensis que es una especie muy vagil y cosmopolita es susceptible a estos

cambios ecoldgicos.

Aungue es novedosa la tendencia de los Ultimos afios sobre usar microsatélites
como marcadores para reconstrucciones filogeogréaficas, las interpretaciones deben
hacerse con cuidado y no obligar la coincidencia entre nuestros datos con los eventos
geoldgico-climaticos descritos. Hacer estimaciones del tiempo de divergencia entre
grupos no es posible con datos de microsatélites. Dado el modelo de mutacién de los
microsatélites (no siempre predecible) pueden sub o sobreestimarse eventos de
expansibn o contraccibn en el Ne. Por otro lado, con secuencias de DNA existen
aproximaciones mas detalladas para tiempos de divergencia y coalescencia (Drummond
et al. 2005; Drummond y Rambaut 2007; Hey 2010a; Hey 2010b). En el caso de T.
brasiliensis, la ausencia de una sefal filogenética entre grupos impide hacer estimaciones
de divergencia. Todos los estudios sobre filogeografia intentan relacionar la divergencia
entre linajes con eventos geolégico-climaticos. Sin embargo, los eventos que reflejan los
marcadores moleculares, que corresponden a pocos millones de afios (cuando mucho),
y los eventos de vicarianza atribuidos a la geologia y el clima estan desfasados en el
tiempo. Los patrones actuales de biodiversidad son el reflejo de procesos histéricos, pero
la estructura genética no siempre esta relacionada con la geografia (e.g. Schafer et al.
2001; Seki et al. 2007; Lecomte et al. 2009). Ademas, la estructura genética no es algo
constante en el tiempo y varias fuerzas evolutivas pueden acentuarla o borrarla con el

paso del tiempo.
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6.2. Migraciéon y demografia histérica

Varios reportes indican que en T. brasiliensis sélo las hembras se dispersan a
grandes distancias (McCracken et al. 1994). En este trabajo se confiimé esa aseveracion
pero no se pudo responder con certeza acerca de la estructura genética y la migracion
de los machos. Los marcadores nucleares reflejan la herencia biparental, pero si hay
mucha dispersibn de uno de los sexos los patrones de estructuracibn del marcador
biparental estdan mas influenciados por la estructura de quien se dispersa mas (en este

caso las hembras).

Los modelos de migracidon con los microsatélites indican que la zona de transicidn
entre las regiones biogeograficas Neartica y Neotropical si es una barrera para la
dispersiéon (Cuadro 7; Anexo 4c). Lo anterior sugiere que la estructuracion genética y la
tendencia de los grupos hacia migrar o permanecer en el mismo sitio podria estar
determinada por la variacidon climéatica entre las dos regiones. La migracidn en muchas
especies, es promovida por la disponibilidad de alimento, la reproduccién y la busqueda
de un refugio. Avila y Medellin (2004) reportaron que la temperatura es el factor mas
importante que influencia la seleccion de refugios en los murciélagos y que los
murciélagos insectivoros pequefios (<10gr) constantemente ocupan refugios con
temperaturas mayores a los 20° C. Considerando que en la region Neartica la oscilacion
climéatica durante el invierno es muy drastica y que T. brasiliensis es una especie que no
hiberna, es de esperar que durante el invierno los grupos del norte de México y sur de EUA
tengan la necesidad de migrar hacia el centro de México, por el descenso de
temperatura y la poca disponibilidad de alimento. Por otro lado, el grupo CentroSur que
se encuentra en la region Neotropical, donde la oscilacién climatica durante el invierno
no es tan drastica, no migra en busca de refugio célidos y alimento. A su vez, los modelos
de migracién con mtDNA indicaron que todos los grupos de T. brasiliensis tienen la misma
probabilidad de migrar hacia cualquier otro grupo, sin importar las barreras geograficas
(Cuadro 7; Anexo 5b). Esto sugiere que a lo largo del tiempo (varios miles de afios) existe

suficiente flujo génico entre los grupos como para homogeneizar la variacion genética.

Los grupos NORTE y Sur tienen la misma firma demogréfica (Fig. 7b y d). Pero en el
grupo Sur se estimé un TMRCA menor al del grupo NORTE. Esto indica al menos un evento
de colonizaciéon del grupo NORTE hacia el Sur. Por otro lado, el grupo CentroSur tiene una
firma demogréfica independiente a la de los otros grupos y un TMRCA mas antiguo (Fig.
7c). Lo anterior, sugiere una historia evolutiva independiente a las poblaciones migratorias
del norte de México y el sur de EUA. Las dos firmas demograficas pueden ser el reflejo de

dos eventos de colonizacion de T. brasiliensis hacia Norteamérica.

T. brasiliensis es una de las especies de mamiferos con el mayor Ne estimado

(Wilkinson y Fleming 1996; Walton et al. 2000; Russell y McCracken 2006; Hobolth et al.
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2007; Mailud et al. 2011). Las aproximaciones de este trabajo indicaron que el elevado Ne
se ha mantenido desde hace al menos 1 mda y descarta la hipdtesis de otros trabajos
sobre de la explosibn demografica por el desarrollo de la agricultura y la proliferacién de
insectos plaga (Russell et al. 2005a). Lo anterior sugiere que T. brasiliensis ha sido una
especie con una gran capacidad de adaptacién a cambios climaticos, ya que su Ne se
ha mantenido a lo largo de muchos miles de afios. Ademas al ser una especie benéfica
para la agricultura (al ser el principal consumidor de insectos plaga), no se preveé la

posibilidad de resultar afectada por las actividades antropogénicas.

6.3. Diversidad genética y morfométrica

Todos los grupos de T. brasiliensis fueron muy diversos genética vy
morfométricamente (Cuadro 2; Fig. 8; Anexos 6). Los valores se encuentran dentro los mas
altos tanto para especies de murciélagos de México y Norteamérica (Piaggio et al. 2008,
Weyandt y Van Den Bussche 2008, Guevara-Chumacero et al. 2010, Turmelle et al. 2010),
como para especies de moldsidos a nivel mundial (Lamb et al. 2008, Morales 2009). Con
respecto a estudios genéticos previos para otras poblaciones de T. brasiliensis, la
diversidad alélica y haplotipica de todos los grupos fueron similares (Russell et al. 2005a y
b). Sin embargo, el grupo CentroSur fue el menos diverso para los dos marcadores
(Cuadro 2), lo que refuerza las aproximaciones de que es un grupo no migratorio y

diferenciado, con una de historia evolutiva independiente a los grupos NORTE y Sur.

Los coeficientes Fis fueron elevados y podrian sugerir altos niveles de endogamia
dentro de los grupos (Cuadro 2). Lo cual resulta poco congruente por la gran capacidad
de migracién y el elevado Ne. Al estimar el equilibrio de H-W en cada locus y cada
grupo, la mayoria se encuentran en equilibrio, pero de manera global no (Anexo 4q). Esto
se puede explicar por el efecto Wahlund, es probable que alelos diferentes estén fijados o
sean mas frecuentes en un grupo y que en otro. Este efecto ya habia sido reportado para
colonias de T. brasiliensis del sur de EUA (Svoboda et al. 1985). Si en la actualidad hubiera
mucha migracion entre todos los grupos, se esperaria una variacibn genética similar entre
ellos. Pero estos resultados indican que la homogeneizacién de la variacion genética se
da con el paso del tiempo (miles de generaciones) y que no todos los grupos son

migratorios.

6.4. Estatus de las subespecies de Tadarida brasiliensis en Norteamérica

La definicibn de especie y subespecie hasta la fecha es polémica. Uno de los
conceptos genéticos de especie mas utilizado por mastozoologos es el que propusieron
Baker y Bradley (2006). Ellos indican que una especie es un grupo de individuos

genéticamente compatibles que se reproducen en poblaciones naturales y estan
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genéticamente aislados de otros grupos. A su vez argumentan que dentro de una
especie deberian estar los individuos de un mismo filogrupo, que contiene al holotipo,
con un porcentaje de variacion genética menor al 5 %. Tomando en cuenta la definicidn
anterior, el concepto de subespecie utilizado para este trabajo se refiere a un grupo de
individuos cuyo porcentaje de variacibn genética con respecto a otros grupos es menor
al 5% de la variacién total de la especie delimitada, donde la reproduccién con

organismos de otras regiones es limitada por el aislamiento geografico.

Considerando la definicibn propuesta de subespecie, los resultados de
marcadores moleculares sugieren que la subespecie T.b. intermedia no existe. Con los
datos genéticos y mofométricos que se analizaron no se encontraron diferencias
significativas entre las poblaciones reportadas para esta subespecie y las poblaciones de
T.b. mexicana (Cuadro 3 y 5; Fig. 5, 7 y 8). La descripcién de T.b. intemedia como
subespecie hizo referencia a un craneo mas pequefio que el de T.b. mexicana (menor a
16.2 mm; Shamel 1931). No obstante, en este trabajo se no se encontraron diferencias
morfométricas entre los grupos que incluyeron a estas dos subespecie. Ademas la
diferenciacion genética del grupo Sur con los grupos del norte de México fue baja y no
significativa, lo que sugiere de flujo génico reciente y constante entre ellos. Asimismo, el
area de distribucion entre estas dos subespecies es continua y no se detecté una barrera
geografica que impida el flujo génico o la reproduccién. Tampoco se encontré una sefial
flogenética entre las dos subespecies. Por lo tanto, las poblaciones del sur de México y
Centroamérica podrian ser consideradas como T.b. mexicana. Aunque no deberia
descartarse la opcién de incluir otro marcador de mtDNA con menor tasa de mutacion y

otro marcador nuclear.

Los resultados morfométricos indicaron que los individuos determinados como T.b.
cynocephala son diferentes y en general méas grandes que los individuos de T.b.
mexicana. No se conoce un ejemplar tipo para esta subespecie, la descripcién original
s6lo menciona que las principales caracteristicas son: un antebrazo mayor a 17.0 mm y
una tibia corta (no se indica medida; Le Conte 1831). En este trabajo las principales
caracteristicas craniodentales que diferenciaron a T.b. cynocephala de las otras
subespecies fueron: la longitud del rostro y la dentadura maxilar, asi como la anchura
palatal y la de los molares; en todos los casos con medidas mayores a las de T.b.
mexicana y T.b. intermedia (Anexos 6e-k). Por lo que, morfométricamente es la
subespecie méas grande de Norteamérica y tiene una distribucién alopatrica con las otras,
ya que solo se distribuye hacia el este de EUA. No se conoce es estatus genético de las
poblaciones de T.b. cynocephala. Sin embargo, Russell y McCracken (2006)
caracterizaron genéticamente a algunos individuos de esta subespecie (utilizando D-
loop) y no los encontraron filogenéticamente divergentes con respecto a individuos de

T.b. mexicana. Es urgente caracterizar genéticamente a mas individuos de esta
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subespecie para definir su estatus taxonémico.

La descripcion de las subespecies de T. brasiliensis se basé en caracteres
morfolégicos de pocos individuos (coloracién, medidas del antebrazo, la tibia y la
longitud del craneo; Schwartz 1955). En la actualidad, el uso de marcadores moleculares
para revisar el estatus taxonémico de varios taxa es cada vez mas frecuente. En muchas
ocasiones los resultados de las clasificaciones basadas en morfologia clasica y basadas
en datos moleculares han sido diferentes. Por ejemplo, en especies de murciélagos del
género Platyrrhinus, una revisidon exhausitiva de las caracteristcas morfolégicas y el uso de
herramientas moleculares, perimitié identificar y separar un complejo de especies en 15
especies diferentes (Velazco y Patterson 2008, Velazco y Gardner 2009). El género
Vampyrodes es otro ejemplo donde fueron determinadas dos especies diferentes al
revizar caracteristicas craniales y utilizar secuencias de mtDNA (Velazco y Simmons 2011).
También se han realizado estudios morfologicos detallados y analisis de variabilidad
genética para identificar grupos de poblaciones dentro de una misma especie, por
ejemplo en un estudio con el roedor Mastomys natalensis, el uso de morfometria
geometrica y microsaélites nucleares revelaron dos poblaciones estructuradas en lugar
de una poblacién panmictica (Lalis et al. 2009). Siendo T. brasiliensis una especie con una
gran capacidad de dispersidon, es necesaria la revision del estatus taxonémico de las
demés subespecies, haciendo una revisibon morfométrica exhaustiva y utilizando

marcadores moleculares .
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VII. CONCLUSIONES

Tadarida brasiliensis es una especie muy diversa genética y morfométricamente. El
cromosoma-Y mostré poco polimorfismo, y esto impidié la estimacién de la estructuracion

genética de los machos.

Con los microsatélites se identificaron nueve grupos genéticos delimitados por
barreras geogréaficas y con estructura genética intermedia. Dos de estos grupos se
encontraron en la peninsula de Baja California (BCN y BCS), otros dos hacia el norte de
México (Norte y NorOeste), otro en la costa del Pacifico (Sinaloa), tres mas se ubicaron en
la regién centro (Centro, CentroSur y SurOeste) y otro méas hacia el sur (Sur). Con D-loop se
identificaron tres grupos, uno comprendié desde el norte de México hasta el sur de EUA

(NORTE) y los otros el centro-sur (CentroSur) y sur (Sur) de México.

Tanto los microsatélites, como el gen mitocondrial y los analisis morfométricos
identificaron al grupo CentroSur como el més diferenciado y con una firma demogréafica
diferente a la de los otros grupos. Ya que mostré un Ne constante a través del tiempo,
mientras que en los demas grupos se observé una firma con varias expansiones
demogréaficas. No obstante, todos los grupos tuvieron elevados valores de Ne ancestral y
actual, lo que sugiere que es una especie con una alta resistencia a los cambios

climaticos.

Los grupos de la peninsula de Baja California, la costa del Pacifico y el centro de
México no se identificaron como migratorios estacionales. Sélo el grupo que abarca el
norte de México y el sur de EUA se identificé como migratorio (estacional). No obstante,
por la alta capacidad de dispersion de T. brasiliensis, existe suficiente flujo génico entre
todos los grupos para homogeneizar la estructuracién genética a lo largo del tiempo

(varios miles de afos).

La principal barrera que se identific6 entre los grupos de T. brasiliensis fue el area
de transicién de las dos regiones biogeogréaficas de Norteamérica, probablemente por el
efecto de la oscilacion climatica durante el invierno que repercute en los movimientos

migratorios por la busqueda de refugios céalidos y alimento.

Respecto al estatus de las subespecies, no se encontraron diferencias genéticas ni
morfométricas entre las poblaciones de T.b. mexicana y T.b. intermedia. Por otro lado, T.b.

cynocephala es morfométricamente mas grande que el resto de las subespecies.
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Anexo 1. Geologia de Norteamérica

En Norteamérica se han reconocido dos zonas biogegréaficas, la Neartica y la
Neotropical. A la zona Neéartica corresponde Canada, Estados Unidos de América (EUA) y
poco mas de la parte norte México. La regidn Neotropical va desde la parte centro-sur de
México hasta Sudameérica. La zona de transicidn entre las dos zonas biogeogréaficas es la Faja
Volcénica Transmexicana (FVTM), que se encuentra en la parte central de México desde
Jalisco hasta Veracruz.

Dentro de la zona Neéartica, las regiones que se incluyeron en este estudio van desde
la mitad de EUA hasta el inicio de la FVTM. El sureste de Arizona incluye algunos rangos
montafosos que quiza tuvieron origen en el Cretacico (~70-145 mda; Van Devender 1990). La
regiébn Sonorense comprende desde el sureste de California y el suroeste de Arizona hasta las
llanuras costeras y deltas de Sonora y Sinaloa. El aspecto arido de esta zona, probablemente
se debe a los elevamientos durante el Cretacico, a la actividad volcanica durante el
Oligoceno y el Mioceno (~7-34 mda; Ferrusquia-Villafranca, 1993) y al inicio de la formacion
del Golfo de California al final de Terciario (-3-4 mda). Se ha sugerido que la separacion
entre el desierto de Sonora y el de Mojave fue durante el Jurasico Tardio (-145.5 mda;
Anderson et al. 2005). Baja California ha sido considerada por algunos autores como parte
del desierto de Sonora (Martin 1963; Van Devender 1990). La regién sur de la peninsula se
encontraba unida a la regién de Sinaloa y Nayarit. La propagacion de la cordillera del
Pacifico dentro del margen continental, permitié la transferencia de Baja California desde la
placa de Norteamérica hasta la placa del Pacifico. Estos eventos geolégicos ocurrieron
desde el Plioceno hasta el Holoceno (~0.1-5 mda). Se han documentado periodos de
enfriamiento climatico en la peninsula entre el Mioceno tardio y Plioceno temprano (-5.3

mda; Riddle et al. 2000; Jeager et al. 2005; Crews y Headin 2006).

La Sierra Madre Occidental (SMOc) es gran cadena montafiosa que se extiende
desde el Sur de Nuevo México hasta la parte central de México, donde empieza la FVTM.
Dos eventos volcanicos, uno en el Cretacico (~70-145 mda) y otro en el Terciario tardio (~3-4
mda), dieron origen a la SMOc. Estos dos eventos se relacionan con la subduccién de la
placa del Pacifico por debajo de la placa Norteamericana (Ferrusquia-Villafranca 1993;
Verma y Carrasn-Nunez 2003). Hacia el sur de Durango hay una zona que ambiental y
geoldégicamente es igual a la SMOc. Sin embargo se diferencia de esta regién por una
elevada tasa de endemismos (Marshall y Liebherr 2000). La altiplanicie mexicana se
encuentra entre la SMOc vy la Sierra Madre Oriental (SMOr). Antes del Cretacico medio (~95-

120 mda), gran parte de esta regidn se encontraba sumergida en mares epicontinentales.
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Evidencia geoldgica sugiere la apariciéon temprana de al menos dos masas continentales:
Coahuila (como una isla) y Tamaulipas (una peninsula de la regién central; Alfonso-Zwanziger
1978). Durante el Cretacico hubo elevamientos en esta regidn y los mares epicontinentales
retrocedieron hacia el este. La SMOr es una de las regiones de México con la geologia mas
compleja. Esta zona es paralela al Golfo de México, va desde las montafias de Nuevo Ledn
hasta donde inicia la FVTM. Se cree que esta regidn, con respecto a las anteriores, es la que
mas tiempo estuvo sumergida en mares epicontinentales. Al menos desde el Jurasico (~145-
202 mda) hasta que se retiraron las aguas en el Cretacico tardio (~65-70 mda). El
plegamiento de montafias que dieron origen a esta serrania fue provocado por la
subduccién de la placa del Pacifico bajo la placa Norteamericana (Ferrusquia-Villafranca

1993).

La FVTM es una de las formaciones geoldégicas mas recientes en México y es una de las
zonas con mayores endemismos. La region del oeste es muy parecida a la SMOc, por lo que
esta secci6bn pudo originarse en el Cretacico. Las demas regiones montafiosas que se
extienden transversalmente son mas recientes y aun hay debates sobre el rango de tiempo
en el que se formaron. Los rangos van desde mediados del Terciario (~20-30 mda) hasta
finales del Plioceno e inicio del Cuaternario (~2-2-6 mda). La FVTM est& aislada de la Sierra del
Sur por la depresién del Balsas, pero hay una region hacia la parte sureste donde estan muy
cercanas y hay una gran asociacion entre estas regiones (Ferrusquia-Villafranca 1993;
Marshall y Liebherr 2000).

Dentro de la zona Neotropical, se incluyeron las regiones: la Sierra del Sur y la Sierra
Chiapaneca-Guatemalteca. La Sierra del Sur se encuentra entre la depresién del Balsas y el
Istmo de Tehuantepec e incluye las zonas montafiosas de Guerrero y Oaxaca. El origen de
esta sierra aln no es bien entendido debido a la complejidad de las formaciones geolégicas.
S6lo se sabe que antes y durante el Cretacico fue un habitat terrestre, a finales de este la
superficie terrestre aumento. Las bajas elevaciones del Istmo de Tehuantepec siempre han
sido motivo de debate. Desde antes del Mioceno (~7-23 mda) era una barrera marina.
Después emergié vy sigue siendo una barrera ecoldégica para muchos taxa. La Sierra
Chiapaneca-Guatemalteca incluye el &rea sur del Istmo de Tehuantepec. La planicie de la
peninsula de Yucatan comparte la mayoria de la flora y fauna de esta regién aunque tienen
un origen geolégico diferente. Existe controversia sobre si esta regidn fue terrestre o si estuvo
sumergida durante el Cretacico. Si es que estuvo sumergida no es claro si fue hasta finales
del Paleoceno (~2.4 mda; Stuart 1966; Ferrusquia-Villafranca 1993; Moran-Zenteno 1994). En
esta zona se han reportado elevaciones y actividad volcanica durante el post-Plioceno (~3.6

mda; Raven & Axelrod 1974).
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Anexo 2. Informacion sobre localidades, especimenes y muestras

Anexo 2a. Localidades de donde se obtuvieron muestras para analisis moleculares. Se indica el grupo genético estimado a partir de
los datos de microsatélites, el Estado y localidad de colecta, la clave de localidad utilizada para otras tablas, las informacion
geografica en proyecciéon Cénica Conforme Lambert, las coordenadas geogréaficas en grados decimales, el numero de individuos
caracterizados genéticamente para los nueve loci de microsatélites y para la regién D-loop del mtDNA, y la coleccién (niumero de
catalogo) y/o colector que donaron las muestras. RAM: Rodrigo A. Medellin, RAF: Rafael Avila Flores, UABC: Coleccién de Mamiferos
de la Universidad Auténoma de Baja California, CIBNOR: Coleccién de Mamiferos del Centro de Investigaciones Biolégicas del
Noroeste, CIIDIR-Durango: Coleccién de Mamiferos del Centro Interdisciplinario de Investigacion para el Desarrollo Integral Regional,
Unidad Durango, MZFC: Museo de Zoologia de la Facultad de Ciencias de la Universidad Nacional Auténoma de México. Gl: No. de
acceso de las secuencias obtenidas del Genebank. En total se obtuvieron 523 muestras, pero esta lista s6lo contiene la informacion

de las muestras en las cuales hubo éxito de amplificacién en todos los loci de microsatélites y/o se obtuvo la secuencia completa de

D-loop.
Grupo genético Clave de _ Coordenadas geograficas  No. de individuos Colector o
. -~ Estado ) Localidad S "
(microsatélites) localidad Longitud Latitud Micros  D-loop Coleccién, tipo de tejido.
BCN Baja California 4 Puente San Felipito, Mexicali, -115.39888 32.58221 2 1 UABC-342, UABC-347.
Mex.
BCN Baja California 5 Rancho San Miguel, Valle de  -113.80319 28.58653 2 0 UABC-411, UABC-432.
los Sirios, Mex.
BCN Baja California 6 Represo Forestal, Sierra -115.94639 32.00361 2 1 UABC-135, UABC-250.
Juéarez, Mex.
BCN Baja California 7 Valle de los Sirios, Ejido -114.01633 28.64289 1 1 UABC-418.
Nuevo Rosarito, Mex.
BCN Baja California 8 Zona Urbana, Ensenada, -116.6225 31.87472 3 1 UABC-423, UABC-424, UABC-587.
Mex.
BCN Sonora 9 Rancho la Inmaculada, -112.05488 30.6781 1 0 UABC-370
Pitiquito, Mex.
BCS Baja California Sur 10 1km S, 1km W San -113.07639 27.56514 5 5 CIBNOR-8634, CIBNOR-8632, CIBNOR-
Francisco de la Sierra, Mex. 8630, CIBNOR-8633, CIBNOR-8631.
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Grupo genético Clave de . Coordenadas geogréaficas  No. de individuos Colector o
. 0 Estado - Localidad o .
(microsatélites) localidad Longitud Latitud Micros  D-loop Coleccién, tipo de tejido.
BCS Baja California Sur 11 1.6 km S, La Purisima, Mex. -112.08833 26.18425 1 1 CIBNOR-11737.
BCS Baja California Sur 12 CIBNOR, La Paz -110.42945 24.14443 1 1 CIBNOR-10926
Sinaloa Sinaloa 44 El Maviri, Ahome, Mex. -108.95795 25.7906 16 9 RAM
Norte San Luis Potosi 1 La Joya, Mex. -104.36701 23.46652 1 1 RAM
Norte Tamaulipas 15 Grutas de Quintero, 1.5 km -99.04149 22.64962 6 6 CIIDIR-3262, CIIDIR-3263, CIIDIR-3264,
W Quintero, Mex. CIIDIR-3266, CIIDIR-3267, CIIDIR-3268.
Norte Coahuila 31 Presa la Amistad, Mex. -101.23266 29.12829 4 4 RAM
Norte Chihuahua 32 15 km N, 8 km W Norogachi, -107.21232 27.40552 2 2 CIIDIR-3342, CIIDIR-3343.
Mex.
Norte Chihuahua 33 Basihuare, Mex. -107.48666 27.46536 5 5 CIIDIR-3339, CIIDIR-3341, CIIDIR-3337,
CIIDIR-3336, CIIDIR-3335.
Norte Chihuahua 34 Coraréachi, 3Km. W, -107.51816 27.47153 3 3 CIIDIR-4551, CIIDIR-4552, CIIDIR-4553.
Basihuare, Mex.
Norte Chihuahua 35 San Miguel, Rio San Miguel, -107.68749 26.77917 1 1 CIIDIR-4557
Mex.
Norte Durango 36 1.2km N, 0.7 km E -105.83051 25.91079 2 2 CIIDIR-3163, CIIDIR-3164.
Coscomate, Mex.
Norte Durango 37 Cueva del Guano, 8.5 Km -103.53241 25.3761 8 8 CIIDIR-2442, CIIDIR-2443, CIIDIR-2445,
WNW Nazareno Tres, Mex. CIIDIR-2447, CIIDIR-2448, CIIDIR-2452,
CIIDIR-2453, CIIDIR-2454.
Norte Durango 38 Chachacuaxtle, Mex. -103.5277 33.26274 3 3 CIIDIR-6761, CIIDIR-6759, CIIDIR-6760.
Norte Durango 39 Parque Ecoldgico Luis -104.60981 24.02502 7 7 CIIDIR-6634, CIIDIR-6635, CIIDIR-6633,
Donaldo Colosio, Mex. CIIDIR-6636, CIIDIR-6637, CIIDIR-6627,
CIIDIR-6628.
Norte Nuevo Ledn 40 Cueva del Rincon de la -100.5805 25.85396 9 9 CIIDIR-2469, CIIDIR-2470, CIIDIR-2472,
Virgen, 6.8 km N Villa de CIIDIR-2473, CIIDIR-2474, CIIDIR-2475,
Garcia, Mex. CIIDIR-2476, CIIDIR-2477, CIIDIR-2478.
Norte Nuevo Le6n 41 La Boca, Municipio de -99.93441 26.36399 20 14 RAM

Santiago, Mex.
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No. de individuos

Grupo genético Clave de . Coordenadas geograficas Colector o
. 0 Estado - Localidad o .
(microsatélites) localidad Longitud Latitud Micros  D-loop Colecciodn, tipo de tejido.
Norte Durango 43 Costado del balneario "La -104.36701 23.46652 1 1 CIIDIR-4854.
Joya", Mex.
NorOeste Zacatecas 2 Capilla Guadalupe -102.72293 22.92853 1 0 RAM
Garzardn, Mex.
NorOeste Zacatecas 3 Zacatecas, Mex. -102.72293 22.92853 9 2 RAM
NorOeste Durango 42 1 km N, 3.6 km E Platanitos, -104.54401 23.1605 1 1 CIIDIR-6495.
Mex.
Centro DF 13 Xochimilco, Mex. -99.10335 19.29615 13 12 RAF
Centro Hidalgo 14 El Salitre, Municipio de -99.33368 20.06642 23 13 RAM
Meztitlan, Mex.
Centro Querétaro 26 Ahuacatlan de Guadalupe, -99.543 21.194 4 3 MZFC-1833, MZFC-1836, MZFC-1840,
2Km S, Mex. MZFC-1887.
Centro Querétaro 28 Camargo, Mex. -99.742 21.106 3 0 MZFC-1844, MZFC-1837, MZFC-1834.
SurOeste Michoacéan 21 Isla de Janitzio, Michoacéan, -101.65244 19.5748 11 14 CIIDIR-3224, CIIDIR-3226, CIIDIR-3227,
Mex. CIIDIR-3228, CIIDIR-3229, CIIDIR-3230,
CIIDIR-3231, CIIDIR-3232, CIIDIR-3233,
CIIDIR-3234, CIIDIR-3235.
SurOeste Michoacan 22 Lago Patzcuaro, Cueva de -101.65215 19.57666 21 8 RAM
la Isla Janitzio, Mex.
CentroSur Estado De México 16 Carr. Ocuilan de Artega- -99.34 18.975 4 1 MZFC-5567, MZFC-5576, MZFC-5582,
Cuernavaca, Km 12.5, Mex. MZFC-5579.
CentroSur Estado De México 17 Carr. Ocuilan de Artega- -99.339 18.97 1 0 MZFC-5597.
Cuernavaca, Km 14, Mex.
CentroSur Guerrero 18 Ixcateopan, Mex. -99.796 18.506 1 2 MZFC-4642.
CentroSur Guerrero 19 Ixcateopan, 10 Km NW, Mex. -99.851 18.573 3 0 MZFC-4117, MZFC-4119, MZFC-4643.
CentroSur Guerrero 20 Omiltemi, Cafiada La Perra, -99.693 17.568 MZFC-971, MZFC-5636, MZFC-972.
Mex.
CentroSur Oaxaca 23 Carr. Tuxtepec-Oaxaca, Km -96.514 17.457 1 0 MZFC-4851
103.5, Brecha 60, Mex.
CentroSur Oaxaca 24 Carr. Tuxtepec-Oaxaca, Km -96.376 17.639 2 1 MZFC-5015, MZFC-4991.
79.5, La Esperanza, Mex.
CentroSur Oaxaca 25 Iglesia de Teotitlan del -97.076 18.139 5 1 MZFC-1888, MZFC-1889, MZFC-3815,

Camino, Mex.
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No. de individuos

Grupo genético Clave de . Coordenadas geograficas Colector o
. 0 Estado - Localidad o .
(microsatélites) localidad Longitud Latitud Micros  D-loop Coleccién, tipo de tejido.
CentroSur Querétaro 27 Ahuacatlan de Guadalupe, -99.569 21.199 1 2 MZFC-1772.
2.8 Km SW, Mex.
CentroSur Querétaro 29 Jalpan, 8 Km N, Mex. -99.476 21.288 1 3 MZFC-1789.
CentroSur Veracruz 30 Teocelo, Mex. -96.974 19.389 2 0 MZFC-715, MZFC-714.
Sur Chiapas 45 La Trinitaria, Mex. -92.04079 16.12136 23 18 RAM
- Guerrero 46 Puerto del Gallo, 1 Km E, -100.164 17.484 0 1 MZFC-969
Cerro Teotepec, Mex.
- Oregon 47 Jackson Co, OR, USA -122.699444 42.190278 5 Gl: 33638395 -33638399.
- 48 Lava Bend National -121.371111 41.888333 3 Gl: 33638334 - 33638336.
N. California Monument, Siskiyou Co, CA,
USA
- C. Callifornia 49 Merced, Co, CA, USA -120.498889 37.469722 10 Gl: 33638324 - 33638333.
- 50 Grand Juntion, Mesa Co. -108.55 39.066667 4 Gl: 33638337 — 33638340.
Colorado
CO, USA
- Arizona 51 Eagle Creek Cave, -109.32944 33.05306 0 8 Gl: 33638316 — 33638323.
GreenLee Co. CA, USA
- . 52 Carlsband Caverns National 104.376111 32.175556 0 10 Gl: 33638385 — 33638394.
Nuevo Mexico
Park, Eddy Co, NM, USA
- 53 James River Cave, Mason 99.232222 30.749167 0 10 Gl: 33638400 - 33638409.

Texas

Co, TX, USA
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Anexo 2b. Ubicacion de las localidades para analisis moleculares, nimero de muestras y tipo de caracterizacion genética. El

numero indica la clave de localidad segln el Anexo 2a.
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Anexo 2c. Especimenes examinados para andalisis morfométricos. Se indica la subespecie, la localidad de colecta, el nUmero de
catalogo y el museo donde se encuentra depositado el ejemplar. AMNH: American Museum of Natural History, Nueva York, EUA.
MZFC: Museo de Zoologia de la Facultad de Ciencias de la Universidad Nacional Auténoma de México, México. ROM: Royal Ontario

Museum, Canad&. USNM: United States National Museum of Natural History, Smithsonian Institution, Washington, D.C., EUA.

T. b. cynocephala (42 ejemplares en total)

Estados Unidos de América (42 ejemplares)

1. Florida, Alachua Co. (3 ejemplares) AMNH_M-143254, AMNH_M-143255, AMNH_M-143256.

2. Florida, Brevard Co. (23 ejemplares) AMNH_M-166097, AMNH_M-166098, AMNH_M-166099, AMNH_M-166100, AMNH_M-166102,
AMNH_M-166103, AMNH_M-166104, AMNH_M-166105, AMNH_M-166106, AMNH_M-166107, AMNH_M-166108, AMNH_M-166109,
AMNH_M-166110, AMNH_M-166111, AMNH_M-166112, AMNH_M-166113, AMNH_M-166114, AMNH_M-166115, AMNH_M-1661186,
AMNH_M-166117, AMNH_M-166118, AMNH_M-166429, AMNH_M-166430.

3. Florida, Hernando Co. (12 ejemplares) AMNH_M-219337, AMNH_M-219338, AMNH_M-219339, AMNH_M-219340, AMNH_M-219341,
AMNH_M-219342, AMNH_M-219343, AMNH_M-219344, AMNH_M-219345, AMNH_M-219346, AMNH_M-219347, AMNH_M-219348.

4. Florida, Miami-Dade Co. (1 ejemplar) AMNH_M-179952.

5. Florida, Volusia Co. (3 ejemplares) AMNH_MS-11244, AMNH_MS-11245, AMNH_MS-11246.

T. b. intermedia (8 ejemplares en total)

Costa Rica (2 ejemplares)
6. San Jose, San Jose. (2 ejemplares) AMNH_MO-7938, NMNH_13810.

Guatemala (2 ejemplares)
7. Alta Verapaz, Coban. (1 ejemplar) AMNH_M-265130.
8. Jacaltenango. (1 ejemplar) NMNH_78517.

Mexico (2 ejemplares)
9. Chiapas, Valle de Comitan. (2 ejemplares) NMNH_78486, NMNH_78489.
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Panama (2 ejemplares)

10.
11.

Chiriqui, Palo Santo, Rio Chiriqui Viejo. (1 ejemplar) NMNH_301293.
Chiriqui, El Volcan, 1miW. (1 ejemplar) NMNH_331974.

T. b. mexicana (206 ejemplares en total)

Mexico (117 ejemplares)

12.

13.
14.
15.
16.
17.
18.
19.
20.
21.
22.
23.
24,
25,
26.
27.
28.
29.
30.
31.

Baja California, Ensenada. (6 ejemplares) AMNH_MS-6390, AMNH_MS-6393, AMNH_MS-6395, AMNH_MS-6396, AMNH_MS-6397,

AMNH_MS-6398

Baja California Sur, Santiago, Arroyo San Jorge, 7 Km SW. (1 ejemplar) NMNH_528765

Chihuahua, 23 KM E de Santa Elena. (2 ejemplares) ROM_67140, ROM_67141

Coabhuila, Sabinas. (2 ejemplares) NMNH_117125, NMNH_117126

Coabhuila, Fronterriega. (1 ejemplar) ROM_67143

Coabhuila, 5 KM NE de los Norias. (1 ejemplar) ROM_67144

Colima, Colima. (1 ejemplar) NMNH_52068

Distrito Federal, Tacubaya. (2 ejemplares) NMNH_50814, NMNH_50815

Durango, Rio Sestin. (1 ejemplar) AMNH_M-21210

Durango, Durango. (1 ejemplar) NMNH_132499

Estado de México, Carr. Ocuilan de Artega-Cuernavaca, Km 12.5. (3 ejemplares) MZFC_5567, MZFC_5576, MZFC_5579
Estado de México, Carr. Ocuilan de Artega-Cuernavaca, Km 14. (1 ejemplar) MZFC_5597

Guerrero, Ixcateopan. (1 ejemplar) MZFC_4642

Guerrero, Ixcateopan, 10 Km NW. (4 ejemplares) MZFC_4114, MZFC_4117, MZFC_4118, MZFC_4119

Guerrero, Omiltemi. (1 ejemplar) MZFC_5647

Guerrero, Omiltemi, Cafiada La Perra. (2 ejemplares) MZFC_970, MZFC_971

Guerrero, Puerto del Gallo, 1 Km E, Cerro Teotepec. (1 ejemplar) MZFC_969

Hidalgo, El Chico. (1 ejemplar) NMNH_52052

Jalisco, chapala. (1 ejemplar) AMNH_M183172

Jalisco, Ciudad Guzman. (15 ejemplares) AMNH_M-26234, AMNH_M-26235, AMNH_M-26236, AMNH_M-26237, AMNH_M-26238,

AMNH_M-26240, AMNH_M-26241, AMNH_M-26242, AMNH_M-26243, AMNH_M-26244, AMNH_M-26245, AMNH_M-26246, AMNH_M-
26247, AMNH_M-26248, AMNH_M-26249
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32. Jalisco, Guadalajara. (35 ejemplares) AMNH_MO-2136, AMNH_MO-2140, AMNH_MO-2162, AMNH_MO-2163, AMNH_MO-2164,

33.
34.
35.
36.
37.
38.
39.
40.
41.
42.
43.
44.
45.
46.
47.
48.

AMNH_MO-2165, AMNH_MO-2166, AMNH_MO-2167, AMNH_MO-2168, AMNH_MO-2169, AMNH_MO-2170,
AMNH_MO-2172, AMNH_MO-2173, AMNH_MO-2174, AMNH_MO-2175, AMNH_MO-2176, AMNH_MO-2177,
AMNH_MO-2693, AMNH_MO-2695, AMNH_MO-2696, AMNH_MO-2699, AMNH_MO-2700, AMNH_MO-2701,
AMNH_MO-2703, AMNH_MO-2704, AMNH_MO-2705, AMNH_MO-2706, AMNH_MO-2707, AMNH_MO-2708,

AMNH_MO-2710, AMNH_MS-3434

Oaxaca, Carr. Tuxtepec-Oaxaca, Km 103.5, Brecha 60. (1 ejemplar) MZFC_4851

Oaxaca, Carr. Tuxtepec-Oaxaca, Km 79.5, La Esperanza. (2 ejemplares) MZFC_4991, MZFC_5015
Oaxaca, Centro. (1 ejemplar) AMNH_M-212379

Oaxaca, Iglesia de TeotitlAn del Camino. (4 ejemplares) MZFC_1888, MZFC_1889, MZFC_1891, MZFC_3815
Oaxaca, Tehuantepec. (2 ejemplares) AMNH_MS-4119, AMNH_MS-4120

Puebla. (2 ejemplares) AMNH_M-203936, AMNH_M-203937

Querétaro, Ahuacatlan de Guadalupe, 2 Km S. (3 ejemplares) MZFC_1833, MZFC_1836, MZFC_1840
Querétaro, Camargo. (3 ejemplares) MZFC_1834, MZFC_1837, MZFC_1844

Querétaro, Jalpan, 8 Km N. (3 ejemplares) MZFC_1786, MZFC_1787, MZFC_1789

Sinaloa, Chirimollos, Santa Lucia, 2 Km E. (1 ejemplar) NMNH_559791

Sonora, Guaymas. (4 ejemplares) AMNH_M-170935, AMNH_M-170936, AMNH_M-180711, AMNH_M-239238
Sonora, Imuris. (2 ejemplares) AMNH_M-185299, AMNH_M-185300

Tamaulipas, El Mante. (1 ejemplar) AMNH_M-254686

Veracruz, Teocelo. (2 ejemplares) MZFC_714, MZFC_715

Veracruz, Las Minas, 1 Mi. NE. (2 ejemplares) NMNH_329613, NMNH_329614

Zacatecas, Hacienda San Juan Capistrano. (1 ejemplar) NMNH_90917

Estados Unidos de América (89 ejemplares)
49. Arizona, Cochise Co. (15 ejemplares) AMNH_M-166918, AMNH_M-169544, AMNH_M-169545, AMNH_M-173651, AMNH_M-173652,
AMNH_M-173653, AMNH_M-173654, AMNH_M-173655, AMNH_M-173656, AMNH_M-173657, AMNH_M-173658, AMNH_M-173659,

50.
51.
52.

AMNH_MS-9061, AMNH_MS-9062, AMNH_MS-9063

Arizona, Pima Co. (3 ejemplares) AMNH_M-136946, AMNH_M-170817, AMNH_M-170907
California, Los Angeles Co. (1 ejemplar) AMNH_M-243898

California, San Bernardino Co. (1 ejemplar) AMNH_M-42380

Filogeografia de Tadarida brasiliensis

Anexo 2 |

AMNH_MO-2171,
AMNH_MO-2178,
AMNH_MO-2702,
AMNH_MO-2709,

74



53. California, Tulare Co. (14 ejemplares) AMNH_M-138216, AMNH_M-138217, AMNH_M-138218, AMNH_M-138219, AMNH_M-138220,
AMNH_M-138221, AMNH_M-138222, AMNH_M-138223, AMNH_M-138224, AMNH_M-138225, AMNH_M-138226, AMNH_M-138227,
AMNH_M-138228, AMNH_M-138229

54. Nebraska, Lancaster Co. (1 ejemplar) AMNH_M-176105

55. New Mexico, Eddy Co. (1 ejemplar) AMNH_M-145485

56. Texas, Bexar Co. (11 ejemplar) AMNH_MS-10460, AMNH_MS-10462, AMNH_MS-10463, AMNH_MS-10464, AMNH_MS-10465,
AMNH_MS-10466, AMNH_MS-10467, AMNH_MS-10468, AMNH_MS-10469, AMNH_MS-10473, AMNH_MS-10474

57. Texas, Brazos Co. (2 ejemplares) AMNH_M-252514, AMNH_M-252515

58. Texas, Brewster Co. (6 ejemplares) AMNH_M-136786, AMNH_M-136787, AMNH_M-136788, AMNH_M-136789, AMNH_M-136790,
AMNH_M-136791

59. Texas, Comal Co. (12 ejemplares) AMNH_M-218952, AMNH_M-218953, AMNH_M-218954, AMNH_M-218955, AMNH_M-218956,
AMNH_M-218957, AMNH_M-218958, AMNH_M-218959, AMNH_M-218960, AMNH_M-218961, AMNH_M-218962, AMNH_M-218963

60. Utah, Beaver Co. (10 ejemplares) AMNH_M-124770, AMNH_M-124771, AMNH_M-124772, AMNH_M-124773, AMNH_M-124774,
AMNH_M-124775, AMNH_M-124776, AMNH_M-124777, AMNH_M-124778, AMNH_M-124779

61. Utah, Millard Co. (10 ejemplares) AMNH_M-124805, AMNH_M-124806, AMNH_M-124807, AMNH_M-124808, AMNH_M-124809,
AMNH_M-124810, AMNH_M-124811, AMNH_M-124812, AMNH_M-124813, AMNH_M-124814

62. Washington, Walla Walla Co. (1 ejemplar) AMNH_M-176196
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Anexo 3. Métodos de Laboratorio

Anexo 3a: Condiciones para clasificar muestras segun la calidad del DNA extraido y definir las diluciones de los productos de PCR.

Para comprobar que hubo éxito en la extraccibn de DNA y la amplificacién, 5 L de cada producto fueron corridos en geles
de agarosa al 1% y tefiidos con Bromuro de Etidio. Cada gel fue corrido a 100 V, 80 mA y 12 W, durante 20 min y visualizado bajo luz
UV. En cada gel se destiné un carril para un marcador de peso molecular (1 Kb y/o 100 pb). La clasificacién de las muestras segin la
calidad del DNA extraido se bas6é en el patron de electromorfos observados en los geles de agarosa: DNA no degradado
(electromorfos superiores a 2000 pb) y DNA degradado (electromorfos fragmentados y menores a 1000 pb). Para las lecturas
multiplex de los loci de microsatélites en secuenciador automaético, los productos de PCR fueron diluidos (en dH20 u otro producto
de PCR del mismo individuo pero amplificado con otro locus) con base en la intensidad de las bandas observadas en los geles de

agarosa. El grado de dilucién fue 1:1, 1:02, 1:05, 1:10, 1:15.

DNA DNA PCR PCR PCR PCR PCR
1 Kb NoDeg Deg dil I:1 dil. 1:2 dil. 1:5 dil. 1:10 dil. 1:15 100 pb
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Anexo 3b: Caracteristicas de los microsatélites y los oligonucleétidos disefiados en Tadarida brasiliensis (Russell et. al 2005b), se
indican las condiciones generales de amplificacién, el tinte fluorescente utilizado, la concentraciéon de MgCI2, la temperatura de
alineacién (Ta) y el rango esperado y encontrado (en este estudio) en el tamafo de los alelos (pb) para las poblaciones de T.

brasiliensis en México.

Rango del tamario de los

Locus MgCl2 Ta Secuencia de los oligonucleétidos (5’ - 3’)

Numero de acceso de GeneBank Repeticiones (mM)  (°C) alelos (pb) Tinte fluorescente
Esperado Encontrado

AY954900 A 1s o4 ae-ze8  105-390 Lol R O e A
AYa54901 A 1s s seam o aedst ol e e AG
Avauso02 GATA 20 50 am-are  1se-3ss o il et
AYa54903 GATA 15 5T zs-aes  mz-dss pAel Gl Toe CUE TG
AvaBa904 A 1s s mo-deL 200-42 o ia T lC N CAG AG oA
Avos4905 MGA 20 ST a0s-73s 2we7es el CRR G ACh
AYa84905 S I e
AYa84907 MGA 15 55 aeT-as 105-40 Rl O aree A
AYals90 AGA 15 ST 10-36  82-4m o Gl S rC Cag Ach

Condiciones de PCR segun Russell et al. (2005b): 1x de buffer para PCR, 1.5 -2.0 mM de MgCl: (ver arriba), 0.1 mM de dNTPs, 0.5 mM de
cada oligonucleétido, 1U de Taq polimerasa (Promega) y 10-100 ng de DNA, con un volumen total de reaccién de 12 L. El programa
de PCR fue igual para todos los loci, excepto en la temperatura de alineacion (ver arriba): un ciclo de desnaturalizacién de 15 min. a
95° C, seguido de 35 ciclos de 30 seg. de desnaturalizacién a 95° C, 30 seg. de alineacién (temperatura segun el locus), y 45 seg. de

extension a 72° C. Finalmente, un ciclo de extension de 10 min. a 72° C.
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Anexo 3c: Condiciones para las lecturas multiplex y ejemplo de un electroferograma con microsatélites diploides.

Las combinaciones de los loci para las lecturas multiplex fueron: T1= TabrA1l0 NED (negro o amarillo) y TabrH6 HEX (verde), T2=
TabrA30 HEX(verde), TabrH3 FAM (azul) y TabrD10 NED (negro o amatrillo), T3= TabrD15 VIC(verde) y TabrH12 NED (negro o amarillo), y
T4=TabrE9 FAM (azul) y TabrH2 VIC(verde). Todas las muestras fueron leidas con el marcador de pares de bases ROX1000 (rojo). Sélo
se mezclaron productos de PCR del mismo individuo. La figura de abajo muestra un ejemplo del electroferograma de la

combinacién T2 y se indica el tamafio de los electromorfos. El tamafio de los electromorfos debe ser redondeado al décimal mas

préximo, utilizando siempre el mismo criterio.

650 700 750 950
900 1000
450 475 600 800
300 400 500 550 850
50 250 350 I

200
S 100 150
125

1 1 . O O O R

200.9 249.1262.4 292.1 345.2 402.7
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Anexo 3d. Condiciones de amplificacién y localizacién de los oligonucleétidos utilizados para amplificar la regién D-loop del mtDNA

en Tadarida brasiliensis.

D-loop

; thr pro 5 2
Citocromo B iRNA | tRNA Repeticiones HEH%

C P’ 5v_3v R220 ........... » 5'_31

\4

0 200 700 pb

Condiciones de PCR para el fragmento P — F segun Wilkinson y Chapman (1991): 1x de buffer para PCR, 1.04 mM de MgCl: (ver
arriba), 0.1 mM de dNTPs, 0.5 mM de cada oligonucleétido, 1U de Taq polimerasa Platinum® (Invitrogen) y 10-100 ng de DNA, con un
volumen total de reaccién de 25 L. El programa de PCR fue: un ciclo de desnaturalizacién de 15 min. a 95° C, seguido de 35 ciclos
de 1 min. de desnaturalizacién a 95° C, 1.5 min. de alineacién a 55° C, y 2 min. de extensibn a 72° C. Finalmente, un ciclo de

extension de 10 min. a 72°C.
Las secuencias de los oligonucledtidos citados son:
P5’-TCC TAC CAT CAG CAC CCA AAG C-3

F5- GTT GCT GGT TTC ACG GAG GTA G-3’.
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Anexo 3e. Regiones de Cromosoma Y y secuencias de los oligonucledtidos utilizados para amplificar intrones de Tadarida brasiliensis.

sRY [N
RPSAY \

IFY \
PRKY - \
AMELY \

3 Region
ARSEP pseudoatosomal
ARSDP =

GYG2P =
DFFRY |
DBY — Heterocromatina ,

CASKP r < Cromosoma Y de mamiferos
uty | , - :

TB4Y X placentarios. Se indican las regiones
KALP /

STSP / T — donde se localizan los intrones

smMey |/ ReGIGH amplificados en Tadarida brasiliensis

gﬁ’w J/ pseudoatosomal (Modificado de Hellborg 2004).

Las secuencias de oligonucledtidos utilizados para amplificar intrones de cromosoma Y (Hellborg y Ellegren 2003) son:

Locus Oligonucleotido Forward 5 - 3’ Oligonucleotido Reverse 5’ - 3’
DBY7 GGT CCA GGA GAR GCTTTG AA CAG CCA ATT CTC TTG TTG GG
DBY8 CCC CAA CAA GAG AATTGG CT CAG CAC CAC CAT AKA CTA CA
DBY14 CAA GAA GTG CCTTCTTGG TG GGC TCC AAATCC TCC ACT G
SMCY11 CTG CCC TGY RCC ATG CAT TCC ACC TGTTSM AGR ACA T
SMCY16 TGG CAG CTG CTG CAG GCT G TTC TAC TCA GAW CCA CCTTYT G
SMCY17 AAT GAT CTG TGC AAG TGC TC GTC AAA TGA CTC AGC YCG AAT
UTy1l CAT CAA TTT TGT AYM AAT CCA AAA TGG TAG AGA AAA GTC CAA GA
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Anexo 4. Métodos y Resultados sobre analisis de datos de microsatélites

Anexo 4a. Mapa que indica la incertidumbre asociada a las coordenadas en los analisis en Geneland.
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Filogeografia de Tadarida brasiliensis

< Radio de incertidumbre (en km)
asociada a las coordenadas de cada
localidad, utilizada en los analisis de
Geneland con datos de microsatélites.
Los valores se eligieron segun la
distancia minima de vuelo por noche
(56km; Best et al. 2003), el rango
maximo del ambito hogarefio (525km;
Davis 1966)) y la distancia méaxima
reportada que ha recorrido un
individuo de Tadarida brasiliensis al

migrar (1840km; Glass 1982).
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Anexo 4b. Comparacioén del niumero estimado de

Geneland y Structure.
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< A. Distribucién de la densidad posterior del K
estimado en 10 de 20 corridas independientes en
Geneland (K=7). B. Distribucién de la densidad
posterior del K con mayor congruencia biolégica
estimado en 4 de 20 corridas independientes en
Geneland (K=9). C. Estimaciones en Structure
para la media (+ DE) de la probabilidad
logaritmica posterior de determinados grupos
genéticos (L P(X | K), desde K=1 hasta K=25, con
10 corridas independientes para cada valor de
K). D. Estimacion del valor real de grupos
genéticos (AK) a partir de los resultados de
Structure segun Evanno et al. (2005). Los dos
valores con el mayor valor de L P(X | K) y AK se

encuentran resaltados (K=3 y K=5).
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Anexo 4c. Escenarios de migracion entre los grupos genéticos con datos de microsatélites.

1). Migracion desde y hacia todos los grupos

DESTINO

ORIGEN

© N o U A WN R

BCN
BCS

. Sinaloa

. Norte

. NorOeste
. SurOeste
. Centro

. CentroSur

. Sur

2). Migracion sélo entre grupos vecinos

DESTINO

5

ORIGEN

© N o U A WN R

BCN
BCS

. Sinaloa

. Norte

. NorOeste
. SurOeste
. Centro

. CentroSur

. Sur
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3). Migracion sélo entre grupos vecinos pero no atraviesan la FVTM

ORIGEN

© N o U A W N R

BCN
BCS

. Sinaloa

. Norte

. NorOeste
. SurOeste
. Centro

. CentroSur

. Sur

DESTINO
5 6 7
*
* *
@ * *
* @ *
* * @

4). Migracion s6lo entre grupos vecinos con migracion del Norte al Sur

atravesando la FVTM y sin migracion en sentido opuesto

DESTINO

5 6 7

ORIGEN

© ® N o O A W N R

BCN
BCS

. Sinaloa

Norte

. NorOeste
. SurOeste
. Centro

. CentroSur

Sur

* *
@ * *
* @ *
* * @
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5). Migracion sélo entre grupos vecinos con migracion de Sur a Norte

atravesando la FVTM y sin migracion en sentido opuesto

DESTINO

5

ORIGEN

© ©O N O U A W N P

BCN
BCS

. Sinaloa

. Norte

. NorOeste
. SurOeste
. Centro

. CentroSur

Sur

6). Todos los grupos con parte de una poblacién panmictica

DESTINO

5

ORIGEN

©

0 N O U A W N P

BCN
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. Sinaloa

. Norte

. NorOeste
. SurOeste
. Centro

. CentroSur

. Sur

*

*
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Anexo 4d. Numero total de alelos y nimero de alelos privados por locus y por grupo genético con los datos de microsatélites. N:
numero de individuos, Na: numero total de alelos, pa: alelos privados.

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste Centro CentroSur SurOeste Sur
N 239 11 7 16 71 12 43 32 24 23
Na pa Na pa Na pa Na pa Na pa Na pa Na pa Na pa Na pa Na pa
A10 81 30 14 2 6 23 1 30 1 20 7 41 5 35 1 29 13 18
A30 62 22 15 1 12 1 18 30 1 15 4 31 4 29 5 17 4 22 2
D10 30 13 6 9 6 10 16 4 11 1 14 2 12 6 10
D15 44 15 12 1 17 2 25 11 1 29 6 18 17 5 17
E9 82 19 15 1 13 1 19 50 2 17 1 44 7 35 4 22 1 27 2
H2 87 21 20 2 9 14 41 4 17 1 43 7 23 37 7 22
H3 53 38 9 5 14 1 18 1 38 5 13 2 30 6 22 5 17 22
H6 53 13 11 1 7 2 13 1 20 5 17 1 28 23 7 13 3
H12 75 23 18 2 10 17 1 43 3 13 6 37 5 20 5 29 1 22
Total 567 194 120 15 85 11 149 6 293 25 134 24 297 42 217 15 169 48 173 8

Anexo 4e. Diversidad genética promedio de todos los grupos genéticos por cada locus para los datos de microsatélites. Na: numero
total de alelos, A: riqueza alélica (estimada para 7 individuos, el nimero minimo de muestra en un grupo genético). Ho y He:
Heterocigosis observada y esperada calculadas segln Levene (1949). Hrest: Diversidad genética calculada segun Nei (1978). N:
media armonica.

Na A Ho He HT est
Al0 81 11996 0.819 0.975 0.974
A30 62 11.728 0.925 0.971 0.970
D10 30 7.118 0.805 0.857 0.883
D15 44 9.906 0.910 0.940 0.932
E9 82 12431 0.875 0.981 0.978
H2 87 11.748 0.905 0.971 0.972
H3 53 11.181 0.705 0.962 0.959
H6 53 9.680 0.777 0.934 0.930
H12 75 11.991 0.857 0.974 0.971
N 56 10.566 0.836 0.950 0.951

Flogeografia de Tadarida brasiliensis ~ Anexo 4| 85



Anexo 4f. Frecuencias de loci con alelos nulos y valores de Fsr corregidos para los datos de microsatélites. Las frecuencias fueron

calculadas utilizando el algoritmo EM propuesto por Dempster et al. (1977). Los valores de Fst fueron calculados segun Weir y

Crockerham (1984) y después fueron recalculados (Fsr-ena) utilizando la correccion de ENA descrita en Chapuis y Estoup (2007).

A10
A30
D10
D15
E9
H2
H3
H6
H12

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste Centro CentroSur SurOeste Sur Fsr-ena
0 0 0.107 0.111 0.056 0.073 0.154 0 0.040 0.019
0 0 0.028 0.024 0 0 0 0 0.015 0.014
0 0.171 0.015 0.023 0.167 0.052 0.012 0 0 0.016
0 0.065 0 0.026 0 0 0 0 0 0.014
0 0 0.063 0.033 0.093 0.030 0.110 0.058 0 0.011
0 0 0 0 0.143 0.011 0.101 0 0 0.012

0.040 0 0.121 0.062 0.127 0.066 0.125 0.280 0.060 0.043

0.068 0 0.100 0.015 0.030 0.090 0.009 0.167 0 0.067
0 0 0.013 0.051 0.067 0.006 0.031 0 0.058 0.022

Anexo 49g. Valores de Fis, equilibrio de Hardy-Weinberg y exceso de heterocigotos por locus y por grupo genético con los datos de

microsatélites. Los valores de Fis fueron estimados segun Weir y Crockerham (1984). HW: estd en equilibrio de Hardy-Weinberg

(g<0.001). eHet: exceso de heterocigotos (** <0.01, * q<0.05). Los valores de q son los valores de p corregidos con la prueba de FDR.

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste Centro CentroSur SurOeste Sur
Al0  -0.048 HwW 0.130 Hw 0.241 HW 0.230 eHet** 0.160 Hw 0.330 eHet** -0.037 eHet** 0.164 Hw 0.076 Hw
A30  -0.038 Hw 0.133 Hw 0.147 Hw 0.062 Hw 0.040 Hw -0.002 HwW -0.074 HwW 0.012 Hw 0.047 HwW
D10  -0.075 Hw 0.415 Hw -0.002 Hw -0.013 Hw 0.369 Hw 0.046 Hw -0.187 Hw 0.086 Hw -0.099 Hw
D15 0.005 HwW 0.273 HwW -0.057 Hw 0.054 Hw -0.008 Hw -0.042 Hw -0.076 HwW -0.024 Hw -0.064 Hw
E9 -0.053 Hw -0.012 Hw 0.156 Hw 0.077 eHet** 0.236 HwW 0.257 Hw 0.121 eHet** 0.075 Hw 0.017 Hw
H2 -0.009 Hw -0.077 Hw 0.058 Hw -0.005 Hw 0.323 Hw 0.233 Hw -0.012 eHet* 0.049 Hw -0.048 Hw
H3 0.135 Hw 0.000 HwW 0.287 eHet** 0.131 Hw 0.299 Hw 0.278 Hw 0.786 eHet** 0.162 eHet* 0.136 Hw
H6 0.243 HwW -0.183 Hw 0.187 Hw -0.004 Hw 0.130 Hw 0.031 eHet** 0.518 Hw 0.165 Hw -0.066 HwW
H12 0.078 Hw 0.111 Hw 0.126 HwW 0.116 eHet** 0.175 Hw 0.056 Hw 0.009 eHet* 0.019 Hw 0.208 eHe
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Anexo 4h. Desequilibrio de ligamiento para cada par de loci (Prueba de Fisher) con los datos de microsatélites. Debajo de la
diagonal, valor de x2, arriba del la diagonal, valor de q vy (g.l.). Los valores significativos estAn en negritas (g<0.001). Los valores de q

son los valores de p corregidos con la prueba de FDR.

A10 A30 D10 D15 E9 H2 H3 H6 H12
Al0 - 0.819 (10) 0.819 (12) q<0.001 (14) 0.819 (10) 0.819 (6) Q<0.001(12) 0.819(14) 0.819 (8)
A30 9.63 - 0.819 (12)  0.819 (14) 0.819 (12) q<0.001(8) ¢<0.001(12) 0.819(14) 0.819 (10)
D10 1.69 432 - 0.819 (14) <0.001(12) 0.819 (8) 0.663 (14)  0.819 (14) 0.819 (8)
D15 inf. 2.97 10.60 - q<0.001(12) 0.819(8) q<0.001(14) 0.819(18) 0.819 (10)
E9 0.00 0.00 inf. inf. - 0.819 (8) 0.819 (12)  0.819 (12) 0.819 (8)
H2 3.20 inf. 3.52 8.06 9.55 - 0.819(8) q<0.001(8) 0.819 (6)
H3 inf. inf. 18.10 inf. 0.62 5.92 - 0.819 (14)  0.819 (8)
H6 5.83 11.65 14.15 14.82 1.81 inf. 9.38 - 0.819 (10)
H12 0.00 7.44 1.17 0 0 0 4.64 6.21 -

Anexo 4i. Correlaciéon entre los indices de diferenciacién calculados a partir de los datos de microsatélites. A. Correlacién entre Fst

(Wrigth 1951) y Dest (JOst 2008), r=0.9282 y p<0.001. B. Correlacion entre Rsr (Slatkin 1995) y Dest, r=0.7851 y p<0.001.
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Anexo 4j: indices de diferenciacion genética promedio de todos los grupos genéticos por cada locus. Fis, Fsty Fr: indices de fijacion

estimados segun Weir y Crockerham (1984). Gsr_est=Diferenciacion genética segin Nei y Chesser (1983). G'stest = Diferenciacion

genética segun Hedrick (2005). AS= Componente de diversidad entre grupos genéticos o numero efectivo de grupos genéticos

distintos segun Jost (2008). D: diferenciacion actual segun Jost (2008). Dest: estimado diferenciacion genética actual segun Jost (2008)

con una correccién para tamafios de muestra pequefios. N: media armaénica.

Fis Fst Fir GsT est G'sT est AS D Dest

Al10 0.173 0.018 0.187 0.028 0.622 2.997 0.750 0.611
A30 0.032 0.015 0.046 0.016 0.418 2.364 0.649 0.409
D10 0.020 0.016 0.036 0.028 0.222 1.404 0.324 0.200
D15 -0.004 0.015 0.010 0.025 0.316 1.698 0.463 0.299
E9 0.104 0.012 0.115 0.014 0.488 2.806 0.724 0.481

H2 0.050 0.014 0.063 0.016 0.446 2.460 0.668 0.437

H3 0.216 0.062 0.265 0.065 0.718 3.096 0.762 0.698

H6 0.081 0.082 0.156 0.085 0.642 2.452 0.666 0.609

H12 0.089 0.023 0.110 0.027 0.570 2.730 0.713 0.559

Todos los loci 0.085 0.028 0.111 0.034 0.494 2.445 0.635 N= 0.430
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Anexo 4k. Distribucion de las frecuencias de los loci de microsatélites. A. Locus A10. B. Locus A30. C. Locus D10. D. Locus D15. E. Locus

E9. F. Locus H2. G. Locus H3. H. Locus H6. |. Locus H12.
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Anexo 5. Métodos y Resultados sobre analisis de datos de D-loop
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< Anexo 5a. Arbol consenso de
mayoria del 50% producto del
andlisis filogenetico Bayesiano.
Se construyo con base en 180,000
arboles. En café se indican los taxa
utilizados como grupo externo que
corresponden a ejemplares de T. b.
brasiliensis de Sudamérica. Los
grupos detectados por SAMOVA se
colores:

indican diferentes

NORTE (Mex y EAU)

en

Morado,

CentroSur=Verde y Sur=Rosa. Los

ndmeros entre las ramas indican la

probabilidad posterior de los
clados.
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Anexo 5b. Modelos de migracién entre los grupos genéticos con datos de D-loop.
1. Migracién desde y hacia todos los grupos

2. Migracion sélo entre grupos vecinos

DESTINO
NORTE
CentroSur Sur
(Mex y EUA)
1. NORTE ® . .
> (Mex y EUA)
Ll
g 2. CentroSur * ) *
(@]
3. Sur * * (0]

DESTINO
NORTE
CentroSur Sur
(Mex y EUA)
1. NORTE o .
> (Mex y EUA)
Ll
g 2. CentroSur * ) *
(@]
3. Sur * (0]
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3. Migracioén sélo entre grupos del NORTE y el Sur

4. Migracién desde los grupos CentroSur y Sur hacia el NORTE pero
no en sentido opuesto.

DESTINO
NORTE
CentroSur Sur
(Mex y EUA)
1. NORTE ® .
> (Mex y EUA)
Ll
g 2. CentroSur (0]
(@]
3. Sur * (0]

DESTINO
NORTE
CentroSur Sur
(Mex y EUA)
1. NORTE o
> (Mex y EUA)
w
g 2. CentroSur * e} *
@]
3. Sur * * (0]
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5. Migracién desde los grupos Sur y CentroSur hacia el Norte, y

desde el Norte hacia el Sur.

6. Sin migracion del NORTE al CentroSur

DESTINO
NORTE
CentroSur Sur
(Mex y EUA)
1. NORTE ® .
> (Mex y EUA)
Ll
g 2. CentroSur * (]
(@]
3. Sur * (0]

DESTINO
NORTE
CentroSur Sur
(Mex y EUA)
1. NORTE o .
> (Mex y EUA)
Ll
g 2. CentroSur * ) *
(@]
3. Sur * (0]
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7. Poblacién panmictica

DESTINO
NORTE
CentroSur Sur
(Mex y EUA)
1. NORTE o . .
> (Mex y EUA)
Ll
g 2. CentroSur * 0 *
@]
3. Sur * * (0}
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Anexo 5c. Comparacion del nimero estimado de grupos genéticos con los datos de D-loop a partir de los andlisis de Structure y

< A. Media (x DE) de la probabilidad
logaritmica posterior de (desde K=1 hasta K=10)
grupos genéticos estimada en 10 corridas
independientes en Structure. B. Estimaciéon del
valor real de grupos genéticos (AK) a partir de
los resultados de Structure segun Evanno et al.
(2005). Los valores el mayor valorde LP (X | K) y

) AK se encuentran resaltados (K=7 y K=4). C.
10 Valores de Fcr estimados con SAMOVA (desde

SAMOVA.
Structure
‘ B
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K=2 hasta K=10). El mayor valor se encuentra

resaltado (K=2)
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Anexo 5d. Distribucion Mistmatch para los grupos SAMOVA basada en un modelo de crecimiento exponencial de poblacion.
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Anexo 6. Resultados sobre analisis morfométricos

Anexo 6a. Diferencias morfométricas entre subspecies de Tadarida brasiliensis que habitan
en Norteamérica (T. b. cynocephala, T. b. mexicana y T. b. intermedia). Se indica el valor de
los cinco primeros factores (PC) extraidos de la matriz de correlacion del PCA de 25

caracteres craniodentales.

PC1 PC 2 PC 3 PC 4 PC5
GLS -0.26 -0.24 -0.17 -0.01 -0.08
CON INIC -0.25 -0.20 -0.18 0.02 0.03
CCL -0.26 -0.28 -0.21 -0.03 -0.05
C-C LAB -0.24 0.22 0.13 -0.09 0.18
I-1 -0.14 0.11 0.04 0.04 0.48
ROST LEN -0.14 -0.22 -0.35 -0.17 0.08
MTR -0.14 -0.26 0.16 -0.49 -0.13
UP P4-M3 -0.07 -0.44 0.10 -0.04 0.47
LAC -0.25 0.05 0.12 0.05 0.03
POST ORB -0.18 0.20 -0.05 -0.18 -0.23
ZYGO BR -0.24 0.06 -0.04 0.07 -0.13
MASTOID -0.24 0.20 -0.09 0.06 -0.05
BR CASE -0.22 0.25 -0.05 -0.05 0.11
Cc-C -0.19 0.26 -0.05 -0.17 0.23
M3-M3 -0.15 0.32 -0.20 -0.20 0.24
M1 WIDTH -0.17 0.13 0.36 0.01 -0.04
M3 WIDTH -0.10 -0.23 0.41 0.31 0.13
DENT LEN -0.28 -0.10 0.08 0.03 -0.17
LOWER TR -0.22 -0.16 0.10 -0.26 0.02
MOM1 COR -0.24 -0.04 -0.12 0.21 -0.24
MOM2 ANG -0.20 -0.01 0.08 0.14 -0.25
CORO HT -0.23 0.13 -0.03 0.14 -0.09
DENT THIC -0.14 -0.02 0.01 0.24 0.32
m1 WIDTH -0.11 0.03 0.57 -0.21 -0.12
CONDY L -0.16 -0.01 -0.02 0.50 -0.02
Eigenvalor 8.61 1.46 1.41 1.27 1.09
D.E. 2.93 121 1.19 1.13 1.04
Proporcion de
variacion 34.4% 5.8% 5.7% 5.1% 4.4%
Proporcion
acumulada 34.4% 40.3% 45.9% 51.0% 55.4%
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Anexo 6b. Diferencias morfométricas entre todos los ejemplares de T. b. mexicana y T. b.

intermedia. Se indica el valor de los cinco primeros factores (PC) extraidos de la matriz de

correlacion del PCA de 25 caracteres craniodentales.

PC1 PC 2 PC 3 PC 4 PC5
GLS -0.30 0.03 -0.13 0.23 0.12
CON INIC -0.30 0.09 -0.09 0.13 0.00
ccL -0.31 0.06 -0.18 0.23 0.04
C-C LAB -0.22 0.07 0.01 -0.39 -0.06
11 -0.13 0.19 0.05 -0.11 0.37
ROST LEN -0.13 0.27 -0.27 0.26 0.20
MTR -0.14 -0.18 -0.47 -0.08 0.15
UP P4-M3 -0.10 -0.12 -0.27 0.05 0.16
LAC -0.25 -0.05 0.12 -0.18 -0.04
POST ORB -0.13 0.06 -0.03 -0.07 -0.21
ZYGO BR -0.23 -0.04 0.08 0.10 -0.45
MASTOID -0.21 0.16 0.18 -0.01 0.06
BR CASE -0.16 0.23 0.10 -0.27 0.46
c-C -0.17 0.27 -0.08 -0.37 -0.19
M3-M3 -0.12 0.39 -0.05 -0.28 -0.16
M1 WIDTH -0.13 -0.32 0.10 -0.19 0.03
M3 WIDTH -0.14 -0.35 0.22 -0.11 0.26
DENT LEN -0.29 -0.22 -0.04 0.12 0.04
LOWER TR -0.21 -0.13 -0.35 0.00 -0.16
MOM1 COR -0.24 -0.05 0.17 0.24 -0.11
MOM2 ANG -0.22 -0.11 0.20 0.03 -0.16
CORO HT -0.20 0.00 0.18 0.04 -0.17
DENT THIC -0.14 0.12 0.19 0.00 0.03
m1 WIDTH -0.08 -0.44 -0.11 -0.37 0.05
CONDY L -0.16 -0.04 0.40 0.21 0.24
Eigenvalor 6.46 1.64 1.45 1.40 1.22
D.E. 254 1.28 1.20 1.18 1.10
Szgggn e 58% 6.6% 5.8% 5.6% 4.9%
Proporcion 25.8% 32.4% 38.2% 43.8% 48.7%

acumulada
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Anexo 6¢. Diferencias morfométricas de ejemplares colectados en México de las subspecies

T. b. mexicana y T. b. intermedia. Se indica el valor de los cinco primeros factores (PC)

extraidos de la matriz de correlacion del PCA de 25 caracteres craniodentales.

PC1 PC 2 PC 3 PC 4 PC5
GLS -0.21 -0.09 0.06 -0.24 0.11
CON INIC -0.14 -0.12 0.43 0.04 0.22
CCL -0.11 0.37 0.09 -0.38 -0.05
C-C LAB -0.33 0.00 -0.08 -0.12 -0.14
I-1 -0.29 -0.11 -0.03 -0.20 -0.11
ROST LEN -0.15 -0.13 -0.40 0.26 -0.02
MTR -0.16 -0.22 0.01 0.02 -0.03
UP P4-M3 -0.30 0.19 -0.13 -0.05 0.11
LAC -0.32 0.02 -0.05 -0.08 -0.16
POST ORB -0.14 -0.09 0.28 0.19 -0.38
ZYGO BR -0.21 0.05 0.21 0.30 0.14
MASTOID -0.09 -0.28 0.35 -0.07 0.15
BR CASE -0.20 -0.21 -0.05 -0.20 0.13
c-C -0.23 -0.07 -0.27 0.12 -0.01
M3-M3 -0.17 0.04 -0.16 0.22 0.07
M1 WIDTH -0.12 -0.08 -0.08 -0.28 0.46
M3 WIDTH -0.18 -0.06 -0.09 -0.23 -0.08
DENT LEN -0.11 0.25 -0.14 0.10 0.41
LOWER TR -0.07 0.54 0.09 0.05 0.19
MOM1 COR -0.18 0.24 -0.16 0.31 -0.06
MOM2 ANG -0.17 -0.10 -0.01 0.19 -0.15
CORO HT -0.28 -0.22 -0.02 0.08 0.10
DENT THIC -0.21 0.29 0.17 -0.19 -0.28
m1 WIDTH -0.18 0.07 0.40 0.32 0.19
CONDY L -0.12 0.13 0.13 0.02 -0.28
Eigenvalor 6.27 1.78 1.63 1.46 1.38
D.E. 2.50 1.33 1.28 1.21 1.17
Proporcion de
variacion 25.1% 7.1% 6.5% 5.9% 5.5%
Proporcion
acumulada 25.1% 32.2% 38.7% 44.6% 50.1%
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Anexo 6d. Graficas de diferencias morfométricas entre sexos de las tres subespecies.

Dispersion de los valores de Componentes Principales. Los ejes indican el porcentaje de variacion de

cada Componente.
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Anexo 6e. Medidas registradas para ejemplares de T. b. cynocephala. Arriba se indica el

promedio y la deviacion estandar. Abajo se indica el rango (entre parentesis) y el nimero de

ejemplares medidos.

Hembras Machos Sexo sin determinar Total
GLS 16.58 £ 0.35 16.71 £ 0.30 16.97 16.69 £ 0.32
(15.86 - 16.96) 9 (15.86 - 17.5) 28 1 (15.86 - 17.5) 38
CON INIC 15.77 £ 0.40 16.04 £ 0.31 16.18 15.96 £ 0.35
(14.92-16.3) 11 (15.31-16.47)23 1 (14.92 - 16.47) 35
CCL 14.98 £ 0.39 15.28 £ 0.25 15.46 15.20 £ 0.32
(14.29-1553) 11  (14.8-15.73) 29 1 (14.29 - 15.73) 41
POST ORB 4.04 £0.12 4.09+0.12 3.99 4.07 £0.12
(3.72-4.16) 11 (3.89 - 4.32) 30 1 (3.72-4.32) 42
BR CASE 8.29£0.20 8.45+0.14 8.45 8.40 £0.17
(7.92 - 8.56) 11 (8.13-8.72) 30 1 (7.92-8.72) 42
ZYGO BR 9.93+£0.22 10.2 £0.22 10.30 10.1+£0.25
(9.68 - 10.41) 10 (9.74 - 10.56) 28 1 (9.68 - 10.56) 39
MASTOID 9.46 £ 0.27 9.59 £0.19 9.54 9.55+0.22
(8.99-9.82) 11 (9.16 - 10) 27 1 (8.99 - 10) 39
ROST LEN 7.00+£0.41 7.18 £0.29 7.08 7.13+£0.32
(6.48-7.72) 11 (6.54 - 7.65) 30 1 (6.48-7.72) 42
LAC 5.99+0.12 6.15+£0.20 6.17 6.11£0.19
(5.83-6.15) 10 (5.79 - 6.5) 30 1 (5.79 - 6.5) 41
1-1 2.35+0.52 2.35+0.26 2.34 2.35+0.34
(1.95-3.87) 11 (1.85 - 2.95) 30 1 (1.85-3.87) 42
C-C LAB 4.29+£0.18 4.48 £0.16 4.43 4.43 +£0.18
(3.96 - 4.61) 11 (4.25 - 4.94) 30 1 (3.96 - 4.94) 42
Cc-C 3.12+0.11 3.07+£0.15 3.18 3.09+0.14
(2.82-3.24) 11 (2.62-3.27) 30 1 (2.62-3.27) 42
M3-M3 3.89+0.18 4.02+0.18 4.05 3.99+0.18
(3.49-4.12) 11 (3.47 - 4.42) 30 1 (3.47 - 4.42) 42
MTR 5.97 £ 0.08 6.05+0.12 5.95 6.02+£0.11
(5.79-6.13) 11 (5.84 - 6.31) 30 1 (5.79 - 6.31) 42
UP P4-M3 458 +£0.11 4.62+0.14 451 4.60 £0.13
(4.41-4.76) 11 (4.25-4.93) 24 1 (4.25 - 4.93) 36
M1 WIDTH 1.82 £ 0.08 1.86 £ 0.09 1.81 1.84 £ 0.08
(1.67-1.95) 11 (1.7-2.03) 23 1 (1.67 - 2.03) 35
M3 WIDTH 1.73+£0.06 1.75+£0.08 1.72 1.74 £ 0.07
(1.61-1.83) 11 (1.62-1.91) 30 1 (1.61-1.91) 42
LOWER TR 6.57 £0.20 6.70 £ 0.19 6.58 6.66 £ 0.20
(6.27 - 6.89) 11 (6.21-7) 25 1 (6.21-7) 37
DENT LEN 11.9+0.34 12.1+£0.28 12.24 12.0£0.30
(11.22-12.35)10  (11.49-1251)30 1 (11.22 - 12.51) 41
m1 WIDTH 1.22 £ 0.02 1.23+£0.04 1.23 1.23+£0.04
(1.19-1.26) 11 (1.12-1.35) 23 1 (1.12-1.35) 35
CORO HT 3.38+0.15 3.43+£0.17 3.46 3.41+0.16
(3.16 - 3.69) 11 (2.91-3.8) 29 1 (2.91-3.8) 41
DENT THIC 1.79£0.36 1.70+£0.22 1.78 1.72+£0.26
(1.3-2.22)11 (1.28 - 2.33) 30 1 (1.28-2.33) 42
MOM2 ANG 2.75+£0.18 2.88£0.13 2.70 2.84 £ 0.15
(2.46 - 3.01) 10 (2.54 - 3.15) 30 1 (2.46 - 3.15) 41
MOM1 COR 3.16 £0.17 3.26 £0.12 3.30 3.24+0.14
(2.79-3.39) 11 (3.01-3.51) 30 1 (2.79 - 3.51) 42
CONDY L 1.16 £ 0.10 1.17 £ 0.07 1.28 1.17 £0.08
(0.97-1.33) 11 (1.04 - 1.3) 30 1 (0.97 - 1.33) 42
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Anexo 6f. Medidas registradas para ejemplares de T. b. mexicana del grupo Norte que fueron
colectados en USA. Arriba se indica el promedio y la deviaciéon estandar. Abajo se indica el

rango (entre parentesis) y el nimero de ejemplares medidos.

Hembras Machos Sexo sin determinar Total
GLS 16.28 £ 0.32 16.45 £ 0.42 16.22 £ 0.45 16.36 £ 0.40
(15.73-17.11) 30  (15.52-18.01) 44  (15.21-16.75) 10 (15.21 - 18.01) 84
CON INIC 15.69 £ 0.44 15.72 £ 0.53 15.61 £ 0.38 15.70 £ 0.48
(15.07-17.42) 29  (13.7 - 16.42) 46 (14.71 - 16.12) 10 (13.7 - 17.42) 85
CCL 14.99 £ 0.37 14.98 £ 0.40 14.96 £ 0.29 14.98 £ 0.38
(14.45-16.36) 30  (13.73-15.61) 46  (14.44 - 15.49) 10 (13.73 - 16.36) 86
POST ORB 3.88+£0.10 3.87+£0.11 3.89+0.14 3.88+0.11
(3.72-4.13) 30 (3.62-4.17) 45 (3.57 - 4.05) 10 (3.57-4.17) 85
BR CASE 8.13+0.31 8.10£0.29 7.98 £0.15 8.10£0.29
(7.79 - 9.63) 30 (7.7-9.6) 43 (7.77 - 8.26) 10 (7.7-9.63) 83
ZYGO BR 9.63+£0.42 9.70 £ 0.37 9.68 £ 0.28 9.67 £ 0.38
(8.08 - 10.24) 27 (8.08 - 10.16) 40 (9.08 - 10.18) 9 (8.08 - 10.24) 76
MASTOID 9.18 £ 0.25 8.99+1.40 9.10+£0.25 9.07 £1.03
(8.68-9.82) 28 (0.15-9.6) 43 (8.66 - 9.45) 10 (0.15-9.82) 81
ROST LEN 6.81 £ 0.39 6.90 £ 0.35 6.80£0.21 6.86 £ 0.35
(5.73 - 7.56) 30 (6.09 - 7.88) 46 (6.33-7.06) 10 (5.73-7.88) 86
LAC 5.82+£0.25 5.82+£0.25 5.78 £0.22 5.82+0.24
(5.35- 6.6) 29 (5.15 - 6.32) 46 (5.43-6.18) 10 (5.15- 6.6) 85
1-1 2.11+£0.18 2.12+£0.20 2.05+0.15 2.11+£0.19
(1.75 - 2.59) 29 (1.69 - 2.77) 45 (1.8-2.34) 10 (1.69-2.77) 84
C-C LAB 4.03+0.14 4.11+£0.22 3.90 £0.27 4.06 £0.21
(3.74 - 4.35) 29 (3.39 - 4.56) 45 (3.26 - 4.23) 10 (3.26 - 4.56) 84
Cc-C 2.90+£0.15 2.91+£0.12 2.84+£0.17 2.90+£0.14
(2.64 - 3.39) 29 (2.66 - 3.25) 44 (2.51-3.07) 10 (2.51-3.39) 83
M3-M3 3.86 £0.19 3.84+0.14 3.82+0.12 3.84+£0.15
(3.54 - 4.25) 29 (3.46-4.2) 44 (3.56 - 3.98) 10 (3.46 - 4.25) 83
MTR 5.89+0.13 5.91+0.13 5.78+£0.15 5.89+0.14
(5.71 - 6.25) 30 (5.49 - 6.19) 45 (5.46 - 6.07) 10 (5.46 - 6.25) 85
UP P4-M3 4.61+0.21 459+0.11 4.69 +£0.43 4.61+0.20
(4.21 - 5.59) 30 (4.34-4.8) 45 (4.45-5.91) 10 (4.21-5.91) 85
M1 WIDTH 1.74+£0.11 1.69 £ 0.09 1.98 £ 0.88 1.74 £0.32
(1.56 - 2.08) 28 (1.46 - 1.89) 45 (1.63-4.51) 10 (1.46 - 4.51) 83
M3 WIDTH 1.74 £ 0.08 1.79+£0.35 1.98+£0.71 1.8+0.35
(1.57 - 1.95) 30 (1.6 - 4.06) 46 (1.62 - 4.01) 10 (1.57 - 4.06) 86
LOWER TR 6.34£0.21 6.42 £ 0.20 6.39 £ 0.20
(5.56 - 6.7) 29 (5.98 - 6.74) 44 (6.5-6.5)1 (5.56 - 6.74) 74
DENT LEN 11.5+0.31 11.6 £0.31 11.5+£0.31
(10.94-12.23)30  (10.83-12.1) 42 (11.69-11.69) 1 (10.83-12.23) 73
m1 WIDTH 1.19 £ 0.05 1.19 £ 0.06 1.19 £ 0.05
(1.09 - 1.29) 28 (1.09 - 1.34) 45 12-12)1 (1.09-1.34) 74
CORO HT 3.15+0.16 3.17+0.15 3.17+0.15
(2.66 - 3.45) 30 (2.86 - 3.49) 43 (3.37-337)1 (2.66 - 3.49) 74
DENT THIC 1.51+£0.24 1.60 £ 0.22 1.56 £ 0.23
(1.1-2.06) 30 (1.09 - 2.03) 46 (15-15)1 (1.09 - 2.06) 77
MOM2 ANG 2.76 £ 0.17 2.74£0.19 2.75+£0.18
(2.29 - 3.06) 30 (2.12 - 3.06) 44 (2.75-2.75) 1 (2.12 - 3.06) 75
MOM1 COR 3.08£0.12 3.11+0.11 3.10+0.11
(2.8-3.27) 30 (2.79 - 3.32) 45 (3.03-3.03) 1 (2.79-3.32) 76
CONDY L 1.15+0.08 1.13+£0.10 1.14 £ 0.09
(0.95 - 1.34) 30 (0.9 - 1.44) 45 (1.03-1.03) 1 (0.9 - 1.44) 76
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Anexo 6g. Medidas registradas para ejemplares de T. b. mexicana del grupo Norte que

fueron colectados en México. Arriba se indica el promedio y la deviacién estAndar. Abajo se

indica el rango (entre parentesis) y el nUmero de ejemplares medidos.

Hembras Machos Sexo sin determinar Total
GLS 16.16 £ 0.35 16.37 £ 0.50 16.32 £ 0.17 16.30 £ 0.42
(15.68-17.26) 17  (15.01-17.76)30  (16.14-16.72) 11 (15.01 - 17.76) 58
CON INIC 15.55 £ 0.35 15.70 £ 0.27 15.86 £ 0.27 15.68 £ 0.31
(14.8 - 16.47) 17 (15.13-16.32) 29  (15.59-16.5) 9 (14.8 - 16.5) 55
CCL 14.78 £ 0.31 15.01 £0.27 15.10 £ 0.33 14.96 £ 0.32
(14.28-15.65) 17  (14.45-15.56) 30  (14.42 - 15.76) 13 (14.28 - 15.76) 60
POST ORB 3.92+£0.39 14.9 £ 63.5 3.85+0.13 9.49 £ 45.2
(3.69 - 5.53) 19 (3.65 - 369) 33 (3.65-4.13) 13 (3.65 - 369) 65
BR CASE 7.97 £0.20 8.02 £0.20 8.01+0.16 8.01+0.19
(7.51-8.32) 17 (7.48 - 8.31) 30 (7.8-8.33) 13 (7.48 - 8.33) 60
ZYGO BR 9.52+0.24 9.67 £0.22 9.74 £ 0.20 9.64 £ 0.23
(8.87-9.95) 14 (9.15 - 9.98) 28 (9.52-10.13) 13 (8.87 - 10.13) 55
MASTOID 8.96 £ 0.20 9.06 £ 0.31 9.11+£0.19 9.04 £ 0.26
(8.58-9.26) 16 (7.9 - 9.45) 29 (8.93-9.54) 11 (7.9 - 9.54) 56
ROST LEN 6.75+£0.40 6.87 £ 0.66 6.96 £ 0.33 6.86 £ 0.54
(5.57-7.51) 18 (3.83-7.86) 33 (6.33-7.36) 14 (3.83-7.86) 65
LAC 5.63+0.16 5.81+£0.22 5.78+£0.21 576 £0.21
(5.3-5.94) 17 (5.15-6.14) 32 (5.41-6.07) 13 (5.15- 6.14) 62
1-1 2.03+£0.18 2.11+£0.13 2.09+£0.13 2.09+£0.15
1.71-237)17 (1.82 - 2.45) 32 (1.86-2.32) 13 (1.71 - 2.45) 62
C-C LAB 4.02 £0.23 4.08 £0.16 4.15+0.20 4.08 £0.19
(3.72-4.72) 17 (3.64-4.34) 32 (3.78-4.51) 13 (3.64-4.72) 62
Cc-C 2.84+£0.16 2.90+£0.20 2.84+£0.15 2.87£0.18
(2.49 - 3.16) 18 (2.27-3.51) 32 (2.56 - 3.09) 13 (2.27 - 3.51) 63
M3-M3 3.82+0.19 3.80+0.17 4.34+£1.42 3.91 +£0.66
(3.44-4.31) 18 (3.49-4.17) 32 (3.59-8.84) 12 (3.44 - 8.84) 62
MTR 591+0.14 6.00 £0.13 594 +0.11 5.96 £0.13
(5.61-6.19) 19 (5.62 - 6.31) 33 (5.71-6.11) 12 (5.61-6.31) 64
UP P4-M3 458 £0.16 4.64 £0.15 4.62 +£0.10 4.62 +£0.15
(4.27 - 4.94) 19 (4.32-5.09) 33 (4.42 - 4.83) 12 (4.27 - 5.09) 64
M1 WIDTH 1.70 £ 0.09 1.70+£0.14 1.66 £0.14 1.69 £0.13
(1.49-1.82) 19 (1.173-2) 33 (1.36-1.83) 13 (1.173-2) 65
M3 WIDTH 1.68 £ 0.09 1.79+£0.19 1.73+£0.05 1.75+£0.15
(1.48-1.83) 18 (1.61-2.78) 34 (1.64-1.81) 14 (1.48 - 2.78) 66
LOWER TR 6.44 £ 0.17 6.54 £ 0.15 6.49 £0.13 6.50+£0.16
(6.07 - 6.86) 20 (6.26 - 7.02) 32 (6.18 - 6.63) 15 (6.07 - 7.02) 67
DENT LEN 11.3+£0.26 11.5+0.38 11.4+£0.21 11.4+£0.32
(10.94-12.19)20  (10.81-12.12)31  (11.2-11.79) 15 (10.81 - 12.19) 66
m1 WIDTH 1.19 £ 0.06 1.19 £ 0.06 1.19 £ 0.08 1.19 £ 0.06
(1.03-1.3) 20 (1.05-1.34) 32 (1.02-1.39) 15 (1.02 - 1.39) 67
CORO HT 3.10+0.13 3.11+£0.24 3.15+0.12 3.12+0.19
(2.84 - 3.39) 20 (2.28 -3.41) 32 (2.81-3.35) 15 (2.28 - 3.41) 67
DENT THIC 1.48 £0.17 1.48 £0.17 1.54+£0.21 1.49+£0.18
(1.18-1.84) 19 (1.18-2.07) 34 (1.2-2.08) 15 (1.18 - 2.08) 68
MOM2 ANG 2.63+£0.12 2.73+£0.16 2.68 £0.20 2.69+£0.16
(2.38-2.88) 19 (2.35 - 3.06) 33 (2.02 - 2.88) 15 (2.02 - 3.06) 67
MOM1 COR 3.02+0.11 3.11+0.12 3.07 £0.09 3.07+0.11
(2.81-3.22) 19 (2.85 - 3.35) 33 (2.84-3.21) 15 (2.81-3.35) 67
CONDY L 1.03 £0.09 1.10 £ 0.08 1.05 £ 0.07 1.07 £ 0.09
(0.8-1.19) 19 (0.93-1.27) 33 (0.89 - 1.14) 15 (0.8-1.27) 67
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Anexo 6h. Medidas registradas para ejemplares de T. b. mexicana de los grupos BNC y BCS

colectados en México. Arriba se indica el promedio y la deviacién estandar. Abajo se indica

el rango (entre parentesis) y el nimero de ejemplares medidos.

Hembras Machos Total

GLS 16.54 16.22 £ 0.20 16.26 £ 0.22

1 (16 - 16.52) 6 (16 - 16.54) 7
CON INIC 15.97 15.79 £ 0.12 15.81 £0.13

1 (15.67 - 16.02) 6 (15.67 - 16.02) 7
CCL 15.59 15.17 £ 0.20 15.23 £ 0.24

1 (14.95 - 15.48) 6 (14.95 - 15.59) 7
POST ORB 3.93 3.90 £ 0.03 3.90 £ 0.03

1 (3.86-3.97) 6 (3.86-3.97) 7
BR CASE 8.17 8.12+£0.19 8.13+0.17

1 (7.88-8.41) 6 (7.88-8.41) 7
ZYGO BR 9.94 9.70+£0.11 9.74 £ 0.13

1 (9.52-9.87) 6 (9.52-9.94) 7
MASTOID 9.42 9.16 £ 0.12 9.20+£0.15

1 (9.03-9.3)5 (9.03-9.42) 6
ROST LEN 7.31 6.99 £ 0.30 7.03+£0.30

1 (6.75-7.51) 6 (6.75-751) 7
LAC 5.83 5.82+£0.16 5.82+0.14

1 (5.56 - 6.04) 6 (5.56 - 6.04) 7
I-1 2.23 2.06 £ 0.10 2.09+£0.11

1 (1.89-22)6 (1.89-2.23) 7
C-C LAB 4.13 4.10+0.14 4.10+0.13

1 (3.98-4.29)6 (3.98-4.29)7
C-C 2.89 2.96 £ 0.07 2.95 £ 0.07

1 (2.88-3.06) 6 (2.88-3.06) 7
M3-M3 3.75 3.77£0.19 3.77 £0.17

1 (3.56 - 4.06) 6 (3.56 - 4.06) 7
MTR 6.08 6.01£0.16 6.02+0.14

1 (5.88-6.32) 6 (5.88-6.32) 7
UP P4-M3 4.56 4.6 £0.08 4.59 + 0.07

1 (4.53-4.76) 6 (4.53-4.76) 7
M1 WIDTH 1.81 1.77 £0.08 1.77 £ 0.07

1 (1.7-1.93) 6 (1.7-193)7
M3 WIDTH 1.67 1.70 £ 0.06 1.7 £ 0.06

1 (1.62-1.8)6 (1.62-1.8)7
LOWER TR 6.59 6.40 £ 0.26 6.43+£0.25

1 (5.97-6.7) 6 (5.97-6.7)7
DENT LEN 12.23 11.5+£0.33 11.6 £ 0.40

1 (11.16 - 12.01) 6 (11.16 - 12.23) 7
m1 WIDTH 1.24 1.20 £ 0.03 1.21 £0.03

1 (1.18-1.28) 6 (1.18-1.28) 7
CORO HT 3.29 3.06 £ 0.08 3.09+0.11

1 (2.95-3.21) 6 (2.95-3.29) 7
DENT THIC 1.24 1.57+£0.14 1.52+£0.18

1 (1.43-1.81)6 (1.24-181)7
MOM2 ANG 3.03 2.67 £0.19 2.72+£0.22

1 (2.35-2.91) 6 (2.35-3.03) 7
MOM1 COR 3.11 3.09 £ 0.05 3.09 £ 0.05

1 (2.98-3.15) 6 (2.98-3.15) 7
CONDY L 1.06 1.00 £ 0.08 1.01 £ 0.07

1 (0.93-1.15) 6 (0.93-1.15) 7
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Anexo 6i. Medidas registradas para ejemplares de T. b. mexicana del grupo Centro que

fueron colectados en México. Arriba se indica el promedio y la deviacién estAndar. Abajo se

indica el rango (entre parentesis) y el nUmero de ejemplares medidos.

Hembras Machos Total
GLS 16.36 £ 0.33 16.32 £ 0.25 16.34 £ 0.28
(15.63 - 16.54) 7 (16.02 - 16.67) 7 (15.63 - 16.67) 14
CON INIC 15.89 £ 0.27 15.72 £ 0.26 15.81 £ 0.27
(15.51-16.32) 7 (15.44 - 16.15) 7 (15.44 - 16.32) 14
CCL 15.08 £ 0.27 14.98 £ 0.20 15.03 £ 0.23
(14.64 - 15.41) 7 (14.76 - 15.27) 7 (14.64 - 15.41) 14
POST ORB 3.89 £0.07 3.90 £ 0.05 3.9+0.06
(3.78-4.01) 7 (3.84-397)7 (3.78-4.01) 14
BR CASE 7.99£0.16 8.06 £ 0.13 8.02+0.14
(7.77-8.23) 7 (7.89-8.21) 7 (7.77-8.23) 14
ZYGO BR 9.69 £ 0.18 9.66 £ 0.25 9.67 £0.21
(9.42 - 10.01) 6 (9.29-10.12) 7 (9.29 -10.12) 13
MASTOID 9.26 £ 0.11 9.08 £ 0.07 9.17 £0.13
(9.05-9.39) 7 (9.03-9.24) 7 (9.03-9.39) 14
ROST LEN 7.14£0.18 6.96 £ 0.35 7.05+0.28
(6.8-7.38)7 (6.67-7.71) 7 (6.67-7.71) 14
LAC 5.76 £0.35 5.72+£0.22 5.74 £ 0.28
(5.11-6.16) 7 (5.39-5.99) 7 (5.11-6.16) 14
I-1 2.24 £ 0.26 2.26 £ 0.20 2.25+0.22
(1.94-26)7 (2-266)7 (1.94 - 2.66) 14
C-C LAB 4.08 £0.21 4.19+0.13 4.14 +£0.18
(38.75-4.48) 7 (4.06 - 4.4) 7 (3.75-4.48) 14
C-C 2.92+0.11 2.95 £ 0.05 2.94 £ 0.08
(2.75-3.1) 6 (2.88-3.03) 7 (2.75-3.1) 13
M3-M3 3.95+0.19 3.94 +£0.07 3.95+0.13
(3.71-4.11)6 (3.83-4.06) 7 (3.71-4.11) 13
MTR 5.97 £ 0.09 5.95+0.10 5.96 £ 0.09
(5.81-6.07) 6 (5.81-6.13) 7 (5.81-6.13) 13
UP P4-M3 4.66 = 0.06 4.70+0.21 4.68 £0.15
(4.56 - 4.75) 6 (4.42-4.99) 7 (4.42 - 4.99) 13
M1 WIDTH 1.67 £0.09 1.74 £ 0.07 1.71£0.09
(1.5-1.76) 6 (1.63-1.87)7 (1.5-1.87)13
M3 WIDTH 1.78+£0.11 1.75+£0.06 1.77 £0.08
(1.59-1.98) 7 (1.67-1.84)7 (1.59-1.98) 14
LOWER TR 6.42 £0.17 6.49 £0.12 6.45+0.14
(6.15-6.62) 6 (6.28-6.66) 7 (6.15 - 6.66) 13
DENT LEN 11.5+£0.30 11.5+0.17 11.5+£0.23
(10.99 - 11.92) 6 (11.25-11.78) 7 (10.99 - 11.92) 13
m1 WIDTH 1.18£0.01 1.18 £ 0.04 1.18 £ 0.03
(1.15-1.2) 6 1.13-1.27)7 (1.13-1.27) 13
CORO HT 3.18+£0.10 3.21+£0.18 3.20+0.14
(3.04-3.33)6 (2.87-3.39) 7 (2.87-3.39) 13
DENT THIC 1.75+£0.22 1.78 £ 0.27 1.77 £0.23
1.37-197)7 (1.42-2.05)7 (1.37-2.05) 14
MOM2 ANG 2.78 £ 0.07 2.66 £ 0.08 2.72£0.09
(2.66-2.85) 7 (252-2.78) 7 (2.52-2.85) 14
MOM1 COR 3.09+0.15 3.10+0.10 3.09+0.12
(2.87-3.28)6 (2.92-32)7 (2.87-3.28) 13
CONDY L 1.11 +£0.08 1.15+£0.06 1.13+£0.07
(1.03-1.29) 7 (1.08-1.27) 7 (1.03-1.29) 14
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Anexo 6j. Medidas registradas para ejemplares de T. b. mexicana del grupo CentroSur que

fueron colectados en México. Arriba se indica el promedio y la deviacién estAndar. Abajo se

indica el rango (entre parentesis) y el nUmero de ejemplares medidos.

Hembras Machos Sexo sin determinar Total
GLS 16.19 £ 0.24 16.41 £0.18 15.53 £ 0.36 16.29 £ 0.31
(15.73 - 16.45) 7 (16.06 - 16.88) 18 (15.28 - 15.79) 2 (15.28 - 16.88) 27
CON INIC 15.72 £ 0.39 15.97 £ 0.49 14.62 £ 0.53 15.80 £ 0.57
(15.34-16.3) 7 (15.6 - 17.75) 17 (14.25-15) 2 (14.25 - 17.75) 26
CCL 14.94 £ 0.30 15.11£0.17 14.38 £ 0.20 15.01 £ 0.28
(14.65 - 15.46) 7 (14.87-1557) 18  (14.24-14.53) 2 (14.24 - 15.57) 27
POST ORB 3.88+£0.11 3.90+0.14 3.79+0.10 3.89+0.13
(3.75-4.03) 7 (3.68-4.12) 18 (3.72-3.87) 2 (3.68-4.12) 27
BR CASE 7.96 £0.12 8.09 £0.17 7.66 £ 0.03 8.03+0.19
(7.81-8.13) 7 (7.75-8.38) 18 (7.64-7.69) 2 (7.64 - 8.38) 27
ZYGO BR 9.72+0.17 9.76 £ 0.19 9.48 £ 0.08 9.73+£0.19
(9.51-9.94) 6 (9.35-10.07) 18 (9.42-9.54) 2 (9.35 - 10.07) 26
MASTOID 9.29 £ 0.33 9.26 £ 0.15 8.71+£0.20 9.23+£0.25
(9-9.98)7 (8.93-9.57) 18 (8.57-8.86) 2 (8.57 - 9.98) 27
ROST LEN 7.18+£0.44 7.15+£0.38 6.27 £ 0.02 7.09+£0.44
(6.79-8.13) 7 (6.5-7.83) 18 (6.26 - 6.29) 2 (6.26 - 8.13) 27
LAC 5.75+0.22 5.74+£0.34 5.72+0.19 5.74 £0.30
(55-6.13) 7 (4.6 - 6.15) 18 (5.59 - 5.86) 2 (4.6 - 6.15) 27
I-1 2.1+0.25 2.14+£0.17 2.35+0.47 2.14+£0.22
1.73-2.4)7 (1.94 - 2.56) 18 (2.02-2.69) 2 (1.73 - 2.69) 27
C-C LAB 3.97+£0.18 3.96 £0.24 3.90+£0.13 3.96 £ 0.22
3.77-422)7 (3.16 - 4.22) 18 (3.81-4)2 (3.16 - 4.22) 27
C-C 2.82+£0.19 2.91+£0.10 2.86 £ 0.10 2.88+£0.13
(258-3.1)7 (2.66 -3.1) 18 (2.79-2.94) 2 (2.58-3.1) 27
M3-M3 3.91+0.22 3.88+£0.10 4.13+0.18 3.91+0.15
(3.7-43)7 (3.71-4.12) 18 (4-4.26)2 (3.7-4.3) 27
MTR 5.78 £0.48 5.96+£0.14 5.65 +0.00 5.89+£0.28
(4.69-6.03) 7 (5.73-6.35) 18 (5.65 - 5.66) 2 (4.69 - 6.35) 27
UP P4-M3 4.81+0.40 4.60 £0.13 4.45 +0.00 4.65+0.24
(4.6-5.73)7 (4.34-4.82) 18 (4.45 - 4.46) 2 (4.34-5.73) 27
M1 WIDTH 1.75+£0.04 1.68 £ 0.08 1.53+£0.05 1.69 £ 0.09
(1.68-1.8)7 (1.55-1.9) 18 (1.49-157) 2 (1.49-1.9) 27
M3 WIDTH 1.69+0.11 1.74 £ 0.08 1.65 £ 0.02 1.72 £ 0.09
(1.47-18)7 (1.58-1.87) 18 (1.63-1.67)2 (1.47-1.87) 27
LOWER TR 6.39£0.12 6.57 £0.12 6.14 £ 0.08 6.49 £ 0.17
(6.19-6.55) 7 (6.38 - 6.89) 18 (6.08-6.2) 2 (6.08 - 6.89) 27
DENT LEN 11.4+£0.23 11.5+£0.22 11.0+£0.21 11.5+£0.25
(11.16 - 11.87) 7 (11.17-12.12) 18 (10.9-11.2) 2 (10.9 - 12.12) 27
m1 WIDTH 1.16 £ 0.10 1.17 £ 0.05 1.13+£0.04 1.16 £ 0.06
(1.08-1.33) 7 (1.08-1.33) 18 11-117)2 (1.08 -1.33) 27
CORO HT 3.09+0.14 3.15+0.10 3.14+0.14 3.14+0.11
(2.92-3.35) 7 (2.9-3.3)18 (3.04-3.25) 2 (2.9-3.35) 27
DENT THIC 1.77+£0.11 1.77£0.24 1.34+£0.31 1.74+£0.24
(1.59-1.91) 7 (1.27 - 2.06) 18 (1.12-157)2 (1.12 - 2.06) 27
MOM2 ANG 2.70+£0.16 2.59 £ 0.46 2.83+£0.01 2.64 £0.39
(2.55-2.96) 7 (0.92-3.11) 18 (2.82-2.84) 2 (0.92 -3.11) 27
MOM1 COR 3.00 £ 0.08 3.11+0.12 3.13+£0.07 3.08+£0.12
(2.87-3.14)7 (2.84-3.33) 18 (3.08-3.19) 2 (2.84-3.33) 27
CONDY L 1.14£0.13 1.13+£0.09 1.03£0.03 1.12+£0.10
(0.93-1.3) 7 (0.9-1.31) 18 (1.01-1.06) 2 (0.9-1.31) 27
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Anexo 6k. Medidas registradas para ejemplares de T. b. intermedia colectados en México
(grupo Sur) y Centroamérica. Arriba se indica el promedio y la deviacion estAndar. Abajo se

indica el rango (entre parentesis) y el nUmero de ejemplares medidos.

Machos
GLS 16.19 £ 0.73
(15.37-17.18) 7
CON INIC 15.44 + 0.67
(14.48 - 16.57) 8
CCL 14.80 £ 0.64
(14.02 - 15.86) 8
POST ORB 3.85+0.11
(3.6-3.99)8
BR CASE 8.02 +£0.25
(7.73-851) 8
ZYGO BR 9.62 £ 0.54
(8.88-10.34) 7
MASTOID 9.06 +0.32
(8.65-9.6) 8
ROST LEN 6.77 £ 0.68
(5.86-7.93) 8
LAC 5.68 £ 0.25
(5.39-6.13) 8
1-1 2.05+0.25
(1.74 - 2.46) 8
C-C LAB 3.93+0.17
(3.62-4.21)8
Cc-C 2.81+£0.17
(2.53-3.05) 8
M3-M3 3.82+0.24
(3.39-4.13) 8
MTR 5.85+0.21
(5.69-6.23) 8
UP P4-M3 455 +0.14
(4.34-4.75) 8
M1 WIDTH 1.78 £ 0.06
(1.69-1.86) 8
M3 WIDTH 1.73 £0.09
(1.59-1.87)8
LOWER TR 6.31+0.31
(5.87-6.78) 8
DENT LEN 11.5+0.51
(10.68-12.4) 8
m1 WIDTH 1.17 £0.05
(1.06-1.23) 8
CORO HT 3.17 £ 0.17
(3-3.4)8
DENT THIC 1.54 £0.28
(1.24-21)8
MOM2 ANG 2.63+0.15
(2.35-2.8) 7
MOM1 COR 3.06 £ 0.16
(2.75-3.27) 8
CONDY L 1.06 £0.17
(0.75-1.25) 8
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Anexo 7. Frecuencias alélicas y haplotipicas

Anexo 7a. Frecuencias de cada alelo por locus y por grupo genético con los datos de microsatélites. * Indica los alelos privados para
determinado grupo genético. El nimero total de copias se refiere al nUmero de veces que aparece dicho alelo, no el nimero de

individuos con dicho alelo.

Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
Alelo BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
Locus A10

105* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
115* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0

125 0 0 0 0 0 0.012 0.016 0 0 2
135 0 0 0.063 0.014 0.042 0.070 0.016 0 0 12
137 0 0 0 0 0 0 0.078 0.021 0 6
151* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
159* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
161* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
163* 0 0 0 0 0 0 0 0.125 0 6
183* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
187* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
189* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
191+ 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
197+ 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
199 0 0 0 0.007 0 0 0.016 0.021 0 3
203* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
205* 0 0 0.031 0 0 0 0 0 0 1
207* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
217 0 0 0.031 0 0 0 0 0.021 0 2
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Alel Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
elo .
BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
219* 0 0 0 0 0 0 0 0.063 0 3
221* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
227* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
229* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
231 0 0 0 0 0.042 0 0.078 0 0 6
233* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
235* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
237* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
239* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
243* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
249 0 0 0 0.007 0 0.023 0.016 0.063 0 7
251 0 0 0.063 0.007 0 0 0 0 0 3
253 0 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0 2
255* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
257* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
259 0 0 0.031 0 0.083 0.012 0 0.021 0 5
261 0.045 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0 3
263 0 0 0 0 0 0.012 0.016 0 0 2
265 0.045 0 0 0 0 0.035 0.016 0 0 5
267 0.045 0 0 0 0 0 0.016 0.021 0 3
269 0.091 0 0.031 0 0 0.023 0 0.021 0 6
271 0.045 0 0 0 0.042 0.012 0 0 0 3
273 0.136 0 0 0 0 0.035 0.031 0.021 0 9
275 0.045 0.071 0 0 0 0 0.031 0.083 0 8
277 0.091 0 0.031 0.014 0.083 0.081 0.031 0.063 0.043 21
279 0 0 0.031 0 0 0 0 0.083 0 5
281* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0
283 0.045 0 0 0.007 0 0 0 0 0 2
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total

Alelo

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias

285 0.136 0 0 0 0 0.012 0 0 0 4
287 0 0 0 0 0 0.012 0.016 0.063 0 5
289 0 0 0.031 0 0 0.047 0 0 0 5
291 0 0 0.031 0.021 0.042 0.012 0.031 0 0 8
293 0 0 0.063 0.070 0 0.058 0.016 0 0.043 20
295 0 0 0 0.007 0.042 0.012 0.016 0 0.043

297* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0

299 0 0 0 0.021 0.083 0 0.031 0 0.022 8
301 0 0 0.031 0 0.042 0.012 0.016 0 0

303 0 0 0.063 0.070 0 0.012 0.078 0 0.065 21
305 0 0.286 0.031 0.049 0 0.070 0.031 0 0.022 21
307 0 0 0.031 0.056 0 0.012 0.016 0 0.043 13
309 0 0.143 0.031 0.063 0 0.023 0.016 0 0.087 19
311 0 0 0 0.049 0 0.023 0.016 0.021 0.152 18
313 0 0 0.063 0.042 0 0.023 0.016 0 0.043 13
315 0 0 0 0.063 0.042 0.012 0.047 0 0.043 16
317 0.045 0.357 0.031 0.070 0 0.035 0 0 0.152 27
319 0 0 0 0.056 0.083 0.047 0.016 0 0.043 17
321 0 0 0.031 0.049 0 0.058 0.063 0 0.043 19
323 0 0 0.031 0.120 0 0 0.031 0 0 20
325 0 0 0.094 0.035 0.042 0.023 0.031 0 0.065 16
327 0 0.071 0 0.021 0.042 0.035 0 0 0.043 10
329 0 0 0 0.028 0 0.012 0 0 0.022 6
331 0 0.071 0 0.014 0 0.012 0.016 0 0 5
333 0 0 0.063 0.007 0 0 0 0 0 3
335 0.091 0 0 0 0 0 0.016 0 0.022 4
337* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
339* 0.091 0 0 0 0 0 0 0 0 2
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
Alelo BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
349 0 0 0.063 0.007 0 0.023 0 0 0 5
351* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
357 0 0 0 0 0 0.012 0 0.021 0 2
361 0 0 0 0 0 0 0.031 0.021 0 3
373 0 0 0 0 0 0 0.031 0.021 0 3
399 0 0 0 0 0 0.012 0.047 0 0 4
Locus A30

111* 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
113 0 0 0 0 0 0.035 0.167 0 11
115 0.136 0 0.031 0 0 0.023 0.016 0.021 0 8
119* 0 0 0 0 0 0.012 0 0

129 0 0 0 0 0 0.012 0.083 0 5
131 0 0 0.031 0 0 0.035 0.031 0.083 0 10
133* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
135 0 0 0 0 0 0.023 0.031 0 0 4
141* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
143 0 0 0 0 0.083 0.035 0 0 0 5
151* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
165* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
169* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
193* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
205* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
207 0.091 0 0 0 0 0.012 0.016 0.042 0 6
209* 0 0.071 0 0 0 0 0 0 0 1
213* 0 0 0 0 0 0 0 0 0.065 3
215* 0 0 0 0 0 0 0 0 0.022 1
217 0 0.071 0.188 0.028 0 0 0.031 0 0.022 14
219 0 0 0.063 0.021 0 0.012 0.031 0 0.022 9
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total

Alelo

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias

221 0 0.071 0.031 0.035 0.042 0 0.047 0 0.022 12
223 0 0 0.031 0.021 0 0 0.031 0 0

225 0 0 0 0.014 0 0 0.031 0 0.043

227 0 0 0.063 0.042 0.083 0 0.031 0 0.022 13
229 0 0 0 0.014 0 0.023 0.047 0 0.022 8
231 0 0 0.094 0.035 0.083 0.047 0.031 0 0 16
233 0 0 0 0.049 0.042 0 0.031 0 0 10
235 0 0.071 0.094 0.042 0 0.035 0.047 0 0.022 17
237 0 0 0.031 0.007 0 0.035 0 0 0 5
239 0 0 0.031 0.021 0.167 0.035 0.016 0 0 12
241 0.045 0.071 0.063 0.042 0.042 0.035 0.031 0.021 0.022 18
243 0 0 0.063 0.028 0 0.035 0.047 0 0.065 15
245 0 0 0 0.042 0 0.081 0.031 0 0.109 20
247 0 0.143 0.031 0.077 0 0.081 0.094 0 0.065 30
249 0 0.071 0 0.028 0 0.023 0.016 0 0.065 11
251 0 0 0.031 0.028 0 0.035 0.047 0 0.022 12
253 0.045 0.071 0.031 0.077 0.125 0.081 0.109 0 0.087 35
255 0.045 0.143 0 0.049 0.083 0.070 0 0 0.087 22
257 0.045 0 0.063 0.063 0.042 0.035 0.016 0 0.087 21
259 0.045 0 0 0.077 0 0.023 0 0.042 0 16
261 0.045 0 0 0.042 0 0.058 0 0 0.022 13
263 0 0 0 0.028 0 0.012 0 0 0 5
265 0.091 0.071 0 0.035 0 0 0.047 0.021 0 12
267 0.045 0.071 0.031 0.014 0 0.012 0 0.021 0.065 10
269 0 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0 2
271 0 0.071 0 0.007 0 0 0 0 0.022 3
273* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
275 0.045 0 0 0.014 0 0 0 0 0.022 4
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Alelo Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. tot_al
BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
277 0 0 0 0 0.042 0 0 0.104 0 6
279 0.091 0 0 0 0 0 0 0.021 0 3
291 0.045 0 0 0 0 0 0 0.042 0 3
293* 0 0 0 0 0 0 0 0.083 0 4
295 0.091 0 0 0 0 0 0 0.104 0 7
297* 0 0 0 0 0 0 0 0.083 0 4
301* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
319* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
321* 0.091 0 0 0 0 0 0 0 0 2
329* 0 0 0 0 0 0 0.031 0 0 2
339* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
433* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
451* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
0 0 0 0 0.083 0 0 0 0 2
0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
0 0 0 0.021 0 0 0 0 0 3
0 0.071 0 0 0 0 0 0 0 1
0 0.143 0 0 0 0 0 0 0 2
0 0.143 0 0.014 0 0 0 0 0 4
0 0.071 0.063 0.007 0 0 0 0 0 4
0 0.143 0 0 0 0 0 0 0 2
0 0 0 0.014 0.042 0 0 0 0 3
0 0.143 0 0 0 0 0 0 0 2
0 0.071 0 0.007 0 0.012 0 0.021 0 4
0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
0 0 0 0 0 0.023 0 0 0 2
0 0.143 0 0 0 0 0 0 0 2
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total

Alelo

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
0 0.071 0 0 0 0 0 0 0 1
0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
0 0 0 0.007 0 0 0.094 0 0.022 8
0 0 0 0 0.083 0 0.063 0 0 6
0 0 0 0 0.042 0.023 0 0 0 3
0 0 0 0.063 0 0.058 0.031 0 0.043 18
0 0 0.031 0.021 0.125 0.012 0.031 0 0.022 11
0.091 0 0.125 0.077 0.083 0.081 0.109 0 0.196 42
0.227 0 0.156 0.239 0.083 0.233 0.219 0.146 0.217 97
0.273 0 0.250 0.296 0.125 0.163 0.281 0.292 0.283 118
0.136 0 0.188 0.162 0.250 0.186 0.078 0.188 0.109 73
0.136 0 0.094 0.049 0.042 0.128 0.047 0.208 0.065 41
0.136 0 0.031 0 0 0.047 0.016 0.146 0.022 17
0 0 0.031 0 0.042 0.012 0.016 0 0.022
0 0 0.031 0 0 0.012 0.016 0 0
0 0 0 0.007 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
0 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
0 0 0 0 0 0 0.016 0.021 0 2
0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
0 0 0 0.014 0 0 0.016 0.021 0 4
0 0 0.031 0 0 0 0 0 0 1
0 0 0.031 0.014 0 0 0 0 0.022 4
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total

Alelo

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
248 0.045 0 0 0.014 0 0.012 0.016 0 0.043 7
252 0 0 0 0.021 0 0.012 0.031 0.021 0 7
256 0 0 0.063 0.056 0.083 0.012 0.047 0.021 0 17
260 0.045 0 0.125 0.063 0 0.047 0.047 0.104 0 26
264 0.091 0 0.031 0.063 0.083 0.035 0.078 0.042 0 24
268 0 0 0.063 0.106 0.208 0.035 0.063 0.042 0.087 35
272 0.227 0 0 0.042 0.042 0.093 0.109 0.063 0.043 32
276 0.045 0.071 0.031 0.056 0.083 0.070 0.016 0.229 0 31
280 0.182 0 0.094 0.063 0 0.070 0.109 0.208 0.043 41
284 0.136 0.429 0.156 0.134 0.083 0.081 0.109 0.021 0.087 54
288 0.045 0.214 0.094 0.085 0.042 0.093 0.141 0.083 0.152 48
292 0.045 0 0.063 0.042 0.208 0.070 0.094 0 0.109 31
296 0.045 0.214 0 0.077 0.083 0.035 0 0 0.087 24
300 0 0 0 0.035 0 0.070 0 0 0.065 14
304 0 0.071 0.063 0.035 0 0.047 0.047 0 0.065 18
308 0 0 0.031 0 0.042 0.035 0.016 0 0.043 8
312 0 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0.043 4
316 0.045 0 0 0 0 0.047 0.031 0 0 7
320 0 0 0 0.021 0 0.012 0 0 0.022 5
324 0 0 0.031 0.007 0 0.012 0 0 0.022 4
332 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0.043 3
336* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
340 0 0 0.031 0.007 0 0.012 0 0 0 3
348 0 0 0.031 0.014 0 0 0 0 0 3
376* 0 0 0.031 0 0 0 0 0 0 1
388* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
392 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0.022 2
400 0 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0 2
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
Alelo BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
404* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
424 0 0 0 0.007 0 0 0.016 0 0 2
432* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
464* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
488* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
Locus E9

206* 0 0 0 0 0.083 0 0 0 0 2
246* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
250* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
252* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
254 0 0 0 0 0.042 0 0.016 0 0 2
256 0 0 0.031 0.021 0.125 0 0 0 0 7
258 0 0 0 0.028 0.083 0.023 0 0 0 8
260 0.045 0 0.094 0.007 0 0 0.063 0.021 0 10
262 0 0 0.031 0 0 0.023 0.031 0.021 0 6
264 0.045 0 0.031 0.014 0 0.023 0.141 0.042 0 17
266 0.045 0 0 0 0.042 0.023 0 0.021 0

268 0.045 0 0 0.007 0.042 0 0.016 0.063 0.022

270 0.045 0 0.031 0.028 0 0.047 0.031 0.042 0.043 16
272 0.182 0 0 0 0 0.023 0.031 0.021 0.043 11
274 0.045 0 0 0 0 0.035 0 0.083 0 8
276 0.091 0 0.031 0 0 0.012 0 0.146 0 11
278 0 0 0.063 0.007 0 0.035 0 0.125 0 12
280 0.045 0 0.031 0.007 0 0.012 0.016 0.042 0 7
282 0.091 0 0.125 0 0 0.047 0.031 0.042 0.043 16
284 0.045 0 0.063 0.028 0 0.023 0.078 0.021 0.022 16
286 0.136 0 0.094 0.028 0.042 0.035 0.016 0.104 0.043 22
288 0 0 0 0.014 0 0.070 0 0.021 0 9
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
Alelo BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
290 0 0 0.125 0.021 0 0.058 0.078 0.021 0.043 20
292* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
294 0 0 0.031 0.014 0.042 0.035 0.016 0 0.109 13
296 0 0 0 0.007 0 0 0.016 0 0 2
298 0.045 0 0.031 0.007 0 0 0 0.021 0.043 6
300* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
302 0 0 0 0.014 0 0.023 0 0 0.043 6
306 0 0 0.031 0.014 0 0.012 0.016 0 0.065 8
308* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
310 0 0 0.063 0 0 0.023 0 0 0.022 5
312* 0 0 0 0 0 0 0 0 0.022 1
314* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
318 0.045 0 0 0 0 0.023 0.016 0 0 4
320* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
322* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
326* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
330* 0 0 0 0 0 0 0 0 0.022 1
334* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
338* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
340* 0 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
346 0 0 0.031 0.007 0 0 0 0 0 2
348* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
352* 0 0.071 0 0 0 0 0 0 0 1
356 0 0.071 0 0.021 0 0 0.016 0 0 5
358 0 0 0 0.014 0 0 0.016 0 0 3
360 0 0.143 0 0.028 0 0 0 0 0 6
362 0 0.071 0 0.007 0 0.012 0.031 0 0 5
364 0 0 0 0.070 0 0 0.031 0 0.022 13
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
Alelo BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias

366 0 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0 2
368 0 0.071 0 0 0 0 0.016 0 0 2
370 0 0 0 0.035 0 0.012 0.047 0 0 9
372 0 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0.043 4
374 0 0.071 0 0.007 0 0.012 0 0 0.022 4
376 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0.022 2
378 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0.022 2
380 0 0 0 0.014 0 0.012 0.031 0 0.022 6
382 0 0 0 0 0 0.023 0 0 0.022 3
384 0 0 0 0.014 0 0.012 0.016 0 0.022 5
386 0 0 0 0.042 0 0.023 0 0 0.022 9
388 0 0 0 0.028 0 0.058 0 0 0 9
390 0 0.071 0.031 0.028 0.042 0 0.016 0 0 8
392 0 0 0 0.049 0.083 0 0 0 0.065 12
394 0 0 0 0.056 0.042 0.023 0.016 0 0.065 15
396 0 0 0 0.049 0 0 0 0 0.043

398 0 0.071 0.031 0.042 0 0 0 0 0

400 0 0 0 0.007 0 0 0 0.021 0 2
402 0 0.071 0 0.028 0.083 0 0.016 0.042 0 10
404 0 0 0 0.042 0 0.035 0 0 0 9
406 0 0 0 0.021 0 0.012 0.031 0 0.022 7
408 0 0 0 0 0 0.012 0.016 0 0 2
410 0 0 0 0.021 0.042 0.023 0 0 0 6
412 0 0.071 0 0.021 0 0 0.016 0 0 5
414 0 0 0 0 0.042 0.012 0 0 0 2
416 0 0.071 0 0 0 0 0 0.021 0 2
418 0 0 0 0.007 0 0 0 0.021 0 2
420 0 0 0 0.007 0.083 0.012 0 0 0 4
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
Alelo BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
422 0 0.071 0 0.014 0 0 0.016 0 0 4
424 0 0 0 0.007 0.042 0 0 0 0 2
426 0 0.071 0 0.007 0 0 0 0 0 2
432* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
Locus H2
216* 0 0 0.031 0 0 0 0 0 0 1
268* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
296* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
324* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
352* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
364* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
368* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
372 0.045 0 0 0 0.083 0 0 0 0 3
376 0.091 0 0 0.007 0.083 0.012 0 0 0 6
380 0.045 0 0 0.007 0.042 0.058 0 0 0 8
384 0 0 0 0.021 0.083 0.023 0 0 0 7
388 0 0 0 0.042 0 0.023 0.016 0 0.065 12
392 0 0 0.031 0.021 0.042 0.023 0.031 0 0.043 11
396 0 0 0 0.007 0 0.012 0.031 0 0 4
400 0.045 0 0.063 0.014 0 0.012 0.172 0.021 0.043 20
404 0.045 0 0.031 0.021 0 0.035 0.125 0 0.022 17
408 0 0 0 0.049 0.042 0.035 0.031 0 0.043 15
412 0.045 0 0.031 0.070 0.083 0.035 0.031 0.042 0.087 25
416 0.045 0.071 0 0.077 0.042 0.058 0.063 0 0.087 27
420 0.045 0 0.188 0.134 0.042 0.035 0.031 0 0.130 38
424 0 0.143 0.125 0.035 0 0.035 0.016 0 0.065 18
428 0 0 0.125 0.042 0 0.023 0 0 0 12
432 0.091 0.071 0.094 0 0 0.012 0.016 0 0.022 9
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Alelo Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
436 0 0 0 0 0 0.012 0.016 0 0 2
452 0.045 0 0 0.007 0 0 0 0 0 2
468* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
476 0 0 0 0.007 0 0 0 0.042 0 3
480 0 0 0 0 0 0.012 0 0.021 0 2
484* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
488* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
492 0 0 0 0.007 0 0.035 0 0 0 4
496 0 0 0 0.014 0 0.023 0.016 0 0 5
500 0 0 0.094 0.007 0 0.023 0 0 0.022 7
504 0 0 0 0.014 0 0.023 0.031 0.021 0.022 8
508 0 0 0.063 0.014 0 0 0.031 0.021 0.022 8
512 0.045 0 0 0 0 0.012 0.016 0 0.022 4
516 0 0.214 0 0.028 0 0.012 0.063 0.021 0.022 14
520 0 0 0 0.028 0.042 0.070 0.109 0.021 0.022 20
524 0 0.143 0 0.056 0 0.023 0.078 0.021 0.022 19
528 0.045 0.071 0 0.085 0 0.058 0 0.021 0.087 24
532 0.045 0 0.031 0.028 0 0.047 0.031 0.021 0.065 16
536 0 0.071 0.031 0.028 0 0.047 0 0 0.043 12
540 0 0 0.063 0.007 0.125 0 0.016 0.021 0 8
544 0 0 0 0 0.042 0.012 0.016 0 0 3
548* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
552* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
556* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
560 0 0 0 0 0.083 0.012 0 0 0 3
564 0.045 0 0 0 0 0 0 0.021 0 2
568 0 0 0 0 0 0.012 0 0.021 0 2
572* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total

Alelo

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
576* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
580* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
584* 0 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
588 0 0 0 0.007 0.042 0.012 0 0 0 3
592 0 0 0 0.007 0.042 0.012 0 0 0 3
596* 0 0 0 0.014 0 0 0 0 0 2
600 0 0 0 0.028 0 0 0.016 0 0 5
604 0 0.143 0 0.007 0 0 0 0 0 3
608* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
612 0 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0 2
616 0 0 0 0 0 0.012 0 0.042 0 3
620* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
624* 0 0.071 0 0 0 0 0 0 0 1
636* 0 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
640* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
644* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
652* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
656* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
660* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
668* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
676* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
680* 0 0 0 0 0 0 0 0.063 0 3
684* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
704 0 0 0 0.007 0 0 0 0.021 0 2
708 0 0 0 0.007 0 0 0 0.021 0 2
712 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0.022 2
716* 0 0 0 0 0 0 0 0 0.022 1
720 0 0 0 0 0 0.012 0 0.021 0 2
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
Alelo BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
724* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
728* 0 0 0 0 0 0 0 0.063 0 3
736* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
744 0.045 0 0 0 0 0 0 0.042 0 3
752* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
756* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
760* 0 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
764 0 0 0 0 0 0.012 0 0.021 0 2
Locus H3

96* 0 0 0.094 0 0 0 0 0 0 3
100 0 0 0.094 0.014 0.083 0 0.109 0 0 14
112 0.136 0 0 0 0 0.012 0 0 0 4
116 0.364 0.071 0 0.007 0 0 0 0.542 0 36
120 0.182 0 0.031 0.007 0.042 0.035 0.016 0.375 0 29
124 0 0 0 0.028 0.125 0 0.078 0 0 12
128 0 0 0.031 0 0.042 0.012 0.047 0 0 6
132* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0

136 0 0 0.031 0.007 0 0 0.016 0.021 0

140 0 0 0.031 0.021 0.167 0.023 0.063 0 0 14
144 0.045 0 0 0.021 0 0.012 0.016 0 0

148 0 0 0 0.021 0 0.012 0.047 0 0

152 0.045 0 0 0.021 0 0.012 0.016 0 0

156 0 0.071 0.063 0.042 0.125 0.012 0.063 0 0.043 19
160 0 0.071 0.063 0.070 0 0.035 0.031 0 0.043 20
164 0 0 0.031 0.035 0 0.023 0.031 0 0 10
168 0 0.071 0.063 0.049 0 0.058 0 0 0 15
172 0 0.071 0 0.007 0 0.035 0.078 0 0.152 17
176 0 0 0 0.014 0 0.047 0 0 0.043 8
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total

Alelo

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
180 0 0.071 0 0.085 0 0.105 0.047 0 0.087 29
184 0.045 0.071 0 0.042 0.042 0.035 0.016 0 0.065 16
188 0 0 0.031 0.049 0.042 0.023 0.047 0.042 0.087 20
192 0.091 0 0 0.056 0 0.151 0.094 0 0.065 32
196 0 0 0.031 0.120 0 0.128 0.109 0 0.065 39
200 0 0.071 0.031 0.070 0 0.012 0 0 0.022 14
204 0 0 0.063 0.007 0 0.047 0 0 0.022 8
208 0 0 0 0.007 0.125 0.023 0 0 0.065 9
212 0 0.071 0 0.007 0 0.035 0 0 0.022 6
216 0 0 0.031 0.014 0 0.012 0 0 0.022 5
220 0 0 0 0.014 0 0 0.016 0 0.022 4
224 0 0 0 0.007 0 0 0.016 0.021 0 3
228 0 0 0 0.007 0 0.023 0 0 0 3
232* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
236* 0 0 0 0.014 0 0 0 0 0 2
240 0 0 0.063 0.007 0 0 0 0 0.022 4
244 0 0 0.156 0 0.083 0.023 0.031 0 0 11
248 0 0.071 0.063 0 0 0.012 0 0 0 4
252 0 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0 2
256 0 0 0 0 0.042 0 0.016 0 0 2
260 0 0 0 0 0.042 0.012 0 0 0.022 3
268 0 0.071 0 0.007 0 0 0 0 0 2
272* 0 0 0 0.049 0 0 0 0 0 7
276* 0 0 0 0.014 0 0 0 0 0 2
284 0 0 0 0.014 0 0 0 0 0.022 3
288 0.045 0.071 0 0 0 0.012 0 0 0 3
292* 0 0 0 0 0 0 0 0 0.043 2
296 0 0 0 0.021 0 0.012 0 0 0.022 5
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total

Alelo

BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
300* 0 0 0 0 0 0 0 0 0.022 1
312* 0 0.071 0 0 0 0 0 0 0 1
336* 0 0.071 0 0 0 0 0 0 0 1
344* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
356* 0 0 0 0 0 0 0 0 0.022 1
384* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
Locus H6

105* 0 0 0 0 0.083 0 0 0 0 2
109* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0

113* 0.091 0 0 0 0 0 0 0 0 2
117 0.409 0 0 0 0 0.047 0 0.750 0 49
121 0.045 0 0 0 0 0.023 0.016 0.125 0 10
125* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
137 0 0 0 0 0 0.012 0 0.021 0 2
141 0 0 0 0 0.042 0 0.031 0 0 3
145* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
149* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
161* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
169* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
177 0 0 0 0 0 0.012 0.016 0 0.022 3
181* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
185* 0 0 0 0 0 0.023 0 0 0 2
189 0 0 0.031 0.021 0 0.012 0.078 0 0.043 12
193 0 0 0.063 0.092 0 0.116 0.063 0 0.109 34
197 0.045 0.143 0.219 0.141 0.208 0.116 0.094 0 0.239 62
201 0 0.143 0.125 0.070 0.083 0.058 0 0.042 0.087 29
205 0.045 0.071 0.063 0.085 0 0.023 0.016 0 0.043 21
209 0.045 0 0.031 0.120 0.042 0.035 0.063 0 0.109 32
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Alel Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
elo .
BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias

213 0.045 0.143 0.063 0.120 0.083 0.093 0.109 0 0.087 43
217 0 0.357 0.094 0.113 0.042 0.105 0.078 0 0.109 44
221 0 0 0.125 0.099 0.042 0.023 0.172 0 0.087 36
225 0 0 0 0.021 0 0.035 0 0 0 6
229 0 0.071 0.031 0.014 0 0.023 0 0 0 6
233 0 0 0 0.028 0.042 0 0.016 0 0 6
237 0 0 0 0 0.042 0 0.031 0 0 3
245* 0 0 0 0 0 0 0.016 0 0 1
249 0 0 0 0 0.042 0.035 0 0 0 4
253 0.091 0 0 0 0 0 0 0.021 0 3
257 0 0 0 0.021 0 0.012 0.047 0 0.022 8
261 0 0 0 0.007 0 0.012 0.016 0.021 0 4
265* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
269 0 0 0 0 0 0.023 0.047 0 0 5
273* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
281* 0 0 0.063 0 0 0 0 0 0 2
285* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
293 0 0.071 0 0 0 0 0.016 0 0 2
297* 0 0 0 0.014 0 0 0 0 0 2
309* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
313* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
321 0 0 0 0.007 0 0 0.016 0 0 2
341 0.091 0 0 0 0 0.070 0 0 0 8
345 0 0 0 0 0 0.023 0 0 0.022 3
349 0.045 0 0.031 0.007 0 0 0 0 0 3
353 0 0 0.063 0.007 0 0.012 0 0 0.022 5
357* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
365* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
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Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
Alelo BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias
377* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
381* 0 0 0 0 0.042 0 0 0 0 1
385* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
405 0 0 0 0 0.042 0.012 0 0 0 2
Locus H12

82* 0 0 0 0 0.083 0 0 0 0 2
102 0 0 0 0.021 0.042 0.012 0.047 0 0

106 0 0 0.188 0.035 0.292 0.081 0.156 0.063 0.043 40
110 0 0 0.031 0.007 0.083 0.058 0.125 0.063 0 20
114 0.045 0 0 0 0.042 0.023 0.031 0 0

118 0 0 0 0.014 0 0 0 0 0.022

122* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0

126 0 0 0 0 0.042 0.012 0 0.042 0

130 0 0.071 0 0.035 0.042 0.012 0.109 0.021 0.022 17
134 0 0 0 0.042 0.042 0.035 0.125 0 0.065 21
138 0 0.143 0.063 0.021 0 0.035 0.016 0 0.022 12
142 0 0 0.031 0.021 0 0 0.016 0.021 0.087 10
146 0 0.143 0.031 0.042 0 0 0 0 0.239 20
150 0 0 0 0.056 0.125 0.035 0 0.021 0 15
154 0 0 0.031 0.021 0 0.012 0.047 0 0.022 9
158 0 0 0.156 0.042 0.083 0 0.094 0 0.022 20
162 0 0 0.031 0.042 0 0 0.047 0.021 0.043 13
166 0 0 0 0.021 0 0 0.031 0 0

170 0 0 0.031 0.007 0 0 0.016 0 0

174 0 0 0.031 0 0.042 0 0 0 0

178 0 0 0 0.014 0 0.012 0 0 0.022

182 0 0.071 0 0.042 0 0.023 0.031 0 0.022 12
186 0 0 0 0.014 0 0 0 0 0.022 3
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Alelo Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias

190 0.071 0.031 0.070 0 0 0.016 0.021 0.043 16
194 0 0.071 0 0.021 0 0.035 0 0 0.043 9
198 0 0.071 0 0.035 0 0 0.016 0.063 0.043 12
202 0 0.143 0.031 0.049 0 0.012 0.031 0.021 0.043 16
206 0.091 0 0 0.014 0.042 0.070 0 0 0 11
210 0 0 0.063 0.014 0 0.012 0 0 0

214 0.045 0 0 0.021 0 0 0 0 0.065

218 0 0 0.156 0.042 0 0 0 0.021 0 12
222 0 0 0 0.021 0 0.023 0 0 0 5
226 0 0 0 0.070 0 0 0 0 0.022 11
230 0 0 0.031 0.014 0 0.023 0 0 0 5
234 0 0.071 0 0.014 0.042 0.023 0.016 0 0 7
238 0 0 0.031 0.014 0 0.047 0 0 0 7
242 0 0 0.031 0.007 0 0.058 0 0 0 7
246* 0 0 0 0 0 0.058 0 0 0 5
250 0 0 0 0 0 0.035 0 0.042 0 5
254 0.045 0 0 0 0 0.047 0 0 0.022 6
258 0.091 0 0 0 0 0.035 0 0 0 5
262* 0 0 0 0 0 0.035 0 0 0 3
266* 0 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
270* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
274 0.045 0 0 0.014 0 0 0 0.042 0 5
278 0.045 0 0 0.007 0 0 0 0 0.043 4
282* 0 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
286 0 0 0 0.014 0 0 0 0 0.022 3
290 0.045 0 0 0 0 0 0 0.021 0 2
294 0.045 0 0 0 0 0 0 0.021 0 2
298 0 0 0 0 0 0.012 0 0.146 0 8
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Alel Frecuencias alélicas en cada grupo genético No. total
elo .
BCN BCS Sinaloa Norte NorOeste SurOeste Centro CentroSur Sur de copias

310 0.091 0 0 0.007 0 0 0 0.042 0 5
314 0.091 0 0 0 0 0 0 0.021 0 3
318 0.045 0 0 0 0 0 0.016 0.021 0 3
322 0 0.143 0 0.007 0 0 0 0 0 3
326 0.045 0 0 0 0 0.012 0 0 0 2
330* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
334 0.045 0 0 0.007 0 0.012 0 0 0 3
338* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
342 0.045 0 0 0 0 0 0.016 0 0 2
346* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
350 0.045 0 0 0.007 0 0.012 0 0.021 0 4
354* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
358 0 0 0 0 0 0.012 0 0.021 0 2
366* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
378* 0 0 0 0 0 0 0 0.042 0 2
386* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
390* 0 0 0 0.007 0 0 0 0 0 1
406* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
410* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
414* 0 0 0 0 0 0.012 0 0 0 1
434* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
438* 0 0 0 0 0 0 0 0.021 0 1
450* 0.045 0 0 0 0 0 0 0 0 1
474 0 0 0 0 0 0.023 0 0.021 0 3
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Anexo 7b. Haplotipos y sus frecuencias por haplogrupo y localidad con los datos de D-loop. Sélo se indican los 201 sitios variables del

total (430 pb). El niUmero de las localidades se indica segun el Anexo 2a, entre paréntesis se indica el numero de individuos que

comparten el haplotipo. La posiciédn de cada sitio variable se indica al final del cuadro.

Haplogrupo Haplotipo Localidades Frec. 1 70
NORTE Hap_1 51 1 CTATATAATA AATTCGACGT ACCATCAAAC ATACCTTAAA ACTTGCCCAA CTTATATCTC TATACAACAT
NORTE Hap_2 51 1 it i iiiiee e T e e G. ...... Coon oot
NORTE Hap_3 51 1 it i iiiiee e T et e e e e Coon oot
NORTE Hap_4 51,13 2 i iiie eeeeeeeeee eeean T et e T...C.Co..  iiiiia...
NORTE Hap_5 51 1 it i iiiiee e T et e e e Coon oot
NORTE Hap_6 51 1 el Gl Ll Too.T e (T T...C.C... ..C.......
NORTE Hap_7 51 1 it i iiiiee e T e e G. ...... Coon oot
NORTE Hap_8 51,44,41,42 4 i e e T i e T...C.C... .o......
NORTE Hap_9 49 1 it i iiiiee e T et e e e C... Co........
NORTE Hap_10 49,31 2 i iiie eeeeeeeeee eeean T et e eeeas Coon oot
NORTE Hap_11 49 1 it i iiiiee e T et e T...C.Co..  iiiiia..
NORTE Hap_12 49 1 it i iiiiee e T et e e e Coon oot
NORTE Hap_13 49 1 eeiiiiiais el Al L., T et e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_14 49 1 el Gl Ll Too.T e (T T...C.C... ..C.......
NORTE Hap_15 49,48 2 e eeeeeeeee e T i e c...CClol Lol
NORTE Hap_16 49 1 e oo ool T et e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_17 49 1 it i iiiiee e T et e e e C... Co........
NORTE Hap_18 49 1 L T et e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_19 50,41 2 e eeeeeeeee e T i e eeeaan C... Co........
NORTE Hap_20 50 1 it i iiiiee e T et e e e Coon oo
NORTE Hap_21 50,22,13 o T i e ....CCo.. ...... AG.
NORTE Hap_22 50 1 e . ool T et e TeoCiiiir i
NORTE Hap_23 53 1 it i iiiiee e T et e e e Coon oot
NORTE Hap_24 53 1 it i iiiiee e L C... Co........
NORTE Hap_25 53 1 it i iiiiee e T i e G. ...... Coon oot
NORTE Hap_26 53 1 i el T -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_27 53 1 it i iiiiee e Tois e S O -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_28 53 1 e . ool T et e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_29 53,22,44 T T i e O O
NORTE Hap_30 53,44 2 e eeeeeeaee e T i e -...C.C..T ...
NORTE Hap_31 53 1 O T et e e e C... Co........
NORTE Hap_32 53 1 it i iiiiee e T i e T.. To.o.... L
NORTE Hap_33 44 1 it i iiiiee e Toooo ..Go.... G. .. ....C.C.C. ..........
NORTE Hap_34 44 1 e oo ool T et e TC..C.C...  iiiiian.s
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NORTE Hap_35 44 1T et e e L Coew Covoennn.
NORTE Hap_36 44 1T e e el L Tenn.. Tor ..
NORTE Hap_37 44,40 7 0 Coe oo
NORTE Hap_38 44 1T e e el L S o o
NORTE Hap_40 44 1T e e el 0 Cove Coviennnn.
NORTE Hap_41 44 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_42 44 1T e e el L ToeCCovi ..
NORTE Hap_43 22 1T e e el 0 Cove Covoenennn.
NORTE Hap_44 22 1T e e el L S o o
NORTE Hap_45 22 A B o L I (O c...C.Ce.. ..Coo.....
NORTE Hap_46 22 1 T ieiee e e L T B o o
NORTE Hap_47 22 1T e e el L ToeCCovi ..
NORTE Hap_48 22 1T e eieeaae. C wne.. L S o o
NORTE Hap_49 22,52 72 C wne.. L B o o
NORTE Hap_50 22 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_51 22 1T e e el L Tenn.. Tor ..
NORTE Hap_52 22 1T e e el L TC..C.Coni e,
NORTE Hap_53 41 1T e e Al ooo.. L U ¢l o o
NORTE Hap_54 41 7 0 Cove e
NORTE Hap_55 41(2),40 < L B o o
NORTE Hap_56 41,52,38 < L B o
NORTE Hap_57 41 1T e e el 0 Cove oo To. ..
NORTE Hap_58 41 1T e e .. L B o o
NORTE Hap_59 41 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_60 41 1T e e el L P G Teeeon.. e..C.C..T CG........
NORTE Hap_61 41 A B o L I (O T...C.C... ..Cuoon...
NORTE Hap_62 14 1T e e el Tooer e (T T.. ....C.C.C. .eeeeeo...
NORTE Hap_63 14 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_64 14 T e e Goe aenn ) ceAlll ....C.C... ...C..GTG.
NORTE Hap_65 14 1T e e el 8 Cove e
NORTE Hap_66 14 1T e e el L ....C.C.C. ...
NORTE Hap_67 14 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_68 14 1T e e el L B o o
NORTE Hap_69 14 1T e e el 0 R Cove e
NORTE Hap_70 14 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_71 48 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_72 48 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_73 52 1T e e el Teeer e TCoie e B o o
NORTE Hap_74 52 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_75 52 1T e e Y 20 ....C.C... ..Coo.....
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NORTE Hap_76 52 T e eeaeann C wne.. Teee e e ceeCCa e
NORTE Hap_77 52 1T e e el 0 Coe e
NORTE Hap_78 52 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_79 52 1T e e el L S o o
NORTE Hap_80 52 1T e e el L L R o
NORTE Hap_81 47 1T e e el L S o o
NORTE Hap_82 47,47 7 L B o o T..
NORTE Hap_83 47 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_84 47 1T e aieaaas Too ... L C..C.Cur e
NORTE Hap_85 10 1T e e el ) Y-V R o2 o S
NORTE Hap_86 10 A Ter eeeens Al ooo.. L TT... ....C.Cou. —o.... T..
NORTE Hap_87 10 1T e e el 0 Cove Coviennnn.
NORTE Hap_88 10 1T e e el 0 Cove Covovnnnn.
NORTE Hap_89 10,6 7 L B o o
NORTE Hap_90 11 1T e e el L S o o
NORTE Hap_91 12 A B o L I (O T...C.C... ..Cuoon...
NORTE Hap_92 13 1 e L B o o
NORTE Hap_93 13 1T e e el 8 S o o
NORTE Hap_94 13,40 7 0 Cove Coeeennnn.
NORTE Hap_95 13 1T e e el L S o o
NORTE Hap_96 13 1T e eieeaae. C wne.. L S o o
NORTE Hap_97 13 1T e e el 0 Cove e
NORTE Hap_98 13 1T e e .. L TC..C.Coni e,
NORTE Hap_99 13 A Covmneae eens L I (O T...C.C... ..Cuoon...
NORTE Hap_100 13 1T e e el L N o o S
NORTE Hap_101 13 1T e e Y 20 c...C.C... ..Coo.....
NORTE Hap_102 14 1T e e el L B o
NORTE Hap_103 14 1T e e el ) i B o o
NORTE Hap_104 14 1T e e el 0 Coe e
NORTE Hap_105 14 1T e e el 0 Coe oo
NORTE Hap_106 14 1T e e el 0 Cove Coeevnnnn.
NORTE Hap_107 14 1T e e el 0 Coe e
NORTE Hap_108 14 1T e e el 0 Cove Coviennnn.
NORTE Hap_109 14 1T e e el L Ac..CCori i,
NORTE Hap_110 14 1T e e el L S o o G
NORTE Hap_111 14 1 S TAC.Co et e T e e L R o o
NORTE Hap_112 14 1T e e el L B o
NORTE Hap_113 14 1T e e el Teeer et [ c T ToeCCovi ..
NORTE Hap_114 14 1T e e el 0 C... C...T.....
NORTE Hap_115 15 1T e e .. 0 P Cove Coviennnn.
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NORTE Hap_116 15 1T eeeaen e e Teee e e N
NORTE Hap_117 15 1T e e el ) ceAlll B o o S
NORTE Hap_118 15 1T e e el L S o o
NORTE Hap_119 15 1T e e el L S o o
NORTE Hap_120 15 1T e e el L B o o
NORTE Hap_123 1 1T e e el L S o o
NORTE Hap_126 21(3),26 4 it eeiiieie il L B o o
NORTE Hap_127 21 1T e e el L S o o
NORTE Hap_128 21 1T e e el L S o o
NORTE Hap_129 21 1T e e el L S o o
NORTE Hap_130 21 1T e e el L B o o
NORTE Hap_131 21 1T e e el L S o o
NORTE Hap_132 21 1T e e .. L B o o
NORTE Hap_133 21 1T e e el L B o o
NORTE Hap_134 21 1T e e el L S o o
NORTE Hap_135 21 1T e e el L S o o
NORTE Hap_136 21 1T e e el 0 Coe e
NORTE Hap_137 22 1T e e el 0 Coe e
NORTE Hap_138 22 1T e e .. T e e Tor el (o7
NORTE Hap_139 22 1T e eieeieaans B o B o o
NORTE Hap_140 22 A B 0 Cove e
NORTE Hap_141 22 1T e e el Teeer Covnnnn.. (O S o o
NORTE Hap_142 22 1T e e .. ) ceAlll ....C.C... ...C...TG.
NORTE Hap_143 22,36 7 L ceeiCCllT
NORTE Hap_145 26 1T e e el 0 Cove Coeevnnnn.
NORTE Hap_146 26 1T e e el L B o o
NORTE Hap_147 27 1T e e el 0 Coe e
NORTE Hap_148 29 1T e e el L G. «-euCCie e
NORTE Hap_149 29 1T e e el T e e L R o o
NORTE Hap_150 29 1T e e el L To..Co.Tel ... G...
NORTE Hap_151 31 1T e e el ) ceAlll ....C.C... ...C...T..
NORTE Hap_152 31 1T e e el L B o o
NORTE Hap_153 31 1T e e el L B o o
NORTE Hap_154 32 1T e eieeieaans B W o N Cove e
NORTE Hap_155 32 1T e e el 0 Coe e
NORTE Hap_156 33 1T e e el ) TCovennn B o o
NORTE Hap_157 33 1T e e el L B o o
NORTE Hap_158 33 A B o L I [T G. ....C.C... ..Coo.....
NORTE Hap_159 33 1T e e el 8 TooCConi ..
NORTE Hap_160 33 1T e e .. 0 Cove Coviennnn.
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NORTE Hap_161 34 1 it i iiiiee e T et e e e C... C.o........
NORTE Hap_162 34 2 e eeeeeeeee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_163 35 1 it i iiiiee e Tovir i G. .T........ ....c.c.C. ... G..
NORTE Hap_164 36 1 it i iiiiee e T i e To..CoTor oot
NORTE Hap_165 37 1 it i iiiiee e T i e ..C...C... C.........
NORTE Hap_166 37 1 it i iiiiee e T et e eeeas C... Co........
NORTE Hap_167 37 2 e eeeeeeeee e TG it e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_168 37 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_169 37 1 it i iiiiee e L Co...Coo. o
NORTE Hap_170 37 1 el G.Coooiin ... T et e TeoCiiiir i
NORTE Hap_171 37 1 it i iiiiee e T i e ....CC... ..... G....
NORTE Hap_172 38 1 i el L Coon oot
NORTE Hap_173 38 1 it i iiiiee e T et e e e C.o.. ... T.o....
NORTE Hap_174 39 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_175 39 1 it i iiiiee e T e e G. ....C.C..T ... .. .....
NORTE Hap_176 39 1 it i iiiiee e Tover e Toiiin i ---.C.Co.. ..
NORTE Hap_177 39 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_178 39 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_179 39 1 it i iiiiee e T i e -...C.C..T ...
NORTE Hap_180 39 1 it i iiiiee e T et e e e C... Co........
NORTE Hap_181 3 1 Too i oLl Tois e e O O
NORTE Hap_182 3 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_183 40 1 i el T T e e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_184 40 1 it i iiiiee e T i e ....CC... ..... G....
NORTE Hap_185 40 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_186 40 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_187 40 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_188 40 1 i el e Coo..Coon oo
NORTE Hap_189 41 1 it i iiiiee e T i e T...C.Co..  iiiiia..
NORTE Hap_190 41 1 it i iiiiee e T et e e e C... Co........
NORTE Hap_191 41 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_192 41 1 it i iiiiee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_193 41 1 it i iiiiee e T i e ---.C.Co.. ..
NORTE Hap_194 41 1 eeiiiiiais el Al L., T i e TG. ....C.C... ...iio....
NORTE Hap_195 41 2 e eeeeeeeee e T i e -.-.CCo.. ...
NORTE Hap_196 41 1 it i iiiiee e Tover eeeea . T...C.Co..  iiiiia..
NORTE Hap_197 41 1 el Commieeeae oo T et e TC..C.C... ....T.....
NORTE Hap_198 41 1 AC C.o...... ..., T et e e e C... Co........
NORTE Hap_199 41 1 it i iiiiee e T i e eeeaan Coon oot
NORTE Hap_200 41 1 it i iiiiee e T et e -.-.CCo.. ...

Flogeografia de Tadarida brasiliensis ~ Anexo 7| 133



Haplogrupo Haplotipo Localidades Frec. 1 70

NORTE Hap_201 43 1 e oo Ao oo.. L O O
NORTE Hap_202 44 1 it e o L B O O
NORTE Hap_203 44 1 it i o L Ao Covr i
NORTE Hap_204 44 1 e B O T...T ... (C T...C.C... ..C.......
NORTE Hap_205 44 1 it e o T o.... Coven i T...C.C... _.........
NORTE Hap_206 44 1 it e o L T...C.C... ... ...
NORTE Hap_207 44 1 it e o L .-.CCo.. L.l
NORTE Hap_208 44 1 it e o L B O O
NORTE Hap_209 44 1 it e o L B O O
NORTE Hap_227 4 1 it i i T il il e Covl coiio.n G.
NORTE Hap_228 7 1 i e Ao LoL.. L ....C.C... .. C.......
NORTE Hap_229 8 1 it e o T il il e C... Co........
NORTEy Sur Hap_39 44,45 2 et e e Toool oo ---Coo.... ....CCo.. .. To....
NORTEy Sur Hap_125 21,22,45 T e L C... Coooo....
CentroSur Hap_121 16 1 e e el T il el -...C.C... ....... AG.
CentroSur Hap_122 18(2),20,24,27 5 i i e T il el el C... C...T.....
CentroSur Hap_124 20 1 e e el T i eeeeeeee eeeeas C... C...T.....
CentroSur Hap_144 25 1 e e el T i e eeeaan C... C...T.....
CentroSur Hap_226 46 1 il el ol T i iieeeeee eeeaan Coon ..
Sur Hap_210 45 1 it i iiiiee e Toooo oo Toooos ciaoall. ...CClol ool
Sur Hap_211 45 1 B T et e T...C.C... .o......
Sur Hap_212 45 1 it e o T il .. -.-.CC... Co........
Sur Hap_213 45 1 Comiiin olls T...T ... (C T...C.C... ..C.......
Sur Hap_214 45 1 it e o Toool oo B ¢ . Covr oo C
Sur Hap_215 45 1 it e o T il il e C... ...G......
Sur Hap_216 45 1 e iiiin eaiiiiiie e T il el el Coir i
Sur Hap_217 45 1 it e o T il .. -.-.CC... C.........
Sur Hap_218 45 1 it i iiiiee e L G. ...... Coir i
Sur Hap_219 45 1 it e o T il il e C... Coo......
Sur Hap_220 45 1 e iiiin eaiiiiiie e T il el el Coir i
Sur Hap_221 45 1 it e o T il il e C... Coo......
Sur Hap_222 45 1 e iiiin eaiiiiiie e T il i il Cor e
Sur Hap_223 45 1 it e o T il il el GC... C...o.....
Sur Hap_224 45 1 it i iiiiee e Tooo. Coiiiiiil ciiliiiil aalll. Coir i
Sur Hap_225 45 g T il el T...C.C... ..........
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NORTE Hap_1 51 1 TATCGTAAAC TATTAATAGG ACAATTACAC TAACTCCGCT AATAGAATAA TATCTTAATG GATAATAAAC
NORTE Hap_2 51 L e e eeae eeeeeeeae e eeeaeee e eeaaae eeeeeeeeas eeeeaaaan T
NORTE Hap_3 51 1 i el ce. CllTol LT Tol ool O T
NORTE Hap_4 51,13 2 i iiiee e ....CC.T.. ...... Tool e C T
NORTE Hap_5 51 1 e C..C..C... ....... TG. ..... T.... GG....... (. Co ieeieiien
NORTE Hap_6 51 1 A.G s e T C C...T
NORTE Hap_7 51 L e e eeae eeeeeeeae e eeeaeee e eeaaae eeeeeeeeas eeeeaaaan T
NORTE Hap_8 51,44,41,42 4 it e eeaaaae e C.T.. ...... Tool e A T
NORTE Hap_9 49 1 el el G et e iiee e eeeeeee e Co i
NORTE Hap_10 49,31 2 i iiiee e eeeaaa T.. Lo ToToo. oeaooo.. T O T
NORTE Hap_11 49 1 e ih i iiiiee eeeaaas T.. ... Tool e G .e.... R T
NORTE Hap_12 49 1 et i iiiiee eeeaaaaan B T O T
NORTE Hap_13 49 1 e i iiiiet eeeeeeiee aeeaan Tool e N GT
NORTE Hap_14 49 1 Ao, Comiiieeas oo Cover oo Teeaaon oot C TT
NORTE Hap_15 49,48 2 Ao, Coonnls 2N € o
NORTE Hap_16 49 L e i iiiae eeeeeeee eeeeas Tool e T T
NORTE Hap_17 49 1 el el Col il A G.
NORTE Hap_18 49 1 it i iiiiee e T.. ... Tool e C T
NORTE Hap_19 50,41 2 e e C e e e it e eeeeee e eeaaae eeeeeaaaa
NORTE Hap_20 50 1 Goooeill C o e it e e e e eeeeee e eaaae eeeeeeaaaa
NORTE Hap_21 50,22,13 FC C..C..C... G...... TG. e .. R
NORTE Hap_22 50 1 it e T € T T
NORTE Hap_23 53 1 e ih i iiiiee eeeaaas T.. Lo ToToo. oeaooo.. T O T
NORTE Hap_24 53 1 el el L L G.
NORTE Hap_25 53 L et e eeeae e eee e eeeaa e eeeaeeee e eeeaee eeemeeaaee eeeeeeaaaa
NORTE Hap_26 53 1 e ih i iiiiee eeeaaas T.. .... Tooon e . A .
NORTE Hap_27 53 1 e ih i iiiiee eeeaaas T.. ... Tool e C T
NORTE Hap_28 53 L e i iiiae eeeeeeee eeeeas Tool e C
NORTE Hap_29 53,22,44 2 T.. .... Tooon e . A .
NORTE Hap_30 53,44 2 e iiiee eeeeeaaie eeeaan T.. ... Tool e A T
NORTE Hap_31 53 1 el el L S C PR
NORTE Hap_32 53 1 e ih i iiiiee eeeaaas T.. ... Tool e T T
NORTE Hap_33 44 1 e i iiiies eeeeeiiee eeeaa I G o--. A _..G......
NORTE Hap_34 44 1 it e iiieee eeeas Covv oanan Tool e C T
NORTE Hap_35 44 1 el el Col il T
NORTE Hap_36 44 1 e ih i iiiiee eeeaaas T.. ... Tool e T T
NORTE Hap_37 44,40 2 e eae e meiee e eeeaeeea e eeaaae eemeeeeaas eeeeeeeae meeeeaaaan
NORTE Hap_38 44 1 [ C s e e Al ool O
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NORTE Hap_40 44 1T e e [T TR
NORTE Hap_41 44 A ettt e e e e i e
NORTE Hap_42 44 1 Acciir ciiiiiaa. A LG .T.T ..... L
NORTE Hap_43 22 1 Accie ciias et et e e e e
NORTE Hap_44 22 1 Acciir ciiiiiaas VN T i SRR i
NORTE Hap_45 22 1 Ao... Cueeie e e B (RN
NORTE Hap_46 22 1 Coaeeieiee e e Too o TaTeol oo G .- A G........
NORTE Hap_47 22 1T e eieeaae. A .. Tor e Tere e R GT
NORTE Hap_48 22 1 (R Coaeieiee et T6. e T, R T
NORTE Hap_49 22,52 2 Coveneaens CaCCivann ceeennn T6. e T, R T
NORTE Hap_50 22 1T e eieeaae. A .. L E e e
NORTE Hap_51 22 T e e ieeeaan Tl e e (R T T
NORTE Hap_52 22 1T e eieeieaans e G Tol Tere e (R T T
NORTE Hap_53 41 T e e ieeeaan TGr e e R
NORTE Hap_54 41 2 eeeaiaa- ottt et e e e e e
NORTE Hap_55 41(2),40 3 (T Coveneaens S o Ace e B o c T
NORTE Hap_56 41,52,38 < T Tl .ol Teoe e R T
NORTE Hap_57 41 T e e eeieaiaa. 3
NORTE Hap_58 41 T e e ieeeaan Too .. Teoer et (O G.A ...
NORTE Hap_59 41 1T e eieeieaans o
NORTE Hap_60 41 1 Ac... Cueeie e e U S (cH G e e c...T
NORTE Hap_61 41 1 A.G Cuteeie e e S CG  oComeeie e T
NORTE Hap_62 14 1T e eeieaan eeeiieiee aeaan TTeoer eeeeeenn G .- A ..
NORTE Hap_63 14 A
NORTE Hap_64 14 1 e c CorCromen e TOT  eeeeennn. G R
NORTE Hap_65 14 1 Coaeeieiee e e Too .. TTeoer eeeeeenn G ..Couo... A ..
NORTE Hap_66 14 T e e e Tor e Teoe e (R T T
NORTE Hap_67 14 A [T A .. Tor e Tere e (R T T
NORTE Hap_68 14 T e e ieeeaan Too oo T Toer i R
NORTE Hap_69 14 L e e e it et e e T
NORTE Hap_70 14 T e e ieeeaan TGr e e (o G..
NORTE Hap_71 48 T e e e Tor e Teoe e (R T T
NORTE Hap_72 48 1 Coeieiee et L e
NORTE Hap_73 52 T e e ieeeaan Tor e Tere e R
NORTE Hap_74 52 A ettt e e e e .. Co i
NORTE Hap_75 52 1 AcooiT Cuoceennn. I T6T G..T.AT.A.  .ooon... R T
NORTE Hap_76 52 1 Coveneaens CuCCuovnn e T6. e G R T
NORTE Hap_77 52 1 Coveens ) [T o Teoer et G ..oCoiilA ...
NORTE Hap_78 52 1 Accie ciins Conee et e i el Co e
NORTE Hap_79 52 1 Acciir ciiiiiaas A ..G....T.T ..... L
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NORTE Hap_80 52 T eeeeean e s Ter eeenn. Tere e G B e T
NORTE Hap_81 47 1 Acciir ciiiiiaas A LG .T.T ..... 8
NORTE Hap_82 47,47 7 Tor e Tere e R T
NORTE Hap_83 47 T e e ieeeaan Too oo ToToee e o T
NORTE Hap_84 47 1T e e el Cover eeeen Tere e [ T
NORTE Hap_85 10 1 e c CoeCrvenen ceeeaas TOT  eeeeennn. T, R
NORTE Hap_86 10 A CeCuvvnnns I T.. A..T.AT.AG C........ [ oS T
NORTE Hap_87 10 1T e e et et e e e e
NORTE Hap_88 10 1T e e et et e e e e G.
NORTE Hap_89 10,6 2 s Tor e T..C e R T
NORTE Hap_90 11 1 N Tere et e e
NORTE Hap_91 12 1 Ac... Cuceeie e e B R T
NORTE Hap_92 13 1 Acciir ciiiiiaas A .G....T.T ..... L
NORTE Hap_93 13 T e e ieeeaan Tor e Tere e R T GT
NORTE Hap_94 13,40 2 e eeeaan et et e e e e
NORTE Hap_95 13 T e e ieeeaan Tor e Tere e R
NORTE Hap_96 13 1 Coveneaens CuCCuovnr e T6. e G A G..
NORTE Hap_97 13 A ottt et e e e e e
NORTE Hap_98 13 A CovaGuenn cennn Cover eeeen Teoe e T T
NORTE Hap_99 13 1 A.G Covemeeeee aeae o R
NORTE Hap_100 13 1 Coaeeieiee e e Too .. TTeoer eeeeeenn G eeeenn- A ..
NORTE Hap_101 13 1 ceeiAca T Coviinnnn. I T6T G..T.AT.A.  .ooon... R T
NORTE Hap_102 14 T e e ieeeaan L P T (R (R T T
NORTE Hap_103 14 A Coaeieiee et L R (R e e
NORTE Hap_104 14 L e e e it et e il
NORTE Hap_105 14 1T e eieeaae. A .. L CoeenC.Ce i
NORTE Hap_106 14 1T e e et et et e e el T
NORTE Hap_107 14 T e e ieeeaan Tor e Tere e R
NORTE Hap_108 14 1T e e CaAr ettt e e e e
NORTE Hap_109 14 T e e ieeeaan Too .. Teoer et G eeeenn- A ..
NORTE Hap_110 14 A (o o o T6. ..... L S T c T c S
NORTE Hap_111 14 1 CoCrmien eeieeaas A .. Tor e T e e .. GT
NORTE Hap_112 14 T e e ieeeaan T.T ... TTeoer eeeeeenn N GT
NORTE Hap_113 14 A Guoeee e T6. eeenn.. Ace it G .- A ... T
NORTE Hap_114 14 1T e e et et e i el (oJ
NORTE Hap_115 15 A Ge ceen- et et e e e eeaea..
NORTE Hap_116 15 1T e e el C.Ter eenn. Tere e [ T
NORTE Hap_117 15 1T e e et et e e e e
NORTE Hap_118 15 A (o o o T6. ..... Teeer GGuvuwenn. R
NORTE Hap_119 15 1 e c CoeCrvenen ceeeaas Too .. Teeer GGuvuwenn. R

Flogeografia de Tadarida brasiliensis ~ Anexo 7| 137



Haplogrupo Haplotipo Localidades Frec. 71 140

NORTE Hap_120 15 1 G..A..... [ Ace ieeeeenn. G ..
NORTE Hap_123 1 T e e ieeeaan Too .. L (oJ
NORTE Hap_126 21(3),26 A it i el Tor eens ) ot e
NORTE Hap_127 21 T e e ieeeaan Too .. T.... ..CT...... e e
NORTE Hap_128 21 T e e ieeeaan Too .. Tever e GG e e
NORTE Hap_129 21 T e e ieeeaan Too .. Teeo. ..GT...... e e
NORTE Hap_130 21 T e e ieeeaan Too ... T et e i T
NORTE Hap_131 21 T e e ieeeaan Too .. Teoer et R
NORTE Hap_132 21 T e e ieeeaan Too .. Teoer et R
NORTE Hap_133 21 T e e ieeeaan Too ... L
NORTE Hap_134 21 T e e e Too ... L
NORTE Hap_135 21 T e e ieeeaan Too ... L
NORTE Hap_136 21 L e e e e aieia.. GG e eeeeiaas
NORTE Hap_137 22 A ottt et e e e e e
NORTE Hap_138 22 T e e ieeeaan Too oo ToToee e o T
NORTE Hap_139 22 1T e eieeieaans R oS S S (o7 T T
NORTE Hap_140 22 1T e e aeaens A T
NORTE Hap_141 22 1 Gttt e e et i el C.G eenn.. Guoe e T
NORTE Hap_142 22 1 e c CoeCrvenen ceeeaas L E G aenn-. Guoe e G..
NORTE Hap_143 22,36 7 L P T R T
NORTE Hap_145 26 1T e e et et e e e e
NORTE Hap_146 26 1 Covemeeeee e [T Too .. ) e e
NORTE Hap_147 27 A ettt e e e et e e
NORTE Hap_148 29 1 Coaeeieiee e e T.T ... Teoer et G .- A ..
NORTE Hap_149 29 1 CaCreien eeieeaan A .. Tor e Tere et e e
NORTE Hap_150 29 ¢ A L Tor e Tere et e e
NORTE Hap_151 31 1 e c CoeCrvenen ceeeaas L E R
NORTE Hap_152 31 1 G..A..... Coveneeens T..C..T.T G....AT.AG C..... G..T AT.T..G.C. T.........
NORTE Hap_153 31 A (o o o T6. ..... Teeer GGuvuwenn. R
NORTE Hap_154 32 L e e e it et e e T
NORTE Hap_155 32 1T e eieeaae. A .. TGr e e e e
NORTE Hap_156 33 A Coeneiee et TG e GC .Goeuon.. [ T
NORTE Hap_157 33 A C.iCorCuine ceeenn Too .. Teeer Goveenn. R
NORTE Hap_158 33 1 A.G Covmmeeiee eeae o [ T
NORTE Hap_159 33 1T e e el C.Ter eenn. Tere e [ T
NORTE Hap_160 33 1T e e Cove eeieeaas T T
NORTE Hap_161 34 1T e e et et e e e e
NORTE Hap_162 34 7 A R T
NORTE Hap_163 35 ¢ A 2 TTeoer eeeeeenn G .- A ..
NORTE Hap_164 36 1 Aciii it i Tor e Tere e R 6T
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NORTE Hap_165 37 1T e e o
NORTE Hap_166 37 1 Coemeiee e et et e e e e
NORTE Hap_167 37 2 Coaeieiee e e C T T Teiin el G .- A G........
NORTE Hap_168 37 1 O Too .. Teoer et G e A ..
NORTE Hap_169 37 1T e eieeieaans o s T
NORTE Hap_170 37 1T e eieeieaans G TLT Ll L Y W c S c S
NORTE Hap_171 37 1 Coaeeieiee e e Too .. TTeoer eeeeeenn G ..Couo... A ..
NORTE Hap_172 38 T e e ieeeaan Too oo ToToee e o T
NORTE Hap_173 38 1 c At i il 3
NORTE Hap_174 39 1 Accie ciias Coe e L E [ T
NORTE Hap_175 39 T e e ieeeaan Tor e Tere e [ T
NORTE Hap_176 39 1 Coveneaens Coveennn o s T
NORTE Hap_177 39 A CCoiCuie ceeenn T6. ..... Teeer Guveenn. A
NORTE Hap_178 39 1 Acciir ciiiiiaas A LG .T.T ..... L R c
NORTE Hap_179 39 T e e e Tor eeenn. Tore e [ T
NORTE Hap_180 39 1T e e et et e e e .. G..
NORTE Hap_181 3 1 A.C CoeCrvenen ceeeaas L1 (oJ
NORTE Hap_182 3 1T e e Cnee et e i e (T c PR
NORTE Hap_183 40 1 (T Coveneaens S Ace i S o T T
NORTE Hap_184 40 1 Coaeeieiee e e Too .. TTeer eeeeenn. S Coeenn. A ..
NORTE Hap_185 40 1 Acciir ciiiiiaas A LG .T.T ..... 0 G...
NORTE Hap_186 40 ¢ A L O T.. G....A..AG C........ [ T
NORTE Hap_187 40 T e e ieeeaan Tor e Tere e [ T
NORTE Hap_188 40 1T e eieeieaans T T B e e i
NORTE Hap_189 41 1T e eieeaae. A .. Tor e Tere e R T
NORTE Hap_190 41 1T e e et et e i e e G.
NORTE Hap_191 41 T e e ieeeaan Tor e Tere e (R T T
NORTE Hap_192 41 1 G..A..... Coveneeens .T..C..T.T G....AT.AG C....GG..T AT.T..G.C. T.........
NORTE Hap_193 41 1 CaCreien eeieeaan o T
NORTE Hap_194 41 T e e ieeeaan TGr e e [ T
NORTE Hap_195 41 7 Tor e Teee e GG e e
NORTE Hap_196 41 1T e eieeieaans eeeCTG. . TAce .. G CTeiiir oo,
NORTE Hap_197 41 1T e e el Cover eeeen Tere e [ T
NORTE Hap_198 41 1T e e et et e i e e G.
NORTE Hap_199 41 L e e e it et e e T
NORTE Hap_200 41 1 (T Coveneaens S Ace i S o T T
NORTE Hap_201 43 1 CoCrmien eeieeaas o T
NORTE Hap_202 44 1 Coaeeieiee e e T.T ... L Coven e
NORTE Hap_203 44 1T e eieeaae. A .. T6. e U S e e
NORTE Hap_204 44 1 Ac... Covemeeeee aeae o R
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NORTE Hap_205 44 1 et e e L S o T
NORTE Hap_206 44 1 e e el C.Ter eennn L Al T
NORTE Hap_207 44 1 (O Coveeant A L. L T
NORTE Hap_208 44 L1 et e e Too oo Toee e G Gereveenn e T
NORTE Hap_209 44 1 e e o T i il il Covr eeeee
NORTE Hap_227 4 A O
NORTE Hap_228 7 1 A T Coo....... N I TGT G..T.AT.A. ......... A T
NORTE Hap_229 8 1 e e Cus eeeeeen eeeeeeeeee e Ge e e
NORTEy Sur Hap_39 44,45 2 Coeeiee e A il iiiiiiii il G eernnn (cTR ¢ I
NORTEy Sur  Hap_125 21,22,45 3 e Cuet eeeeeee eeeeeeeees eeeeeeees eeeeeeeee eeeeeen T
CentroSur Hap_121 16 1 C..C..C... G...... TG. il el A
CentroSur Hap_122 18(2),20,24,27 5 e el G e il e et o
CentroSur Hap_124 20 1 . el G e et e aeaas Comer o
CentroSur Hap_144 25 1 el el G il s e A T
CentroSur Hap_226 46 1 Comiiiiien el A il il e Coeee et e
Sur Hap_210 45 1 . S T.. ... Too. eell. S
Sur Hap_211 45 1 et e e C.Ter eennn Tooe oo G i e T
Sur Hap_212 45 1 .. Cooen oo G e et eeeeeiiie e eeeeaeee eeeeeeaaa-
Sur Hap_213 45 1 A.G Commiieeas oo O C.C iiiiiiiias aiieaaa T
Sur Hap_214 45 1 ... C C..Comnian oo, TCGT el S CR . G.
Sur Hap_215 45 1 e e el Too .. ToTool oo L T
Sur Hap_216 45 1 e e el L1 et o
Sur Hap_217 45 e C e e it eeeeiiiie e eeeeaee eeeeeeaaa-
Sur Hap_218 45 1 e e e O T
Sur Hap_219 45 e G e et eeeeeiiie e eeeeaeee eeeeeeaaa-
Sur Hap_220 45 1 e e o L R B o T
Sur Hap_221 45 1 e e Cae e eeeeeee eeeeeeeeee eeeeeeeeee eeeeeeeeee eeeeeeas G.
Sur Hap_222 45 1 Commiiiees ol G...A ....... L1 et e
Sur Hap_223 45 e P
Sur Hap_224 45 1 el el A Lol TGT ... .Civiin e et o
Sur Hap_225 45 e T.. co.... T... .G.o...... G il ... T
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NORTE Hap_1 51 1 TTAACAACGA TTATATATGG CAGATTACAT TTTAATAGTT TAATTAATCG AGATAGTACC A
NORTE Hap_2 51 1 T - To. ... Cover e e CC... .
NORTE Hap_3 51 e C C.CA. ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_4 51,13 2 R [ C C.CA. ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.o... .
NORTE Hap_5 51 1 R L CA. ....... T.o. . A.. Coo..... T. ... C..A. .
NORTE Hap_6 51 1 ....T.G.A. C....... A, .G.o.... Too e CG..... C.. .A.CGC.... .
NORTE Hap_7 51 1 B ¢ Al ... A CC... .
NORTE Hap_8 51,44,41,42 4 R [ C C.CA. ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.o... .
NORTE Hap_9 49 1 ceeeTGoer Cuovnnnn. Al el i A.. Coenn... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_10 49,31 2 e C C.CA.  ooiiiiiiis ceeen.. AC. C....... T ... Covuen .
NORTE Hap_11 49 1 R [ [OF CA. ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_12 49 1 .. C C.CA. ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_13 49 e C.CA. ....... To. oL AC. C....G..T. ..... C.... .
NORTE Hap_14 49 1 cee.T.G.A. Cuocnnn... - Tor e Coveeennn .A.CGC.... .
NORTE Hap_15 49,48 2 ceeeTo T Covnnnn. Al el i A.. C..Co...T. ..... Covuen .
NORTE Hap_16 49 e C C.CA. ....... T.o. . AC. C....G..T. ..... C.... .
NORTE Hap_17 49 1 S Coveennn Al el i A.. Cocnn... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_18 49 1 .. C C.CA. ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_19 50,41 2 R [ Cooo... 2 P T.o. . A.. Coo..... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_20 50 1 ceeeTo T Covnnnn. - Tor e Coveee e C...T .
NORTE Hap_21 50,22,13 3 R L O CA. ....... Too ... C. C....... T. ...C.C..A. .
NORTE Hap_22 50 1 S C.G..C.CA. .. ..oien oL A.. Cocnn... T. ... Covuen .
NORTE Hap_23 53 e C C.CA. ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_24 53 1 S Coveennn Al el i A.. Cocnn... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_25 53 1 U R CCuvnn-- Al ... A CC... .
NORTE Hap_26 53 1 e 2 P To. oL A.. C...... CT. ...C.C..T. .
NORTE Hap_27 53 1 S C C.CA.  ooiiiiiiis ceeen.. AC. C....... T. ... Covuen .
NORTE Hap_28 53 1 .. A. C C.CA. ....... T.o.  aa-. A.. Coo..... T. ... C.... .
NORTE Hap_29 53,22,44 3 e 2 P To. oL A.. C...... CT. ...C.C..T. .
NORTE Hap_30 53,44 2 ....T.G... C .C.LAL oLl T.o. . AC. C....... T. ... C.o... .
NORTE Hap_31 53 1 R [ Coooo... 2 P T.o. . Al oooLo.. T. ...C.C.... .
NORTE Hap_32 53 1 R [ CCG..C..A.  ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_33 44 1 .. T.. C.o...... 2 P T.. ...G...A.. C....... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_34 44 o G.... C C.CA. ....... T.o. . AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_35 44 1 T - Too oo A.. Cocnn... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_36 44 1 S G.wCotAl il el AC. C....... T. ... Covuen .
NORTE Hap_37 44,40 2 R [ Cooo... 2 P T il oo T. ... cCC... .
NORTE Hap_38 44 1 B e O 2 P T.o. . A.. C.G..G.... ..... C.... .
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NORTE Hap_40 44 1 eeuTeo.. [T A e e A. Cooo.... T. ...CC.... .
NORTE Hap_41 44 1 eeTeo.. [ Al eeiiin. Ter e (oJ C...T .
NORTE Hap_42 44 ¢ A S S Ae i e C..C....T. ...C.C... .
NORTE Hap_43 22 U S Al eeiiin. Ter .. Ac. Cooennn. T. ...C.C.... .
NORTE Hap_44 22 1 ....TouTe. Coenn.. Ar e [T A.. C..Co...T. ..... Caern .
NORTE Hap_45 22 1 ....T-G.A. Co...... Ae et Ter e Coeeeeeens A.CGC.... .
NORTE Hap_46 22 1 a.Te... Coveens Ae et Tl .. A C...... CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_47 22 C....C.CA. .o..... Tl .. AC. C....... T. ....6C.... .
NORTE Hap_48 22 1 ....T..T.. Co..... CA.  eenn.. T.. ...6..G... C....... T. ... Caern .
NORTE Hap_49 22,52 2 ....T..T.. C.o..... CA.  eenn.. Tl .. Ao Cooon... T, ... Coern .
NORTE Hap_50 22 1 eeens G.oo Cowenn.. CA.  eenn.. Tl .. A.. C..C...CT. ..... Caern .
NORTE Hap_51 22 1 eeTeo.. T o AC. C.o.u... T. ... Coven .
NORTE Hap_52 22 1 eeTeo.. CaGuiCotAr ceeeiee e Ao Cooennn. T. ... Coven .
NORTE Hap_53 41 A GT.. C...CA cCeie e C. Cuovrennn. T. ... Coven .
NORTE Hap_54 41 2 . Ta.... [ Al eeiiin. T e e e cc..T .
NORTE Hap_55 41(2),40 3 ....T.T.. Cuoennnn. Al eeiiin. Ter .. S S c..T. .
NORTE Hap_56 41,52,38 3 ....T...A. C....C.CA. ....... Tl .. AC. C....... T, ... Coven .
NORTE Hap_57 41 1 eo.TeeiAl Connn.. Al eeiiin. Ter .. Ace i N
NORTE Hap_58 41 U S Ae et Ter .. Ao Coenn. CT. ...C.C..T. .
NORTE Hap_59 41 1 eeTeo.. C..C....A. o [T cC... .
NORTE Hap_60 41 1 eeTeo.. Acoo... CA.  eenn.. Ter e ...C.G..T. ...C.C.... .
NORTE Hap_61 41 1 ....T-GTA. C..C....A. ....... Ter e Coeeea LACGC.... .
NORTE Hap_62 14 1 eeooTeuTer Covnene. Al eeiiin. Ter e Covennnn T. ...C.C.... G
NORTE Hap_63 14 1 eeo.TouTee Covnnne. A e e il ..CCo... .
NORTE Hap_64 14 1 ....TouTe. Coenn.. Ae et T.. Coeeeno.. Covenn T. ... Carrn .
NORTE Hap_65 14 1 eeTeo.. [ A e e Ao Coenn. CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_66 14 1 e T.. C....C.CA. ....... Tl .. AC. C....G..T. ..... Coern .
NORTE Hap_67 14 1 eeeen. G... C....C.CA. ....... Too .. AC. C....... T, ... Caern .
NORTE Hap_68 14 1 ....T-..A. C....C.CA. ....... Ter .. AC. Covevrvnne ool Coven .
NORTE Hap_69 14 s Ter e B T Coven .
NORTE Hap_70 14 A T Al eeiiin. Ter .. A.. C..Coo..T. ....GC.... .
NORTE Hap_71 48 A A. C....C.CA. ....... Tl .. AC. C....G..T. ..... Caern .
NORTE Hap_72 48 ¢ A SR c Al eeiiin. T e e e cC... .
NORTE Hap_73 52 A A. C....C.CA. ....... Tl .. AC. C....... T, ... Caern .
NORTE Hap_74 52 1 eeTeo.. [ Al eeiiin. L S cC..T G
NORTE Hap_75 52 1 .. .T-GTA. ....... CA. e e AC. Covevrvnnn oeno. Coven .
NORTE Hap_76 52 1 e Te... Covnnn. CA.  eenn.. Tl .. Ao Coooe... T, ... Coern .
NORTE Hap_77 52 1 e Te... Covnnn. CA.  eenn.. Tl .. A.. C..C...C.. ...C.Co... .
NORTE Hap_78 52 1 «eo.TGaew Covenn-. A e e Ace Covennnnn. ..CCo... .
NORTE Hap_79 52 1 eeo.TouTee Covnnne. A e e A.. C..Coo..T. ..... C.... G
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NORTE Hap_80 52 I C.G..C..A. .no... Gue e AC. C....... T. ... Caevr. .
NORTE Hap_81 47 1 .CoT-uTe. Cowenn-. A e e A.. C..Coo..T. ..... Coven .
NORTE Hap_82 47,47 2 eeeaas C....C.CA. .o..... Tl .. AC. C....G..T. ..... Coern .
NORTE Hap_83 47 N c B CoveiCuCAL e e AC. C.own... T. ... Coven .
NORTE Hap_84 47 C....C.CA. .o..... Tl .. AC. C....... T, ... Caern .
NORTE Hap_85 10 A ) Ao een.. GT.. Cocenenn.. Covnnn. CT. ..G..C.... .
NORTE Hap_86 10 A R VI CA.  eenn.. T.C C....G.A.. _...... AT. TATA.C.GT. .
NORTE Hap_87 10 1 a.Te... Cuoveens Ae et T.. ....C..AC. C....... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_88 10 U S A e e Ac. Cooennn. T. ...C.C.... .
NORTE Hap_89 10,6 2 Tl C....C.CA. ....... Tl .. AC. C....... T, ... Coenn .
NORTE Hap_90 11 1 ....T-G... Co..... Ae et T.. ...G...A.. C....... T, ... Coern .
NORTE Hap_91 12 1 ....T-GTA. CC...... Ae et Ter e Covenans A .A.CGC.... .
NORTE Hap_92 13 1 eeooTeuTer Covnene. Ae i e C..C....T. ...C.C.... .
NORTE Hap_93 13 1 eeTeo.. CoveiCaCAL e e AC. C.o.u... T. ... Coven .
NORTE Hap_94 13,40 2 . Ta.... Cuoveens Ae et Tl .. A.. C....G..T. ...C.C.... .
NORTE Hap_95 13 R N o o of AC. Covevvnn ool cC... .
NORTE Hap_96 13 1 . To.TAL ol CA.  eenn.. T.. ..Cooon... Covennnn T, ... Caern .
NORTE Hap_97 13 1 eeTeo.. CCeeeies e T e e e C...T .
NORTE Hap_98 13 A A. C....C.CA. ....... Tl .. AC. C....... T, ... Caern .
NORTE Hap_99 13 ;AR gy S o Ter e C..C....T. ...C.Co... .
NORTE Hap_100 13 1 ....T-..A. Co...... Ae et Tl .. A C...... CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_101 13 1 e TGTen oo (o Covurnn N o Coven .
NORTE Hap_102 14 1 eeTeo.. C.G.-C.CAL  ceeeeieee e AC. C.o.u... T. ... Coven .
NORTE Hap_103 14 1 ....T-G... Co..... Ae et T.. ...G...A.. C..C....T. ..... Coern .
NORTE Hap_104 14 1 eeTeo.. Coi Al ceenn.. Ter e I T cC... .
NORTE Hap_105 14 1 ...T-GT.. Coeenn-. Al eeiiin. Ter e C..Coo..To ... Coven .
NORTE Hap_106 14 1 a.Te... Cuoveens Ae et Tl .. Ao Coooe... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_107 14 C....C.CA. .o..... Tl .. AC. C....G..T. ..... Carrn .
NORTE Hap_108 14 1 ....T-..A. Co...... A .G Tol ... Ao Coooe... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_109 14 T e e S o Ao Coenn. CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_110 14 1 CoouTouTee eeann. Cov e Tl .. Ao Coooe... T, ... C..A. .
NORTE Hap_111 14 1 a.Te... Coveens Ae et Tl .. A.. C....G..T. .A...C.... .
NORTE Hap_112 14 1 eeTeo.. CaGuiCoiAr ieeeieie e C. Cuovrennn. T. ... Coven .
NORTE Hap_113 14 1 eo.To.T.T Connn. CA.  eenn.. Ter et C Covennn CT. ..... c..T. .
NORTE Hap_114 14 1 a.Te... Cuoveens Ae et Tl .. Ao Coooe... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_115 15 1 ....T-..A. Co...... Ae et Tl .. Ao Coooe... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_116 15 1 e Te... C...C..CCT A...... Too .. AC. C....... T. ... Carrn .
NORTE Hap_117 15 R A. Couoon.. Al eeiiin. Ter .. Ace Covennnnn. ..CC.... .
NORTE Hap_118 15 A A S CA.  eenn.. Tl .. Ao Coooe... T, ... C..A. .
NORTE Hap_119 15 1 e TG en... C.CA.  on.... Tl .. Ao Coooe... T, ... C..A. .
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NORTE Hap_120 15 1 eo.TouTee Coonns CA.  eeenn.. T.. ...G...A.. Covovnnnn. .. TC.C.... .
NORTE Hap_123 1 1 a.Te... Cuoveens Ae et Tl .. Ao Coooe... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_126 21(3),26 4 ... TG... Co...... Ae et T.. ...G...A.. C..C....T. ..... Coern .
NORTE Hap_127 21 1 ....T-G... Coo.... Ae et T.. ...G...A.. C..C....T. ..... Coern .
NORTE Hap_128 21 1 e Te... Covnnn. CA.  eenn.. T.. C...... AC. C....... T, ... Coern .
NORTE Hap_129 21 1 ....T-G... Co..... Ae et T.. ...G...A.. C..C....T. ..... Caern .
NORTE Hap_130 21 1 e Te... C....C.CA. .o..... Tl .. Ao Coooe... T, ... Caern .
NORTE Hap_131 21 Covnnn. CA.  eenn.. Tl .. Ao Coooe... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_132 21 1 e Te... Covnnn. CA.  eenn.. Tl .. AC. C....... T, ... Coern .
NORTE Hap_133 21 Covnnn. CA.  eenn.. Tl .. Ao Cooon... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_134 21 1 ....T-G... Co..... Ae et T.. ...G...A.. C..C....T. ...CGCC... .
NORTE Hap_135 21 C....C.CA. .o..... Tl .. AC. C....... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_136 21 1 e Te... Covnnn. CA.  eenn.. T.. C...... AC. C....... T, ... Coern .
NORTE Hap_137 22 A S o T e e e C...T .
NORTE Hap_138 22 C....C.CA. .o..... Tl .. AC. C....... T, ... Coern .
NORTE Hap_139 22 1 e TedAl oLl Al eeiiin. Ter e C..C.G..T. ...C.C.... .
NORTE Hap_140 22 s Ter e B T Coven .
NORTE Hap_141 22 1 eeTeo.. [ Al eeiiin. Ter ceiiGoiAC.  ceiiiiiin . C...T .
NORTE Hap_142 22 1 .. T.. CeeuiCoiAl ceeen.. T.. Coeoo.... Covennnn T, ... C...T .
NORTE Hap_143 22,36 2 ....T.G... C....C..A. ....... Tl .. AC. C....... T, ... Coern .
NORTE Hap_145 26 1 a.Te... Cuoveens Ae et Tl .. Aol ooio.. T. ...C.C.... .
NORTE Hap_146 26 1 ....T-G... Co..... Ac e T.. ...G...A.. C..C....T. ..... Caern .
NORTE Hap_147 27 1 eeTeo.. [ Al eeiiin. Ter e (oJ cc..T .
NORTE Hap_148 29 1 a.Te... Cuoveens Ae et Tl .. A C...... CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_149 29 1 ....T-G... Co..... Ae et T.. ...G...A.. C..C....T. ..... Coern .
NORTE Hap_150 29 1 ....T-G... Co..... Ae et T.. ...G...A.. C..C....T. ..... Coern .
NORTE Hap_151 31 1 .. Toe Cuovennn. Ae et T.. Coeoo.... Covennnn T, ... C...T .
NORTE Hap_152 31 1 eeooTouTer Covnene. Al eeiiin. L c Y R oS Coven .
NORTE Hap_153 31 1 .. T.. Cuvunn.. CA.  eenn.. Tl .. Ao Coooe... T, ... C..A. .
NORTE Hap_154 32 A, S Cor eeeen Ter e B o cC... .
NORTE Hap_155 32 1 ....T-G... Co..... Ae et Tl .. A.. C..Co...T. ..... Caern .
NORTE Hap_156 33 1 a.Te... Covnnn. Cov e T.. ...6..G... C....... T, ... Coern .
NORTE Hap_157 33 1 Cueen-. ) P, CA.  eenn.. Tl .. A.. CG..C...T. ..... C..A. .
NORTE Hap_158 33 1 ....T-G.A. Co...... Ae et Ter e Coeeea ACGC.... .
NORTE Hap_159 33 1 ....T-..A. C....C.CA. ....... Too .. AC. C....... T, ... Caern .
NORTE Hap_160 33 1 ..G.T..... Coveens Ae et Tl .. Ao Coooe... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_161 34 U S Al eeiiin. Ter .. Ao Cooennn. T. ...C.C.... .
NORTE Hap_162 34 2 eeeaaa-. Cuoveens Ae et T.. G..AC. C....... T. ... c...T .
NORTE Hap_163 35 1 eeo.TouTee Covnnne. A e e Ao Cooennn. T. ...C.C.... .
NORTE Hap_164 36 1 eeTeo.. CaGuiCotAr ceeeiee e AC. C...C...T. ..... Coven .
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NORTE Hap_165 37 1 e Coo.... Al Lol L A, Coooaoo... ...C.C.... .
NORTE Hap_166 37 1 R [ Comnnn. Al oLl Too  ceiia.s A.. C....G..T. ...C.C.... .
NORTE Hap_167 37 2 R [ Comnnn. Al oLl Too  ceiia.s A.. C...... CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_168 37 1 R [ Comnnn. Al oLl Too  ceiia.s A.. CG..... CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_169 37 1 T A. C.GT.. ....... AC. Co.o.oo... AA.CCool.
NORTE Hap_170 37 1 e C.G..C..A. ...... [ C. C....... T. .... C.... .
NORTE Hap_171 37 1 S Al oLl Too  ceiia.s A.. C...... CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_172 38 1 C....C..A. ....... Too  ceiia.s AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_173 38 1 N Al Lol L Al ool AACColll
NORTE Hap_174 39 1 R [ Comnnn. Al oLl T.. ....G..AC. C....... T. ... C...T .
NORTE Hap_175 39 1 e T G ColLl.CLLAL oLl Too  ceiia.s AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_176 39 1 e Covennns Al oLl Too  ceiiaas A.. C....G..T. ..... C.... .
NORTE Hap_177 39 1 Too .. CA. ....... Too  ceiia.s A.. C.o...... T. ...C.C..A. .
NORTE Hap_178 39 1 e C..C....T. ...C.C.... .
NORTE Hap_179 39 1 e T G ColLl.CLLAL oLl T ciiiaas C. Co.o... T. ... C.... .
NORTE Hap_180 39 1 R [ Comnnn. Al oLl Too  ceiia.s A.. C.o...... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_181 3 1 R [ Comnnn. Al oLl Too  ceiia.s A.. C.o...... T. ...C.Co... .
NORTE Hap_182 3 1 R [ Comnnn. Al oLl Too  ceiia.s A.. C.o...... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_183 40 1 N Al Lol L Ao _.Goooooo. oLo.. C..T. .
NORTE Hap_184 40 1 . A. C.o...... Al oLl Too  ceiia.s A.. C...... CT. ...C.C.... .
NORTE Hap_185 40 1 N Al el e A.. C..C....T. ...C.C.... .
NORTE Hap_186 40 1 R c C.CA. ....... L AC. C.o.ooo. oo... C.... .
NORTE Hap_187 40 1 R [ C C.CA. ....... Too  ceiia.s AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_188 40 1 e Al Lol L Comeeiaaoe oot cC... .
NORTE Hap_189 41 1 C C.CA. ....... Too  ceiia.s AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_190 41 1 1 C N A e e Covennn. T. ...C.C.... .
NORTE Hap_191 41 1 R [ C C.CA. ....... Too  ceiia.s AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_192 41 1 L CA. LGol T LLGLLLALL Collllllll Ll C.... .
NORTE Hap_193 41 1 e Al LLo.. ATA.. C...... A.. CG...G..T. ..... C.... .
NORTE Hap_194 41 1 R € C..  coo.... T.. ..C....AC. ........ T. ... C..T. .
NORTE Hap_195 41 2 R [ C.o..... CA. ....... T.. C.o..... AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_196 41 1 ... T..T.C Co..... CA. ....... L Covennn. T. .... C.... .
NORTE Hap_197 41 1 C C.CA. ....... Too  ceiia.s AC. C....... T. ... C.... .
NORTE Hap_198 41 1 R Coo.... Al el e A.. Coo..... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_199 41 1 e A e e R € cC... .
NORTE Hap_200 41 1 N Al el e Ao _.Gooooo. LLo.. C.... .
NORTE Hap_201 43 1 e Al Lol L A.. CG...G..T. ..... C.... .
NORTE Hap_202 44 1 R [ Comnnn. Al oLl Too  ceiia.s A.. C.o...... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_203 44 1 e TGl Collll.. Al oLl T.. ...G...A.. C..C....T. ..... C.... .
NORTE Hap_204 44 1 -...T.G.A. C....... Al Lol L Coooaoot ALCGCL ..
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NORTE Hap_205 44 1 R S A, ....C..T.. ...G...A.. C....... T. ..... Coovn -
NORTE Hap_206 44 1 aea Tl C C.CA. ....... L AC. C....... T. ... Covn -
NORTE Hap_207 44 1 e Comnn.. Al oLo.. L A.. C....G..T. ..... Coovn -
NORTE Hap_208 44 1 L C.CA. ....... L AC. C....... T. ..... Cooen -
NORTE Hap_209 44 1 R Comnn.. Al oLo.. L A.. Co...... T. ...C.C.... .
NORTE Hap_227 4 1 s To o Coannnn A C..To. ... CGuvuen  ooo.. CC..T .
NORTE Hap_228 7 1 L C CA. L L. AC. C....... T. .... C...T .
NORTE Hap_229 8 1 s To o Co.... T.A. o...... T.. ... A.. Coo....... ...C.C.... .
NORTEy Sur Hap_39 44,45 2 AT ..., Al ol .. A.. Co...... T. .... CC... .
NORTEy Sur Hap_125 21,22,45 3 e TGl Coolll.. Al oL .. T.oo  eeeao.. A.. Co...... T. ...C.C.... .
CentroSur Hap_121 16 1 e L L O TCA. ....... L C. C....... T. ...C.C..A. .
CentroSur Hap_122  18(2),20,24,27 5 N Al oLl T.. ...G...A.. C..C....T. ..... Coovn -
CentroSur Hap_124 20 1 R [ Covennns Al Lol Too  ceeaa.. A.. C.o...... T. .... C.... .
CentroSur Hap_144 25 1 L L O Al Lol Too  ceeea.. A.. C.o...... T. ...C.C.... .
CentroSur Hap_226 46 1 ....T.G... C..... T.A. ..., T.. ...G...A.. C..C....T. ..... C.... .
Sur Hap_210 45 1 el A. C C.CA. ....... L AC. C....... T. ... Covn -
Sur Hap_211 45 1 R C C.CA. ....... L AC. C....... T. ... Coven -
Sur Hap_212 45 1 R Comen.. Al oLo.. L A.. Co...... T. ...C.C.... .
Sur Hap_213 45 1 -...T.GTA. C..C....A. ....... T.o. L. Covemeano ACGC.... .
Sur Hap_214 45 1 .. T.. C....... Al oLo.. T.. ....G..... Covoann T. .A...C.... .
Sur Hap_215 45 1 e c C.CA. . L.l AC. C....... T. .... C.... .
Sur Hap_216 45 1 . TG Coo..... Al oLo.. L A.. Co...... T. ..... Coovn -
Sur Hap_217 45 1 e Coo.... Al oLo.. T.o. L. Covennn. T. ...C.C.... .
Sur Hap_218 45 1 e Al oL L C.o... .
Sur Hap_219 45 1 s To o Coo.... Al oLo.. T.. ...G...A.. C......... ...C.C.... G
Sur Hap_220 45 1 e C C.CA. ....... L AC. C....... T. ..... Coovn -
Sur Hap_221 45 1 s To o Coo.... Al ol .. A.. Co...... T. ...C.C.... .
Sur Hap_222 45 1 R C...... CA. il Ll C..C....T. ..... C.... .
Sur Hap_223 45 1 e Comen.. Al oLo.. T.. ... A.. Co...... T. ...C.C.... .
Sur Hap_224 45 1 N G CA. _.A...... L...... A.. C.o..... CT. ..... C.... .
Sur Hap_225 45 1 .o C C.C.. ....... T.. ..., AC. C....... T. ... C.... .
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Cuarta parte del anexo 7b: Posicidon de cada sitio variable.

(1]

(2]

(3]

(4]

(5]

(6]

(7]

(8]

(0]

[10]
[11]
[12]
[13]
[14]
[15]
[16]
[17]
(18]
[19]
[20]
[21]
[22]
[23]
[24]
[25]
[26]
[27]
[28]
[29]
[30]

nt 1

nt 6

nt 8

nt 10
nt 11
nt 12
nt 15
nt 17
nt 18
nt 19
nt 20
nt 23
nt 29
nt 36
nt 40
nt 47
nt 53
nt 55
nt 56
nt 57
nt 59
nt 61
nt 63
nt 66
nt 83
nt 85
nt 86
nt 87
nt 88
nt 90

[31]
(32]
(33]
[34]
[35]
(36]
(37]
(38]
[39]
[40]
[41]
[42]
[43]
[44]
[45]
[46]
[47]
[48]
[49]
[50]
[51]
[52]
(53]
[54]
[55]
[56]
[57]
(58]
[59]
[60]

nt 92

nt 94

nt 95

nt 96

nt 98

nt 99

nt_100
nt_102
nt_103
nt_104
nt_105
nt_106
nt_107
nt_108
nt_112
nt_113
nt_115
nt_116
nt_117
nt_123
nt_124
nt_129
nt_131
nt_132
nt_134
nt_135
nt_136
nt_137
nt_142
nt_146

[61]
[62]
[63]
[64]
[65]
[66]
[67]
[68]
[69]
[70]
[71]
[72]
[73]
[74]
[75]
[76]
[77]
[78]
[79]
(80]
(81]
(82]
(83]
(84]
(85]
(86]
(87]
(88]
(89]
[90]

nt_147
nt_148
nt_149
nt_150
nt_151
nt_152
nt_153
nt_159
nt_161
nt_162
nt_165
nt_171
nt_173
nt_175
nt_177
nt_178
nt_179
nt_180
nt_181
nt_182
nt_183
nt_184
nt_185
nt_186
nt_187
nt_188
nt_189
nt_190
nt_191
nt 192

[91]

[92]

[93]

[94]

[99]

[96]

[97]

[98]

[99]

[100]
[101]
[102]
[103]
[104]
[105]
[106]
[107]
[108]
[109]
[110]
[111]
[112]
[113]
[114]
[115]
[116]
[117]
[118]
[119]
[120]

nt_198
nt_199
nt_204
nt_205
nt_206
nt_212
nt_213
nt_215
nt_217
nt_218
nt_223
nt_224
nt_225
nt_227
nt_228
nt_231
nt_232
nt_234
nt_236
nt_240
nt_241
nt_242
nt_243
nt_244
nt_248
nt_250
nt_251
nt_253
nt_256
nt 257

[121]
[122]
[123]
[124]
[125]
[126]
[127]
[128]
[129]
[130]
[131]
[132]
[133]
[134]
[135]
[136]
[137]
[138]
[139]
[140]
[141]
[142]
[143]
[144]
[145]
[146]
[147]
[148]
[149]
[150]

nt_258
nt_260
nt_262
nt_263
nt_265
nt_266
nt_267
nt_268
nt_269
nt_271
nt_272
nt_273
nt_276
nt_277
nt_278
nt_279
nt_280
nt_284
nt_285
nt_286
nt_290
nt_292
nt_293
nt_294
nt_295
nt_296
nt_297
nt_298
nt_303
nt_305

[151]
[152]
[153]
[154]
[155]
[156]
[157]
[158]
[159]
[160]
[161]
[162]
[163]
[164]
[165]
[166]
[167]
[168]
[169]
[170]
[171]
[172]
[173]
[174]
[175]
[176]
[177]
[178]
[179]
[180]

nt_307
nt_308
nt_309
nt_310
nt_311
nt_312
nt_313
nt_315
nt_316
nt_320
nt_321
nt_322
nt_328
nt_331
nt_333
nt_337
nt_338
nt_340
nt_341
nt_342
nt_343
nt_345
nt_346
nt_347
nt_348
nt_352
nt_353
nt_358
nt_359
nt_364

[181]
[182]
[183]
[184]
[185]
[186]
[187]
[188]
[189]
[190]
[191]
[192]
[193]
[194]
[195]
[196]
[197]
[198]
[199]
[200]
[201]

nt_365
nt_366
nt_367
nt_368
nt_369
nt_374
nt_375
nt_376
nt_377
nt_379
nt_382
nt_385
nt_392
nt_393
nt_395
nt_397
nt_399
nt_400
nt_403
nt_409
nt_412
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