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Resumen 

 

En este estudio se determinó la variación genética presente para poblaciones del 

carpintero ahumado Picoides fumigatus en México, actualmente hay descritas cinco 

subespecies en función a sutiles diferencias morfológicas en toda el área de su 

distribución, para el país se tienen reportadas dos: Picoides fumigatus sanguinolentus y P. 

f. oleaguineus. Se empleó el marcador mitocondrial NADH  deshidrogenasa (ND2) para 

explorar la variación genética y se dio un primer enfoque al utilizar el marcador nuclear 

ACOI INTRON 10 para dar soporte a las reconstrucciones filogenéticas realizadas con 

Máxima Parsimonia, Máxima Verosimilitud e Inferencia Bayesiana. Los resultados 

mostraron la existencia de dos entidades evolutivas pues el valor obtenido por FST = 

0.91521 indica que existe más variación entre las poblaciones que dentro de ellas, además 

en cada topología obtenida se observó la correspondencia de la separación de dos 

subclados, por un lado se agrupan las muestras de los estados de Oaxaca, Campeche y 

Chiapas y por el otro las muestras de Hidalgo, Veracruz y Puebla; que concuerdan con  los 

análisis genéticos, es decir podemos reconocer el clado PCM correspondiente a la 

subespecie P. f. oleaguineus (Hidalgo, Puebla y Veracruz) que se distribuye en la parte 

norte del país y el otro clado en la parte sureste PSM correspondiente a la subespecie P. f. 

sanguinolentus (Oaxaca, Chiapas y Campeche), observándose que la Faja Volcánica 

Transmexicana es una fuerte barrera para la distribución de estas dos subespecies. Los 

resultados también indican que el marcador nuclear ACO1 INTRON 10 aporta información 

acerca de la reconstrucción obtenida en este trabajo apoyando lo encontrado con el gen 

mitocondrial ND2.  
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Abstract 

 

We determined the genetic variation in Mexican populations of smoky-brown 

woodpecker; there are five subspecies described according to subtle morphological 

differences in all area of distribution in Mexico we found two subspecies: Picoides 

fumigatus sanguinolentus and P. f. oleaguineus. We used the mitochondrial marker NADH 

dehydrogenase (ND2) to explore the genetic variation and a preliminary approach and 

used the nuclear marker ACO1 INTRON 10 for support to the phylogenetic reconstructions 

undertaken with Maximum Parsimony, Maximum Likelihood and Bayesian Inference. The 

results showed the existence of two evolutionary units based on the value of FST= 0.91521. 

It indicates that exist more variation between the populations that among them, 

additionally in each topology obtained correspondence of the split of two clades was the 

same. One group includes to the subspecie P. f. sanguinolentus Oaxaca, Campeche, and 

Chiapas, and another includes samples correspondent to the subspecie P. f. oleaguineus 

from Veracruz, Puebla, and Hidalgo. These results are supported by the genetic analysis. 

The nuclear marker used in this study provides information about the evolution of the 

group and supports the hypothesis found by the mitochondrial marker.  
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I. INTRODUCCIÓN 

 

La biología evolutiva tiene como principio entender cómo se originó  y ha ido cambiando 

la diversidad biológica a lo largo del tiempo (Cracraft & Prum, 1988). Así lugares, con alta 

diversidad en ecosistemas se vuelven fundamentales para investigar los procesos 

implicados en el modelado de la variación genética que resulta la materia para estudiar el 

proceso de la especiación (Haffer, 1969). 

 

Una manera de comprender la situación  biológica actual de México, es analizando  su 

fisiografía (Toledo, 1982), pues su paisaje se ve dominado principalmente por cadenas 

montañosas y cuencas (Hernández-Baños et al., 1995) aunque al norte del país hay una 

gran meseta rodeada por la Sierra Madre Oriental y la Sierra Madre Occidental, que son 

cadenas montañosas formadas en diferentes momentos de la historia geológica (López de 

Llergo, 2003). Sus tipos de suelo y  su variedad de climas, producto de la distribución 

heterogénea de la humedad como consecuencia de ser una masa continental estrecha su 

influencia directa de dos masas oceánicas, así como el efecto de las sombras orogénicas 

formadas por los grandes cuerpos montañosos que flanquean al territorio mexicano a lo 

largo y ancho del mismo (Ramos, 1993) ocasionando que los aspectos ecológicos y 

geológicos para México sean complejos (García-Moreno et al., 2004). Además, una de las 

cualidades más importantes para el país es su ubicación geográfica en el continente 

americano, pues es la zona de contacto de dos grandes regiones biogeográficas: la región 

Neártica (Norteamérica) y la Neotropical (América Latina y el Caribe) (García-Moreno et 

al., 2006), además de la culminación de la formación del Istmo de Panamá hace 

aproximadamente 3.5 m.a. Este puente terrestre sirvió como corredor biológico para el 

intercambio faunístico entre estas dos regiones biogeográficas mencionadas, algunas 

veces el Istmo de Panamá actuó como una barrera para los organismos marinos pues 

quedaron aisladas las aguas del Océano Atlántico y las del Pacífico (Marshall et al., 1982; 

Coates et al., 1992). Y en los organismos terrestres, aunque les sirvió de puente, también 

fue una barrera de distribución. Todas estas características y tipos de relieve han ayudado 
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a que la distribución de los organismos se vea influenciada, delimitándolos a ciertas áreas 

muy particulares, propiciando en algunos de ellos una distribución muy restringida e 

incluso de endémicidad (Fa & Morales, 1993; Flores-Villela, 1993; Pérez-Emán, 2005; 

Castoe et al., 2009). Pues se presentan condiciones que se vuelven barreras para la 

dispersión y colonización en organismos que no pueden flanquearlas (Cortés-Rodríguez et 

al., 2008; Barber & Klicka, 2010).  Todo lo anterior ha tenido consecuencias en la región 

donde se presenta alta diversidad de aves (Haffer, 1990). 

 

El elevado número de hábitats en el territorio nacional ha permitido realizar diversos 

trabajos con el grupo de las aves. Estos estudios incluyen el establecimiento de áreas de 

endemismo (Marks et al., 2002), de variación genética (Miller et al., 2010), biogeográficos 

(Navarro et al., 2004; Vilaca and Santos, 2010), filogeográficos (Hackett, 1996; González et 

al., 2003; Eberhard & Bermingham, 2005;  Tavares et al., 2006; Arbeláez-Cortés et al., 

2011). También estudios de esta índole se han realizado con otros vertebrados como 

mamíferos (Sullivan et al., 1997; Eizirik et al., 2001; Cortés-Ortiz et al., 2003; Rico et al., 

2008) reptiles (Zarza et al., 2008; Daza et al., 2009) y  anfibios (Mulcahy et al., 2006; 

Conlon et al., 2010). 

1.1 Estructura genética 

 

La variación genética es determinada por las diferencias que existen entre secuencias de 

la misma región del DNA, estas diferencias llegan a generar cambios en la morfología, 

fisiología de los individuos, afectando la supervivencia y reproducción de los mismos; así 

las fuerzas evolutivas modifican la variación genética, mientras que la selección y 

mutación la aumentan, por otro lado la deriva génica y la endogamia la disminuyen. Para 

describir cómo se encuentra distribuida la variación genética dentro y entre las 

poblaciones se han establecido aproximaciones las cuales se les ha  asignado el término 

“estructura genética”  (Trejo, 2005), al igual que la estimación del flujo génico como ha 

sido el modelo de islas de Wright en donde al interior de una especie, con un número 
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dado de poblaciones, cada población reemplaza una parte de sus residentes, a partir de 

individuos obtenidos al azar de otras poblaciones locales (Turner et al., 2000). 

 

Los factores ecológicos y/o demográficos pueden modificar la estructura poblacional  

volviéndola dinámica, para que las poblaciones alrededor de una especie cambien y así 

puedan adaptarse o extinguirse (Astorga & Ortiz, 2006), ya que la evolución adaptativa es 

uno de los procesos fundamentales que buscan comprender tanto la ecología como la 

biología evolutiva. Pues los organismos al ser tan complejos fenotípica y sobre todo 

genotípicamente, los estudios que en ellos se realizan es a través de un número limitado 

de caracteres, ya que muchos de ellos están influenciados por decenas o cientos de loci 

(Postma & Van Noordwijk, 2005). 

 

Una especie puede estar estructurada con una distribución continua o no, y cuando las 

poblaciones presentan una conectividad mínima o nula entre ellas como resultado de la 

fragmentación de su hábitat, la disminución en la cantidad de individuos que se dispersan 

es un factor que condiciona el tamaño efectivo poblacional y flujo génico (Lindsay et al., 

2008), así como también puede ser determinante en formar unidades genéticamente 

distintas (Marks et al., 2002). 

 
Las barreras contra la dispersión pueden influir directamente en la variación geográfica de 

las poblaciones, aquellas que presenten preferencias por un determinado hábitat, su 

capacidad de dispersión así como las características topográficas de una región tales como 

los ríos, cadenas montañosas o hábitats disyuntos pueden inhibir la vagilidad de las 

especies (Brawn et al., 1996; Keever et al., 2009), ya que es importante para los análisis 

evolutivos (Barber & Klicka, 2010) entender el proceso de diversificación mediante 

barreras o dispersión que se considera como el primer paso hacia la especiación alopátrica 

(Endler, 1977).  

 

La diferenciación genética en aves se considera baja, más que en otros vertebrados  por la 

gran movilidad que tienen. Éstas presentan altos niveles de flujo génico y un tamaño 
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efectivo de la población alto (Winker et al., 2000). En otros casos más, en ciertas especies 

el equilibrio existente entre la migración y la deriva génica contrarrestan el efecto del 

aislamiento geográfico (Galbusera, 2004).  

  

En el flujo génico intervienen diferentes mecanismos (migración, eventos de extinción y 

colonización, movimiento de gametos) que dan como resultado el movimiento de genes 

de una población a otra dentro de la misma especie (Slatkin, 1981), aunque puede llegar a 

darse entre diferentes especies conocido como la introgresión (Saetre et al., 2001). De 

esta manera, una población representa una poza génica común y al interior de ella las 

fuerzas evolutivas actúan, manteniendo y eliminando la variación genética (Eguiarte, 

2009). Estos mecanismos ayudan a que se puedan dar adaptaciones locales resultando en 

evolución adaptativa para ambientes complejos (Whitlock & McCauley, 1999), esto es de 

gran importancia entre las poblaciones, pues mantiene la integridad de una especie (Wolf 

& Soltis, 1992). Este proceso es un componente esencial de la estructura poblacional ya 

que los niveles y patrones son los que precisan el nivel en el cual una población de cierta 

especie se considera como una unidad evolutiva independiente, ya que si existe un grado 

de flujo génico bajo entre poblaciones de una especie, estas pueden llegar a diferenciarse, 

pero si existe una gran cantidad de flujo génico entre las poblaciones, estas podrán 

evolucionar conjuntamente (Slatkin, 1994). 

 

El flujo génico se puede estimar a partir de métodos directos o indirectos para ver la 

vagilidad de los individuos así como de los gametos. Los primeros se pueden realizar a 

partir de marcaje o anillamiento mediante captura y recaptura de individuos, análisis de 

parentesco, con este tipo de metodologías se permite establecer que tanto se han movido 

los alelos, aunque este tipo de estudios no son un tanto confiables pues llega a 

establecerse un grado de incertidumbre ya que no se sabe si los individuos se logran 

reproducir, además de que se mide el desplazamiento en lugares donde puede que no sea 

el área de distribución de la especie y no contribuya al aporte genético (Whitlock & 

McCauley, 1999). A su vez los métodos indirectos tratan de comparar secuencias 
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nucleotídicas para detectar diferencias a nivel molecular, para ver el grado de similitud o 

diferenciación que presenten los organismos y determinar cuan cercanos o diferentes son 

los individuos de las poblaciones de una especie (Eckert et al., 2008). 

1.2 Marcadores moleculares 

 

Los marcadores moleculares constituyen métodos de análisis genético-moleculares 

basados en la detección de polimorfismos en proteínas y a nivel secuencia de DNA (Trejo, 

2005). Caracterizados como puntos de referencia ubicados en el genoma, sirven como 

herramientas para revelar lugares de variación a nivel de secuencia de DNA (Allendorf et 

al., 2010) y ayudan a detectar la variación genética que puedan llegar a presentarse 

dentro y entre las especies (Frankham et al., 2002). 

 

El utilizar marcadores moleculares de distinto origen, nos ofrecen una medida precisa para 

hacer comparaciones entre organismos e inferir genealogías que muestran las relaciones 

entre los organismos (Pace, 1997), y con el desarrollo de técnicas moleculares en estudios 

de evolución  ha permitido tener una comprensión más amplia de la diversidad genética 

dentro de las poblaciones naturales (Excoffier et al., 1992). Para el presente trabajo 

utilizamos como marcadores moleculares, el gen mitocondrial NADH deshidrogenasa 

(ND2), y el nuclear ACO1 INTRON-10. 

 
La utilización del DNA se ha percibido como una huella genética que al compararse con un 

conjunto de secuencias de la misma o diferente especie nos brinda un estimado del grado 

de parentesco; de este modo los genomas que se heredan uniparentalmente, 

(mitocondria) y que no sufren del proceso de recombinación pueden proporcionar 

información acerca de las relaciones filogenéticas entre los individuos (Soranzo et al.,  

1999). Los métodos moleculares  han ofrecido un gran número de caracteres nuevos 

“marcadores moleculares” que han resultado de gran utilidad  en estudios de sistemática 

(Hackett, 1996). Sin embargo una molécula que se emplea en análisis genéticos y 
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filogenéticos debe presentar una serie de atributos que la hagan elegible (Avise et al., 

1987): 

 
 -Ser distintiva, ampliamente distribuida para asegurar comparaciones homólogas entre 

un amplio rango de organismos. 

 

-Ser un material fácil de aislar y experimentar. 

 

-Presentar una estructura genética sencilla, carente de características complicadas tales 

como DNA repetitivo, elementos transponibles, pseudogenes o intrones. 

 

-Exhibir un  modo sencillo  de transmisión genética, sin recombinación o reordenamientos 

genéticos. 

 

-Proporcionar estados de carácter elegibles de aquellas interrelaciones filogenéticas, que 

deben ser inferidas por criterios razonables de parsimonia y por las propuestas de análisis 

evolutivos. 

 

-Evolucionar rápidamente, de tal manera que nuevos estados de carácter surjan dentro 

del tiempo de vida de una especie. De este modo el mtDNA se convierte en la molécula 

indicada en reunir estas características, (Avise et al., 1987). 

1.3 Genoma mitocondrial 

 

El genoma mitocondrial animal es una molécula uniforme, pequeña (ca. 16-20 kb) y 

circular, constituido por un total de 37 genes, de estos 22 codifican para RNA de 

transferencia, 13 para polipéptidos que forman parte de los complejos multienzimáticos 

útiles en los procesos de la mitocondria  y los dos restantes para RNA ribosomales, carece 

de intrones (regiones no codificantes) por lo que este genoma es altamente compacto 

(Stansfield, 1992), también cuenta con una región control o D-Loop Displacement loop (ca. 
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1 kb) que es el fragmento más variable, pues su tasa de mutación es alta y se encarga de 

controlar la transcripción y replicación (Clayton, 1992). Presenta un papel fundamental en 

el transporte de electrones y la fosforilación oxidativa para generar la energía celular 

(Birky et al., 1989). En todos los vertebrados el contenido genético mitocondrial es el 

mismo sin embargo, el arreglo de sus componentes varía en las aves con respecto a 

mamíferos y anfibios (Quinn, 1997) (Figura 1).  

 
 

 
 

Figura 1.- Genomas mitocondriales de tres grupos de vertebrados tomada de: Quinn, 
1997.  

 
El mtDNA ha venido a revolucionar los estudios de variación genética y filogeografía, en 

comparación con otros marcadores que se habían utilizado, éste se ha vuelto importante 

pues no presenta recombinación (donde el material genético de los progenitores se 

intercambia), a diferencia del DNA nuclear, donde sí se da la recombinación durante el 

proceso de la meiosis. En cada célula somática, existe un gran número de mitocondrias 

(cientos o miles) y por lo tanto una gran cantidad de la molécula que se hereda mediante  

la madre, esta característica hace que la mayoría del polimorfismo que presenta no esté 

bajo selección (Avise et al., 1983) pues las mitocondrias del padre se quedan en la cola del 

espermatozoide  no ingresan al interior del ovulo y las que lo llegan a hacer son 

degradadas.   
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A diferencia del DNA nuclear el mtDNA no presenta histonas asociadas a él, permitiéndole 

evolucionar mucho más rápido que una copia de DNA nuclear, ya que la mutación es el 

proceso que ocasiona variación, principalmente por sustituciones nucleotídicas  (Brown et 

al., 1979).  

 

1.4 Intrones 

 
Descubiertos en 1977 independientemente por Phillip A. Sharp y Richard J. Roberts, 

revolucionaron el campo científico al demostrar que las secuencias codificantes de DNA 

“exones” se encuentran intercaladas con secuencias no codificantes “intrones”, (Roy & 

Gilbert, 2006). Inicialmente se pensaba que los intrones se presentaban sólo en 

eucariontes y no en procariontes, siendo esta una de las diferencias más notables entre 

los dos grandes grupos de organismos.  Pues mientras que para los eucariontes el proceso 

de transcripción se lleva a cabo en el núcleo donde todo un gen es convertido en pre-

mRNA, para posteriormente eliminarle los intrones y pegar sólo los exones mediante el 

splicing y así el producto pueda ser leído y convertido en proteínas u otros RNA´s sin en 

cambio en procariontes el proceso de transcripción y traducción es realizado a la par 

(Lynch & Richardson 2002). Aunque se ha detectado la presencia de intrones en algunos 

procariontes como Thermosynechococcus elongatus (Nakamura et al., 2002). 

 

Estas secuencias se han ocupado en análisis filogenéticos para obtener árboles de genes 

que puedan llegar a ser congruentes con los árboles de especies y establecer de una 

forma precisa las relaciones entre individuos de una especie o entre especies. Su valor 

como marcador molecular radica en que son secuencias que evolucionan de forma neutral 

y más rápido que los exones, pero un poco más lento que los genes de la mitocondria 

(Baker et al., 2006). 

 

Estos marcadores moleculares combinados con la técnica de la PCR por sus siglas en inglés 

(reacción en cadena de la polimerasa), ha permitido el aumento en los análisis genéticos, 

pues es un componente básico y esencial  que ha revolucionado el campo de la biología 
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molecular. La PCR es una técnica in vitro que permite obtener varias copias de un 

segmento específico de DNA en pocas horas. Desarrollada por Kary Mullis en los 80”s, 

siendo la enzima DNA polimerasa que actúa en las células la molécula clave (Mifflin, 

2003). 

1.5 ANTECEDENTES 

Familia Picidae 

 
La familia Picidae está constituida por tres subfamilias: Jynginae, Picumninae y Picinae 

(Peters, 1948; Short, 1982; Winkler & Christie, 2002), para las cuales se han descrito 

aproximadamente 225 especies, presentan una distribución casi cosmopolita, excepto 

Madagascar, continente australiano y regiones polares (Howell & Webb, 1995; Fuchs et 

al., 2006). Junto con las familias Ramphastidae, Bucconidae, Capitonidae, Galbulidae, 

Indicatoridae, Lybiidae, Megalaimidae, constituyen el orden de los Piciformes (Gill & 

Donsker, 2012).  

 

Los carpinteros ”verdaderos” (Piciformes: Picidae: Picinae), han sido considerados un 

grupo uniforme y monofilético, con poca información acerca de sus caracteres ancestrales 

debido al sesgo en el registro fósil (Webb & Moore, 2005; Zelenkov, 2007), algunos 

autores han postulado que este grupo es relativamente joven dentro de las aves pues se 

habían encontrado huesos que databan del Plioceno (Short, 1974), aunque el origen de 

este grupo se ha remontado aún más en el pasado pues para el 2001, en Alemania se 

reportó el hallazgo de un tarsometatarso de piciforme en sedimentos del Oligoceno, el 

cual presenta similitud en tamaño y forma al de la especie Dendropicos fuscescens (Mayr, 

2002). 

 

Las aves pertenecientes a esta subfamilia (Picinae) cuentan con una serie de 

sinapomorfías que les han permitido vivir en los árboles; cuentan con un pico fuerte que 

es delgado hacia la parte posterior el cual les ayuda a excavar en los troncos para formar 

cámaras de anidamiento, dormitorios y para obtener alimento; el cráneo está muy 

endurecido así previenen daños a nivel cerebral (Howell & Webb, 1995); los orificios del 
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rostro como ojos y nostrilos cuentan con protecciones propias para evitar la introducción 

de partículas arrojadas al momento del golpeo en el árbol: en los primeros una membrana 

delgada es cerrada milésimas de segundos antes del contacto, mientras que en la 

superficie de los nostrilos de un gran número de carpinteros se encuentran cubiertos por 

mechones de plumas que se disponen hacia adelante; un aparato hioideo elongado que le 

da soporte a la lengua la cual presenta una serie de proyecciones “lengua parvada”  

(Webb & Moore, 2005) apta para sus hábitos alimenticios que les permite sacar insectos y 

larvas del interior de los árboles; los muslos son cortos y fuertes; los dedos de los pies 

tienen garras, y estos se encuentran en una posición zigodáctila,  la cola cuenta con 

plumas en donde sus ejes son rígidos y las puntas acuminadas que le ayudan a dar soporte 

al ave en los troncos, introduciéndose en las irregularidades en los troncos, funcionando 

como un accesorio para apoyar el resto del cuerpo, permitiendo al animal que se aferre 

verticalmente y ascienda a lo largo del árbol. Este conjunto de características han 

resultado ser fundamentales en la biología de este grupo de aves, al brindarles una gran 

capacidad para cincelar la corteza de los árboles y poder alimentarse de las larvas e 

insectos adultos, aunque incluyen también en su dieta savia de los árboles, frutos y 

semillas (Fuchs, 2006). 

 

En la mayoría de las especies de carpinteros, suele haber dimorfismo sexual en áreas 

pequeñas bien definidas como la cabeza y el cuello, exhibiendo una amplia variedad de 

tonos y colores que se han ocupado para asignarles sus nombres comunes y para su 

clasificación, a menudo son sedentarios a lo largo de su área de distribución (Stradi et al., 

1998).  El número de géneros y especies puede varía dependiendo del autor, sin embargo 

de acuerdo con Winkler & Christie (2002) existen cerca de 183 especies agrupadas en 23 

géneros para la subfamilia Picinae (“carpinteros verdaderos”). 

 
A partir de características morfológicas y osteológicas se ha tratado de agrupar a estos 

organismos (Goodge, 1972), sin embargo, la revisión taxonómica más reciente de este 

grupo de aves, fue realizada por Lester Short (1982) quien agrupó a estos organismos 

tomando como base caracteres etológicos, biogeográficos y similitudes en la coloración 
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del plumaje; características que para este autor se compartían entre varios grupos de 

organismos cercanamente relacionados, a partir de ello los agrupo en seis grandes tribus 

(Melanerpini, Colaptini, Campephilini, Meiglyptini, Campetherini y Picini), de acuerdo con 

lo anterior el Género Picoides fue asignado a la tribu Campetherini. 

 

En 1997 Moore & DeFilippis utilizando los marcadores moleculares de Cyt-b y B-fibrinogen 

intron 7, se exploraron las relaciones filogenéticas entre algunas especies de carpinteros y 

ver si coincidían con las clasificaciones propuestas anteriormente con base en caracteres 

morfológicos, etiológicos y biogeográficos, pues argumentaban que se necesitan respaldar 

las filogenias con datos moleculares y morfológicos, para aportar un grado de certeza 

mayor en la reconstrucción filogenética, así mismo las filogenias basadas en caracteres 

moleculares deben de realizarse con varios marcadores moleculares o genes de distinta 

naturaleza. Pues cuando se ocupan diferentes secuencias de genes mitocondriales el 

resultado filogenético es el mismo, pues estos se heredan como una sola molécula, así 

cuando se respaldan filogenias moleculares mitocondriales con nucleares se reduce el 

margen de error (Prychitko & Moore, 1997). 

 

Posteriormente en otro estudio donde utilizaron los genes mitocondriales COI y Cyt-b, 

cuyo objetivo fue determinar el efecto que pueda tener la cantidad de pares de bases de 

la secuencia de un gen dado, en la resolución de la relaciones filogenéticas en grupos 

taxonómicos que hayan evolucionado recientemente, como es la familia Picidae, llegando 

a la conclusión de que efectivamente este tipo de genes mitocondriales son útiles al 

momento de querer resolver filogenias en organismos con tiempos de evolución 

relativamente cortos (DeFilippis & Moore, 2000). 

 
Hasta hace unos años el estudio de las relaciones taxonómicas existentes entre los 

organismos se desarrollaba a través de la comparación de características anatómicas, 

fisiológicas, miológicas o conductuales de los representantes vivos y también de los 

ejemplares fósiles; actualmente la biología molecular y la genética permiten relacionar a 

los organismos a través del análisis del material genético transmitido a lo largo de la 
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historia evolutiva (Rivas, 1999). Por lo cual análisis realizados a partir de datos moleculares 

no consideran la agrupación de carpinteros en seis tribus si no en tres Dendropicini, 

Malarpicini y Megapicini (Webb & Moore, 2005; Fuchs et al., 2007; Benz et al., 2011). De 

igual forma la especie Picoides fumigatus hasta hace un par de años era considerada como 

Veniliornis fumigatus (Short, 1982), ya que en el 2006  William Moore y colaboradores 

realizaron un estudio donde utilizaron dos genes mitocondriales para resolver las 

relaciones filogenéticas de los géneros Veniliornis, Picoides y Piculus. Encontrando que los 

dos primeros son mutuamente parafiléticos, pues las topologías obtenidas a partir de 

Análisis Bayesiano, de Máxima Verosimilitud y Máxima Parsimonia indican que especies 

anteriormente clasificadas dentro de un género aparecen en otro, tal es el caso de la 

especie Picoides fumigatus la cual se creía pertenecía al género Veniliornis y en ese 

estudio aparece dentro del clado de los Picoides pequeños de Norteamérica, con un valor 

de apoyo de 100% en las tres topologías inferidas (Figura 2), mientras que otras especies 

del género Picoides aparecen dentro del clado del género  Veniliornis (Moore et al., 2006). 

Con la evidencia de este estudio en el año 2012 la especie Veniliornis fumigatus fuera 

transferida al género Picoides, para así ser renombrada como Picoides fumigatus (Chesser 

et al., 2012). 

 
Además Webb y Moore argumentan que la coloración en los carpinteros a través de su 

historia evolutiva se ha perdido o ganado de forma convergente (Webb & Moore, 2005), 

está propiedad tal vez ha llegado a ser consecuencia de selección asociada al tipo de 

hábitat, por lo que algunas especies del género Picoides habrían perdido el modelo 

barrado dorsal como consecuencia de vivir en ambientes con vegetación densa (Webb & 

Moore, 2005) y por tal motivo algunas designaciones de especies colocadas en un 

determinado grupo son incorrectas y es necesario reevaluar las clasificaciones con base en 

criterios  moleculares y morfológicos (Weibel & Moore, 2002a; Weibel and Moore, 2002b; 

Fuchs et al., 2006 Benz et al., 2011). 
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Figura 2.- Ubicación taxonómica de Picoides fumigatus con base en caracteres 
moleculares, tomada de Moore et al., 2006. 
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1.6 Descripción de la especie 

 
Short (1982) agrupo dentro del género Picoides una gran cantidad de organismos con 

representantes en los continentes americano, africano, asiático y europeo, siendo el 

género más diverso dentro de los pájaros carpinteros (Winkler et al., 1995), aunque 

estudios moleculares han demostrado que este género es un conglomerado de varios 

grupos donde se han hecho inclusiones de especies que han resultado pertenecer a otros 

géneros (Weibel & Moore, 2002a; Weibel & Moore, 2002b; Moore et al., 2006). El hábitat 

donde se les puede encontrar son sabana y praderas, la coloración presente en este tipo 

de aves es caracterizada por tener un plumaje negro con blanco con un modelo de 

barrado dorsal o ventral (Moore et al., 2006). 

 

Picoides fumigatus fue descrito en 1840 por d´ Orbigny, mide de 15-18 cm, el peso puede 

variar de los 30 a los 50g, es una especie que se distribuye desde la parte central de 

México hasta el norte de Argentina (Howell & Webb, 1995). 

 
En el macho las plumas de la cabeza en su base son color rojo obscuro y hacia la parte 

distal son más claras, para la garanta y el cuello predomina el color olivo, la espalda puede 

ser marrón, rojizo marrón u olivo, en el rostro predomina el amarillo y pecho olivo oscuro 

(Howell & Webb, 1995). El pico es gris oscuro y su base gris claro. Tanto las plumas 

cobertoras de las alas como las plumas de la parte superior de la cola son color marrón 

oscuro en sus bordes, pueden ser rojas, doradas e incluso anaranjadas, las plumas 

remeras y las rectrices negruzcas. A diferencia del macho, en la hembra predomina el 

marrón oscuro desde la frente hasta la nuca, a veces con algunos manchones en blanco, el 

pico es gris claro en la punta y la base gris oscuro (Winkler & Christine, 2002). La cría suele 

presentar una coloración ligeramente más clara que los adultos, con algunas líneas 

blancas al interior de las plumas secundarias (Stiles & Skutch, 1989).  

 

La especie suele habitar claros de los bosques, matorrales, bosques secundarios, bosques 

húmedos, bosques nubosos, puede estar al interior o en el borde de los mismos, suele 
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encontrarse también en los plantíos, forrajea en lo alto del dosel o bordes inferiores (AOU, 

1998), a menudo se posa en ramas delgadas, en las tierras bajas hay una preferencia por 

los bordes de los bosques y riveras de los ríos, además puede encontrarse desde el nivel 

del mar hasta los 4000 msnm en Tierra Blanca, Perú (Winkler & Christine, 2002). 

 

Con respecto a sus hábitos alimenticios recorren lo alto del dosel, la parte inferior de los 

bosques hacia sus bordes, maleza y árboles aislados para atrapar escarabajos pequeños y 

sus larvas, que obtienen al picotear continuamente los troncos, algunas veces consumen 

frutos, el forrajeo puede ser sólo o en grupo después del periodo de crianza. Por otro lado 

la crianza se da entre los dos padres, así como la construcción del nido a una altura que 

puede ir desde 1.5-8 m desde el suelo, ponen cuatro huevos. A lo largo de su área de 

distribución es posible que varíe el periodo de cría. Los padres viven juntos todo el año sin 

embargo duermen en agujeros diferentes (Howell & Webb, 1995; Winkler & Christine, 

2002). 

 

Para esta especie a lo largo de su amplia y variada distribución geográfica se han descrito 

cinco subespecies (morfotipos) con base en tamaño, peso, longitud alar y coloración 

incluyendo las diferentes tonalidades que presentan (ver tabla 1) (Winkler & Christine, 

2002). Del total de subespecies, en México se encuentran dos: Picoides fumigatus 

olaeguineus y Picoides fumigatus sanguinolentus (Figura 3). 
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Tabla 1. Características de las subespecies reconocidas dentro de Picoides 

fumigatus. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 3. Individuos  representantes de las dos subespecies de México arriba P. f. 

oleaguineus abajo P. f. sanguinolentus (tomado de Winkler & Christine, 2002). 

 
 

 

 

• P. f. oleaguineus (Reichenbach, 1854) Este de México. El plumaje que rodea al ojo 
es blanco (anillo ocular), presenta un peso de 36-49g y su longitud alar es mayor a la de  
P. f. sanguinolentus. 

• P. f. sanguinolentus (P. L. Sclater, 1859) Centro y sur de México al oeste de 
Panamá. Más pequeño que P. f. oleaguineus con un peso de 31-42g, longitud alar más 
pequeña, sin anillo ocular y con coloración marrón en el cuerpo más abundante. 

• P. f. reichenbachi (Cabanis & Heine, 1863) norte y Noreste de Venezuela. 
Moderadamente parecido a la subespecie P. f. sanguinolentus, sin embargo presenta la 
longitud alar más corta y con la coloración marrón mate. 

• P. f. fumigatus (d´Orbigny, 1840) Este de Panamá, sur de Colombia a través de 
Ecuador, este de Perú, oeste de Bolivia y Norte de Argentina. 

• P. f. obscuratus (Chapman, 1927) suroeste de Ecuador (El Oro y oeste de Loja) 
noroeste de Perú. Plumaje color marrón grisáceo. 
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II PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA. 

 

Picoides fumigatus presenta cinco subespecies reconocidas, para México se reportan dos; 

Picoides fumigatus oleaguineus en la parte este de México y Picoides fumigatus 

sanguinolentus del centro y sur de México hasta Panamá, ambas especies presentan  

diferencias morfológicas. El análisis de variación genética aportará la información 

necesaria para determinar si las dos subespecies presentan diferencias a nivel genético 

que apoyen el estatus actual de dos subespecies diferentes para México.  

III OBJETIVOS 

3.1 Objetivo  general:  

a) Determinar la variación genética de las poblaciones de Picoides fumigatus en 

México mediante las secuencias de DNA mitocondrial del gen ND2 y del DNA 

nuclear intron 10.  

 

3.2 Objetivos específicos:  

a) Establecer la estructura genética de las poblaciones de Picoides fumigatus en 

México. 

b) Establecer una hipótesis acerca de las relaciones entre las poblaciones mexicanas 

de P. fumigatus. 

c) Proponer una hipótesis acerca del estatus de la distribución de las poblaciones de 

P. fumigatus. 

3.3 Hipótesis 

Al presentar el carpintero ahumado una distribución disyunta, y ocupar diversas áreas de 

la República Mexicana se espera que las dos subespecies descritas por Reichenbach, 1854 

y P. L. Sclater, 1859, se encuentren aisladas y que cada una de ellas cuente con su propia 

identidad genética por un bajo o nulo flujo genético, debido al aislamiento geográfico 

existente entre ellas.  
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IV Método 

4.1 Obtención de las muestras 

 

Se utilizaron muestras de corazón, hígado y/o músculo, pertenecientes a la colección de  

tejidos  de  Aves del Museo de Zoología “Alfonso L. Herrera” de la Facultad de Ciencias 

UNAM provenientes de diversas salidas al campo, así como muestras del Natural History 

Museum de la Universidad de  Kansas, EUA. 

4.2 Trabajo de laboratorio 

 

El DNA fue extraído de 31 muestras preservadas en etanol (músculo, hígado o corazón) de 

estás 17 pertenecen a la especie Picoides fumigatus (Figura 4 puntos de colecta de esta 

especie), y 14 muestras más (3 Picoides villosus, 2 Piculus aeruginosus, 1 Piculus 

auricularis, 1 Picoides arizonae, 5 Picoides jardinii y 2 Melanerpes aurifrons) utilizando el 

kit de extracción DNeasy Tissue Kit (Qiagen, Valencia, CA, EUA), siguiendo el protocolo de 

la manufactura (www.qiagen.com) Apéndice 1. La información de las localidades de 

colecta y de los ejemplares se presenta en el Apéndice 2. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 4. En azul puntos de colecta y en rojo distribución potencial de P. fumigatus. 
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-Las muestras fueron amplificadas con la técnica de PCR para los dos genes, se llevó a 

cabo en un Termociclador Gene Amp PCR System 9700 (Applied Biosystems). Para 

amplificar el gen nuclear ACO1-INTRON 10, se utilizaron los Primers (ACOI-I10m13F y 

ACOI-I1Om13R) y para amplificar el gen mitocondrial ND2 se utilizaron los primers 

(H6313-L5219 o H1056U- L5215U) ver cuadro 1.  

 

 

 

 

Oligonucleótido Marcador 
molecular 

Secuencia Fuente 

    
H6313 ND2 CTC TTA TTT AAG 

GCT TTG AAG GC 

Sorenson et al., 

1999 

L5219 ND2 CCC ATA CCC CGA 

AAA TGA TG 

Sorenson et al., 

1999 

H1056U ND2 GGA TAA CA TTT 

CAC ACA CAG GRT 

YTA AGG CTT TGA 

AGG CCT TYG G 

Sorenson et al., 

1999 

L5215U ND2 TAT CGG GCC CAT 

ACC CCG AAW AT 

Sorenson et al., 

1999 

ACOI-I10m13F ACO1 INTRON-10 CAC GAC GTT GTA 

AAA CGA CCT GTG 

GGA ATG CTG AGA 

GAT TT 

Cadena et al., 2007 

ACOI-I10m13R ACO1 INTRON-10 GGA TAA CAA TTT 
CAC ACA CAG CAG 
GCT GCA GCA AGG 

CAC AAC AGT 

Cadena et al., 2007 
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Cuadro 1.- Primers utilizados en este trabajo. 

 

-Las amplificaciones para ND2 y el marcador nuclear ACOI-INTRON1 10 fueron realizadas a 

un volumen final de 20μl donde 7.01 μl de H2O, 2.88 μl de Buffer A, 2.88 μl de MgCl2, 

1.45 μl de dNTP´s 10X (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 0.32 μl de los primers (H6313-L5219 o 

H1056U-L5215U) o ACOII10m13F  y ACOI-I10m 13R según fuera el fragmento deseado a 

obtener, más (10pmol/ μl), 0.14 μl de Taq polimerasa y  5 μl de DNA para cada muestra. 

 

-Las condiciones óptimas para la amplificación del marcador nuclear fueron, fase inicial 

desnaturalización a 94°C por 30s, elongación 30 ciclos 56°C por 45s y 70°C a 2 minutos y 

una extensión final de 72°C por 12 minutos. 

 

-Todos los productos de la PCR fueron visualizados en gel de agarosa, a una concentración 

del 1 % teñido con Bromuro de Etidio, los resultados positivos se preservaron a 

temperatura de -20°C para su posterior  secuenciación en la institución High-Thoughtput 

Sequencing Solutions administrada por la Universidad de Washington, en el 

Departamento de Ciencias Genómicas. 

4.3 Edición de secuencias 

 

Todas las secuencias fueron alineadas y editadas automáticamente con el programa 

SEQUENCHER 4.8 (GeneCodes Ann Arbor, MI, EUA). Para alinear y obtener la secuencia 

consenso para cada muestra de ND2, se utilizaron como referencia las secuencias de 

Veniliornis fumigatus (DQ479179) y  Picoides villosus (HQ889613.1) de GENBANK; para el 

marcador nuclear ACO1 INTRON-10 al no haber secuencias disponibles en GENBANK para 

alinear las secuencias obtenidas se procedió a utilizar la secuencia que presentó la mayor 

longitud (YACH061 P. fumigatus 1086pb), ella sirvió como molde para comenzar a 
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remover los fragmentos “sucios” y dejar limpias las secuencias en cada una de las ellas se 

realizó el ensamblaje de las secuencias para generar las secuencia consenso “contig”. 

 
En la mayoría de las muestras secuenciadas se lograron recuperar secuencias para ambas 

hebras de DNA en otras sólo se obtuvieron fragmentos de la hebra correspondiente a “F” 

o “R”, posteriormente el conjunto de secuencias para los dos marcadores moleculares 

fueron guardadas en formato FASTA para su posterior utilización. 

 

 

4.4 Alineamiento de secuencias 

 
El alineamiento de las secuencias se realizó mediante el programa Clustal X (Thompson et 

al., 1997). Posterior al alineamiento se utilizó Modeltest 3.7 (Posada & Crandall, 1998)  

para buscar el modelo apropiado de sustitución nucleotídica para ser utilizado con 

Máxima Verosimilitud, bajo el criterio de Akaike en el programa Modeltest Test 3.7 

(Posada & Crandall, 1998). 

 

Fue construida una matriz en formato FASTA con todas las secuencias ND2 pertenecientes 

a Picoides fumigatus, para obtener los valores de las distancias genéticas para presentar 

un marco de referencia para ver cuanta variación se comparte entre poblaciones o grupos 

y así saber  que tan similares o diferentes son las poblaciones que se comparan (Nei, 

1972),  en PAUP  4.6.0  (Swofford 2002). 

 

Para la elaboración de las reconstrucciones filogenéticas fueron creadas tres matrices en 

formato FASTA, una para las muestras del gen ND2, otra para las muestras del nuclear y 

una más para los genes concatenados esta última matriz incluyo las secuencias que se 

obtuvieron tanto para ND2 y nuclear que correspondieran a la misma muestra. 
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4.5 Análisis de Estructura y Variación genética 

 
Dentro de los análisis que se pueden establecer para el análisis de la estructura genética 

de las poblaciones para una especie determinada se encuentran: 

 

El estadístico FST de Wright que es posible obtenerlo a partir de un Análisis de Varianza 

Molecular (AMOVA), los valores obtenidos representan como está distribuida la variación 

genética entre las poblaciones de una especie, considerando cuantas mutaciones se 

presentan entre haplotipos y así evalúa las diferencias dentro y entre individuos de una 

población y entre poblaciones. De acuerdo con (Wright, 1921) la ecuación es representada 

de la siguiente manera. 

 

FST = (HT – HS)/HT 

 

Toma valores del cero al uno, cuando se obtienen valores cercanos a cero la 

interpretación que se le da es que la variación genética se encuentra distribuida 

homogéneamente sin en cambio cuando toma valores cercanos a uno la variación se 

distribuye heterogéneamente (Brown et al., 2004). Este análisis junto con el de las 

diferencias pareadas, se realizó sólo con las secuencias de Picoides fumigatus obtenidas 

con el ND2 de las poblaciones mexicanas, ya que las secuencias del ACOI INTRON-10 

fueron escasas, este análisis se efectuó utilizando el programa Arlequín (Excoffier et al., 

2006), con una significancia estadística de 10, 000 permutaciones. 

 

En el programa DNAsp v.5 (Librado y Rozas, 2009) se calcularon los parámetros de 

diversidad genética o haplotípica  para las poblaciones de Picoides fumigatus  procedentes 

de México; que es una medida que indica cual es la probabilidad de que dos individuos 

tomados al azar dentro de una población presenten diferentes haplotipos de mtDNA (Nei, 

1987). 

h= (n/n-1) (1-Σfi
2) 
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Donde fi es la frecuencia del iésimo haplotipo y n es el número de individuos 

muestreados. 

  

Se calculó el índice de diversidad nucleotídica Pi  para determinar el número promedio de 

diferencias  por sitio de nucleótido cuando se comparan pares de haplotipos de mtDNA 

(Brown et al., 2004). 

Pi= [n/(n-1)] Σxixjπij 

 

Donde n es el número de haplotipos examinados, xi es  la frecuencia del iésimo haplotipo 

en la muestra y πij es la proporción de diferencias  entre los haplotipos. 

 

Junto con estos análisis se calcularon los valores de la D de Tajima, para probar la 

neutralidad del marcador ND2 y determinar si alguno de las dos subespecies P. f. 

oleaguineus y P. f. sanguinolentus de aquí en adelante referidas como grupo PCM y PSM 

se encuentran en expansión poblacional. 

4.6 Reconstrucción de relaciones filogenéticas 

 

Las reconstrucciones filogenéticas se realizaron con los métodos (MP) Máxima 

Parsimonia, (ML) Máxima Verosimilitud, (IB) Inferencia Bayesiana, para lo cual fueron 

creadas tres matrices, una para secuencias del gen ND2, para este marcador 

adicionalmente se incluyeron muestras obtenidas del GENBANK de otros ejemplares de 

carpinteros para ser asignados como grupos externos (ver Apéndice 2)  y poder explorar 

con que especie hay mayor parentesco; así como ver si las topologías para Picoides 

fumigatus resultaban monofiléticas a lo largo de los diferentes análisis, o había muestras 

que se unieran con las de otras especies de carpinteros, y de este modo detectar algún 

tipo de contaminación en las muestras centrales del estudio, mal catalogado de los 

tejidos, o una posible conexión filogenética no vista en análisis previos con carpinteros, la 

segunda matriz para secuencias del ACO1 INTRON-10 donde sólo se pudieron obtener 6 
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secuencias para Picoides fumigatus 2 para Picoides villosus, 1 para Picoides arizonae, 2 

para Piculus aeruginosus y una para Piculus auricularis; la tercer matriz fue construida  

para genes concatenados (ND2 + ACO1 INTRON-10), en la cual solo incluyo las muestras 

presentes en ambos marcadores, el proceso de concatenado se llevó a cabo en PAUP 4.6.0 

(Swofford, 2002). 

 

El primer análisis en realizarse fue el de Máxima Parsimonia en el programa PAUP 4.6.0 

(Swofford, 2002) para seleccionar el árbol consenso con las topologías más parsimoniosas 

bajo el algoritmo (TBR), para generar el árbol consenso, con número de bootstrap de 100 

con este método se quiere obtener el árbol que posea aquella topología donde el menor 

número de cambios evolutivos expliquen las diferencias entre secuencias (Para las tres 

matrices). 

 

El análisis de Máxima Verosimilitud se realizó una vez que se obtuvieron los modelos de 

sustitución nucleotídica para las tres matrices creadas, estos fueron obtenidos en 

Modeltest 0.1 (Posada & Crandall, 2008) bajo el criterio de Akaike (ACI: Akaike, 1973) los 

modelos  que mejor se ajustaron se presentan posteriormente; de ahí los datos fueron 

analizados en el programa Garli 0.951 (Zwicki, 2006) con réplicas de bootstrap de 100 para 

posteriormente obtener el árbol consenso en el programa PAUP 4.0 (Swofford, 1999) para 

que a partir  del modelo se busque e identifique la topología te presente la mayor 

probabilidad de  explicar los cambios nucleotídicos entre cada secuencia (Felsenstein, 

2004). 

 

El análisis de Inferencia Bayesiana se realizó en el programa Mr. Bayes versión 3.0  

(Ronquist & Huelsenbeck, 2003), utilizando el modelo óptimo de sustitución nucleotídica 

que previamente se generó en Modeltest 0.1, para las tres matrices (ND2, ACOI INTRON-

10 y Concatenados) se corrió el análisis con tres cadenas una fría y dos calientes durante 

diez millones de generaciones con muestreo en cada 250 generaciones y con un número 

de árboles descartados del 25%. 
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4.7 Distribución mismatch 

 
Para el análisis demográfico  de Picoides fumigatus se obtuvo la distribución mismatch en 

el programa DNAsp v.5 (Librado y Rozas, 2009)  solo con las secuencias de México para 

Picoides fumigatus obtenidas con ND2; y así obtener información acerca de los tamaños 

poblacionales pasados de la especie (Rogers & Harpending, 1992), con este análisis se 

tabulan el número de diferencias por pares entre todas las secuencias de DNA, que se 

encuentran incluidas en una muestra (Harpending, 1994).   

 

V Resultados 

 

5.1 Estructura y variación genética 

La estructura genética observada en el análisis de variación molecular (AMOVA) nos 

muestra que la variación genética dentro de las poblaciones es baja (8.84) a comparación 

del alto porcentaje de variación que se presenta entre las poblaciones (91.52) por lo cual 

el flujo genético es casi inexistente pues la FST obtenida fue de 0.91512, dicho resultado 

puede interpretarse que las poblaciones están fuertemente estructuradas (cuadro 2). 

Las distancias pareadas obtenidas forman dos grandes grupos para las poblaciones 

mexicanas (P. f. oleaguineus PCM=Hidalgo, Veracruz y Puebla; P. f. sanguinolentus 

PSM=Oaxaca, Chiapas y Campeche) cuyos valores al compararse entre ellas son altos 

tomando valores que van de los 0.80556 hasta 1.00000, lo que sugiere que estos grupos 

tienen valores altos de distancia genética, mientras que al interior de los grupos la 

diferenciación genética es baja. 
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Cuadro 2. Análisis de Varianza Molecular AMOVA. 

 

Para el primer grupo PCM los valores se presentaron en un rango de -1.00000 a 0.00000, 

éstos resultados sugieren que entre los individuos hay poca o nula variación genética; 

para el segundo grupo PSM los valores se presentaron de -0.60000 a 0.48148, lo que 

sugiere que también la diferenciación entre los individuos de éstas poblaciones es baja o 

nula. Cuando se incluye la muestra proveniente de Perú las diferencias pareadas cambian, 

ya que para Campeche, Chiapas, Veracruz y Puebla se alcanzan los valores más altos y sólo 

disminuyen los valores con Oaxaca e Hidalgo (cuadro 3). 

 

 

 

Cuadro 3.-Distancias Pareadas FST (ND2). 
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Los valores de la matriz de distancias genéticas de Nei obtenidos en PAUP (Swofford 4.6.0. 

2006), apoyan la formación de dos grupos PSM (Oaxaca, Chiapas y Campeche) y PCM 

(Hidalgo, Puebla y Veracruz) ver Apéndice 3. 

 

A partir de los análisis de genética poblacional se logran obtener 6 haplotipos para 

Picoides fumigatus, 4 pertenecientes al grupo definido como Sur de México (PSM) P. f. 

sanguinolentus Y dos pertenecientes al grupo centro de México (PCM) P. f. oleaguineus 

obtenidos sólo con ND2. La diversidad haplotípica para el grupo PSM fue ligeramente 

mayor 0.455 al igual que la diversidad nucleotídica 0.00922 que la obtenida en el grupo 

PCM 0.400 y 0.00422 respectivamente; los valores obtenidos en la prueba de D de Tajima 

fueron positivos para el grupo PCM y negativos para el grupo PSM. Los valores negativos 

para la prueba de D de Tajima son indicadores de expansión poblacional cuando son 

significativos, el resultado de éste análisis para los dos grupos (PCM y PSM) muestran 

valores que no son significativos por lo que podemos asumir que las poblaciones están en 

estasis demográfico (cuadro 4). 

 

Cuadro 4. Valores estimados de diversidad genética presentes en cada grupo: número de 

muestras (N); número de haplotipos (H); diversidad haplotípica (HD); diversidad 

nucleotídica (PI); theta de Watterson (W); promedio de las diferencias nucleotídicas (k), D 

de Tajima (D), valor de significancia para D de Tajima (P). 
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5.2 Análisis filogenéticos 

 
Se lograron obtener 31 secuencias para el gen ND2 de las cuales 17 pertenecen a Picoides 

fumigatus la longitud de esta se presentó en un rango de 727-1041pb y para el ACO1 

INTRON-10 se obtuvieron 12 secuencias con longitudes variables en un rango de 895-

1089pb de estas 6 pertenecen a Picoides fumigatus, 2 a Picoides villosus, 1 a Picoides 

arizonae, 1 a Piculus auricularis y 2 a Piculus aeruginosus. 

 

Los modelos de sustitución nucleotídica obtenidos para realizar las reconstrucciones 

filogenéticas de máxima verosimilitud e inferencia bayesiana para cada grupo de datos, 

bajo el criterio de Akaike se presentan en el siguiente cuadro 5. 

 
 

GEN Modelo de sustitución 

ND2 TIM3+1+G 

ACO1 INTRON 10 TIM+1 

ND2 + ACO1 INTRON 10 TPMu1+I+G 

 
 

Cuadro 5. Modelos de sustitución nucleotídica correspondientes a cada gen y genes 
concatenados. 

 
Se lograron obtener las reconstrucciones filogenéticas bajo los criterios de Máxima 

Parsimonia, Máxima Verosimilitud e Inferencia Bayesiana para  ND2, Intron10 ACOI, y 

concatenados, que se presentan a continuación. 

• Máxima Parsimonia 

Para los análisis de Máxima Parsimonia se logran obtener los árboles para las tres matrices 

(ND2, ACO1INTRON-10 y genes concatenados).  

 

El árbol obtenido para  ND2 (Figura 5) muestra que el clado de Picoides fumigatus está 

claramente diferenciado por lo que podemos asumir que es monofilético y además está 
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apoyado por valores de “bootstrap” (100%). Dentro del clado Picoides fumigatus se 

presentan dos grupos claramente diferenciados, uno que incluye a las poblaciones del 

PCM (Hidalgo, Veracruz y Puebla) subespecie P. f. oleaguineus y otro grupo a las 

poblaciones provenientes del PSM (Oaxaca, Chiapas y Campeche) subespecie P. f, 

sanguinolentus, sin embargo, la muestra procedente de Perú (21419)subespecie P. f. 

fumigatus a pesar de ser incluida en el clado no se ubica como grupo hermano de uno u 

otro clado de P. fumigatus, por otro lado el clado de las demás especies del género 

Picoides si resultan ser hermanas para el clado de Picoides fumigatus y estos dos a su vez 

son hermanos del clado de los Veniliornis (género exclusivo de Sudamérica). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 5.- Árbol obtenido por medio del método de Máxima Parsimonia, para el gen ND2, 

en rojo el grupo PCM (Hidalgo, Puebla y Veracruz), en azul PSM (Oaxaca, Chiapas y 

Campeche) y en verde la muestra proveniente de Perú, en cada nodo se indica el valor de 

apoyo de bootstrap. 
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El árbol  obtenido con el marcador molecular nuclear ACO1 INTRON-10 (Figura 6) presenta 

un clado con valores de apoyo altos (100%) para los Picoides fumigatus presentándonos 

que es un grupo monofilético dentro de él hay una politomía pues no se resuelven las 

relaciones al interior del mismo aunque dos secuencias provenientes de Hidalgo 

(HUAS136 y BMM869 correspondientes a la subespecie P. f. oleaguineus se unen entre 

ellas; por una parte las secuencias correspondientes a la subespecie P. f. sanguinolentus 

no se agrupan todas juntas pues una secuencia de Chiapas (YACH061) se une con una de 

Oaxaca (B2086) y 2 muestras más provenientes de Oaxaca (CHIMA142)  y Campeche 

(MOL11-35) sólo son incluidas en el clado de la especie pero no se agrupan con alguna 

otra muestra esto puede ser explicado por la falta de inclusión de las poblaciones 

faltantes, ya que como se menciona anteriormente solamente se pudo secuenciar un total 

de 12 muestras para este marcador, de las cuales 6 pertenecen a Picoides fumigatus. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 6.- Árbol obtenido por medio de Máxima Parsimonia, para ACOI INTRON-10, en azul 

(Hidalgo), en rojo (Oaxaca, Chiapas y Campeche), se muestran los valores de bootstrap. 
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El árbol obtenido del análisis concatenado (mitocondrial + nuclear) presenta una topología  

al igual que las obtenidas con ND2 y el ACOI INTRON 10, donde se muestra que el grupo 

de P. fumigatus es monofilético (Figura 7); dentro de P. fumigatus se unen las muestras de 

Hidalgo (BMM869 y HUAS136) subespecie P. f. oleaguineus en un grupo con valor de 

soporte de (100%), mientras que en el otro grupo correspondiente a P. f. sanguinolentus 

se apoya con el mismo valor aunque al interior del mismo se unen dos muestras una  de 

Campeche (B2086) y una de Chiapas (YACH061), sin embargo, la relación con las otras dos 

muestras (CHIMA142 y MOL11-35) no está claramente establecida. Lo anterior podría 

explicarse por la falta de secuencias para resolver totalmente la topología del árbol, 

además la muestra proveniente de Perú no se incluyó pues no existe secuencia en 

GENBANK y en el laboratorio no se pudo obtener. 

 
 

 
Figura 7.- Árbol obtenido con Máxima Parsimonia para marcadores concatenados, en azul 
(Hidalgo) en rojo (Oaxaca, Chiapas y Campeche), Piculus auricularis grupo externo. 
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• Máxima Verosimilitud 

 

A partir de los modelos evolutivos se efectuaron los análisis filogenéticos con Máxima 

Verosimilitud, para ND2 (Figura 8) la topología obtenida nos muestra un clado 

monofilético para P. fumigatus aunque con un valor de apoyo muy bajo (58%), hay cierto 

parecido con la topología obtenida con Máxima Parsimonia en cuanto a que todas las 

muestras correspondientes a P. f. sanguinolentus se agrupan entre ellas con valor de 

(97%), las muestras correspondientes a P. f. oleaguineus se agrupan con un valor de (97%) 

a excepción de la muestra de Hidalgo (BMM869) y nuevamente la muestra de Perú 

subespecie P. f. fumigatus, no logran ser ubicadas al interior del clado de P. fumigatus esto 

podría interpretarse como una falta de muestras en el análisis. 

  
 
Figura 8.- Árbol obtenido con Máxima Verosimilitud para ND2, en rojo  (Chiapas, Oaxaca y 
Campeche) en azul (Hidalgo, Puebla y Veracruz), en verde muestra del Perú. 
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En el caso del marcador nuclear (Figura 9) en el análisis de Máxima Verosimilitud se forma 

el clado del carpintero ahumado sin embargo el valor de apoyo de las ramas es 

relativamente bajo (70%), presentándose una vez más una politomía, la topología 

encontrada para las muestras de P. fumigatus es la misma que la obtenida con el análisis 

de Máxima Parsimonia aunque con valores más bajos en los agrupamientos de las 

muestras pertenecientes a la subespecie P. f. oleaguineus, de Hidalgo (BMM869 y 

HUAS136) con  valor de apoyo (57%), las muestras de la subespecie P. f. sanguinolentus de 

los estados de Oaxaca (B2086 ) se une con una muestra de Chiapas (YACH061) con valor 

de apoyo de (70%), y nuevamente las muestras de los estados de Campeche (MOL11-35) y 

la otra de Oaxaca (CHIMA142) no se agrupan con nadie, cabe destacar que en éste análisis 

la muestra de Perú ya no se utilizó pues no existen secuencias de este marcador en 

GENBANK y no se obtuvo en laboratorio.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figura 9.- Árbol obtenido con Máxima Verosimilitud para ACOI INTRON 10, en azul Hidalgo 
PCM=P. f. oleaguineus, en rojo (PSM=Oaxaca, Chiapas y Campeche)=P. f. sanguinolentus. 
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Por último en análisis concatenado (Figura 10) muestra una topología donde las muestras 

de P. fumigatus siguen formando un grupo monofilético con un valor de apoyo 

moderadamente alto (89%) aunque se puede observar que las muestras provenientes del 

Sur-Sureste mexicano forman un clado subespecie P. f. sanguinolentus, mientras que las 

de Hidalgo (HUAS136 y BMM869) subespecie P. f. oleaguineus se presentan basalmente. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 10.- Árbol para genes concatenados a partir de Máxima Verosimilitud, en azul 
Hidalgo PCM= P. f. oleaguineus y en rojo (PSM=Oaxaca, Chiapas y Campeche)= P. f. 

sanguinolentus. 
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• Inferencia Bayesiana 

 
La reconstrucción de Inferencia Bayesiana para ND2 (Figura 11) muestra el clado de 

Picoides fumigatus monofilético, apoyado con un valor de (87%); al interior del se forman 

dos grupos uno que incluye las muestras provenientes de los estados de Hidalgo, Veracruz 

y Puebla=PCM correspondientes a la subespecie P. f. oleaguineus con valor de soporte de 

(86%) y otro grupo donde se unen las muestras de los estados de Oaxaca, Chiapas y 

Campeche=PSM correspondientes a la subespecie P. f. sanguinolentus por un lado y en el 

otro extremo  la muestra proveniente de Perú (21419) correspondiente a la subespecie P. 

f. fumigatus todo este grupo tiene un valor bajo de soporte (51%), aunque sólo las 

muestras del sureste mexicano se agrupan entre ellas con un valor alto de soporte (100%). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 11.- Árbol obtenido con Inferencia Bayesiana, para ND2, en rojo (PCM=Hidalgo, 
Puebla, Veracruz), subespecie P. f. oleaguineus; en azul (PSM=Oaxaca, Campeche y 
Chiapas), subespecie P. f. sanguinolentus en verde muestra de Perú (21419) subespecie P. 

f.  fumigatus. 
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La reconstrucción bayesiana para el nuclear (Figura 12) apoya con mayor probabilidad el 

clado del carpintero ahumado que el obtenido con ND2, con un (95%) aunque no resuelve 

claramente las relaciones entre las muestras, sin embargo, continúa presentando las 

topologías obtenidas con los análisis de Máxima Parsimonia y Máxima Verosimilitud. 

 

 
 
 
 
 
 
Figura 12.- Árbol obtenido con Inferencia Bayesiana para ACOI INTRON-10, en azul 
Hidalgo=PCM (BMM869 y HUAS136), subespecie P. f. oleaguineus, en rojo (Oaxaca, 
Chiapas y Campeche)=PSM, subespecie P. f. sanguinolentus. 
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El árbol para genes concatenados de inferencia Bayesiana (Figura 13) arroja un clado 

soportado por (83%) para la especie Picoides fumigatus, al interior del mismo se 

presentan dos subclados resueltos con valores altos uno con (96%) para las muestras de 

Hidalgo, que aquí sólo se obtuvieron como pertenecientes al grupo PCM, subespecie P. f. 

oleaguineus y el otro con (100%) para el grupo PSM, subespecie P. f. sanguinolentus en 

donde al menos se contó con una muestra proveniente de Oaxaca, Chiapas y Campeche. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 13.- Árbol obtenido a partir de Inferencia Bayesiana para genes concatenados, en 
azul Hidalgo, en rojo (Oaxaca, Chiapas y Campeche). 
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5.3 Distribución mismatch 

Debido al bajo número de muestras obtenidas para la especie P. fumigatus con el 

marcador ACOI INTRON-10 (2 para la parte central de México y 4 para el sur) solo se 

calcularon con el gen ND2, particionando los datos en dos grupos PCM y PSM, 

adicionalmente se realizó agrupando todas las muestras. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 5.- Distribuciones mismatch para (a) todas las poblaciones de México, (b) PCM 
centro de México y (c) PSM sur de México. La línea verde indica los valores esperados bajo 
un modelo de expansión poblacional y la línea roja los valores esperados de las muestras. 
R= índice de raggedness, p>0.05 valor de significancia en todos los casos. 
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En los tres gráficos obtenidos se aprecia que la distribución mismatch es multimodal, tal 

distribución al parecer no se ajusta al modelo de expansión poblacional, por otro lado la 

prueba de expansión demográfica resultó ser no significativa pues el índice de 

significancia fue p>0.05, ya que valores menores a 0.04 son considerados significativos y 

se presentan cuando las poblaciones están en  expansión (Harpending, 1994). 

VI DISCUSIÓN 

• Variación genética y estructura poblacional 

 
De acuerdo con los valores encontrados dentro del análisis de variación genética a partir 

de varianza molecular (AMOVA) en Picoides fumigatus, podemos decir que se presentan al 

menos dos unidades claramente diferenciadas. Los valores más altos de variación genética 

se presentan entre los grupos 91.52%, estos datos encontrados nos indican que PCM P. f. 

oleaguineus y PSM P. f. sanguinolentus, son grupos que se han formado por el bajo flujo 

génico que existe entre ellos y el entrecruzamiento es inexistente, al contrario de lo que 

ocurre dentro de los grupos donde los valores de variación 8.84% son bajos, lo que sugiere 

que los individuos se están entrecruzando al interior de cada grupo.  Estos resultados 

junto con el estadístico Fst que nos arrojó un valor muy cercano a la unidad Fst=0.91521 

sugieren que el intercambio de inmigrantes que se pueda dar es nulo entre los grupos 

PCM y PSM, por ende el flujo genético también, así que al menos existen dos pozas 

genéticamente diferenciadas para estas poblaciones de la especie Picoides fumigatus. 

 

La tabla de las diferencias pareadas y la de distancias genéticas nos muestran un patrón 

claro de diferenciación genética, donde las muestras de Oaxaca, Chiapas y Campeche 

presentan valores bajos de diferenciación entre ellas, al igual que las muestras de  

Hidalgo, Puebla y Veracruz, no así al compararse las entre ellas PCM-PSM de México, por 

lo que las distancias pequeñas al interior de los grupos puede ser resultado de que las 

poblaciones se han separado recientemente, o es una población donde el flujo genético es 

suficiente como para contrarrestar la diferenciación, sin embargo, al ser la variación 

genética grande como se ve al compararse por grupos PCM (Hidalgo, Puebla y Veracruz) y 
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PSM (Oaxaca, Chiapas y Campeche) es posible que los grupos se hayan  separado mucho 

tiempo atrás conformando poblaciones pequeñas, pues su observación y colecta raras 

veces se da, de tal manera que el flujo genético sea limitado entre los dos grupos 

propiciando a la diferenciación de los mismos, por lo tanto los individuos de poblaciones o 

grupos más próximos están más emparentados entre sí que aquellos que se localizan más 

distantes. Por lo que el analizar datos genéticos comparados entre poblaciones en un 

contexto espacial, nos proporciona información sobre el grado de estructuración 

poblacional y la tasa de dispersión a través del  paisaje (Scribner et al., 2005).  

 

El gen ND2 ha ayudado a determinar el grado de diferenciación poblacional en la especie 

Picoides fumigatus ya que los diferentes genes contenidos en el genoma mitocondrial son 

aptos para este tipo de resultados, ya que no presentan recombinación, son haploides, y 

su herencia es exclusivamente materna (Zink, 2002). En el grupo PSM =P. f. sanguinolentus 

se presenta valores ligeramente mayores de diversidad nucleotídica, haplotípica y número 

de haplotipos, por ejemplo la diversidad nucleotídica  para el grupo (PCM) =P. f. 

oleaguineus  es de 0.00422 y para (PSM) P. f. sanguinolentus es de 0.00922, con estos 

datos  podemos determinar probablemente hacia donde se expandió una especie en 

tiempos históricos, pues el área donde existe menor valor de diversidad nucleotídica han 

sido las poblaciones colonizadas (Zink, 2002), de este modo Picoides fumigatus se 

extendió desde la parte del sureste mexicano donde hay mayor diversidad nucleotídica 

hacia Veracruz, Puebla e Hidalgo donde existe menor; lo anterior mencionado 

complementa lo propuesto por Moore et al., (2006) quienes sugieren que Picoides 

fumigatus se originó en Norte América y se extendió hacia Centro y Sudamérica. Aunque 

la idea de expansión en México de sur a norte faltaría complementarse con un mayor 

número de muestras y con un análisis de tiempos de divergencia, ya que la cantidad para 

cada grupo es diferente y esto en cierto grado esto pudo  afectar los valores obtenidos. 

 

Los grandes periodos fríos en la tierra presentados hace 2.4 m.a. Han determinado los 

modelos de variación genética (Hewitt, 2000), así mismo esto ha determinado grandes 
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cambios en su distribución, expresándose de diferente forma en zonas boreales, tropicales 

y templadas. Las especies de zonas templadas y boreales presentaron expansiones hacia 

altitudes y latitudes menores a lo que comúnmente se les encontraba y las especies 

tropicales se concentraron en áreas un poco más cálidas (Hewitt, 1989). 

• Reconstrucción filogenética.  

 

Los datos obtenidos con los diferentes métodos para las tres matrices utilizadas en el 

presente estudio siempre apoyan el clado constituido por la especie Picoides fumigatus, 

sin inclusiones de muestras de otras especies en él, o de muestras de esta especie unidas 

con las de otros géneros. 

 

Para los análisis con los métodos Máxima Parsimonia y Máxima Verosimilitud para el ND2 

se observa que no siempre se forman  dos clados uno correspondiente al grupo PCM 

subespecie P. f. oleaguineus y el grupo PSM subespecie P. f. sanguinolentus y que a su vez 

la muestra de proveniente de Perú (21419) P. f. fumigatus sea incorporada como hermana 

do los dos grupos mexicanos. Pues en el primer análisis la muestra de Perú es excluida y 

puesta como hermana del clado de la especie Picoides fumigatus el cual tiene valor de 

soporte de (100%), por otra parte con el análisis de Máxima Verosimilitud se forma el 

clado de la especie Picoides fumigatus con valor de apoyo bajo (58%) aunque al interior 

del mismo no se resuelven las relaciones y se forma una politomía; para la reconstrucción 

a partir de Inferencia Bayesiana se forma el clado monofilético apoyado por (87%) dentro 

de  él se separan las muestras del grupo PCM correspondientes a la subespecie P. f. 

oleaguineus apoyado con (86%) y otro grupo con valor bajo de (51%) donde se unen todas 

las muestras del grupo PSM sureste de México, subespecie P. f. sanguinolentus y la 

muestra de Perú (21419) subespecie P. f. fumigatus,  muy probablemente se deba a que 

está un poco más relacionada con este grupo , aunque en presencia de otras secuencias 

Sudamericanas pueda agruparse con ellas con valores de apoyo aún más altos. 
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Las reconstrucciones filogenéticas obtenidas con Máxima Parsimonia, Máxima 

Verosimilitud e Inferencia Bayesiana, para el ACO1 INTRON-10 y genes concatenados 

apoyan los resultados obtenidos para ND2 resultando así que el clado de la especie 

Picoides fumigatus es monofilético y con respecto a muestras pertenecientes de otros 

géneros no se unen con ellas en ninguna reconstrucción, ya sea utilizando cualquiera de 

los dos marcadores o los concatenados, de tal manera que esta marcador nuclear parece 

apoyar las construcciones filogenéticas con genes mitocondriales en este caso ND2. 

 

El ejercicio de incorporar secuencias de otros géneros de carpinteros obtenidas en el 

laboratorio y de obtenidas de GENBANK arrojo datos que redescubren las propuestas de 

revisiones taxonómicas propuestas por otros autores Moore et al., 2006.  

 

Un punto importante sobre la topología de los diferentes árboles construidos con los tres 

métodos, para marcadores concatenados y nuclear, es que en algunos clados aunque hace 

la separación de las diferentes muestras de la diversa localidades, no los logra presentar 

en una topología un poco más estructurada, siendo muy posible el hecho de que estas 

secuencias nucleares evolucionen a una tasa más lenta que los genes mitocondriales, por 

lo tanto  ayudan a resolver divergencias en tiempo geológico más largo (Avise, 2000; 

Baker et al., 2000) además de que la secuencia del nuclear influya más en la topología al 

unirse con el mitocondrial y al ser utilizadas en carpinteros  donde se ha determinado que 

en la mayoría de sus géneros la especiación se ha dado en tiempos muy cortos (DeFilippis 

& Moore, 2000; Moore et al., 2006), aunque los árboles obtenidos para genes 

concatenados, a partir de los análisis de Máxima Parsimonia y sobre todo Inferencia 

Bayesiana, forman dos clados correspondientes a cada subespecie presentes en México 

 

Es necesario obtener un muestreo más amplio para los grupos encontrados así como para 

la parte vertiente del Pacífico, ya que de esta región no se contó muestras de tejido, cabe 

señalar que si hay ejemplares preservados en piel´, además de acuerdo con los registros 

de la base de datos del MZFC “Alfonso L. Herrera” corresponden a la subespecie Picoides 
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fumigatus oleaguineus (Navarro-Sigüenza & Peterson, 2004) por lo que uno esperaría a 

que muestras provenientes de ese lugar por la distribución alopátrica así como por la 

evidencia de no expansión demográfica se formara un clado más para las poblaciones de 

México, sin embargo, el tiempo desde que fueron colectados años 80´s hace difícil la 

obtención de DNA a partir de plumas, puesto que con las muestras más antiguas de tejido 

fue complicado obtener las secuencias del marcador mitocondrial y mucho más para el 

nuclear.  

• Expansión demográfica 

 

Las gráficas de distribución de mismatch no se ajustan a la hipótesis de crecimiento 

poblacional, así mismo los valores para la D de Tajima no son significativos por lo que se 

corrobora, que la gran mayoría de los carpinteros  presentan  hábitos muy sedentarios 

(Prychitko & Moore, 1997; Stradi et al., 1998; Webb & Moore, 2005; Moore et al., 2006), 

aunado a la posibilidad de que la Faja Volcánica Transmexicana  en su parte oriental sea 

una barrera que limite el movimiento de individuos de P. fumigatus de la parte norte 

(Hidalgo, norte de Puebla y Veracruz) hacia el sur (Oaxaca, Chiapas y Campeche) y 

viceversa, además esta provincia fisiográfica es una región donde se concentran un gran 

número de taxones endémicos (Marshall & Liebherr, 2000; García-Trejo y Navarro, 2004),  

así mismo la escasa vagilidad del ave puede tener efecto en los datos de las gráficas 

obtenidas, un punto de comparación similar es la especie hermana Picoides villosus, 

trabajos de variación genética y crecimiento poblacional de este carpintero, indican que 

también presenta niveles bajos de flujo genético entre grupos por la falta de movimiento 

entre los individuos de sus poblaciones y se han diferenciado en tres grandes grupos dos 

para norte América y uno para centro América  y que estos comenzaron a diferenciarse 

durante el Wisconsiniano (~100 mil años) como resultado de las fluctuaciones climáticas 

(Graham 2004). 
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VII CONCLUSIONES 

 

 

 

 

• Se presenta diferenciación genética clara entre los dos grupos evaluados PCM 

subespecie P. f. oleaguineus y PSM subespecie P. f. sanguinolentus, por lo que se 

postula que la escasa movilidad así como La Faja Volcánica Transmexicana estén 

evitando el flujo genético entre los dos grupos, también hay evidencia de ser 

poblaciones que están en estasis demográfico. 

 

• La especie Picoides fumigatus es un grupo monofilético, el cual al interior presenta 

dos clados uno perteneciente a la parte centro de México (Norte de Veracruz y 

Puebla más Hidalgo), subespecie P. f. oleaguineus y el otro pare el sur (Oaxaca, 

Chiapas y Campeche), subespecie P. f. sanguinolentus; adicionalmente una 

muestra de Sudamérica (Perú), subespecie P. f. fumigatus, que se acopla con las 

muestras procedentes del sur de México pero con valores bajos de bootstrap. 

 

• Se necesita realizar un análisis de tiempos de divergencia para determinar hace 

cuanto que comenzaron a separarse los clados, pues la idea general es que 

Picoides fumigatus se originó en Norte América y de ahí se extendió hacia Centro y 

Sudamérica (Moore et al., 2006). Aunque con los valores obtenidos de diversidad 

nucleotídica podemos llegar a establecer que las poblaciones del Sur de México 

pudieron originar a las poblaciones de Puebla, Veracruz e Hidalgo. 
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• Para este trabajo se realizó un primer enfoque con secuencias nucleares, que 

apoyan los datos arrojados por el gen mitocondrial, aunque se deben de obtener 

las secuencias faltantes del ACOI INTRON-10 para el total de muestra utilizadas con 

ND2. 

 

 

 

• Es necesario un muestreo más amplio del área de distribución del carpintero 

ahumado no sólo en las vertientes del Golfo de México y Océano Pacífico para 

México sino también de Sudamérica, para realizar un examen más robusto de 

Filogeografía para determinar los posibles linajes que llegarán a presentarse en 

aquellas áreas de distribución potencial donde no se tiene ejemplares. 
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Apéndice 1.- Protocolo de extracción de DNA. 

 

1. Cortar 25mg de tejido en pedazos pequeños y colocarlos en un tubo de 1.5 ml para 

microcentrifuga. Para colas de roedores utilice una rata o dos ratones y corte 0.4-0.6 cm de 

la cola. Añada 180 µl de Buffer ATL. 

 

2. Añadir 20 µl de proteinasa K. Mezclar dando vortex e incubar a 56°C, hasta que quede 

completamente lisado el tejido. De vortex ocasionalmente durante la incubación o 

colóquelo en un termomixer, en un baño de agua agitándolo o en una plataforma giratoria. 

 

La lisis se completa usualmente de 1- 3 horas para colas de roedores, 6-8horas. Las 

muestras pueden ser dejadas toda la noche para el proceso de lisis. 

 

3. De vortex por 15s. Añada 200 µl de Buffer AL a la muestra. Mezcle mediante el vortex. 

Entonces agregue 200 µl de Etanol (96-100%). y mezcle. 

 

Alternativamente, puede hacer una mezcla de Buffer AL y Etanol. 

 

4. Pipetee la mezcla en una columna minispin DNeasy de 2ml de colecta. Centrifugue a >_ 

6000 x g (8000rpm) por un minuto.  Descarte el filtrado y tubo de colecta. 

 

5. Coloque el spin en un Nuevo tubo de colecta de 2 ml. añada 500 µl de Buffer AW1. 

Centrifugue por un minuto a >6000 x g. descarte el filtrado y tubo de colecta. 

 

6. Coloque el spin en un Nuevo tubo de colecta de 2ml. añada 500 µl de Buffer AW2. 

Centrifugue por 3 minutos a 20, 000 x g (14, 000 rpm). Descarte el fluido y tubo de colecta. 

 

Remueva cuidadosamente el spin del tubo de colecta cuidando que no entre en contacto con 

el fluido del interior. 

 

7. Transfiera el spin a un Nuevo tubo de 1.5 ml o un tubo de microcentrifuga de 2ml, y 

añada 200 µl de Buffer AE para elución. Incube por un minuto a temperatura ambiental. 

Centrifugue por un minuto a >6000 x g. 

 

Recomendación: Repetir este paso para una máxima producción. 
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Especie 
*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

*P. fumigatus 

-P. fumigatus 

*P. villosus 

*P. villosus 

*P. villosus 

*P. jardinii 

*P. jardinii 

*P. jardinii 

*P. jardinii 

*P. jardinii 

*P. arizonae 

*Pl. aeruginosus 

*Pl. aeruginosus 

*Pl. auricularis 

*M. aurifrons 

País 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
Perú 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 
México 

Estado 
Campeche 
Campeche 
Campeche 
Campeche 
Campeche 
Campeche 
Campeche 
Chiapas 
Oaxaca 
Oaxaca 
Oaxaca 
Veracruz 
Puebla 
Hidalgo 
Hidalgo 
Hidalgo 
Provincia de Pruno 
Oaxaca 
Guerrero 
Durango 
Edo. De México 
Edo. De México 
Edo. De México 
Oaxaca 
Oaxaca 
Sinaloa 
Hidalgo 
Tamaulipas 
Oaxaca 
Yucatán 

Localidad 
Nuevo Becal “El Chorro” 7 km al N.                                     
Nuevo Becal “El Chorro” 7 km al N.                                
Nuevo Becal 4 km al N. 
24 km S de Silvituc. 
Calakmul El Arroyo 6 km Silvituc. 
24 km S de Silvituc. 
Calakmul El Arroyo 6 km Silvituc. 
Porción norte de la Omega, Monumento Natural Yaxchilán. 
San Isidro La Gringa, a 1 km SE de San Francisco La Paz. 
San Isidro La Gringa, a 1 km SE de San Francisco La Paz. 
San Isidro La Gringa, a 1 km SE de San Francisco La Paz. 
El Haya, Instituto de Ecología. 
Salto Chico, camino a Presa Necaxa. 
Hueyapa. 
9 km al NO de la carretera Tehuetlan-Huatzalingo. 
El Coyol, 1 km al. 
San Juan del Oro. 
Yucunino, Cerro Piedra Larga. 
Carrizal de Bravo 
Mexiquillo, 1 km SE de la ciudad. 
Km 14 de la carretera Ocuilan-Cuernavaca. 
Km 14 de la carretera Ocuilan-Cuernavaca. 
Km 14 de la carretera Ocuilan-Cuernavaca. 
Terracería del Aguacate a San Sebastián Jilotepec. 
Terracería del Aguacate a San Sebastián Jilotepec. 
La Laguna, km E Lobreras. 
El Coyol, 1 km al E. 
Zona Arqueológica El Sabinito, 5 km NW de El Sabinito. 
Yucunino, cerca de Santa Ana El Progreso, Putla. 
Sabanas de Tzekel, 6 km SE de Chubumá Puerto. 

Catálogo 
MOL11-36 
MOL11-35 
MOL11-12 

2086 
B1938 
1938 

GES342 
YACH061 

CHIMA141 
CHIMA142 
CHIMA545 
INECOL24 
IALL158 

BMM869 
HGO-SLP176 

HUAS136 
21419 

OMVP462 
GMS892 
SIN170 
FD97 

FD196 
FD197 

OMVP460 
OMVP447 
BMM483 
SLA019 

CONACYT1127 
OMVP678 

B586 

Coordenadas 
+18.59-89.257 
+18.59-89.257 
+18.59-89.27 
+18.14-90.12 
+18.59-90.256 
+18.14-90.12 
+18.59-90.256 
+16.90-90.97 
+17.06-94.11 
+17.06-94.11 
+17.06-94.11 
+19.51-96.94 
+20.21-97.99 
+21.09-98.59 
+21.07-98.95 
+21.06-98.67 
+14.231-69.194 
¿? 
¿? 
+23.72-105.67 
+18.97-99.29 
+18.97-99.29 
+18.97-99.29 
+16.60-95.8 
+16.60-95.8 
+23.48-105.83 
+21.07-98.95 
+23.66-98.4 
+16.82-97.88 
+21.18-89.81 

Clave 
MC  
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC  
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
MC 
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*M. aurifrons          

/V. kirkii 

/P. pubescens 

/P. mixtus 

/V. cassini 

/V. cassini 

/V. affinis 

/V. affinis 

/V. nigriceps 

 

 

México 
Guyana 
E.U.A 
Paraguay 
Guyana 
Guyana 
Guyana 
Guyana 
Bolivia 

Veracruz 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
 
 
 

Ticuahutipan, km? Xico. 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 

SLA004 
DQ479179.1NCBI 
DQ479171 NCBI 
DQ188177 NCBI 

JQ445930.1 NCBI 
JQ445928.1 NCBI 
JQ445924.1 NCBI 
JQ445923.1 NCBI 
DQ361287.1NCBI 

 

+19.43-96.8 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 
¿? 

 

MC 
VKG 
PPEU 
PMP 
VCG1 
VCG2 
VAG1 
VAG2 
VNB 

Apéndice 2. Lista de especies utilizadas en este estudio, * = (MZFC) Museo de Zoología de la Facultad de Ciencias UNAM, -= (NHMUK) 
Natural History Museum University of Kansas, /=Obtenidas de GENBANK NCBI; Clave= referencia en este estudio (MC=misma que el 
catálogo), VKG, PPEU, PMP, VCG1, VCG2, VAG1, VAG2, VNB = Asignadas de esta forma para su fácil manejo, ¿?=dato desconocido.



61 

 

Apéndice 3.- Matriz de distancias genéticas de Nei. Las áreas incluidas en los polígonos indican los grupos encontrados de acuerdo con los 

valores más bajos de divergencia.  En amarillo el grupo sur de México (PSM) subespecie P. f. sanguinolentus, y en verde el grupo de la parte 

central de México (PCM) P. f. oleaguineus. 
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