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RESUMEN 

Con la evaluación de la actividad genotóxica se busca establecer qué tipo de 

efecto se asocia a una sustancia o factor físico y la forma e intensidad de la 

exposición. Todas las células tienen material genético y en consecuencia, son 

susceptibles de ser afectadas por genotóxicos. 

La respuesta genotóxica asociada con la herencia citoplasmática ha sido poco 

explorada en cuanto al efecto materno relacionado con el óvulo por lo cual se 

propone a Drosophila melanogaster como un modelo para el estudio de la 

modulación del daño inducido por la exposición a genotóxicos, además de sus 

múltiples ventajas y la gran cantidad de mutantes, entre los que se encuentran 

cepas deficientes en recombinación meiótica como mei9a y mei41D5. Los mutantes 

mei9a presentan un tasa elevada de no disyunción de los cromosomas durante la 

meiosis y se ha mostrado un efecto materno en la descendencia de hembras 

homocigotas para este gen. Los mutantes mei9a son altamente sensibles a la 

radiación UV, a los agentes alquilantes y se les considera deficientes en la 

reparación por escisión de bases. El gen mei9a se considera homólogo de 

Xeroderma pigmentosum en humanos. Por su parte, los mutantes mei41D5 

también muestran incremento en la no disyunción de cromosomas y en la 

sensibilidad a agentes alquilantes, aunque en menor proporción que los mutantes 

mei9a, se ha propuesto que son deficientes en la reparación por recombinación. El 

gen mei41D5 se considera homólogo de Ataxia telangiectasia en humanos. 

La fertilidad y fecundidad de las hembras homocigóticas para ambos genes es 

menor que la de las moscas silvestres, por lo que estas cepas se mantienen por 

medio del cromosoma balanceador FM7, para evitar la homocigosis. 

La NaN3 es un atrapador de oxígeno exitado [1O2], e interfiere con la transferencia 

de electrones en la cadena respiratoria generando especies reactivas de oxígeno. 

Es un promutágeno que requiere de ser metabolizado para producir el metabolito 

secundario β- azidoalanina el cual se ha asociado con la actividad mutagénica. 



 

 

En este trabajo se comparó el impacto de la exposición de machos al 

promutágeno azida de sodio y de su apareamiento con hembras con diferente 

contenido citoplasmático en el tipo y cantidad de progenie obtenida.  

Larvas de tercer estadio (72 ± 4h) de la cepa white se trataron por alimentación 

subcrónica por 48 h con diluciones sucesivas de NaN3 en un rango de 

concentraciones que va de 1.86E-12 a 1.25E-03 mM. Se determinó la Sobrevivencia 

promedio y la Proporción de sexos de los adultos recobrados. El tratamiento no 

afectó la sobrevivencia ni la proporción de sexos en las moscas tratadas, las 

hembras se descartaron y los machos se utilizaron para las cruzas experimentales 

con hembras no tratadas: w+/w+, mei9amei41D5/FM7c y FM7c/w+.  Se determinó la 

fertilidad de las hembras y el tipo y cantidad de la progenie. 

Con respecto a la cantidad de progenie se encontraron diferencias en los testigos 

negativos de acuerdo con la siguiente relación: w+/w+ > FM7c/w+ > mei9a 

mei41D5/FM7c. 

El citoplasma del óvulo sí modula la progenie que se recobra cuando el macho ha 

sido expuesto a la NaN3. La presencia de inversiones afecta la expresión de genes 

y probablemente la calidad del citoplasma, por lo que en la progenie el impacto del 

aporte citoplasmático materno se suma al daño inducido al macho progenitor. 

Se ha reportado que en Drosophila existen genes de desarrollo involucrados en el 

desarrollo temprano del nuevo organismo que intervienen en la segmentación 

durante el desarrollo del embrión o que modifica la formación de tricomas en las 

alas y en especial el caso de los genes mie9a y mei41D5 de efecto materno. 

 

 

 

 

 



 

 

I     INTRODUCCIÓN 

 

1.1       Toxicología Ambiental 

La Toxicología Ambiental estudia las formas de ingreso, transformación y 

excreción de sustancias químicas y los mecanismos, a nivel celular o molecular de 

los procesos de la desintoxicación para entender los diferentes sistemas y 

capacidades de respuesta de los individuos. Dependiendo del estado de salud, 

edad y sexo de los organismos, de los procesos químico - biológicos determinados 

por su constitución genética, así como por la concentración, duración y vía de 

exposición se llevará a cabo la desintoxicación (Newman & Unger, 2003). El efecto 

de la exposición a los compuestos puede ser modulado por las características 

antes descritas, pero también hay que considerar los productos secundarios 

provenientes de los cambios metabólicos que se originan durante el proceso de 

biotransformación (Cassaret & Dull, 2001), conjunto de reacciones que modifican a 

una sustancia para convertirla en otra, generalmente más polar con respecto a la 

sustancia original. La función y estructura de órganos se relaciona también con los 

sitios de acción o almacenamiento de los tóxicos. 

Las reacciones metabólicas son similares desde los procariontes hasta los 

eucariontes en cuanto a los procesos de desintoxicación (Peña et.al, 2001) y están 

asociadas con: la producción de energía en los organismos, la transformación de 

moléculas complejas a otras más sencillas, hidrosolubles y fáciles de excretar; la 

distribución de metabolitos a órganos y tejidos en los cuales pueden almacenarse 

o bien pueden ser eliminados a través de los fluidos y productos corporales: orina, 

heces, sudor, lágrimas, leche o en compartimentos de células especializadas 

como los adipocitos y los óvulos o huevos. Así, todos los seres vivos presentan la 

capacidad de detectar y responder a cambios que alteren su ambiente, les brinde 

o no ventajas. 



 

 

1.2     Herencia Citoplasmática 

En los organismos con reproducción sexual, la formación de un nuevo individuo 

requiere de la fusión del óvulo y el espermatozoide. Cada progenitor contribuye 

con la mitad del contenido nuclear: el espermatozoide, de menor tamaño posee un 

núcleo donde el material genético se encuentra altamente compacto y presenta un 

flagelo con numerosas mitocondrias que aportan la energía necesaria para su 

motilidad (Campbell & Reece, 2008); la hembra aporta además del contenido 

citoplasmático, organelos y nutrientes necesarios para el desarrollo (Russell, 

1998), metabolismo y protección del embrión (Kalthoff 1996). 

Durante la formación de los espermatozoides, las histonas asociadas al DNA son 

sustituidas por proteínas tipo protaminas (Fig. 1), las cuales podrían: conferir una 

mayor compactación del contenido nuclear, proteger al genoma paterno de daño 

físico y químico desde su formación hasta que se encuentra con el óvulo y estar 

implicadas en la regulación epigenética (Rathke et.al, 2014). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. A) Comparación de las etapas de la espermatogéneis en ratón y mosca. La transcripción 

de mRNAs relevantes para la espermiogénesis ocurre previo a la traducción selectiva de mRNAs 
almacenados. B) Espermatogénesis en Drosophila; (*), estructura testicular con espermatogonias 

(rojo); (↓), espermatocitos; (˂) espermátidas; espermatozoides en la zona vesicular; (te), células 

somáticas del epitelio terminal; (sv), vesícula seminal; (C) Espermatogénesis en raton, X- XI; túbulos 
seminíferos (azul) e histonas (rojo); (spt), espermátidas; (spc) espermatocitos. Tomado y modificado 
de: Rathke et.al, 2014. 
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El contenido del citoplasma 

depende exclusivamente del 

genotipo de la hembra que 

produce el huevo. Durante la 

ovogénesis, las células 

especializadas y denominadas 

nodrizas producen gran cantidad 

de proteínas y mRNAs que serán 

utilizados por el embrión como 

señales posicionales (Fig. 2), 

factores de transcripción de otros 

genes y en algunos casos tienen 

consecuencias drásticas ya que 

pueden resultar en la letalidad 

del mismo (Kalthoff, 1996). Por 

ejemplo, en Drosophila, el 

producto del gen materno 

sesame es indispensable para el 

recambio de las proteínas tipo 

protaminas del pronúcleo 

masculino por histonas maternas (Raja & Renkawitz-Pohl, 2005). 

 

Cuando ocurre la fecundación se desencadenan una gran cantidad de reacciones 

metabólicas, que aceleran la síntesis de DNA y de proteínas requeridas para el 

resto de la embriogénesis. 

 

 

Figura 2. Durante la ovogenesis las células

precursoras de la línea germinal se dividen

produciendo 16 cistoblastos comunicados entre sí.

Una vez que se selecciona el ovocito o la célula que

hará la meiosis el resto de las células se convierten en
células nodrizas que producen proteínas, mRNAs y

distribuyen mitocondrias y centrosomas en el ovocito

en formación. Tomadode: Huynh, 2006



 

 

Los transcritos de RNA maternos se encuentran latentes hasta que ocurre la 

fecundación (Nelson & Cox, 2006) para la formación de proteínas en etapas 

tempranas del desarrollo y enzimas esenciales en rutas metabólicas del ciclo de 

Krebs, en la fosforilación o la biosíntesis de ácidos grasos durante el resto de las 

etapas del desarrollo embrionario (Reilly & Thomas, 1980; Hartl & Jones, 2009) 

como también en la formación del blastodermo (Perrimon, 1988; Loppin et al, 

2001). 

 

En la estirpe germinal del macho, la reparación de lesiones al DNA ocurre sólo en 

etapas tempranas de la espermatogénesis, de manera que todas las lesiones que 

ocurran después de esta etapa tendrán que ser reparadas en el óvulo, por lo que  

la capacidad y función de la maquinaria del citoplasma de la hembra para reparar 

el daño al DNA dependerá no solo de la calidad del citoplasma del óvulo sino del 

tiempo en el cual se haya producido daño al material genético del espermatozoide 

(Baker et.al, 1976; Rathke et.al, 2014). 

 

La participación de organelos y demás componentes citoplasmáticos del óvulo son 

esenciales para la sobrevivencia de nuevos individuos, sin embargo, esta 

respuesta ha sido poco explorada en modelos in vivo y menos aún a nivel 

poblacional, principalmente por el tiempo de duración y costo del estudio para 

poder darle seguimiento con un gran número de individuos. 

 

1.2.1     Efectos Reprotóxicos 

Los organismos se encuentran en constante exposición a una gran variedad de 

sustancias químicas en diferentes dosis (Lovell, 2000) que afectan los atributos 

reproductivos entre los que se encuentran la fertilidad, la fecundidad, estructurales 

de órganos reproductores y cortejo, también la integridad del genoma pero a nivel 

de gametas y pueden heredar el daño a la siguiente generación (Trujillo 2015). 

http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0147619X8090102X


 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Dentro de los efectos reprotóxicos que reflejan el daño ocasionado a los 

organismos por haber estado expuestos a sustancias químicas; están la Fertilidad 

que permite evaluar la capacidad de tener descendencia, la Fecundidad o 

cantidad de progenie por pareja que es un indicador de cómo se modifica la 

cantidad de la progenie producida en las poblaciones de un nicho. Las 

características que reúne un organismo para poder sobrevivir y reproducirse 

eficazmente pueden ser alteradas en distintos niveles. Ya sea alteración de las 

estructuras reproductoras como sucede en Drosophila melanogaster (Marsall & 

Uller, 2007) cuando alguno de los sexos se ve limitado a los eventos de cópula por 

la incompatibilidad estructural de las placas genitales (origen somático) debido a la 

exposición de compuestos químicos (Fig. 3B) (Baker & Lambdin, 1985; Bauman 

et.al, 2010) o bien por las lesiones que se encuentren en el DNA de las células de 

la línea germinal afectando la capacidad reproductora como en moscas de 

Figura 3. Rotación de la placa genital de 
macho en Drosophila melanogaster por la 
exposición a  metopreno durante la etapa 
larval. A) Placa genital normal. B) Placa 
genital irregular. Tomado de: Bauman et.al,
2010. 



 

 

Drosophila deficientes en recombinación meiótica que son poco prolíficas por ser 

portadoras de genes como mei9a y mei41D5 (Baker et.al, 1976; Zimmering & 

Cooper, 1980; Zimmering et.al, 1980; Zimmering & Deitemeyer, 1981; Vogel & 

Nataraja, 1995). 

Actualmente ha llamado la atención el efecto en la salud reproductora de 

compuestos con actividad como disruptores hormonales los cuales modifican la 

capacidad reproductora de los organismos porque alteran el control de la 

producción regular de hormonas en la reproducción, la diferenciación sexual y el 

metabolismo. Los disruptores hormonales pueden ser de origen natural, o 

producidos por síntesis química. Se asocian con diferentes usos, como polímeros 

de recubrimiento, en cosméticos, pinturas y en envases como el bisfenol y los 

falatos (Moreno & Álvarez, 2012). 

Por su parte, las habilidades de cada individuo para adaptarse al ambiente les 

permite o no a su vez la capacidad de adecuación ya que no solo importa 

reproducirse, sino que la cantidad de descendencia es importante para establecer 

poblaciones exitosas. Es relevante cuantificar la progenie producida de acuerdo al 

número de progenitores que tuvieron hijos (Marsall & Uller, 2007). 

Si bien los modelos de mamíferos, diferentes a los humanos; son sumamente 

valiosos por la cercanía evolutiva, otros modelos biológicos presentan 

características ventajosas para este tipo de estudios. Por ejemplo, los insectos 

como Drosophila melanogaster, útiles por la gran cantidad de progenie producida 

en un corto periodo, bajo costo comparado con otros sistemas de mamíferos y 

requiere de poco espacio (Demerec, 1994; Trujillo, 2015). 

 

1.3     Drosophila melanogaster 

La familia de dípteros comunes que incluyen a los Drosofilidos (mosca del vinagre) 

se encuentran en una gran variedad de hábitats, son benéficos en muchos 

aspectos para el hombre y el ambiente como en la investigación (Brusca & Brusca, 

2003) ya que es un insecto holometábolo porque reúne todas las fases del 

desarrollo para facilitar su estudio (huevo, larva, pupa e imago) (Demerec, 1994). 

http://dialnet.unirioja.es/servlet/autor?codigo=3120007
http://dialnet.unirioja.es/servlet/autor?codigo=3120008


 

 

En el corto tiempo de duración del ciclo de desarrollo (Fig. 13) con 10-12 días a 25 

°C, produce gran cantidad de progenie y requiere un bajo costo de mantenimiento. 

Presenta dimorfismo sexual, lo que facilita una rápida identificación de sexos. 

 

Es un organismo modelo para el estudio del comportamiento reproductivo del 

imago (Lushchak, et.al, 2013; Trujillo, 2015) y la respuesta ante estímulos 

sensoriales de cortejo durante el apareamiento de la mosca adulta (Pandey & 

Nichols, 2011) e igual que otros modelos biológicos como Mus musculus (Arenaz 

& Nilan, 1981); Zea mays, E. coli, Saccharomyces cerevisiae, Neurospora crassa y 

Arabidopsis thaliana para el estudio de la metabolización in vivo de diferentes 

mutágenos (Graf et.al, 1978) por la actividad enzimática del citocromo P- 450 

homólogo de la fracción S9 del hígado de mamíferos (Baars, et.al, 1980; Yang, 

et.al, 2007), mecanismos de excreción de xenobióticos en los túbulos de Malpighi 

(Yang, et.al, 2007; Chahine et.al, 2012) y enfermedades metabólicas a partir de 

estructuras y proteínas homólogas en el humano (Sekelsky et.al, 1995; Dusenbery 

& Smith, 1996; Sibon et.al, 1999; Nelson & Cox, 2006; Lewin, 2008; Pandey & 

Nichols, 2011). 

 

Drosophila es un organismo ideal para estudiar también los aspectos de la 

herencia citoplasmática (Vogel, 1975; Pandey & Nichols 2011; Chajine, & 

O´Donell, 2011) y el efecto de genes maternos, genes del desarrollo durante la 

embriogénesis (Pandey & Nichols 2011), longevidad, producción de huevos e 

inducción de daño al genoma (Vogel, 1975; Pandey & Nichols, 2011) en linajes 

celulares somáticos y germinales (Graf & Singer, 1992) y para evaluar los eventos 

de no disyunción sexual (Sobels, 1974). 

 

1.3.1     Mutantes no morfológicos 

 
Además de los mutantes morfológicos que han sido sumamente valiosos en el 

estudio de la herencia, existen muchos más genes que no tienen una expresión 

morfológica distinguible a simple vista, tal es el caso de genes relacionados con el 



 

 

metabolismo como cepas en las que se sobreexpresan la superóxido dismutasa 

cu – zn y la catalasa (Orr & Sohal, 1994), la recombinación y el ciclo celular 

mitótico (Ferrus, 1975), genes de efecto materno (Casso et.al, 2000), genes 

letales recesivos (Graf et. al, 1983) y genes asociados con la reparación del DNA 

(Baker & Carpenter, 1972).  

Debido al inespecífico reconocimiento del fenotipo, y con frecuencia a la baja 

fertilidad de algunos mutantes o a que muchos de ellos son letales en 

homocigosis, se recurre para su mantenimiento al uso de arreglos cromosómicos 

asociados con marcadores morfológicos (Linsdley & Zimm, 1992; Ramírez, 2003). 

 

1.3.2     Cromosomas Balanceadores 

Los cromosomas son el nivel más alto de 

organización del genoma que contiene la célula, 

debido a que la cromatina adopta diferentes estados 

de compactación durante el ciclo celular de la 

mitosis o bien de la meiosis, según sea el caso 

(Lewin, 2008). Sin embargo, durante la división 

celular el material genético puede ser dañado en 

diferentes niveles; en este caso, los cromosomas 

pueden sufrir alteraciones numéricas como las 

aneuploidías, o bien diferente tipo de aberraciones 

estructurales como inversiones, translocaciones, 

duplicaciones o deleciones. Las inversiones 

cromosómicas son del tipo de aberraciones 

cromosómicas que no implican la pérdida de información genética, pero sí el 

reordenamiento lineal de la secuencia de genes (Klug et. al, 2008). El cambio en la 

secuencia de genes puede ocurrir de manera espontánea o inducida a través de 

agentes mutagénicos como los rayos X (Fig. 4).  

 

Figura 4. Inversiones 
cromosómicas 



 

 

Drosophila fue el primer organismo en el que se estudió el efecto de las 

radiaciones. Hermann Joseph Müller en 1946 al exponer de manera repetida a 

moscas al efecto de radiaciones determinó que se producían alteraciones en la 

secuencia lineal de genes. Tras varias ocasiones de exposición a la radiación 

logró construir los primeros arreglos cromosómicos como el cromosoma 

balanceador Muller5, que incluía numerosas inversiones pero que producía 

organismos viables. Al cruzar a hembras con cromosomas X con el orden normal 

de genes (silvestre) con machos portadores del cromosoma invertido, solo 

encontró progenie con el cromosoma silvestre o con el cromosoma invertido. 

Aunque en los cromosomas con inversiones y los cromosomas no invertidos la 

sinapsis ocurre en los segmentos homólogos (Greenspan, 2004; Klug et.al, 2008; 

Carlson, 2009), por lo que concluyó que la presencia de inversiones múltiples 

interfiere con la producción de productos recombinantes viables. En los 

cromosomas balanceadores se utilizan genes morfológicos dominantes (algunos 

letales) para identificar al organismo portador de un cromosoma balanceador.  

  

Así, los cromosomas balanceadores ayudan a: 

-  Eliminar la homocigosis en organismos con genes de efecto deletéreo, letal 

o sin una manifestación en la morfología del organismo homocigótico. 

- Evitar los arreglos viables como producto de la recombinación durante la 

meiosis y de esta manera, a mantener estable el arreglo (Lindsley & Zimm, 

1992). 

-  Identificar el fenotipo del organismo portador con base en marcadores para 

color y/o forma de ojos, cedas y color de cuerpo, entre otros (Lindsley & 

Zimm, 1992; Ralph, 2004). 

En la investigación con Drosophila melanogaster, Müller fue el primero en 

implementar a los cromosomas balanceadores como herramienta para eliminar el 

efecto deletéreo o el efecto letal de algunos genes en condición homocigota como 

por ejemplo fused (fu), que interviene en la segmentación durante el desarrollo del 



 

 

embrión o flare (flr3), que alterna la organización de estructuras quitinosas y 

modifica la formación de tricomas en las alas (Lindsley & Zimm, 1992).  

Se han diseñado varios cromosomas con inversiones múltiples que sirven para 

evitar la condición homocigota de los genes letales en el cromosoma tres, como 

TM3 (third multiple third version); el cromosoma dos, como SM5 (second multiple, 

fifth version); el cromosoma X, como Basc que es derivado del balanceador Müller 

5 generado por primera vez por Müller y el cromosoma FM7c (First Multiple 

seventh version) (Cuadro 1) (Lindsley & Zimm, 1992). 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Cuadro 1. Cromosoma balanceador First Multiple Seventh FM7c (1): y31d, sc8, wa, B, snx2, vof, g4
 

Alelo Referencia Origen Característica que confiere 

y31d Patterson Rayos X 
Gen recesivo que produce color de cuerpo amarillo y 

alas grises. 

sc8 
Sidorov, 

1929 
Rayos X 

Es un arreglo del cromosoma X que abarca de la 

región 1B2- 3; 20B-D1 y confiere efecto letal en 

machos X/0. 

wa 
Huestis, 

1923 
Espontáneo 

Alelo recesivo del gen white (w) que produce ojos de 

color durazno (apricot). 

B Tice, 1914 Espontáneo 

Gen dominante ubicado sobre cromosomas X, en 

condición homocigota confiere la forma de ojos en 

barra para machos y en hembras en condición 

heterocigota produce forma de los ojos en muesca. 

snx2 Mohr Espontáneo 

Gen recesivo que provoca que la cedas del cuerpo 

sean rizadas. Las hembras homocigóticas para este 

alelo fallan en la vitelogenesis y los huevos no se 

desarrollan. 

vof Offerman Rayos X 

Gen recesivo para el color de ojo escarlata brillante por 

la ausencia del pigmento café en los omocrómeros. 

g4 
Bridges, 

1916 
Rayos X 

Gen recesivo que codifica para una proteína que 

provoca que el color del ojo se intensifíque con la edad 

hasta alcanzar un color café. 

 

1.3.3     Genes deficientes en reparación 

Se conocen más de 30 mutantes deficientes en reparación de daño a DNA en la 

mosca de la fruta (Boyd & Setlow 1976), como las cepas mei9a y mei41D5 que son 

deficientes en recombinación meiótica. Fueron identificados por Baker y Carpenter 

en 1972 y deben su nombre por presentar deficiencia en mecanismos de 



 

 

reparación y en la recombinación meiótica. Las hembras homocigotas para estos 

genes tienen un fenotipo silvestre y son viables aunque poco prolíficas (Linsdley & 

Zimm, 1992; Baker et.al, 1976; Smith & Huang, 1997). 

 

1.3.3.1      Gen mei9a 

Es un gen autosómico recesivo que incrementa la sensibilidad de las larvas a la 

radiación y a compuestos mutagénicos como metil-metano sulfonato (MMS) 

(Baker et.al, 1976; Lindslay & Zimm, 1992), incrementa el rompimiento 

cromosómico y eventos de no disyunción (Boyd et.al, 1976; Hari et.al, 1995) 

dando inestabilidad a las células somáticas (Baker & Carpenter, 1972; Baker et.al, 

1976; Banga et.al, 1995; Yildiz et.al, 2004). Incrementa la frecuencia de eventos 

de no disyunción entre cromosomas sexuales de hembras y machos (Baker & 

Carpenter, 1972; Baker et.al, 1976; Boyd et.al, 1976; Sibon, 1999). Hay perdida de 

la progenie de machos provenientes de hembras homocigotas progenitoras 

mei9a/mei9a (efecto materno) por la pérdida parcial o total de cromosomas 

sexuales (Baker et.al, 1976; Zimmering & Cooper, 1980; Zimmering et.al, 1980; 

Zimmering & Deitemeyer, 1981) y afecta la fertilidad (Baker et.al, 1976; Zimmering 

& Cooper, 1980; Zimmering et.al, 1980; Zimmering & Deitemeyer, 1981).  

El gen mei9a en Drosophila codifica para la proteína Dm- endonucleasa 

involucrada en la escisión deficiente de bases dimerizadas (Sekelsky et.al, 1995; 

Dusenbery & Smith, 1996). En humanos es homólogo del gen XP relacionado con 

Xeroderma pigmentosum, desorden congénito que genera manchas y úlceras en 

la piel, daña ojos, sistema nervioso, mala coordinación, genera convulsiones y 

predispone a los individuos a adquirir melanomas (Mishra et.al, 2014) y cáncer de 

mama (Spring et.al, 2002) a causa de la deficiencia celular para llevar a cabo la 

reparación del DNA por la exposición a los rayos UV de la luz solar y/o agentes 

metilantes.  

La deficiencia en la proteína que lleva a cabo la escisión del daño puede deberse 

a los dominios con ácido aspártico que conforman a la endonucleasa, esto para la 



 

 

actividad regular pero en los mutantes mei9a hay dominios con aspargina; lo que 

se ha reportado puede ser la diferencia entre escindir o no las bases dimerizadas 

(Hari et.al, 1995). 

 

1.3.3.2     Gen mei41D5  

Es un gen autosómico recesivo (Lindslay & Zimm, 1992; Baker et.al, 1976) que 

produce rompimientos cromosómicos (Hari et.al, 1995; James et.al, 1989) lo que 

da inestabilidad a células somáticas (Baker & Carpenter, 1972; Baker et.al, 1976; 

Banga et.al, 1995). Incrementa la frecuencia de eventos de no disyunción entre 

cromosomas sexuales de hembras y machos (Baker & Carpenter, 1972; Baker 

et.al, 1976; Boyd et.al, 1976). Está asociado al efecto materno por la pérdida 

parcial o total de cromosomas sexuales (Zimmering & Cooper, 1980; Zimmering 

et.al, 1980; Zimmering & Deitemeyer, 1981) y la disminución de la cantidad de 

progenie aunque no tanto como en los mutantes mei9a/mei9a (Baker et.al, 1976; 

Zimmering & Cooper, 1980; Zimmering et.al, 1980; Zimmering & Deitemeyer, 

1981). También presentan deficiencia en el reconocimiento del daño al DNA 

durante la división celular de la blástula (Sibon et.al, 1999). Los organismos 

mei41D5 son altamente sensibles a los agentes metilantes como metil- metano- 

sulfonato (MMS), etil- metano sulfonato (EMS), y a mutágenos como mostaza de 

nitrógeno (HN2) y/o 2-acetilaminofluoreno (AAF), naranja de acridina (AO), 

bromuro de etidio (EB) y a algunos promutágenos (Graf U. et.al, 1984; Graf et.al, 

1990; Graf & Singer, 1992) con posible efecto clastogénico como azida de sodio 

(González, 1997).  

La proteína Dm- kinasa (Dusenbery & Smith, 1995) relacionada con la reparación 

del daño al DNA codificada por el gen mei41D5 en Drosophila es homóloga de la 

proteína mutada AT– kinasa en humanos que está relacionada con Ataxia 

telangiectasia, enfermedad que produce leucemias, linfomas, tumores y 

deficiencia en la reparación del daño al DNA causado por la radiación ionizante y 

agentes metilantes, predisponiendo a los individuos a adquirir melanomas (Mishra 

et.al, 2014) y cáncer de mama (Spring et.al, 2002); ésta pertenece a la familia de 



 

 

las kinasas con mayor número de residuos de serina y tirosina importantes para 

las señales de transducción hormonal, controlar la actividad de receptores 

membranales, diferenciación celular y detección del daño por ruptura a DNA 

(Rendón & Robles, 2000). La actividad irregular de dicha proteína puede deberse 

a la menor cantidad de elementos P que ayudan por ejemplo, a la transformación 

de la resistencia a metil metano sulfonato (MMS) y elevar la fertilidad de las 

hembras mei41 (Banga et.al, 1995). Por lo que la baja cantidad de elementos 

transponibles permite que la trascripción del gen produzca una proteína con un 

dominio deficiente y pocos residuos de serina y tirosina esenciales para el 

reconocimiento de daño a DNA (Banga et.al, 1995; Gatei et.al, 2001; Majumdar 

et.al, 2013). 

 

1.3.3.3     Doble mutante mei9a-mei41D5 

En Drosophila, los mutantes dobles mei9a mei41D5/FM7c, son altamente sensibles 

a la luz UV y a los agentes alquilantes, incrementan la frecuencia de no disyunción 

y de rompimientos cromosómicos, pero la frecuencia de no disyunción es similar a 

la de las moscas silvestres cuando se encuentra en condición heterocigota con el 

cromosoma balanceador FM7c, no obstante, se ha observado que moscas 

heterocigas parecen mostrar una sensibilidad diferente ante ciertos mutágenos y 

mezclas complejas (Ramírez, 2003) que pueden estar involucrando otras rutas de 

metabolización de genotoxicos y no únicamente como mutantes en recombinación 

meiótica.   

Los mutantes homocigotos de genes recesivos como mei9a mei41D5 (Boyd et.al, 

1976; Baker et.al, 1976) son manejados con inversiones cromosómicas para 

balancear la cepa, o sea que al implementar cromosomas balanceadores como el 

FM7c se puede identificar el fenotipo del organismo portador por la expresión de 

marcadores morfológicos para color y/o forma de ojos, tricomas del cuerpo, sedas 

y color del cuerpo (Lindsley & Zimm, 1992; Ralph, 2004) debido a que los 

organismos mei9a mei41D5 tienen un fenotipo silvestre (Fig 5). 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1.4     Azida de Sodio 

 

1.4.1     Mecanismo de acción de la azida de sodio (NaN3) 

La NaN3 se obtiene combinando sodamida con óxido nitroso (Arenaz et.al, 1989) 

es un promutágeno (Owais & Kleinhofs, 1988) que induce recombinación en 

Figura 5. Cepas deficientes en recombinación meiótica balanceadas con el cromosoma FM7c. Para 
balancear la cepa se cruzan hembras eficientes y fértiles (y1mei9a mei41D5/FM7c) con machos deficientes 
y fértiles (y1 mei9a mei41D5/Y) 

FM7c

mei9a mei41D5

Deficientes y estériles, cuerpo 
amarillo

Proeficientes , estériles, ojo barra 
blanco, cuerpo amarillo y sedas rizadas

Proeficientes y fértiles, ojo muesca rojo, 
cuerpo amarillo

Deficientes y fértiles, cuerpo 
amarillo

mei9a mei41D5
mei9a mei41D5

mei9a mei41D5

mei9a mei41D5

mei9a mei41D5

FM7c

FM7c

y1
y1

y1

y1

y1

y1

http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0027510788901017
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0027510788901017


 

 

células somáticas por su potencial clastogénico (González, 1997) y pertenece a 

las azidas inorgánicas. Es un atrapador de oxígeno exitado [1O2], razón por lo que 

interfiere con la transferencia de electrones en la cadena respiratoria (Owais & 

Kleinhofs, 1988; González, 1997) generando a su vez, especies reactivas de 

oxígeno. Es un promutágeno que requiere de ser modificado por la O- acetil- L- 

serina- sulfidrilasa para producir el metabolito secundario β- azidoalanina, que 

tiene actividad mutagénica (Owais et.al, 1981; Owais et.al, 1983). 

 

1.4.2     Usos de la azida de sodio 

Se ha implementado en la agricultura como herbicida, nematicida, fungicida 

(Kamra & Gollapudi, 1979) y para inhibir la germinación de semillas (Owais et.al, 

1979; Arenaz et.al, 1989). En la industria se usa como conservador de 

medicamentos (González, 1997; Enciclopedias de Salud y Seguridad para el 

Trabajo como Guía de Productos Químicos, 2010). En medicina se usa como 

vasodilatador para la hipertensión arterial (Sander et.al, 1978; Arenaz et.al, 1989) 

y en la investigación con varios modelos biológicos como mutágeno de referencia 

(Kleinhofs et.al, 1975; Owais & Kleinhofs, 1988) por ejemplo en cultivos celulares 

de plantas como Pisum sativum, Zea mays, Vicia faba (Kleinhofs, 1978; Rosichan 

et.al, 1983) como también en cultivos bacterianos de S. typhimurium [TA1530) 

(Owais et.al, 1981 c; Owais et.al, 1983) y E. coli (Kleinhofs et.al, 1975), como 

mutágeno débil en cultivos celulares de ratón Mesocricetus auratus y leucocitos de 

humano (Sander et.al, 1978), A. thaliana  y N.  crassa (Rosichan et.al, 1983). Y en 

la investigación con Drosophila, como clastógeno y recombinógeno (González, 

1997; Arroyo, 2014). 

 

http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0027510788901017
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0027510788901017
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0027510788901017
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0027510788901017


 

 

Justificación 

La formación de un nuevo individuo requiere de la fusión del genoma del óvulo y el 

espermatozoide. Cada progenitor es igualmente importante y a pesar que el 

espermatozoide es de menor tamaño contribuye con la mitad de la información 

genética al igual que el óvulo pero éste, además contribuye con el contenido 

citoplasmático (organelos y nutrientes para el desarrollo, metabolismo y reparación 

de daño al DNA) (Kalthoff, 1996; Russell, 1998). 

Cuando alguno de los progenitores ha estado en presencia de sustancias que 

dañan el material genético es posible que el daño pueda alcanzar a la siguiente 

generación o derivar en un fallo en la formación del nuevo individuo. El contenido 

del óvulo resulta fundamental ya que aporta los elementos necesarios para hacer 

compatible al DNA paterno (reemplazando proteínas tipo protaminas) y en su 

caso, para reparar algún posible daño en el DNA. 

La participación de organelos y demás componentes citoplasmáticos del óvulo son 

esenciales para la sobrevivencia de nuevos individuos, sin embargo, esta 

respuesta ha sido poco explorada en modelos in vivo y menos aún a nivel 

poblacional, principalmente por el tiempo de duración y costo del estudio para 

darle seguimiento a varias generaciones y a un número suficiente de individuos 

para obtener efectos significativos.  



 

 

Objetivos 

General 
 Determinar la modulación por efecto materno del daño reprotóxico inducido 

por la azida de sodio en machos de D.  melanogaster. 

 

Particulares 
 Evaluar el efecto tóxico de la azida de sodio en el progenitor masculino. 

 Estimar el efecto reprotóxico de la azida de sodio en la progenie de machos 

tratados y hembras no tratadas. 

 Comparar la proporción de los diferentes fenotipos recobrados de las 

cruzas de machos w/Y tratados con hembras no tratadas: 

w+/w+,  mei9a mei41D5/FM7c,  FM7c/w+. 

 Comparar a progenie con el mismo genotipo que es producida por hembras 

progenitoras con diferente genotipo. 

 Comparar a la progenie portadora de los genes mei9a y mei41D5 con la 

progenie silvestre y con la progenie portadora del cromosoma balanceador 

FM7c.  

 Determinar qué implicaciones tiene la presencia de los genes mei9a y 

mei41D5 en conjunto con cromosomas balanceadores en la progenie 

recobrada. 



 

 

Hipótesis 

El daño inducido al macho tratado con azida de sodio durante la formación de sus 

espermatozoides (Kalthoff, 1996) será modulado dependiendo de la constitución 

genética del citoplasma del óvulo (Schupbach, 1986). 

 

 

Se espera obtener mayor proporción de la progenie silvestre (w+/w+), que progenie 
FM7c y a su vez que la progenie mei9a mei41D5. 

 

 

 

 

Sistema de cruzas

X

w+/w+ w/Y
tratados

X

y1mei9a mei41D5/FM7cw/Y
tratados

X

FM7c/w+ w/Y
tratados

P
ro

ge
n

ie
 p

ro
m

ed
io

tipo de progenie recobrada

silvestre

FM7c

mei9amei41D5

C
ru

za
s 

p
ro

ge
n

it
o

ra
s



 

 

 

II     MATERIALES Y MÉTODOS 

 

2.1     Materiales 

2.1.1      Líneas de moscas 

Se utilizaron tres diferentes cepas de Drosophila melanogaster: 

a) silvestres (Canton- S), 

b) white (w), alelo recesivo del gen w+ localizado en el cromosoma X a 1.5 um, 

las moscas con este fenotipo presentan ojos de color blanco (Lindsley & 

Zimm, 1992). 

c) y1mei9amei41D5/FM7c. 

 

2.1.2     Compuesto 

La azida de sodio (NaN3)  de proveedor Sigma-Aldrich [CAS26628- 22-8]. 
 

2.2     Tratamiento con azida de sodio. 

2.2.1     Obtención de larvas para el tratamiento 

Un cultivo maduro de hembras y machos de la cepa w se transfirió a medio fresco 

por 8 horas para colectar huevos. Se esperó a que las larvas alcanzaran el tercer 

estadio (72 ± 4 hr) para extraerlas del medio de cultivo mediante un gradiente de 

sacarosa al 20% (Nöthinger, 1970). 

 

 

 

https://www.google.com.mx/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=1&cad=rja&uact=8&ved=0CB0QFjAA&url=http%3A%2F%2Fwww.sigmaaldrich.com%2Fcatalog%2Fsearch%3Fterm%3D26628-22-8%26interface%3DCAS%2520No.%26lang%3Den%26region%3DUS%26focus%3Dproduct&ei=D29ZVfyWBIGYyASQmoEg&usg=AFQjCNF3Onp1HwBWXHJto0gUrCEKEQi9Aw&bvm=bv.93564037,d.aWw


 

 

2.2.2     Tratamiento 

A partir de una concentración stock de 0.3 mM se realizaron diluciones sucesivas 

a diferentes molaridades: 0.125, 0.00049, 3.05E-05, 3.81E-06, 2.38E-07, 1.86E-09, 

1.46E-11, 1.82E-12 y como disolvente y testigo negativo se utilizó H2O destilada. 

 

Aproximadamente entre 100 larvas de la cepa w se colocaron en tubos 

homeopáticos con 1g de medio instantáneo (Carolina Biological Supply) hidratado 

con 4.5 mL de las disoluciones con azida de sodio previamente realizadas [0.125 a 

1.82E-12 mM] ó con agua destilada. En total se realizaron cuatro tratamientos y en 

cada uno dos réplicas (series) de cada concentración (Fig. 6) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tratamiento con NaN3

Sobrevivencia 
Promedio y 

Proporción Sexual

Los machos se separaron 
para el sistema de cruzas 
con diferentes hembras no 

tratadas. Hembras w se 
descartaron.

Sistema de 
cruzas (1:1)

[1.82E-12 a 0.125 mM]

w+/w+ x w/Y tratado

mei9amei41D5/FM7c x w/Y tratado

FM7c/w+ x w/Y tratado

Fertilidad y Progenie 
promedio por Macho 

por cada cruza

Figura 6. Tratamiento subcrónico con azida de sodio (NaN3) en la cepa de moscas white. Los machos w/Y se usaron para el Sistema de 
cruzas. 



 

 

2.3     Sistema de cruzas 

Para determinar si la constitución genética de las hembras modula el daño 

inducido por la NaN3 en los machos expuestos, se realizaron cruzas en una 

proporción 1:1, es decir, se tomó a un macho w/Y tratado y una hembra virgen no 

tratada por tubo. Las hembras fueron: w+/w+, mei9amei41D5/FM7c, ó FM7c/w+ 

(Fig.7) 

El número de familias generadas varió dependiendo de la disponibilidad de las 

hembras al momento de hacer las cruzas: con las hembras w+/w+ fueron 60, con 

las hembras mei9amei41D5/FM7c fueron 50 y para las hembras FM7c/w+ se 

generaron 30 familias. 

Después de esperar cinco días a que los progenitores copulen se descartaron 

para evitar que las hembras sigan poniendo huevos y evitar que se mezclen con la 

F1, la cual emergió alrededor de 10 a 12 días después de iniciada la cruza. 

Se recobró a la F1 de cada cruza progenitora para cada concentración y se 

contabilizó el número de hembras y machos de cada fenotipo. 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 7. Sistema de cruzas donde se utiliza a los machos white tratados x hembras: w+/w+, y1mei9a 
mei41D5/FM7c, FM7c/w+ no tratadas.  
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2.4     Análisis de Resultados 

2.4.1      Toxcicidad: Sobrevivencia promedio (SP) y Proporción sexual (Psx). 

Los adultos recobrados se clasificaron por sexo y se cuantificaron. Para 

determinar la toxicidad del tratamiento en los organismos expuestos y si éste 

afecta a alguno de los sexos preferentemente se calculó la Sobrevivencia 

Promedio (SP) y la Proporción de Sexos (Psx) como:  

 

 

La sobrevivencia promedio por tubo de los lotes testigo y experimentales se 

comparó mediante un ANOVA de un criterio con un α = 0.05. En caso de encontrar 

diferencias significativas se calculó la prueba de Tukey con un α = 0.05. 

 

2.4.2      Efecto reprotóxico: Fertilidad (F), Progenie Promedio por Macho (PPM). 

Mediante los estimadores de la Fertilidad (F) y la Progenie Promedio por Macho 

(PPM) se evalúa cuánto afectó el tratamiento con la azida de sodio en las 

capacidades reproductoras de los machos w/Y y cómo se modifica la cantidad de 

hijos obtenidos de las tres diferentes cruzas. 

 

 

Fertilidad =
# de machos con progenie para cada
concentración y en el lote testigo

# total de machos que fueron cruzados
en cada concentración y en el lote
testigo.

Progenie Promedio 
por Macho =

# de machos que tuvieron progenie
para cada concentración y en el lote
testigo

# total de machos cruzados en cada 
concentración o en el  lote testigo

Sobrevivencia 
Promedio 

=
Promedio total de organismos
recobrados por concentración

Promedio total de organismos en el
lote testigo

Proporción 
sexual

=

# total de hembras o machos
recobrados de cada concentración

# total de organismo recobrados
de cada concentración.



 

 

 

Se comparó la fertilidad entre testigo y experimentales con una prueba de Z para 

proporciones con un α = 0.05. La progenie promedio por macho de los lotes 

testigo y experimentales se comparó mediante un ANOVA de un criterio con un α 

= 0.05. En caso de encontrar diferencias significativas se calculó la prueba de 

Tukey con un α = 0.05. 

 

2.4.3     Efecto Materno: Progenie Promedio Corregida (PPC). 

Para cada cruza, se obtiene una proporción genotípica de acuerdo a la 

constitución genética de las hembras progenitores, según sea el caso para las 

hembras no tratadas (w+/w+, y1 mei9a mei41D5/FM7c, FM7c/w+) por machos w/Y 

tratados. A pesar que el sistema de cruzas está conformado por tres diferentes 

hembras pero que presentan un gen o un arreglo cromosómico en común es 

posible comparar las proporciones genotípicas similares entre hembras y machos 

obtenidos para cada cruza. 

Para comparar la variación entre genotipos similares de hembras y machos 

obtenidos del sistema de cruzas formado por hembras de diferente constitución 

genética (w+/w+, y1mei9a mei41D5/FM7c, FM7c/w+) se obtiene la Progenie 

Promedio Corregida (PPC). Este estimador permite evaluar la variación entre las 

progenies con genotipos similares a pesar que se produce de diferentes genotipos 

maternos. Como la progenie de cada concentración (testigo y experimentales) se 

divide entre la recobrada en el testigo, el testigo tendrá un valor de progenie igual 

a 1 y la obtenida en las series experimentales fluctuará alrededor de este valor. 

 

 

 

Progenie Promedio 
Corregida =

Promedio total de organismos de
cada concentración y del lote
testigo

Promedio total de organismos del 
lote testigo.



 

 

III     RESULTADOS 

3.1         Toxicidad: 

3.1.2      Sobrevivencia Promedio y Proporción Sexual. 

La sobrevivencia promedio se determinó con los organismos recobrados del 

tratamiento con la NaN3; primeramente para evaluar la toxicidad del compuesto 

que se administró a los organismos en etapa larval y posteriormente determinar si 

afectó a uno de los sexos en particular (Fig. 8a y 8b), respectivamente. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 8: a) Sobrevivencia Promedio y b) Proporción 
Sexual de moscas white tratadas con azida de sodio. 
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De acuerdo con el análisis de varianza aplicado, la sobrevivencia promedio (SP) 

de las moscas white tratadas es diferente (Tabla 1b) dependiendo de la 

concentración probada (F9, 99= 1.975; p<0.05), sin embargo, no se logró establecer 

en qué concentración estuvo la diferencia de acuerdo a la prueba de Tukey 

(p<0.05). 

 

 

 

 

El tratamiento con la azida de sodio no afectó la Proporción sexual (F9, 99= 0.002; 

p> 0.05) en los organismo tratados (Tabla 1a). 

 

 

[NaN3] N w/Y SP ± ee PSx h ± ee PSx m ± ee

testigo 412 215 103.00 ± 0.00 0.48 ± 0.02 0.52 ± 0.02

1.82E-12 297 148 74.25 ± 0.03 0.53 ± 0.03 0.47 ± 0.03

1.46E-11 291 156 72.75 ± 0.07 0.48 ± 0.02 0.52 ± 0.02

1.86E-09 352 181 88.00 ± 0.10 0.47 ± 0.03 0.53 ± 0.03

2.38E-07 368 186 92.00 ± 0.03 0.51 ± 0.04 0.49 ± 0.04

3.81E-06 405 211 101.25 ± 0.07 0.49 ± 0.04 0.51 ± 0.04

3.05E-05 387 184 96.75 ± 0.06 0.52 ± 0.04 0.48 ± 0.04
4.90E-04 428 205 107.00 ± 0.04 0.54 ± 0.03 0.46 ± 0.03
1.25E-01 450 227 112.50 ± 0.11 0.50 ± 0.03 0.50 ± 0.03

Tabla 1 a). Sobrevivencia Promedio y Proporción Sexual de moscas white 

tratadas con azida de sodio.

N, número de organismos; w/Y, número total de machos white tratados; SP, Sobrevivcencia Promedio; ee, error 

estándar; PSx h, Proporción sexual de hembras; PSx m, Proporción sexual de machos.

Fuente de Varianza ss gl MS F

Entre muestras 2045 9 255.63 1.975

Dentro de muestras 1248.67 99 126.09
Total 14527.67 108

ANOVA (Z0.05=1.96; p<0.05)

Tabla 1 b). Análisis de Varianza de una víaTabla 1b). Resumen del Análisis de Varianza

Z0.05= 1.96; p< 0.05



 

 

3.2             Efecto Reprotóxico: Fertilidad (F), Progenie promedio por macho 
(PPM), Progenie promedio corregida (PPC). 

3.2.1     Fertilidad (F). 

La fertilidad se cuantificó a partir del número de machos w/Y tratados que tuvieron 

descendencia al cruzarlos con hembras: w+/w+, y1mei9a mei41D5/FM7c y FM7c/w+ 

no tratadas para evaluar la capacidad reproductora de los machos expuestos a la 

azida de sodio (Fig. 8) 

 

La fertilidad de los machos w en el lote testigo (H2O destilada) fue diferente 

cuando se cruzaron con hembras y1mei9a mei41D5/FM7c (Z0.025= 1.64; p<0.05) y 

con hembras FM7c-/w+ (Z0.025= 1.64; p<0.05) donde la frecuencia de la fertilidad 

aumentó respecto de la cruza con las hembras silvestres w+/w+ respectivamente y 

como se describe en la siguiente relación para el lote testigo: FM7c/w+ > y1mei9a 

mei41D5/FM7c >  w+/w+. Por su parte, la fertilidad de los machos w tratados con 

azida de sodio también fue diferente significativamente dependiendo del tipo de 

hembra con la que se cruzó, como se muestra en la siguiente relación: y1mei9a 

mei41D5/FM7c >  FM7c/w+ > w+/w+. 

Con base en la relación antes descrita, la diferencia significativa (Z0.05= 1.96; 

p<0.05) en la fertilidad de los machos w/Y tratados y cruzados con hembras 

FM7c/w+ en la concentración de 1.82E-12 mM disminuyó respecto de su testigo 

correspondiente.  En cuanto a la fertilidad de los machos w/Y tratados y cruzados 

con hembras y1mei9a mei41D5/FM7c que aumentó en las concentraciones 1.86E-09 

y 2.38E-07 mM respecto de su testigo correspondiente la variación fue diferente 

significativamente (Z0.05= 1.96; p<0.05). Por último, la fertilidad de los machos w/Y 

tratados y cruzados con hembras w+/w+ fue diferente significativamente (Z0.05= 

1.96; p<0.05) aumentando en la concentración 3.81E-06 mM respecto de su testigo 

(Tabla 2). 

 

 

 



 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 9. Fertilidad de machos white tratados y cruzados con hembras: w+/w+, y1mei9a mei41D5/FM7c y 
FM7c/w+ no tratadas. El * señala diferencia significativa entre cepas experimentales: y1mei9a mei41D5/FM7c y 
FM7c/w+ no tratadas con respecto a la cepa w+/w+. La letras a, b, c, señala la diferencia significativa entre 
concentraciones respecto de su testigo correspondiente con base a Z para proporciones. 
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[NaN3] N n F  ee ? N n F  ee ? N n F  ee ?

testigo 1516 60 0.40  0.21 1302 50 0.58  0.09 * 1401 30 0.67  0.09 *
1.82E-12 1801 60 0.43  0.22 1544 50 0.74  0.07 877 30 0.40  0.06 c
1.46E-11 1924 60 0.45  0.24 1832 50 0.66  0.14 947 30 0.73  0.15

1.86E-09 2388 60 0.52  0.17 2062 50 0.82  0.07 b 1163 30 0.67  0.13

2.38E-07 2446 60 0.55  0.15 1716 50 0.82  0.09 998 30 0.63  0.22

3.81E-06 2988 60 0.60  0.18 a 1713 50 0.74  0.10 b 997 30 0.77  0.15

3.05E-05 2197 60 0.47  0.17 1671 50 0.72  0.15 1542 30 0.53  0.27

4.90E-04 2224 60 0.55  0.15 1148 50 0.60  0.14 1060 30 0.60  0.31

1.25E-01 1632 60 0.42  0.17 1114 50 0.48  0.16 1211 30 0.73  0.18

Tabla 2. Fertilidad de machos white tratados con azida de sodio y cruzados con hembras: 

w
+
/w

+
; b) mei9

a
mei41

D5
/FM7c; c) FM7c/w

+

N, número total de progenie; n, número de cruzas; F, fertilidad; ee, error estándar; ?,  prueba de Z para porporciones , donde (*) 

diferencias entre cepas Z0.025=1.64; p<0.05 y (a,b,c) diferencias entre concentraciones Z0.05=1.96; p<0.05

a) Genotipo materno: w+/w+ b) Genotipo materno: mei9a mei41D5/FM7c c) Genotipo materno: FM7c/w+

Tabla 2. Fertilidad de machos white tratados y cruzados con hembras: w+/w+, y1mei9a mei41D5/FM7c, 
y  FM7c/w+ no tratadas

Hhembras: w+/w+ Hhembras: FM7c/w+/hembras: y1mei9a mei41D5/FM7c

d dd

N, número total de progenie; n, número de cruzas; F, fertilidad; ee, error estándar; d diagnostico que señala la diferencia
significativa con base a Z para proporciones, p< 0.05



 

 

 

3.2.2     Progenie promedio por macho (PPM) total del Sistema de cruzas. 

Con la progenie promedio no solo se evalúa la fertilidad de los machos expuestos 

a la azida de sodio si no también su prolificidad. Este atributo también depende del 

tipo de hembra con la que se cruzó al macho (Fig 10), como se muestra en la 

siguiente relación: w+/w+ = FM7c/w+ >y1mei9a mei41D5/FM7c. 

En el grupo de la progenie promedio recobrada del lote testigo (H2O destilada) no 

hubo diferencia significativas. Para el otro grupo de la progenie promedio obtenida 

cuando los machos w/Y se trataron y se cruzaron con los tres tipos de hembras: 

w+/w+, y1mei9a mei41D5/FM7c, y FM7c/w+ no hubo diferencia significativa (F8,26= 

0.39; p> 0.05, F8,18= 0.96; p> 0.05 y F8,16= 0.54; p>0.05) con relación a sus 

testigos respectivos (Tabla 3.) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

[NaN3] N n PPM ± ee α N n PPM ± ee α N n PPM ± ee α

testigo 1516 60 64.85 ± 7.29 1302 50 39.71 ± 4.99 1401 30 75.60 ± 8.37

1.82E-12 1801 60 62.52 ± 7.39 1544 50 37.63 ± 3.93 877 30 73.08 ± 14.56

1.46E-11 1924 60 72.34 ± 7.02 1832 50 43.54 ± 4.83 947 30 39.24 ± 5.66

1.86E-09 2388 60 69.56 ± 5.91 2062 50 41.79 ± 4.37 1163 30 60.63 ± 6.31

2.38E-07 2446 60 67.25 ± 7.04 1716 50 35.07 ± 3.84 998 30 57.23 ± 7.47

3.81E-06 2988 60 71.85 ± 5.62 1713 50 35.92 ± 4.59 997 30 45.77 ± 5.45
3.05E-05 2197 60 83.67 ± 10.36 1671 50 45.61 ± 4.75 1542 30 96.38 ± 22.48

4.90E-04 2224 60 61.07 ± 6.14 1148 50 26.20 ± 4.80 1060 30 55.84 ± 7.97
1.25E-01 1632 60 52.03 ± 6.53 1114 50 31.32 ± 6.26 1211 30 57.08 ± 8.96

a) Genotipo materno: w+/w+ b)  Genotipo materno: mei9a mei41D5/FM7c c) Genotipo materno: FM7c/w+

Tabla 3. Progenie promedio por machos (PPM). Los machos w/Y tratados fueron cruzados con hembras no tratadas: 

a) w
+
/w

+
 ; b) mei9

a
 mei41

D5
/FM7c; c) FM7c/w

+

N, número total de progenie; n, número de cruzas; PPM, progenie promedio por macho; ee, error estándar; α,  prueba de  ANOVA p>0.05

Tabla 3. Progenie promedio (PPM) recobrada de la cruza de machos white tratados x
hembras: w+/w+, y1mei9a mei41D5/FM7c, y FM7c/w+ no tratadas

N, número total de organismos para cada concentración; n, número total de cruzas; PPP, progenie promedio por
macho; ee, error estándar; d, prueba de diagnóstico de ANOVA, p< 0.05

d d d

Hhembras: w+/w+ Hhembras: FM7c/w+/hembras: y1mei9a mei41D5/FM7c
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Figura 10. Progenie promedio (PPM) recobrada de la cruza de machos white tratados y 
cruzados con hembras: w+/w+, y1mei9a mei41D5/FM7c, y FM7c/w+ no tratadas. 



 

 

3.2.2.i     Progenie promedio (PPM) de la cepa silvestre(w+/w+). 

Se recobró similar proporción (F8,26= 0.97; p> 0.05, F8,26= 0.61; p> 0.05) entre la 

progenie de hembras y machos silvestres (w+/w; w+/Y) obtenida de la cruza de 

machos w/Y tratados y cruzados con hembras w+/w+ no tratadas, respectivamente 

(Fig 11) para todas las concentraciones y respecto de su testigo correspondiente 

(Tabla 5). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 11. Progenie promedio (PPM) recobrada de hembras y machos silvestres (w+/w; w+/Y).  
Cruza de hembras: w+/w+ no tratadas por machos w/Y tratados con azida de sodio.  
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[NaN3] N n PPM ± ee α N n PPM ± ee α

testigo 763 60 32.13 ± 9.49 753 60 32.72 ± 8.70

1.82E-12 906 60 31.88 ± 6.03 895 60 30.64 ± 6.94

1.46E-11 968 60 36.43 ± 7.43 956 60 35.91 ± 6.25

1.86E-09 1220 60 35.13 ± 7.88 1168 60 33.94 ± 8.28

2.38E-07 1204 60 32.66 ± 7.86 1242 60 35.35 ± 7.27

3.81E-06 1577 60 38.04 ± 6.51 1411 60 33.81 ± 6.15

3.05E-05 1032 60 40.08 ± 6.72 1165 60 43.59 ± 5.45

4.90E-04 1169 60 32.70 ± 5.60 1055 60 28.37 ± 4.52
1.25E-01 874 60 28.19 ± 7.26 758 60 23.91 ± 7.52

progenie de machos w+/Y

Tabla 4. Progenie promedio recobrada de hembras y machos (w+/w, w+/Y). Los 

machos w/Y tratados se cruzaron con hembras no tratadas: a) w+/w+ ; b) mei9a 

mei41D5/FM7c; c) FM7c/w+

progenie de hembras w+/w

N, número total de progenie; n, número de cruzas; PPM, progenie promedio 

por macho; ee, error estándar; α,  prueba de  ANOVA p>0.05

d d

Tabla 5. Progenie promedio (PPM) recobrada de hembras y
machos silvestres (w+/w; w+/Y). Cruza de hembras: w+/w+ no
tratadas por machos w/Y tratados con NaN3

N, número de familias; n, número de organismos; PPM, progenie promedio
por macho; ee, error estándar; d, prueba diagnóstico de ANOVA p<0.05



 

 

3.2.2.ii     Progenie promedio (PPM) de la cepa mei (y1mei9a mei41D5/FM7c). 

En la cruza de hembras y1mei9a mei41D5/FM7c no tratadas por machos w/Y 

tratados con NaN3, se obtuvieron cuatro genotipos en proporciones diferentes: 

hembras heterocigas para los genes y1mei9a mei41D5/FM7c/w+ y machos 

hemícigos y1mei9a mei41D5/Y; hembras heterocigotas para el cromosoma 

balanceador FM7c/w+ y machos hemícigos con un cromosomas balanceador 

FM7c/Y (Fig. 12). 

Como puede apreciarse en la progenie del lote testigo, la proporción de los 

fenotipos de la progenie no es equivalente en cuanto al valor promedio de 

organismos obtenidos, ya que la categoría que varió obteniendo menor número 

promedio de organismos fue la de los machos hemícigos FM7c/Y con respecto al 

resto de las otras categorías de moscas de ese mismo lote. 

Sin embargo, al comparar la progenie promedio con su respectivo testigo no se 

detectaron diferencias significativas para ninguna concentración con relación a su 

propio testigo en lo que se refiere a los fenotipos de hembras (y1mei9a mei41D5/w; 

FM7c/w) (F8,18= 0.98; p> 0.05, F8,18= 0.27; p> 0.05) y de machos (y1mei9a 

mei41D5/Y; FM7c/Y) (F8,18= 0.41; p> 0.05, F8,17= 0.27; p> 0.05) (Tabla 6). 
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Fig 12. Progenie promedio (PPM) de hembras (y1mei9a mei41D5/w; FM7c/w) y machos (y1mei9a 

mei41D5/Y; FM7c/Y) de la cruza de hembras y1mei9a mei41D5/FM7c no tratadas por machos w/Y 
tratados con azida de sodio. 

[NaN3] N n PPM ± ee α N n PPM ± ee α

testigo 363 50 11.30 ± 4.53 370 50 11.79 ± 3.80

1.82E-12 461 50 11.54 ± 2.55 373 50 9.40 ± 1.39

1.46E-11 542 50 13.35 ± 3.18 429 50 10.77 ± 2.00

1.86E-09 638 50 14.12 ± 4.95 539 50 11.05 ± 3.71

2.38E-07 512 50 10.18 ± 4.61 417 50 11.05 ± 3.72

3.81E-06 546 50 11.75 ± 3.16 375 50 7.53 ± 3.14

3.05E-05 526 50 14.20 ± 2.61 457 50 12.33 ± 3.00

4.90E-04 349 50 9.98 ± 3.33 281 50 6.59 ± 3.00
1.25E-01 329 50 9.40 ± 4.30 271 50 8.48 ± 3.11

testigo 343 50 11.07 ± 3.73 226 50 6.70 ± 2.02
1.82E-12 446 50 11.15 ± 1.91 264 50 7.82 ± 0.89

1.46E-11 503 50 12.17 ± 2.89 358 50 9.04 ± 1.78
1.86E-09 533 50 13.12 ± 2.99 352 50 8.49 ± 3.21

2.38E-07 496 50 10.50 ± 4.26 291 50 7.18 ± 2.88

3.81E-06 438 50 9.21 ± 2.90 354 50 9.97 ± 0.93

3.05E-05 448 50 12.41 ± 1.97 240 50 7.88 ± 0.93

4.90E-04 323 50 8.33 ± 2.60 195 50 6.76 ± 1.97
1.25E-01 301 50 12.36 ± 2.74 213 50 6.63 ± 2.94

N, número total de progenie; n, número de cruzas; PPM, progenie promedio por 

macho; ee, error estándar; α,  prueba de  ANOVA p>0.05

Tabla 5. Progenie promedio recobrada de hembras I). mei9amei41D5/w; III)FM7c/w y 

machos II) mei9amei41D5/Y; IV) FM7c/Y. Los machos w/Y tratados se cruzaron con 

hembras no tratadas: b) mei9a mei41D5/FM7c

I) progenie de hembras mei9a II) progenie de machos mei9a 

III) progenie de hembras FM7c/w IV) progenie de machos FM7c/Y

N, número de familias; n, número de organismos; PPM, progenie promedio por
macho; ee, error estándar; d, prueba diagnóstico de ANOVA p<0.05

Tabla 6. Progenie promedio (PPM) recobrada de la cruza  
y1mei9amei41D5/FM7c no tratada x machos w/Y tratados con NaN3

y1mei9a mei41D5/w y1mei9a mei41D5/Y

FM7c/w FM7c/Y 

d d



 

 

3.2.2.iii  Progenie promedio (PPM) de la cepa portadora de inversiones (FM7c/w+). 

En la cruza de hembras FM7c/w+ no tratadas por machos w/Y tratados con NaN3, 

se recuperan cuatro genotipos diferentes: hembras FM7c/w, machos FM7c/Y, 

hembras w+/w y machos w+/Y.  

Como se puede observar, al igual que en la cruza anterior se presenta un déficit 

en los machos FM7c/Y y con una tendencia similar para los cuatro genotipos de la 

progenie. La proporción de los fenotipos de la progenie obtenida en esta cruza no 

es equiparable en cuanto al valor promedio de organismos obtenidos, ya que la 

categoría que varió fue la de los machos hemícigos, obteniendo menor número 

promedio respecto que el resto de las otras categorías de moscas; haciendo 

referencia al lote testigo (Fig 14). 

Sin embargo, al comparar las cuatros categorías fenotípicas de la progenie 

obtenida entre hembras y machos para cada concentración no se encontraron 

diferencias significativas (FM7c/w; w+/w ) (F8,16= 0.60; p> 0.05, F8,16= 0.76; p> 

0.05); (FM7c/Y ; w+/Y) (F8,16= 0.96; p> 0.05, F8,16= 0.91; p> 0.05) respectivamente 

y con relación a su testigo (Tabla 7). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 14. Progenie promedio (PPM) de hembras (FM7c/w; w+/w) y machos (FM7c/Y; w+/Y). Cruza de 
hembras: M7c/w+ no tratadas por machos w/Y tratados con azida de sodio. 
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FM7c/w+ w/Y

Yw+/w FM7c/w FM7c/YYww+/Y

[NaN3] N n PPM ± ee α N n PPM ± ee α

testigo 413 30 22.04 ± 5.26 395 30 21.35 ± 6.05

1.82E-12 256 30 21.24 ± 3.39 240 30 21.53 ± 1.72

1.46E-11 319 30 13.75 ± 5.76 198 30 10.27 ± 4.23

1.86E-09 334 30 17.50 ± 4.00 320 30 17.00 ± 4.51

2.38E-07 351 30 19.79 ± 2.49 254 30 13.19 ± 1.32

3.81E-06 311 30 14.74 ± 2.04 309 30 15.15 ± 3.08

3.05E-05 497 30 31.06 ± 12.30 413 30 25.81 ± 8.32

4.90E-04 349 30 18.43 ± 7.08 318 30 16.71 ± 7.01
1.25E-01 364 30 17.23 ± 3.63 347 30 15.73 ± 4.64

testigo 354 30 19.41 ± 6.51 239 30 13.23 ± 3.09
1.82E-12 246 30 20.45 ± 7.15 135 30 11.97 ± 3.90

1.46E-11 260 30 11.00 ± 4.04 170 30 8.04 ± 3.85
1.86E-09 330 30 16.83 ± 2.46 179 30 9.76 ± 1.32

2.38E-07 255 30 13.96 ± 1.98 138 30 10.78 ± 4.63

3.81E-06 273 30 12.60 ± 2.01 104 30 5.06 ± 0.27

3.05E-05 376 30 23.50 ± 7.96 256 30 16.00 ± 4.49

4.90E-04 276 30 14.56 ± 5.66 117 30 7.58 ± 1.49
1.25E-01 351 30 16.55 ± 3.49 149 30 7.57 ± 2.45

Tabla 6. Progenie promedio recobrada de hembras I). w+/w; III)FM7c/w y machos II) 

w+/Y; IV) FM7c/Y. Los machos w/Y tratados se cruzaron con hembras no tratadas: c) 

FM7c/w+

I) progenie de hembras w+/w II) progenie de machos w+/Y

III) progenie de hembras FM7c/w IV) progenie de machos FM7c/Y

N, número total de progenie; n, número de cruzas; PPM, progenie promedio por 

macho; ee, error estándar; α,  prueba de  ANOVA p>0.05

Tabla 7. Progenie promedio (PPM) recobrada de hembras (FM7c/w;
w+/w) y machos (FM7c/Y; w+/Y) de la cruza de hembras: FM7c/w+ no
tratadas por machos w/Y tratados con azida de sodio.

d d

N, número de familias; n, número de organismos; PPM, progenie promedio por
macho; ee, error estándar; d, prueba diagnóstico de ANOVA p<0.05

w+/w w+/Y

FM7c/w FM7c/Y 

d



 

 

3.3     Efecto Materno: comparación del genotipo de la progenie silvestre, mei 

y FM7C con base al Promedio Corregido (PPC). 

Para obtener elementos acerca del impacto del contenido citoplasmático, se 

realizaron comparaciones entre organismos de la progenie con genotipo similar 

pero diferente progenitora, según el siguiente cuadro: 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Para analizar si las variaciones en la respuesta  de la progenie se deben a la 

hembra progenitora por su constitución genética , se obtuvo la progenie corregida; 

para lo cual se calculó el cociente de la cantidad de progenie recobrada en las 

series testigo y experimentales de cada cruza entre la cantidad de la progenie en 

el testigo correspondiente. De esta manera, en todos los casos, la progenie toma 

valores de 1 y las series experimentales valores alrededor de éste. 

En las figuras 15 a 20 se muestra el genotipo de la progenie a comparar, el cual 

proviene de diferentes genotipos maternos que están entre corchetes como se 

señaló en el cuadro anterior. 

Genotipo materno Genotipo progenie 1 2 3 4 5 6

w + /w + +

w + /Y + +

y 1 mei9 a mei41 D5 /w
+

y 1 mei9 a mei41 D5 /Y +

FM7c/w +

FM7c/Y +

w + /w +

w + /Y +

FM7c/w +

FM7c/Y +

[w
+
/w
+
]

[y
1
mei9

a
mei41

D5
/FM7c ]

[FM7c /w
+
]

comparaciones
Genotipo de la progenie y genotipo de la 

hembra progenitora.



 

 

3.3.1      Genotipo: silvestre 

La figura 15 muestra el valor promedio de la progenie corregida de hembras w+/w 

provenientes de las hembras w+/w+ y FM7c/w+ cruzadas con machos w/Y tratados 

con azida de sodio. 

Se encontraron diferencias significativas entre concentraciones, específicamente 

en 1.46 E-11 y 3.81E-06 mM (p < 0.05, t de student) donde se recuperó menor 

número de hembras silvestres provenientes de hembras progenitoras con el 

balanceador y, en general; se encontró una respuesta más variable en el resto de 

las concentraciones. Para los machos w+/Y fue aún mayor la variación, pues se 

recobró menor número de machos silvestres sobretodo de los machos 

provenientes de las hembras progenitoras antes señaladas, donde se encontraron 

diferencias significativas en la concentración 1.46 E-11, 2.38E-07, 3.81E-06 mM (p < 

0.05, t de student) (Fig. 16). 

 

3.3.2     Genotipo silvestre & y1mei9a mei41D5  

No se encontraron diferencias entre la progenie de hembras w+/w con las hembras 

y1mei9a
 mei41D5/w, en las cuales se comparte un cromosoma con el gen w y en el 

otro cromosoma llevan el alelo silvestre (w+) o los genes recesivos mei9a mei41D5, 

sin embargo, en la progenie de machos de las mismas cruzas, sí se encontró 

diferencias significativa en las concentraciones 3.81E-06 y 4.90E-04 mM (p < 0.05, t 

de Student) donde disminuyó el número de machos y1mei9a
 mei41D5/Y 

específicamente (Figs. 17 y 18). 

3.3.3     Genotipo con cromosoma balanceador FM7c 

Las hembras FM7c/w se recobraron tanto de hembras y1mei9a
 mei41D5/FM7c 

como de hembras FM7c/w+ que fueron cruzadas con machos w/Y tratados con 

azida de sodio.Como muestra la figura 19, se encontró diferencias significativas en 

el promedio de la progenie obtenida en la concentración 1.46E-11 mM donde 

disminuyó la cantidad de hembras FM7c/w. En el caso de los machos FM7c/Y 

(Fig. 20), nuevamente la variación fue mayor y se confirmaron diferencias 

significativas en las concentraciones de 1.46E-11 y 3.81E-06 mM (p < 0.05, t de 

student) donde se encontró que el número de machos disminuyó. 



 

 

Genotipo: silvestre 

 

 

 

 

 

 

 

    

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 15. Progenie corregida: hembras w+/w provenientes de la cruza de machos w/Y tratados con NaN3 por 
hembras no tratadas: w+/w+, FM7c/w+. El *, indica diferencia significativa p< 0.05 t- 
student. 
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Figura 16. Progenie corregida: machos w+/Y provenientes de la cruza de machos w/Y tratados con NaN3 por 
hembras no tratadas: w+/w+, FM7c/w+. El *, diferencia significativa p< 0.05 t- student. 
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Genotipo silvestre & y1mei9a mei41D5 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

Figura 17. Progenie corregida: hembras w+/w y hembras y1mei9a mei41D5/w provenientes de 
la cruza de hembras no tratadas: w+/w+; y1mei9a mei41D5/FM7c por machos w/Y tratados con 
NaN3 respectivamente. Prueba diagnóstico  con p<0.05 t- student. 
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Figura 18. Progenie corregida: machos w+/Y y machos y1mei9a mei41D5/Y provenientes de la 
cruza de hembras no tratadas: w+/w+; y1mei9a mei41D5/FM7c por machos w/Y tratados con 
NaN3 respectivamente. El *, indica diferencias significativas p<0.05 t- student. 
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Genotipo con cromosoma balanceador FM7c 

 

 

 

Figura 19. Progenie corregida: hembras FM7c/w provenientes de la cruza de hembras no 
tratadas: y1mei9a mei41D5/FM7c; FM7c/w+ por machos w/Y tratados con NaN3 
respectivamente. El * indica diferencia significativa p< 0.05 t- student. 
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Figura 20. Progenie corregida: machos FM7c/Y provenientes de la cruza de hembras no 
tratadas: y1mei9a mei41D5/FM7c, FM7c/w+ por machos w/Y tratados con NaN3 
respectivamente. El * indica diferencia significativa p< 0.05 t- student. 
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IV     DISCUSION 

Para comparar la participación de la parte materna en el efecto de la exposición 

del progenitor masculino al genotóxico azida de sodio, machos de la cepa w 

fueron alimentados subcrónicamente durante el período larvario, de manera que la 

maduración de las células germinales (espermatogénesis y espermiogénesis) del 

macho (Demerec, 1994; Rathke et.al, 2014) se realizó en presencia de azida de 

sodio, por lo que cabe la posibilidad de que algunos de los espermatozoides de los 

machos tratados puedan ser dañados. 

Se ha mostrado que en varios modelos biológicos como P. sativum, Z. mays, V.  

faba, así  como también en cultivos bacterianos de S. typhimurium y E. coli que la 

azida sódica actúa como mutágeno (Kleinhofs et.al, 1975; Kleinhofs, 1978; Owais 

et.al, 1981; Owais et.al, 1983c;  Rosichan et.al, 1983) pero también es un 

clastógeno en Drosophila melanogaster (González y Ramos, 1997). Además, la 

azida de sodio es un atrapador de oxígeno singulete 102, por lo que se considera 

un veneno metabólico que puede llegar a afectar la transferencia de electrones en 

las mitocondrias (Ishii et. al, 2014) que en el caso de los espermatzoides son 

esenciales para su movilidad. 

4.1 Toxicidad, Efecto Reprotóxico y Efecto Materno. 
 

4.1.1 Toxicidad: Sobrevivencia Promedio (SP) y Proporción Sexual (PSx). 

La sobrevivencia promedio (SP) se redujo solo en las concentraciones más bajas 

de azida de sodio (1.82E-12 y 1.46E-11 mM) y no afectó a alguno de los sexos en 

particular. Se ha reportado que para inducir mutaciones no es necesario la 

exposición de genotóxicos en concentraciones elevadas sino que basta con dosis 

bajas para inducir el daño al DNA, afectar la modulación de señales de 

transducción y la expresión de genes (Lutz & Lutz, 2009) debido a que los 

umbrales de respuesta son diferentes para todos los organismos de la población y 

en una minoría el efecto del estrés suele ser más contundente y desventajoso.  Es 

posible que en algunos organismos, las bajas concentraciones no logren inducir la 



 

 

respuesta de desintoxicación, sino hasta que el estímulo alcanza mayor 

intensidad, lo anterior podría causar que en aquellos organismos con umbrales 

altos para disparar esta respuesta, la azida de sodio podría resultar más dañina e 

incluso letal. No obstante, cuando la concentración de la NaN3 es mayor se 

activaría la respuesta de desintoxicación y los organismos podrían sobrevivir, de 

esta manera, cada vez se recobrarían más organismos vivos, hasta que la 

toxicidad del tratamiento sature la capacidad de ese nivel de desintoxicación 

(Lovell, 2000).  

Posteriormente machos tratados fueron cruzados con tres tipos de hembras: 

silvestres (w+/w+), hembras en condición heterocigota de genes recesivos 

asociados con deficiencias en reparación del DNA y de un cromosoma 

balanceador (y1mei9a mei41D5/FM7c) y hembras portadoras del cromosoma 

balanceador y un cromosoma regular con el alelo silvestre w+ (FM7c/w+) para 

evaluar como afectó la exposición de estos a la azida de sodio en los aspectos 

reproductivos como la fertilidad (F) y la cantidad de hijos obtenidos (prolificidad). 

4.2.      Efecto Reprotóxico  

4.2.1     Fertilidad (F) 

La fertilidad se mide por la capacidad de reproducción de los organismos y se 

considera un buen indicador de la salud biológica y fisiológica de los organismos 

(Martínez & Sterart, 2002). Se contó el número de machos w/Y tratados con la 

azida de sodio que tuvieron hijos con los tres tipos de hembras, sin importar la 

cantidad de progenie recobrada. La fertilidad entre estas cepas de hembras fue 

distinta aun cuando se cruzaron con machos no tratados (lote testigo). Al 

comparar el efecto de las diferentes concentraciones del tratamiento en los 

machos progenitores pudo apreciarse que, independientemente del tipo de 

hembra, la fertilidad fue un poco mayor que la del lote testigo en las 

concentraciones intermedias probadas. Dentro de cada cepa se localizaron 

diferencias en varias concentraciones con respecto a su testigo correspondiente, 

lo que indica que el tratamiento a los machos sí tuvo efecto en su fertilidad. Se ha 



 

 

mostrado que durante la cópula, el macho transfiere sustancias químicas a través 

del fluido seminal que aceleran la ovoposición de las hembras (Brommer et.al, 

2012; Sánchez, 2014) pero también sustancias proteicas para llevar a cabo los 

cambios en el comportamiento (disminución de la receptividad a posteriores 

apareamientos), fisiológicos con elevada actividad de reparación de daño al DNA 

(Sánchez, 2014), durante la formación de los espermatozoides, las histonas 

asociadas al DNA son sustituidas por proteínas tipo protaminas para contribuir con 

la compactación del contenido nuclear, proteger al genoma paterno de daño físico 

y químico desde su formación hasta que se fecunde el óvulo (Rathke et.al, 2014). 

Al evaluar la fertilidad de los machos w/Y tratados con azida de sodio y cruzados 

con tres diferentes hembras (w+/w+, y1mei9amei41D5/FM7c, FM7c/w+) se observó 

un incremento más claro con las hembras y1mei9amei41D5/FM7c en las 

concentraciones 1.82E-12, 1.86E-06 y 2.38E-07 mM que cuando fueron cruzados 

con hembras en condición heterocigota para un cromosoma balanceador FM7c/w+  

donde el efecto se vio más acentuado en las concentraciones 1.82E-12, 1.86E-09, 

2.38E-07 y 3.05E-05 mM. 

La variación de la fertilidad de los machos w/Y tratados con la azida de sodio se 

debe a varios factores como la concentración de azida de sodio administrada 

(Mughal SK et.al, 2012), la etapa larval en la cual se administró el compuesto, el 

blanco de acción de la azida sódica sobre el material hereditario (Rathke et.al, 

2014) como también los umbrales de respuesta al estrés (Lovell, 2000) pero sobre 

todo por el tipo de hembra con la cual fue cruzado.  

El efecto en la tendencia de la fertilidad a disminuir en los machos tratados y 

cruzados con hembras FM7c/w+ respecto de los valores de fertilidad cuando se 

cruzaron con hembras y1mei9amei41D5/FM7c sugiere que los genes presentes en 

el cromosoma no invertido en cada caso (w+ y y1mei9amei41D5, respectivamente) 

podrían estar interactuando en algún aspecto asociado con la fertilidad.  

 



 

 

Lo anterior, aunado a que se ha mostrado que las inversiones cromosómicas 

modifican la expresión de los genes incluidos en la inversión (Jin W, et.al, 2001). 

 

4.2.2      Progenie promedio por macho (PPM) 

La prolificidad de un sistema biológico permite medir cuántos hijos produjo un 

organismo. Para evaluar este aspecto en las moscas se calculó el valor promedio 

de la progenie por macho (PPM). 

A partir del número de machos que tuvieron descendencia, se obtuvo el promedio 

por tubo de la progenie recobrada de los machos w/Y tratados con la azida de 

sodio, es decir; importó la cantidad de progenie recuperada de acuerdo con el 

sistema de cruzas con los tres diferentes tipos de hembras: w+/w+, y1mei9a 

mei41D5/FM7c, FM7c/w+ no tratadas. 

 

Para la progenie de los machos w/Y tratados con azida de sodio no hubo 

diferencias significativas cuando se les cruzó con los tres tipos de hembras ni 

entre cepas, pero biológicamente sí hubo diferencia cuando se comparó el 

promedio de la progenie total: silvestre, y1mei9a mei41D5 y FM7c recobrada, de tal 

manera que, con base en las hembras progenitoras utilizadas se obtuvo mayor 

número promedio de hembras de acuerdo a la siguiente relación: 

 

w+/w+ = FM7c/w+ > y1mei9a mei41D5 / FM7c 

 

Aunque el tratamiento no modificó la progenie recobrada de manera significativa 

en ninguna de las tres cepas, este resultado sugiere que la presencia del 

cromosoma balanceador en las hembras FM7c/w+ no tiene efecto en cuanto a la 

cantidad de hijos producidos ya que si la comparamos con la cepa silvestre 

muestra una tendencia similar, sin embargo; es evidente la variación entre estas 

dos cepas. Con respecto a la cantidad de progenie producida de las hembras 

y1mei9a mei41D5/FM7c se encontró que fueron menos prolíficas que las otras 

cepas, de hecho la baja cantidad de progenie en las cepas mei es una de las 



 

 

razones por las que se utiliza el cromosoma balanceador FM7c para su 

mantenimiento (Zimmering & Cooper, 1980; Linsdley & Zimm, 1992), por lo que la 

menor cantidad de progenie en las hembras y1mei9amei41D5/FM7c se asociaría a 

la presencia de los genes mei9a mei41D5 como Baker y colaboradores en 1976 

demostraron con organismos homocigos mei9amei41D5/mei9amei41D5 

diferentemente a los organismos heterocigotos y1mei9amei41D5/FM7. 

Por el contrario, al ser recesivos, se puede considerar que son eficientes en 

reparación del DNA, sin embargo el otro cromosoma con inversiones carece de 

homología para poder llevar a cabo eventos de recombinación como proceso 

regular de un cromosoma sin inversiones (Greenspan, 2004; Klug et al, 2008; 

Carlson, 2009). Lo anterior, no podría explicar la menor cantidad de progenie 

producida; sin embargo no se puede descartar la posibilidad que el cromosoma 

con los genes mei9a mei41D5 estén implicados en otra actividad relacionada con el 

desarrollo temprano de la progenie (Nguyen & Boyd, 1977; Graf et.al, 1979; Yoo 

et.al, 1985), aspecto importante que no ha sido estudiado. 

 Como se ha demostrado en otros trabajos de desarrollo embrionario, existe una 

cascada de genes implicados en el desarrollo del embrión que regulan la 

segmentación dorso- ventral del organismo como también los estadios tempranos 

de la segmentación de la blástula y la transición de está a la mórula como el gene 

mbt y, otros implicados en el arresto celular como el gen grp y mei41 (Sibon, 1999) 

tefu o mre11 (Bi et.al, 2005), vasa, valois, staufen y tudor, por referirnos a más 

ejemplos que son importantes de considerar para entender mejor la respuesta en 

la disminución de la cantidad de hijos recobrados de organismos como las 

hembras y1mei9a mei41D5 (Schupbach & Wieschaus, 1986). Se ha reportado que 

el gen mei41D5 es esencial en la transición de la blástula (Theurkauf, 1999). 

 

La progenie promedio proveniente de las hembras FM7c/w+ se recobró en 

proporción similar a la cepa silvestre aunque presentó mayor variación biológica 

que ésta y la cepa y1mei9amei41D5/FM7c. Dicha variación se acentuó en las 

concentraciones 1.82E-11 mM y en una de las más alta con 3.05E-05 mM, 



 

 

concentración en la cual trabajos anteriores han cuantificado mayor número de 

organismos (Trujillo, 2015) y elevada frecuencia de recombinación (Arroyo, 2014). 

Los machos w/Y tratados sobrevivieron en esas concentraciones pero puede ser 

que su material genético haya quedado vulnerable lo que puede ocasionar una 

baja en las capacidades reproductivas (fertilidad y fecundidad) porque el fluido 

seminal del macho puede llevar contenido proteico y receptores alterados (Lutz & 

Lutz, 2009; Sánchez, 2014). 

 

4.2.2. i     Progenie promedio (PPM) de la cepa silvestre(w+/w+). 

Al desglosar por sexos la progenie de las hembras w+/w+, no se observaron 

diferencias significativas para alguno de los sexos, pero aunque no hay diferencias 

significativas por concentración, se confirmó que en las concentraciones 

intermedias, la cantidad de progenie recuperada es ligeramente mayor que en el 

lote testigo, especialmente en 3.05E-05 mM. Esta concentración puede clasificarse 

entre las que estimulan a los organismos para tener umbrales de respuesta a 

clastógenos como la azida de sodio que induce otro nivel de estrés (Lovell 200). 

 

4.2.2. ii    Progenie promedio (PPM) de la cepa mei (y1mei9a mei41D5/FM7c). 

Al analizar el efecto del tratamiento en la progenie recobrada de las hembras 

y1mei9amei41D5/FM7c, no se encontraron diferencias significativas dentro y entre 

cada fenotipo, con excepción de los machos FM7c/Y que están subrepresentados 

en la progenie por recobrar menor número promedio de ellos. No obstante, en las 

concentraciones 1.46E-11, 1.86E-09 y 3.05E-05 mM se recuperó ligeramente más 

progenie aunque no de manera significativa. Nuevamente se obtuvo mayor 

número de organismos en concentraciones que pueden ser cruciales para que los 

organismos activen más rápido los mecanismos de desintoxicación. 



 

 

 

4.2.2. iii Progenie promedio (PPM) de la cepa portadora de inversiones (FM7c/w+). 

El desglose por fenotipos de la progenie a partir de hembras FM7c/w+, mostró 

mayor variabilidad entre ellos. En contraste, con la proporción de la progenie de 

moscas w+/w, la proporción de hembras y machos portadores del cromosoma 

balanceador se recobraron en menor número para las concentraciones 

intermedias; contrariamente a la concentración 3.05E-05 mM, donde la cantidad de 

progenie recobrada fue mayor a la del lote testigo. Lo cual puede deberse a la 

capacidad metabólica de los machos progenitores para activar los umbrales de 

desintoxicación de la azida de sodio en el tiempo que estuvieron expuestos, sin 

embargo; en todas las concentraciones, la categoría de machos FM7c/Y fue la 

menos abundante. 

El resultado obtenido en las dos últimas cruzas sugiere que el cromosoma 

balanceador sí interfiere en la viabilidad de los organismos portadores, 

particularmente en los machos, ya que las hembras heterocigotas para el 

balanceador (FM7c, en ambas cruzas) tienen otro cromosoma no invertido que 

podría contrarrestar el efecto de las inversiones que porta el FM7c (Jin W, et.al, 

2001). 

La fertilidad evalúa la capacidad de tener descendencia pero la fecundidad es 

también un buen indicador de la prolificidad de los organismos. Aunque estos sean 

fértiles pueden ser poco prolíficos y viceversa dependiendo de la alteración de su 

entorno. Las señales químicas y activación metabólica en respuesta al cambio en 

el medio ambiente dependen del tipo de compuesto, duración e intensidad de la 

exposición y son determinantes de la eficiencia reproductora de los organismos 

expuestos (Marsall & Uller, 2007). 

 

 



 

 

4.3     Efecto Materno: comparación del genotipo de la progenie silvestre, mei 

y FM7c 

La comparación del efecto de la concentración en la progenie promedio con 

respecto a su testigo correspondiente se hizo mediante la progenie corregida para 

cada tipo de cepa. 

 

4.3.1     Genotipo silvestre 

La progenie de hembras w+/w y machos w+/Y, que proviene de hembras w+/w+ y 

hembras FM7c/w+ mostró una gran similitud en la concentración más baja probada 

y en las tres concentraciones más elevadas de 4.9E-04, 3.05E-05 y 1.25E-03 mM, 

pero en las concentraciones intermedias: 1.46E-11 a 3.81E-06 mM se observó un 

comportamiento diferente y significativo (excepto en 1.86E-09 mM).  

Debido a que el genotipo materno es similar en cuanto a la presencia de un 

cromosoma sin inversiones y con el gen silvestre (w+) se esperaba que la progenie 

recobrada con igual genotipo respondiera con tendencia similar por su condición 

pero recobramos en la concentración 3.05E-05 mM mayor número de hembras y 

machos respecto de su testigo correspondiente, como también ha sucedido en 

otros trabajos donde se ha estudiado a la azida de sodio y el efecto de diversos 

cromosomas balanceadores (García, 2006; Arroyo,  2014; Trujillo, 2015). 

El cambio en la posición de los genes a lo largo de los cromosomas modifica la 

interacción que hay de un gen para la regulación de su expresión. Como en el 

caso del gen barra (B) en Drosophila (Lindslay & Zimm, 1992) que reduce el 

número de omatidias que forman el ojo de la mosca (Demerec 1994). El efecto de 

este gen se determina por el número de copias de secuencias del gen y de la 

posición sobre el mismo o diferente cromosoma. 

 

 



 

 

4.3.2     Genotipo silvestre & mei9amei41D5                                            

Los genes mei9a y mei41D5, son recesivos, por lo que no se espera que confieran 

desventaja a las hembras heterocigotas y efectivamente, este resultado se 

confirmó al comparar la progenie w+/w y mei9a mei41D5 /w, es decir, la presencia 

de estos genes no afecta a las hembras heterocigotas. En contraste, cuando se 

hizo la comparación correspondiente entre machos, sí se observaron diferencias 

significativas y se confirmaron en las concentraciones 3.81E-6 y 4.90E-04 mM a las 

que estuvieron expuestos los machos progenitores. Debido a que en este caso el 

macho sólo tiene un cromosoma X con estas mutaciones, se espera que se vea 

más afectado por su condición hemicigota. 

 

4.3.3     Genotipo con cromosoma balanceador FM7c  

Finalmente, en la progenie FM7c/w, se observó un comportamiento comparable en 

cuanto a la progenie recobrada para la primer concentración y en las tres últimas, 

así como una mayor diferencia en las concentraciones intermedias, aunque sólo 

se confirmaron diferencias significativas cuando los machos progenitores se 

expusieron a 1.46E-11 mM de azida de sodio. El efecto fue aún más evidente 

cuando se analizó por su origen a los machos FM7c/Y. Sólo se encontró una 

respuesta similar en 3.05E-05Mm. En el resto de las concentraciones, se recobró 

menos progenie cuando estos machos provenían de hembras FM7c/w+ y se 

recobró más progenie cuando las hembras progenitoras fueron y1mei9a 

mei41D5/FM7c. Independientemente de que estos machos estén subrepresentados 

en sus respectivas progenies, lo cual se relaciona directamente con la presencia 

del cromosoma FM7c, la mayor cantidad de progenie se asociaría con la 

presencia de los genes mei9a mei41D5 en la hembra progenitora. Este resultado es 

muy interesante porque se ha descrito un efecto materno asociado a estos genes, 

que corroboramos cuando se comparó la progenie y1mei9a mei41D5/Y vs la 

silvestre w+/Y. 



 

 

Las hembras progenitoras comparten el cromosoma FM7c pero difieren en el 

segundo X, sea mei9a mei41D5 ó w+, lo cual nuevamente sugiere que la diferencia 

en los resultados se asocia a los genes mei9a mei41D5, no se ha encontrado 

información acerca de este tipo de efecto. 

 Durante millones de años, los procesos evolutivos han dotado a los organismos 

de estrategias a nivel molecular para la reparación del daño al DNA, así como 

conductuales para sobrevivir y reproducirse. La transmisión de estos genes es la 

evidencia de la evolución para que los organismos adquieran la capacidad de 

adaptación a su entorno y a posibles barreras que se originen por la alteración de 

su ambiente. 

Por tanto, la exposición de la azida de sodio en los machos white fue modulado de 

distinta manera dependiendo de la constitución genética de las hembras con las 

que se les cruzó (Mendelson & Sobel, 1974). 

 

Los organismos silvestres pueden ser más eficientes para a la excreción de 

xenobióticos por los túbulos de Malpighi (Yang, et.al, 2007; Chahine et.al, 2012) o 

los cuerpos grasos de las larvas de tercer estadio con mayor actividad excretora 

(Baars, et.al, 1980; Hälmström & Grafstrom, 1981; Clarck, 1982; Burn et.al, 1996; 

Yang, et.al, 2007) de promutágenos como la azida de sodio (Owais et.al, 1979), 

por lo que constituyen la referencia natural acerca del efecto del progenitor macho 

en la progenie producida. Resalta después el efecto detrimental de múltiples 

inversiones en un cromosoma de la hembra, lo cual puede explicarse porqué éstas 

pueden tener consecuencias a nivel de la expresión y regulación de genes (efecto 

cis) (Baker et.al, 1976). Adicionalmente, se pueden recobrar diferencias por genes 

que, como los mei9a mei41D5 pueden conferir sensibilidad al daño inducido en los 

organismos hemicigóticos y homocigóticos, pero de los que se desconoce con qué 

otras funciones podrían estar asociados (Baker & Carpenter, 1972; Carpenter & 

Sandler, 1974; Baker et.al, 1976; Osgood & Zimmering, 1979), aunque se ha 

establecido que participa en el complejo proteico que censa la integridad del DNA 

en la blástula (Hari et.al, 1995; Sibon et.al, 1999). 



 

 

V  CONCLUSIONES 

 

 El tratamiento con azida de sodio sólo afectó la sobrevivencia de los 

machos progenitores en las concentraciones bajas. 

 La fertilidad de los machos progenitores tratados aumentó cuando se 

cruzaron con hembras: mei9amei41D5/FM7c y FM7c/w+  

 La cantidad de la progenie recobra de las hembras progenitoras mei9a 

mei41D5/FM7c disminuyó. 

 Los machos FM7c/Y que se recobran de las hembras mei9amei41D5/FM7c y 

FM7c/w+ tienen menor viabilidad que el resto de los genotipos. 

 La viabilidad de los machos FM7c/Y es mayor cuando la hembra 

progenitora lleva los genes mei9a mei41D5 en el otro cromosoma. 
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