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“Puede decirse metaforicamente que la seleccion natural estd haciendo diariamente, y hasta por
horas, en todo el mundo, el escrutinio de las variaciones mds pequefias; desechando las que son
malas, conservando y acumulando las que son buenas, trabajando insensible y silenciosamente donde
y cuando se presenta una oportunidad, en el mejoramiento de todo ser orgdnico en relacion con sus
condiciones organicas e inorgdnicas de vida.”

-CHARLES DARWIN
EL ORIGEN DE LAS ESPECIES, 1859
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II. RESUMEN

Al establecer estrategias de manejo, aprovechamiento y conservacién para distintas especies, muchas
veces se carece de la informacién y conocimiento sobre ciertos aspectos fundamentales de su biologia, incluyendo
aspectos ecologicos, genéticos y evolutivos. La genética de poblaciones nos ayuda a comprender céomo las
poblaciones se adaptan y evolucionan. Esta disciplina, integrada a la biologia de la conservacién, constituye a la
genética de la conservacion, la cual busca conservar la biodiversidad genética y de las especies, asi como reducir el
riesgo de extincién. En México, los mamiferos constituyen uno de los grupos mas afectados por actividades
humanas, entre ellas destacan dos especies de artiodactilos, el borrego cimarrén (Ovis canadensis) y el venado cola
blanca (Odocoileus virginianus), ambas fuertemente afectadas por la caceria. En esta tesis se realiz6 una
investigacion sobre aspectos de la genética de poblaciones del borrego cimarrén y venado cola blanca en México,
con la finalidad de aplicar estos resultados en definir posibles estrategias de manejo y conservacién. Para el borrego
cimarrén se analizaron 117 muestras de tejido, con cuatro marcadores dominantes ISSR (Inter Simple Sequence
Repeat) que aportaron 91 loci en tres poblaciones de Sonora y Baja California Sur. Los niveles de variacién genética
son relativamente bajos Hr = 0.265 (Hg = 0.23 — 0.26), y detectamos bajos indices de diferenciacion genética entre
las poblaciones muestreadas de 6 = 0.071 que sugieren poca estructura genética. Esto puede ser consecuencia de la
reciente colonizacion de la especie en ésta region, asi como de su aprovechamiento histérico, lo cual se ve reflejado
en los resultados obtenidos. Considerando lo anterior, se sugiere la introduccién de poblaciones para sostener la
diversidad genética presente y en la medida de lo posible favorecer mediante los corredores biol6gicos la conexién
entre poblaciones. Por otra parte, se estudiaron 184 muestras de venados cola banca (distribuidas en 18 estados
mexicanos) de las cuales se obtuvieron secuencias mitocondriales (D-Loop) de 544 pares de bases, y con estas a su
vez se realizaron andlisis filogenéticos y filogeograficos, de diversidad y de diferenciacién genética, estimando
distancias génicas poblacionales y demografia histérica. Con los resultados se establecid6 que las poblaciones
analizadas se pueden dividir en dos grupos: Norte y Sur, division que concuerda con la Franja Volcanica
Transmexicana y la transicion de la region fisiografica Neotropical a Nedrtica; sin hallar patrones claros a nivel de
estado o subespecie. La diversidad nucleotidica encontrada fue alta, para el total se obtuvo un valor de 7 = 0.041
(Norte t = 0.030, Sur = 0.042); elevada estructura genética Fsr = 0.273 y se encontraron evidencias moleculares de
posibles declives poblacionales de ~1,000 afios a la fecha, lo cual estd posiblemente asociado al crecimiento
demografico de poblaciones humanas asi como por el desarrollo de la agricultura y la colonizacién humana. Se
resalta la importancia de esclarecer el estatus taxonémico subespecifico a nivel nacional de ambas especies;
asimismo, replantear las reubicaciones y movimientos a gran escala de individuos con diferente poza genética, asi
como profundizar en censos con el objetivo de tener una idea mds clara de los tamafios poblacionales silvestres y
cautivos a lo largo de toda su distribucién en México. Finalmente, se recomienda en el futuro tomar en cuenta a la
genética de poblaciones en los planes de manejo, aprovechamiento y conservacion, de manera continua a través de

monitoreos y analisis genéticos de la dos especies, en particular en sitios bajo aprovechamiento.



III. ABSTRACT

When establishing management, use and conservation strategies for different species, information and
knowledge about certain fundamental aspects of their biology are often lacking including ecological, genetic and
evolutionary aspects. Population genetics helps us understand how populations adapt and evolve, that integrated with
conservation biology, constitutes discipline of conservation genetics, which seeks to conserve genetic and species
biodiversity, as well as reduce the risk of extinction. In Mexico, mammals are one of the groups most affected by
human activities, including two species of artiodactyls, bighorn sheep (Ovis canadensis) and white-tailed deer
(Odocoileus virginianus), which in addition are heavily hunted. In this thesis I studied aspects of the genetics of
bighorn sheep and white-tailed deer populations, in order to apply these results to define possible management and
conservation strategies. For the bighorn sheep we analyzed 117 tissue samples, with four dominant ISSR (Inter
Simple Sequence Repeat) markers. We obtained 91 loci in three populations of Sonora and Baja California Sur. The
levels of genetic variation found are relatively low Hr = 0.265 (Hr = 0.23 - 0.26), and we detected low rates of
genetic differentiation among the sampled populations of 8 = 0.071, indicating low genetic structure. This may be a
consequence of the recent colonization of the species in this region, as well as its historical exploitation. From the
genetic results, we suggest the introduction of populations in order to sustain the present genetic diversity and, as far
as possible, promote the connection between populations through biological corridors. On the other hand, we studied
184 samples of white-tail deer (distributed in 18 States) from which 544 bp mitochondrial (D-Loop) sequences were
obtained. Phylogenetic and phylogeographic analysis of diversity and genetic differentiation were carried out,
estimating population genetic distances and historical demography. We found that the analyzed populations can
divided into two groups: North and South, a division that corresponds to the Transmexican Volcanic Belt and the
transition from the Neotropical to the Neotropical physiographic region; without finding clear patterns at the state or
subspecies level. We estimated high levels of nucleotide diversity, for the total a value of m = 0.041 (North = 0.030,
South m = 0.042); high genetic structure Fsy = 0.273 and molecular evidence of possible population declines of
~1,000 years to date. These results are possibly associated with the demographic growth of human populations as
well as the development of agriculture and human colonization. We emphasize the importance of clarifying the
subspecific taxonomic status at the national level; as well as to rethink the relocations and large-scale movements of
deer with different genetic pools, and the importance of conducting censuses in order to have a better idea of the wild
and captive populations sizes throughout its distribution in Mexico. Finally, in the future it will be important to take
into account population genetics for the management, harvesting and conservation plans in a permanent way, through

monitoring and genetic analysis of both species, in particular in sites under any type of exploitation.



IV. PRESENTACION

Uno de los problemas de las estrategias de manejo, aprovechamiento y conservacion de la vida
silvestre es la falta de conocimiento sobre varios de los aspectos fundamentales de la biologia de las
especies y sus poblaciones (Frankham et al., 2010) y rara vez se consideran factores evolutivos y
genéticos en dichas actividades (SEMARNAP/INE, 2000, Frankham et al., 2010). El problema
medular es que el manejo y aprovechamiento deliberado de las poblaciones y especies, sin comprender
e integrar sus procesos evolutivos, genéticos e histdricos, podria comprometer su capacidad de
adaptacion y evolucion, y finalmente su permanencia (Franklin, 1980; Frankel y Soulé, 1981).

La genética de poblaciones es la herramienta adecuada que nos ayuda a comprender cémo las
especies pueden continuar adaptandose y evolucionando. Basicamente, es la descripcion de como las
frecuencias alélicas cambian en las poblaciones a lo largo del tiempo debido a factores biolégicos,
historicos, geograficos y evolutivos (Hedrick, 2011; Frankham et al., 2010). A través de andlisis de
genética de poblaciones podemos inferir procesos reproductivos, de dispersiéon y demograficos en
funcién de como se comportan las frecuencias alélicas dentro y entre las poblaciones (Hedrick, 2011).
Esta teoria integrada a su vez con la biologia de la conservacion constituye una subdisciplina
denominada genética de la conservacion (Frankham, 2005; Frankham et al., 2010). Dicha area se
define como el uso de metodologias y teoria genética para conservar la biodiversidad y reducir el riesgo
de extincion de las poblaciones o especies (Soulé, 1985; Soulé y Frankham, 2000; Frankham et al.,
2010). La genética de la conservacion aplicada busca la diversidad genética de las poblaciones o
especies, para asi conservar no so6lo el tamafio censal de las mismas, sino también su potencial
evolutivo, inherente a su historia biol6gica (Moritz, 1994; Frankham et al., 2010).

En México aunque un gran numero de especies se encuentran en algun estatus de riesgo
(NOM-059-ECOL-2010), los mamiferos son uno de los grupos que principalmente resiente la presién
antropogénica (SEMARNAP/INE, 2000). Entre las especies de mamiferos que mas han sido explotadas
en el pais se encuentran el borrego cimarrén (Ovis canadensis) y el venado cola blanca (Odocoileus
virginianus) debido entre otras razones a sus caracteristicas morfologicas (principalmente cuernos y
astas, respectivamente). Ambas especies son cinegéticamente muy cotizadas, lo cual ha derivado en la
creacion de encierros, ranchos y criaderos con la intencion de reproducir, repoblar, liberar y generar
mas individuos, principalmente para actividades de caceria deportiva con fines econdmicos

(SEMARNAP, 1999; SEMARNAP/INE, 2000).



La presente investigacion es un trabajo sobre genética de la conservacion para estas dos
especies. Ambas especies -aunque con gran importancia ecolégica, historica, cultural y econémica-,
aun presentan huecos en cuanto a conocimiento relevante para su conservacion y manejo, ademas
enfrentan severas amenazas de origen humano y se encuentran en diversas categorias de riesgo en
Meéxico y a lo largo de su distribucion total (Leopold, 1959; Monson y Lowell, 1990; Mandujano y
Rico Gray, 1991; Greenberg, 1992; Galindo y Weber, 1998; SEMARNAP/INE, 2000; Guajardo y
Martinez, 2004; Clinton et al., 2005).

El objetivo general de esta tesis fue realizar un andlisis de genética de la conservacién para
describir los niveles de diversidad genética en ambas especies, en un contexto geografico e historico.
Esto con la intencion de integrar los resultados en las estrategias de conservacién, manejo y
aprovechamiento que minimicen el riego de problemas futuros asociados a factores genéticos, ya que
podrian perjudicar gravemente a las poblaciones de ambas especies, y por lo tanto su permanencia.

A partir de la segunda parte del presente trabajo, la cual trata sobre genética de poblaciones de
borrego cimarron, se publicé un articulo (Rodriguez-Rodriguez et al., 2015) en la revista internacional
arbitrada e indexada, Journal of Mammalogy (Web of Science v5.16.1. DOI: 10.1093/jmamml/gyv066)
correspondiente al Capitulo II del presente manuscrito. Asi, esta tesis consta de tres capitulos
estructurados de la siguiente manera: el Capitulo I es una introduccion a la genética de la conservacion
en general y en México, la diversidad genética y su importancia, asi como la descripcion general de
ambas especies y su relevancia en varios aspectos. El Capitulo II es un breve resumen en espafiol del
trabajo realizado en el borrego cimarrén, asi como el articulo que se publico en una revista indexada. El
Capitulo III es un analisis detallado sobre genética de la conservacion de venado cola blanca, con un
enfoque filogenético y demografico de diversas poblaciones a lo largo de su distribuciéon en México; asi

como las implicaciones para su conservacion, manejo y aprovechamiento generales de ambas especies.
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CAPITULO I. INTRODUCCION

GENETICA DE LA CONSERVACION

La biologia de la conservacion es una disciplina fundamental para afrontar los problemas de
conservacion que enfrentan las especies, comunidades y ecosistemas perturbados directa o
indirectamente por actividades humanas (Soulé, 1985). Se sabe que un numero desconocido, pero
grande, de especies ya se han extinto, y algunas otras han reducido gravemente sus tamafios
poblacionales (Frankham, 1995). Actualmente muchas especies requieren la intervencion humana para
optimizar su manejo y procurar su permanencia a largo plazo, numérica y genéticamente integras. La
magnitud del problema es considerable: por ejemplo, el 21 % de mamiferos, 12 % de aves, 30 % de
anfibios, 28 % de reptiles, 37 % peces de agua dulce, 70 % de plantas vasculares y 37 % de
invertebrados estan categorizadas como amenazadas por la Unién Mundial para la Conservacion
(IUCN, por sus siglas en inglés) (IUCN, 2017b).

Se han determinado cuatro razones principales para mantener la biodiversidad: el valor
economico de los recursos naturales, servicios de los ecosistemas, estética ambiental y el derecho a la
vida que tienen todos los organismos. La IUCN ha reconocido la conservacion biologica a tres niveles:
diversidad de especies, diversidad de ecosistemas y diversidad genética (WCMC, 1992; Primarck,
1993; Meffe y Carroll, 1994; Soulé y Frankham, 2000).

Considerando lo anterior, nuestro enfoque sera la diversidad genética. Para entenderla se
necesita de la genética de poblaciones, cuyo punto principal es comprender los factores que determinan
los cambios evolutivos, asi como la cantidad y patrones de diversidad genética intra e
interpoblacionalmente a través del comportamiento de las frecuencias alélicas (Hedrick, 2011; Hart y
Clark, 2007). La cantidad y tipo de diversidad genética en las poblaciones es potencialmente afectada
por diversos factores, principalmente por seleccion, endogamia, deriva genética, flujo genético,
mutacion y recombinacion. Estos a su vez tienen efectos diferenciales en las poblaciones: por ejemplo,
la deriva genética y endogamia tienden a reducir la diversidad genética, y por el contrario, la mutacion
y la recombinaciéon usualmente la incrementan; en el caso de selecciéon y flujo genético podrian
aumentarla o reducirla, segtn el contexto de la especie. La combinacion de dos o mas de estos factores
pueden generar una gran variedad de niveles y patrones de diversidad genética (Hedrick, 2009).

La implicacion de los factores genéticos en la biologia de la conservacién es en su mayoria
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responsabilidad de Sir Otto Frankel (Frankel, 1970; 1974; Simberloff, 1988; Frankham, 1995; Soulé y
Frankham, 2000). A partir de sus ideas surgio el concepto de genética de la conservacion. Esta abarca
el uso de teoria y metodologias genéticas para reducir el riesgo de extincion en especies y poblaciones
amenazadas; su objetivo es preservar a largo plazo a las especies como entidades dinamicas capaces de
afrontar ligeros o severos cambios ambientales (Frankham et al., 2010). Este campo de la genética tiene
una amplia gama de posibles areas foco: forense, taxonomia, estudios de introgresion, de estructura
poblacional y fragmentacion, andlisis de exogamia o de poblaciones reducidas, o como parte de la
genética evolutiva, incluyendo el estudio de la adecuacion reproductiva, extinciéon, o para aportar
conocimiento de la biologia de las especies, para control de especies invasivas, y directamente para el
manejo genético (poblaciones silvestres y cautivas), la reintroduccién o el estudio de la adaptacion
genética al cautiverio (Figura 1.1). Sin embargo, nos vamos a centrar en los aspectos estructurales para
las acciones de conservacion, manejo y aprovechamiento sustentable de nuestras dos especies de
estudio (Frankham, 1995; Frankham, 1998; Frankham, 2005; Hedrick, 2011; Hart y Clarck, 2007;
Frankham, 2008; Frankham et al., 2010).

Incertidumbre
taxonomica
Ciencias forenses ‘ * Introgresion
Conocimiento de la K Estructura poblacional
Biologia de las especies I Genética de la —¥y fragmentacién
Conservacion

‘ Genética evolutiva | \A‘ Apareamientos aleatorios

7 N\

‘ Especies invasivas ‘ Poblaciones reducida
e \
P Endogamia Pérdida de la diversidad
Adecuacion gF
genética
reproductiva /

\ o

Manejo genético

AN

Identificacién de Unidades de Manejo

v \

Extincién

Silvestre Cautiverio —
e ——— Adaptacion

\ / genética al

‘ Reintroduccién | «—— | cautiverio

Figura 1.1. Campo de estudio y aplicacion general de la Genética de la Conservacion; con énfasis en las aristas implicitas

en la Conservacién Biolégica (recuadros color gris claro) (Frankham et al., 2010).
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GENETICA DE LA CONSERVACION EN MEXICO

Meéxico es un pais megadiverso, cuenta con aproximadamente el 12 % de las especies que
existen en el mundo; es primer lugar en diversidad de reptiles y anfibios, tercer lugar en mamiferos, el
decimoprimero en aves y el cuarto en plantas vasculares (Toledo, 1988; Mittermeier y Mittermeier,
1992; Mittermeier et al., 1997; Groombridge y Jenkins, 2002; Ceballos y Olivia, 2005). Por otro lado,
su megadiversidad no es concebida unicamente como numero de especies, sino también en cuanto a
diversidad y riqueza de comunidades y ecosistemas que van desde pastizales subalpinos y cumbres
glaciares, hasta los arrecifes de coral del Caribe, pasando por muchos tipos de bosques, desiertos,
selvas y matorrales (Dinnerstein et al., 1995; CCA, 1997; Mittermeier et al., 1997; CONABIO, 1998).
Ademas, sobresale por el elevado porcentaje de especies endémicas, ocupando el tercer lugar mundial
en mamiferos endémicos; octavo lugar en especies de aves endémicas, segundo en reptiles y tercero en
anfibios (Groombridge y Jenkins, 2002; Ceballos y Olivia, 2005).

Esta enorme diversidad biologica es en parte resultado de la compleja topografia mexicana, y
la enorme diversidad de ambientes y climas que esto produce, ademas por la posicion de México en el
continente, confluyendo en dos grandes regiones biogeograficas de América: Neartico y Neotropico,
esto origina una amplia transicion de flora y fauna (Challenger, 1998; Toledo, 1998; Kohlmann, 2003;
Flores, 2005; Luna, 2008). A pesar de esta riqueza, en México las politicas ptblicas para fomentar la
agricultura y ganaderia han sido una de las principales causas de deterioro y pérdida de ecosistemas, asi
como actividades de desmonte y eliminacion de vegetacion. Ademads, debemos sumar la
sobreexplotacién, contaminacién y erradicacién de las especies, asi como especies exéticas e invasoras;
todo esto pone en severo riesgo la continuidad de especies y sus poblaciones a nivel especie,
ecosistema y diversidad genética (Meffe y Carroll, 1994; Pefla y Neyra, 1998; Soulé y Frankham,
2000).

La diversidad genética de especies silvestres mexicanas aun es poco conocida ya que el
numero de las mismas que se han estudiado es limitado, especialmente considerando la gran
biodiversidad que alberga nuestro pais. No obstante, de algunas décadas a la actualidad se han
desarrollado trabajos describiendo la diversidad genética de organismos mexicanos con miras a refinar
las estrategias de su conservacién. Existen trabajos que tratan aspectos de la diversidad genética y

conservacion de multiples taxas como: cicadas (Gutiérrez-Ortega et al., 2014); agaves (Eguiarte et al.,
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2013; Lara-Avila y Alpuche-Solis, 2016); caobas (Alcala et al., 2014); peces (Garcia-Martinez et al.,
2015); psitacidos (Rivera-Ortiz et al., 2017); quetzales (Solérzano et al., 2009); tortugas golfina
(Rojas-Cortés et al., 2014); iguanas (Zarza et al., 2016); lobos mexicanos (Harding et al., 2016);
borrego cimarron (Gasca-Pineda et al., 2013), jaguares (Culver y Hein, 2016) y perritos de la pradera
(Castellanos-Morales et al., 2016), entre otras especies silvestres. Con el desarrollo de estas
investigaciones invariablemente se ha generado conocimiento elemental sobre las especies, sus
respectivos estatus de conservacion y/o patrones, y cantidad de diversidad genética entre sus
poblaciones (SEMARNAT, 2011).

Empero, ain es necesario construir un puente solido entre el desarrollo y generacién de
conocimiento sobre las especies (academia/investigacion) y las dependencias gubernamentales
encargadas de disefiar, aplicar y evaluar las acciones de conservacion en un contexto integral que
implique a la diversidad genética, pero también otras areas de las ciencias naturales (veterinaria,
ecologia, taxonomia, demografia, biologia basica) y especialmente que logren incidir en la sociedad
civil. Los principales problemas en México para realizar estas acciones no obedecen a la falta de leyes,
reglamentos, normas o investigacion cientifica, sino a la ausencia de precisiéon y coordinacion de estos
factores. Algunos instrumentos juridicos y de investigacién no llegan a ser aplicables debido a que son
obsoletos, o en el caso del desarrollo de conocimiento a través de herramientas moleculares son tan
actuales que no llegan a tener clara su aplicacion y evaluacion en el quehacer real de conservacion.
Aunado a ello se encuentra la discrecionalidad que asume la autoridad para su interpretacion,
implementacién o aplicacion, lo cual resulta en la falta de ejecucion y resultados por parte de la
poblacion, ya sea por ignorancia o por la poca importancia que les confiere. Para solventar este
problema debe ser enfatizada la importancia de implicar a la genética de la conservacion y demas areas,
de forma integrativa a la luz de la legislacién y administracion ambiental con un caracter de prioriotario
en las tareas comunes de manejo, aprovechamiento y conservacion de las especies silvestres

(CONABIO, 1997; SEMARNAT, 2011).
VARIACION GENETICA Y CONSERVACION
Las extinciones bioldgicas ocurren por la combinacion de efectos deterministicos (pérdida de

habitat, sobreexplotacion, especies exéticas y contaminacion), y estocasticos (demografia, ambientales,

catastrofes naturales y genéticos) (Shaffer, 1981). Hasta la década de los 60's, los componentes

14



genéticos fueron raramente sumados a las causas demograficas deterministicas o estocasticas, y
considerados como causas de extinciéon y de reduccion poblacional. Frankel (1970; 1974) fue quién
propuso que la pérdida de la variacion 0 diversidad genética aumenta el riesgo de extincion, sobre todo
por comprometer su respuesta evolutiva ante cambios ambientales, sumando a ello los efectos
deletéreos de la endogamia (consanguinidad reproductiva) (Frankel y Soulé, 1981). Posteriormente, a
esta idea se le introdujo los estragos de la acumulacién de mutaciones (Lande, 1995; Lynch et al,.
1995), ademas de la exogamia entre poblaciones divergentes y sus efectos deletéreos en su adecuacion
reproductiva (depresion por exogamia), aunque se considera que esta es menos relevante que la
depresion por endogamia (Frankham et al., 2010). En conjunto, este proceso ciclico de eventos
deletéreos que conducen a una poblacién y/o especie a su reduccion severa, o en el peor de los casos,
su extincién, y que es de efectos acumulativos; es conocido como vortice de la extincion (Figura 1.2)

(Frankham et al., 2010).

|Pérdjda del h&bitat‘ |Con[aminacién| \Sobreexplotacic’m‘ ‘Especies exéticas‘
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N ]

Reduccién de
su adecuacion

Figura 1.2. Esquematizacién del proceso deletéreo acumulativo denominado Vértice de la Extincion (Frankham et al.,
2010).

Los factores genéticos afectan con mayor impacto a las especies bajo algun estatus de riesgo,
ya que generalmente tienen poblaciones reducidas o declinando en su tamafio (IUCN, 2017), y en cada
poblacién la endogamia, deriva genética y por ende la pérdida de diversidad genética son inevitables
(Figura 1.2) (Frankham et al., 2010). La relacién entre tamafio poblacional, endogamia y pérdida de la

diversidad genética es que mientras mas reducida sea la poblacion, es mayor la probabilidad de
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aparearse con un pariente (generando mayor endogamia), ello a su vez erosiona la diversidad genética;
la tasa de decremento de la diversidad genética y el incremento de la endogamia es inversamente
proporcional al tamafio poblacional (Figura 1.2) (Frankham, 1995a).

En resumen, la variacion genética es considerada la materia prima sobre la cual actua la
seleccion, y por ende es critica para la adaptacion y otros cambios evolutivos; de igual forma puede ser
especialmente importante en el caso de fluctuaciones ambientales abruptas, donde la evolucién también
debe ser acelerada si la poblacion consigue persistir (Burger y Lynch, 1995; Lande y Shannon, 1996).
Sin embargo, es frecuente que los cambios ambientales rapidos estén asociados a actividades humanas
que podrian disminuir la variacion genética (ej. De Pippo et al., 2006). Esto necesariamente
compromete los procesos evolutivos (DiBattista, 2008).

La variacion genética refleja un balance entre seleccion, mutacion y/o deriva genética, asi sus
patrones dependeran de la historia evolutiva y como las actividades humanas impactan
diferencialmente a esas fuerzas evolutivas a través de las poblaciones y su uso, lo cual se reflejara con
distintos grados de erosién en la variacion genética. El efecto antropogénico (por desplazamiento,
contaminacion, agricultura, ganaderia, desmonte, especies exdticas, sobreexplotacion, confinamiento,
fragmentacion, cautiverio y caceria) reduce el tamafio poblacional e incrementa el aislamiento de las
poblaciones que a su vez aumenta la intensidad con que afecta la deriva génica a las mismas, y
consecuentemente se reduce su variacion genética (DiBattista, 2008; Frankham et al., 2010). A la luz
de esta reduccion, se ha reportado que las actividades cinegéticas en particular, ejercen una fuerte
seleccién direccional, sesgandose a los organismos con cualidades fenotipicas atractivas como trofeo de
caza (astas o cornamenta grande). El problema es que eventualmente pueden eliminar alelos o
genotipos de una poblacion, tanto por la seleccién ejercida por las preferencias cinegéticas como
aleatoriamente, a través de la deriva genética (Fitzsimmons et al., 1995; Coltman et al., 2003). Asi
entonces, la perspectiva es que habria una disminucion de la variacion genética en la especie bajo

presion por caceria (DiBattista, 2008).
CACERIA DEPORTIVA Y CONSERVACION BIOLOGICA
Las actividades de caceria necesitan funcionar bajo normas delimitadas en planes de manejo

oficiales. Las normas debieran abarcar todos los aspectos de la biologia, demografia, historia y genética

de las poblaciones, sobre todo las que han sido sometidas a algin tipo de manejo durante un tiempo
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considerable y ya presentan poblaciones reducidas. En México los planes de manejo para especies
cinegéticas comprenden una serie de acciones y estrategias para procurar la permanencia de las
mismas. Sin embargo, se sabe que tiende a conservar solo lo que es apreciado y valorado, aquello que
integra los complejos intereses de individuos, productores, organizaciones e instituciones -lo cual en
principio, deja fuera a una gran gama de especies, todas importantes- (SEMARNAP, 2000).

Histéricamente se han propuesto esquemas que en teoria funcionarian para incrementar los
tamafios poblacionales, aprovechando con sustentabilidad a los organismos, y que propone, entre otras
cosas, la creacién de encierros o ranchos reproductivos, dentro de los cuales se han confinado a las
especies en un ambiente que ecologicamente dista de su habitat natural. En esas areas se consideran
acciones que abordan diversidad bioldgica, marcos juridicos e institucionales, sectores participantes,
politicas publicas, cooperacion social y potencial econdmico; sin embargo el manejo de la vida silvestre
ha tenido un gran énfasis en la demografia de especies cinegéticas y relativamente poca atencién a los
efectos de la caceria, el cautiverio, reproduccion deliberada, y seleccion de caracteres morfologicos
(cuernos y astas) sobre la diversidad genética o la evolucién de las poblaciones (Rhodes y Smith, 1992;
SEMARNAP, 2000; SEMARNAP/INE, 2000; SEMARNAP/INE, 2000a; SEMARNAT, 2007; Gallina-
Tessaro et al., 2008).

DiBattista (2008) encontré que la reduccion y fragmentacion poblacional (asociada a presion
antropogénica), reduce notablemente la diversidad genética (por endogamia y deriva genética)
dependiendo del tipo de presién, pero la caceria ordenada y bien instrumentada no mostr6 un efecto
relevante sobre los niveles de diversidad genética (Brigatti et al., 2005; Loveridge et al., 2006). Por
otra parte, desde los 90's Ginsburg y Milner-Gulland (1994) hallaron que la presion selectiva intensa de
la caceria dirigida a los machos adultos (principalmente por poseer los trofeos de mayor tamafo) podria
causar un colapso espontaneo de la poblacién. Por ejemplo, en el antilope Saiga tatarica -una especie
asiatica con sistema reproductivo 'harén'-, la tasa reproductiva se mantenia normal, pero cuando la
proporcion de sexos fue alterada por la caceria de los machos adultos y pas6 del 2.5 a menos de 1 % de
proporcion de machos adultos reproductivos, s6lo el 20 % de hembras concibié (Milner-Gulland et al.,
2003). En otro caso, Fergusson (1990) describe la intensa caceria del antilope sable macho
(Hippotragus niger niger) para trofeo en Zimbabwe, afectando considerablemente el comportamiento
territorial y de apareamiento, lo que derivd a una disminucion en la tasa de partos y una elevada
mortandad de terneros.

La caceria deportiva es una forma de aprovechamiento de la vida silvestre que, cuando es bien
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instrumentada y manejada, puede ayudar a fomentar los objetivos de conservacion de las especies y sus
poblaciones mediante la creacion de ingresos e incentivos econémicos para la gestién y conservacion
de las especies objeto y sus habitat, asi como también para apoyar los medios de subsistencia locales.
Sin embargo, si esta tarea estd mal planeada, ejecutada y/o administrada, puede fallar en generar estos
beneficios. Aunque muchas especies son presas de caceria deportiva -desde aves y roedores, hasta
artiodactilos- y teéricamente no tienen problemas importantes de amenaza (DiBattista, 2008).

Las actividades de caceria deportiva se desarrollan en casi todo el mundo, también en paises
en vias de desarrollo, donde la administracion y gestion de la vida silvestre suelen estar precariamente
desarrollados. Tal es el caso de las UMAs en México, las cuales son unidades de manejo de vida
silvestre creadas a finales de los 90's por la Secretaria de Medio Ambiente, Recursos Naturales y Pesca
— SEMARNAP, estos esquemas en abstracto son adecuados, pero en la practica presentan deficiencias
de diversa indole, ya que se han centrado en la generacion de recursos economicos, descuidando la
conservacion de especies y sus habitat (Guajardo y Martinez, 2004; SEMARNAT, 2004). Por lo que sus
resultados son controversiales y poco convincentes desde el punto de vista biolégico (Gallina-Tessaro
et al., 2008).

Las actividades cinegéticas actualmente se realizan en la mayoria de ocasiones por personas
dispuestas a pagar grandes cantidades de dinero por la oportunidad de obtener legalmente una presa de
caceria, usar instalaciones de hospedaje, guia, transporte, etc. Tipicamente, implica autorizar de manera
oficial un porcentaje de la poblacion total de los organismos para cazarlos, y ello requiere en definitiva
de una infraestructura de desarrollo que impulse la actividad de manera ordenada y consciente, lo que
significaria que la extraccién de organismos seria de alto valor econémico, pero con poco impacto
ecoldgico (Gallina-Tessaro et al., 2008).

Comprender el contexto en el que se desarrollan las actividades cinegéticas es fundamental
para entender el potencial que podria tener en cuanto a conservacién. La vida silvestre comparte
grandes extensiones de tierra con las poblaciones humanas y compite normalmente por el espacio y los
recursos ambientales con otras formas de uso de la tierra econémicamente productivas, como la
ganaderia, agricultura y mineria. En este sentido, la vida silvestre puede imponer grandes costos a las
comunidades locales, incluyendo dafios materiales, dafio de cultivos, competencia con el ganado por el
pastoreo, o depredacion de ganado. Cuando la vida silvestre impone estos costos, a menudo se ataca de
forma directa a los organismos que los provocan (en los que podria haber especies de valor comercial)

y finalmente sus poblaciones y habitat se degradan mucho o se pierden. Bajo algunas circunstancias, la
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caceria podria solucionar los problemas anteriores ayudando a darle un valor mayor a la vida silvestre
y/o que complemente otras formas menos agresivas de uso de la tierra. Podria devolver beneficios a las
comunidades (evidentemente a través de una gestién eficaz), fomentando la conservacion de especies y
habitat para generar ingresos y motivar la inversion a nivel comunitario, privado y gubernamental para
investigacion, monitoreo, proteccion de habitat y rechazo a la ilegalidad (Loveridge et al., 2006; Miller,
2010; IUCN, 2012; Paulson, 2012; Tello-Leyva et al., 2015; ITUCN, 2016).

Si la caceria es bien administrada, suele generar valores mas altos e impacta menos a los
ecosistemas que otras alternativas econémicas como agricultura, ganaderia o turismo. En el Norte de
México, s6lo en 2002 se estimé que la caceria deportiva generé $2,882 millones de pesos; sin embargo
no se reporta si hubo algtin porcentaje destinado a la conservacion, pero si exponen claramente que
hace falta asesoria técnica especializada para conservar mejor las poblaciones bajo aprovechamiento
(Guajardo y Martinez, 2004; SEMARNAT, 2004). No obstante, si se carece de buena administracion,
monitoreo y vigilancia, se podria desencadenar efectos graves sobre las poblaciones animales: deterioro
ecoldgico, sesgo en la estructura de sexo/edad y machos/hembras, disminucion o extincion de
poblaciones y efectos genéticos deletéreos (Miller, 2010; TUCN, 2012; Paulson, 2012; Tello-Leyva et
al., 2015; TUCN, 2016).

ARTIODACTILOS (ARTIODACTYLA), EL GENERO ODOCOILEUS Y EL GENERO OVIS: SU EVOLUCION,

ECOLOGIA, GENETICA DE POBLACIONES, CONSERVACION E IMPORTANCIA EN MEXICO

Origen y Evolucion de los Artioddctilos

El orden Artiodactyla (artiodactilos) son mamiferos ungulados de tallas medianas a grandes,
caracterizados por un numero par (dos o cuatro) de dedos provistos de pezuiias de los cuales apoyan al
menos dos. Sus extremidades son usualmente largas. En su mayoria presentan ornamentaciones
craneales en forma de cuernos o astas (perennes o anuales) y son de alimentacién herbivora. Se
distribuyen en todo el mundo excepto en la Antartida e islas oceanicas, aunque los que habitan en
Australia han sido introducidos artificialmente. Poseen un complejo sistema glandular en las pezufias, y
regiones craneales e inguinal, cuya funcion principal es marcar sus territorios, durante cortejo y
sexualidad (Wilson y Reeder, 2005). El grupo ha tenido una compleja historia evolutiva

intercontinental (Heffelfinger, 2006).
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Los artiodactilos primigenios diversificaron e incrementaron su abundancia durante el Eoceno;
en este mismo tiempo surgié un grupo de rumiantes primitivos considerados los precursores de los
bévidos (Heffelfinger, 2006). La linea evolutiva de los rumiantes tuvo importantes periodos de
esplendor durante el Oligoceno, hace 24 - 34 Millones de afios (Ma), con la aparicion de Leptomeryx en
Norteamerica y Eumeryx en Eurasia. Leptomeryx poseia caracteristicas dentales semejantes a los
cérvidos y bovidos actuales. Por su parte Eumeryx representa la transicién evolutiva entre los rumiantes
primitivos y la subsecuente generacion representativa de este grupo (Rose, 1996; Heffelfinger, 2006).

Al final del Oligoceno y el principio del Mioceno (~ 24 Ma) hubo una gran diversificacién y
dispersién del suborden rumianta en el Norte de América y Eurasia (Romer, 1968; Pitra et al., 2004), en
donde evolucionaron grupos importantes: Dromerycidae, Protoceratidae y Merycodontinae; pero los
dos primeros aun no presentaban astas ni cuernos queratinosos (Romer, 1966; Rose, 1996; Kuznetsova,
2005; Heffelfinger, 2006). Estos aparecieron en los Merycodontes, que aunque no son los ancestros de
los cérvidos, son interesantes porque de ellos diversificaron especies con un tinico cuerno (Heffelfinger,
2006). Subsecuentemente, los grupos que se reconocieron como cérvidos primigenios fueron
Blastomeryx en Norteamérica y en Eurasia Dremotherium, sin embargo Blastomeryx se extinguio
(Webb, 2000). Durante el Mioceno abundaron antepasados de los artiodactilos sin cuernos y con
caninos notablemente grandes, caracteristicas que aun conservan los venados almizcleros (Moschus) y
los venados chinos acuaticos (Hydropotes). Se piensa que estos dientes caninos tenian una funcion
semejante a las astas durante el cortejo y en batallas asociadas a territorialidad y seleccién sexual
(DeMiguel et al., 2006); estos grupos son considerados los posibles descendientes directos de los
Dremotherium (Webb, 2000).

Dremotherium, junto con Procervulus, son considerados como los ancestros directos de los
cérvidos Norteamericanos actuales (a pesar de tener su origen en Eurasia). Procervulus no solo poseia
caninos prominentes, sino también astas primigenias bifurcadas, lo cual lo supone como el génesis de
la familia Cervidae y la evolucion de las astas. En este sentido, el organismo al que se le considera el
primer cérvido verdadero (Cervidae) fue el Dicrocerus, un pequefio cérvido del grupo de los
Procervulus (Scott y Janis, 1987; Rose, 1996; Webb, 2000; Pitra et al., 2004).

Dicrocerus aparece en FEurasia durante el Mioceno, tenia pequefias astas comunmente
formadas por una sola bifurcacion (Scott y Janis, 1987; Webb, 2000; Pitra et al., 2004). Con la
evolucién y desarrollo estructural de astas mas complejas, la ocurrencia de los grandes caninos fue

decreciendo dentro de la familia. La reduccién de los grandes caninos puede haber obedecido al cambio
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de rol en la seleccién sexual, dando mas relevancia al tamafio y funcionalidad de las astas; asimismo,
este cambio en la denticion signific6 un cambio drastico en la dieta dominante de estos cérvidos. Se
adaptaron una dieta estrictamente vegetariana que, por su relativamente bajo contenido proteico y alto
contenido de fibra, requeria de una masticacion intensa y prolongada (los grandes caninos no lo
permitian), entonces la versatilidad del patron selenodonto (diente molar con pliegues verticales) y la
hipsodoncia -tendencia a incrementar en altura la corona del diente- se tradujo como respuesta
adaptativa a una amplia variedad de dietas, y habitat con diferentes coberturas vegetales (Eisenberg,
1987; Rose, 1996; Pitra et al., 2004; DeMiguel et al., 2006; Heffelfinger, 2006).

Durante el Plioceno temprano varias especies migraron hacia Norteamérica a través del
Estrecho de Bering, entre ellas un grupo de cérvidos muy semejante al Dicrocerus llegd hace
aproximadamente 5 - 6 Ma y diversifico. En el registro fésil de Cervidae esta Eocoileus gentryorum,
quien fue posiblemente el ancestro del género Odocoileus y de todos los cérvidos americanos (Pitra et
al., 2004; Heffelfinger, 2006). En Europa (Eurasia) no se ha encontrado evidencia de los organismos
primitivos del género Odocoileus, lo cual indica que el género surgié en Norteamérica a partir de
Eocoileus o algtn otro ancestro comun (Heffelfinger, 2006).

La evidencia arqueoldgica del Pleistoceno tardio sugiere que los organismos primitivos del
género Odocoileus presentaban escencialmente las mismas caracteristicas que los actuales, a reserva de
sutiles diferencias que hay entre ambas especies del género (Odocoileus virginianus y O. hemionus)
(Heffelfinger, 2006). Dichas diferencias aluden -en teoria- a que los Odocoileus primitivos se
establecieron durante el Plioceno en distintas regiones: venado bura (O. hemionus) en el Occidente y
venado cola blanca (O. virginianus) en el Oriente de Norteamérica; a partir de sus diferentes
requerimentos ambientales cada especie se distribuy6 hacia las areas en que se ha registrado
histéricamente (Geist, 1986; Rose, 1996; Heffelfinger, 2006).

Por otro lado, los bovidos son el grupo de ungulados mas diverso y de igual forma su historia
evolutiva es compleja y diversa. La evolucion de esta familia se caracteriza por radiaciones adaptativas,
migraciones a gran escala y extinciones masivas. Al dia de hoy se reconocen cerca de 270 especies
extintas, las cuales son consideradas los ancestros de las especies contemporaneas.

A pesar de su gran diversidad, el conocimiento evolutivo sobre los bovidos es relativamente
limitado. Los bovidos divergieron de los cérvidos y girafidos en Eurasia, durante la transicion del
Oligoceno al Mioceno, hace aproximadamente 23 Ma, gracias a la evolucion de un sistema digestivo

rumiante mas avanzado este gran grupo pudo explotar nuevos ambientes de vegetacion. Los cérvidos
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evolucionaron en Eurasia desde el Mioceno temprano, apoderandose de regiones frias en latitudes
mayores, mientras que los bovidos se establecieron hasta la mitad del Mioceno y estaban mejor
adaptados a temperaturas calidas, lo cual facilité su eventual migracién hacia el continente Africano a
medida que la temperatura mundial ascendia.

Eotragus fue un pequefio organismo semejante a una gacela, con cuernos queratinosos
sencillos y rectos; es el organismo al que se ha considerado el primer bévido verdadero, y surgi6
aproximadamente al mismo tiempo también en Europa y Asia hace aproximadamente 18 Ma. Habitaba
sabanas boscosas, estos primeros grupos de bovidos no eran tan diversos y solo habia unos pocos
géneros (Prothero y Schoch, 1994; Janis et al., 1998; Prothero y Foss, 2007).

Al inicio del Mioceno, los bovidos se diferenciaron en dos grandes linajes: Antilopinae y
Bovinae; esta divergencia estuvo relacionada a un gran periodo de separacion continental, en donde
Antilopinae evolucioné en Asia y subsecuentemente llegé a Africa en donde primero se especializaron
en héabitat secos y fueron reduciendo su tamafio. Una vez en Africa, se distribuyeron y adaptaron a
ambientes tropicales y aridos, algunos migraron de vuelta a Asia y dieron origen al grupo Caprini y a
otras especies que se adaptaron al nuevo medio. El registro fosil de Bovinae propone su origen en el
Sur de Asia, desde donde divergieron en diferentes grupos: Boselaphini, Bovini y Tragelaphini.
Tragelaphini migré a Africa donde ha sido evolucionado por al menos 15 Ma. Esta radiacién durante la
mitad del Mioceno, di6 origen a la mayoria de tribus Antilopinae y Bovinae ya extintas (Prothero y
Schoch, 1994; Janis et al., 1998; Prothero y Foss, 2007).

Durante el Mioceno tardio, hace alrededor de 13 Ma, los bovidos diversificaron rapidamente.
Esta diversificacion en parte se debié a que muchas especies consiguieron adaptarse a habitat mas
abiertos, desde pastizales hasta altas montafias y a que fueron capaces de moverse con rapidez sobre las
llanuras y desarrollaron denticion coronada, lo cual les permitio ampliar su dieta herbivora a especies
de hierbas mas rigidas.

Posteriormente, cuando se formaron las grandes capas de hielo hacia el fin del Plioceno e
inicios del Pleistoceno, un gran ntimero de bovidos se adapté también a climas frios. La tolerancia
adquirida al frio permitié que algunos organismos lograran cruzar el Estrecho de Bering a través del
puente que formo el hielo e invadieron América durante el Pleistoceno, migraron hacia el sur y
derivaron en diversos grupos de bovidos como bueyes almizcleros, bisontes, cabras de montafia y el
borrego cimarrén, entre otros, este ultimo del género Ovis (género Ovis, Prothero y Schoch, 1994; Janis

et al., 1998; Prothero y Foss, 2007) (Figura 1.3). Ovis fué uno de los grupos que llegaron a America por
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Bering, hace aproximadamente 85,000 afios, a partir de donde se dispersaron hacia el Sur hasta llegar a
Baja California hace unos 12,000 afios (Lee, 1989). El borrego de America del Norte pertenece al

género Ovis y se divide en dos especies: Ovis dalli y O. canadensis (Valdez y Krausman, 1999).
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Figura 1.3. Esquema que representa el curso evolutivo paralelo del género Odocoileus (Cervidae) y Ovis (Bovidae).

Los Artioddctilos de México

Los artiodactilos nativos de Meéxico estan representados por 10 especies: una de
Antilocapridae, el berrendo (Antilocapra americana); dos especies de Bovidae, el bisonte americano
(Bison bison) y el borrego cimarrén (Ovis canadensis); cinco especies de Cervidae incluyendo al wapiti
o elk (Cervus canadensis), al temazate rojo (Mazama temama), el temazate (Mazama pandora), el
venado bura (Odocileus hemionus) y el venado cola blanca (Odocoileus virginianus); y dos especies de
Tayassuidae, el pecari de labios blancos (Tayassu pecari) y el pecari de collar (Pecari tajacu) (Gallina
y Mandujano, 2009).

En todos lo Estados mexicanos existe al menos una especie de artiodactilo nativo (Hall, 1981).
El berrendo, bisonte, borrego cimarron, elk y venado bura se encuentran en la region Neartica; el
venado mazama, venado mazama rojo y pecari de labios blancos se distribuyen en la region
Neotropical, mientras que el venado cola blanca y el pecari de collar tienen una distribucion geografica
y ecolégica mucho mas amplia. La caceria historica desmedida ha llevado a la extincion al bisonte

americano y venado elk en México, aunque se han reintroducido algunas poblaciones (Pacheco, 2005;
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Weber y Galindo-Leal, 2005). Por otro lado las especies de pecari de labios blancos, berrendo y
borrego cimarrén se han considerado en peligro de extinciéon (Cancino, 2005; March, 2005; March y
Naranjo, 2005; Sanchez, 2005). Para el venado temazate no ha sido designado claramente su estatus de
conservacion (Gallina, 2005; Medellin, 2005). Las dos especies del género Odocoileus y el pecari de
collar no se consideran en peligro de extincion y su uso ha sido posible bajo ciertas restricciones y en el
esquema de las UMAs (Galindo-Leal y Weber, 2005; March y Mandujano, 2005). En las ultimas
décadas han aumentado considerablemnete los estudios sobre las especies de artiodactilos en México,
sin embargo atin existen brechas significativas en cuanto a su conocimiento (Mandujano, 2004b; Weber
y Gonzalez, 2003; Gallina et al., 2007).

Las recomendaciones para la conservacion difieren segun la especie. Para el pecari de labios
blancos, Naranjo (2009) y Reyna-Hurtado (2009) sugieren que es fundamental mantener los habitat tan
extensos como sea posible, disminuir la fragmentacién y aumentar la conectividad entre sus areas de
distribucion. El borrego cimarron -aunque es especie vulnerable- se autoriza para caceria bajo ciertas
premisas; Alvarez-Cardenas et al., (2009) enfatizan la importancia de los traslados inter-montafieses o
suplantacion de areas de reproduccion, restaurar elementos estructurales en sus habitat e incrementar su
conectividad entre poblaciones aisladas. Con respecto al venado cola blanca y su historial como especie
cinegética e importancia en UMAs, Sanchez-Rojas et al., (2009) propone complementar las estrategias
en cautiverio y usar sustentablemente a la especie en areas forestales.

El bisonte esta bajo proteccion especial, pero solo en poblaciones silvestres (existen muchos
ejemplares en cautiverio e hibridos con ganado vacuno), esto en una region que esta en evaluacion para
considerarse como reserva protegida (Ceballos y Olivia, 2005). El berrendo es una especie en riesgo en
México pero se considera como estable en muchos lugares (Medellin et al., 2005). Por su parte el
venado bura no estda amenezado, sin embargo algunas de sus subespecies (O. h. cerrocensis, O. h.
peninsulae y O. h. sheldoni) requieren atencion para su conservacion (Weber y Galindo-Leal, 2005b).
El venado temazate no esta considerado como en peligro, pero si se considera como especie fragil
(Gallina, 2005; Medellin, 2005) asi como el borrego cimarrén (SEMARNAP/INE, 2000). El venado
cola blanca, wapiti, temazate rojo y pecari no se consideran en riesgo (sobre todo el pecari de collar)
quien tiene una distribucion amplia y es aprovechado en México (Mandujano, 1999). La situacion en
conservacion, estrategias, y sus niveles de diversidad genética de los artiodactilos mexicanos no es del
todo clara, y todos requieren atencién en diversos aspectos. Sin embargo nos vamos a centrar en el

borrego cimarron y el venado cola blanca de México, ya que son las especies cinegéticas con mayor
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impacto ecologico, economico, cultural, histdrico y social (Gallina y Mandujano, 2009).
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EL BORREGO CIMARRON (OVIS CANADENSIS)

Biologia del Borrego

El borrego cimarrén (Ovis canadensis) es un artiodactilo de la familia de los bovidos, la cual
comprende 45 géneros y 124 especies. Ovis es uno de los géneros mas ampliamente distribuidos en
todo el mundo con 5 especies silvestres distribuidas en Africa, Europa, Asia y Norteamérica (Ovis
ammon, O. orientalis, O. canadensis, O. dalli y O. nivicola) y una subespecie domesticada (Ovis
orientalis aries) (Lee, 1989; Wilson y DeeAnn, 2005). El rasgo fenotipico y caracteristico de O.
canadensis lo constituyen sus cuernos, que son el resultado de un largo proceso evolutivo mediado por
la seleccion sexual. Juegan un papel importante en la competencia entre machos y en la eleccién por
parte de las hembras. Pueden llegar de 70 a 100 cm de perimetro y alcanzar, junto con el craneo, hasta
20 kg de peso (Smith y Krausman, 1988). Los machos adultos de esta especie pesan entre 70 y 91 kg,
miden de 76 a 100 cm de altura a la cruz y de longitud aproximadamente 150 cm (Figura 1.4; A), las
hembras son mas ligeras y pequefias, pesan en promedio 50 kg y tienen cuernos mucho mas pequefios

que los machos (Figura 1.4; B) (Shackleton, 1985; Smith y Krausman, 1988).

Figura 1.4. Tlustracion que muestra el dimorfismo sexual del borreo cimarrén (Ovis canadensis). A) macho, B) hembra.

Dibujo de “Elizabeth McClelland en Kays y Wilson Mammals of North America, Princeton University Press. 2002”.
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El borrego cimarron se distribuye en regiones aridas y montafiosas, lo cual esta asociado a
actividades conductuales mas que a modificaciones morfolégicas o fisiolégicas que se puedan
considerar adaptativas a condiciones de aridez (Smith y Krausman, 1988). Las preferencias de habitat
varian de acuerdo con la hora, estacion y edad, sus sitios clave mas importantes son las areas de
forrajeo, de agua, de apareamiento, de crianza, de cobertura o reposo (cuevas o cavidades) y de escape.
Lo sitios de escape son lugares rocosos y abruptos con vegetacion baja, que le brindan una amplia
visibilidad al animal, lo que le permite detectar depredadores a gran distancia y hallar facilmente rutas
de escape (Wishart, 1978; Shackleton, 1985; Smith y Krausman, 1988).

En cuanto a su reproduccion, los apareamientos se dan entre otofio e invierno, por lo cual los
nacimientos ocurren en primavera. La gestaciéon tarda entre 150 y 180 dias, tras lo cual usualmente
nacen dos crias. Los recién nacidos son precoces, ya que pueden seguir a su madre sobre terrenos
rocosos después de la primera semana, y al paso del tiempo solo buscan a su madre para alimentarse
ocasionalmente, entre los 4 y 6 meses se han destetado por completo (Monson y Lowell, 1990; Festa-
Bianchet, 1999; Valdez y Krausman, 1999). Las hembras maduran en cautiverio entre los 10 - 11
meses, pero hasta su segundo o tercer afio de vida es cuando se reproducen. Debido a la fuerte
competencia entre machos por el acceso a las hembras y por la jerarquia de la dominacion basada en la
edad, talla y sobre todo el tamafio de los cuernos, los machos normalmente se aparean hasta cumplir los
7 afios (Monson y Lowell, 1990; Festa-Bianchet, 1999; Valdez y Krausman, 1999). El promedio de
vida rebasa ligeramente los 10 afios, con un maximo de 19, sin embargo en poblaciones con
reproduccion limitada su promedio oscila entre 6 y 7 afios maximo (Shackleton, 1985; Festa-Bianchet,
1999).

Los borregos cimarrones poseen una excelente vision que los mantiene siempre alerta. Su
vision les permite vigilar grandes distancias con precision, saltando y ubicando posiciones estratégicas
ya establecidas. Se ha estimado que puede ver con detalle cualquier movimiento hasta unos 1.5 km de
distancia. En cuanto un individuo alcanza un afloramiento rocoso o precipicio esta practicamente
seguro de casi cualquiera de sus depredadores (Monson y Lowell, 1990; Festa-Bianchet, 1999), para
ellos son suficientes protuberancias de 5 cm para conservar una posicion correcta y efectiva. Pueden
desplazarse de protuberancia en protuberancia con separaciones de hasta 5 m, moviendose en las
superficies rocosas a 48 km/h y en las cuestas a 24 km/h.

La mayoria de poblaciones tienen movimientos que dependen de las estaciones del afio.

Durante verano utilizan las areas altas y en invierno se concentran en valles protegidos (Festa-Bianchet,
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1999; Valdez y Krausman, 1999). Los borregos son gregarios, pueden reunirse hasta 100 individuos,
aunque son frecuentes grupos de 8 a 10. Los machos adultos normalmente estan separados de las
hembras y jovenes durante la mayoria del afio, formando a veces bandadas de solteros. Todos aprenden
las rutas migratorias (Valdez y Krausman, 1999).

El borrego cimarrén habité un area mucho mas extensa que la que ocupa hoy, sin embargo ha
sido exterminado en gran parte de su distribucion histérica, principalmente en las montafias costeras de
la Columbia Britanica, Alberta, las Rocallosas de Canada y USA, las Montafias Peloncillo de Arizona,
la frontera con México, el extremo Noroeste de Arizona, en una gran proporcién del Norte de Nevada y
en la sierra montafiosa de Chihuahua y Coahuila, en México. La reduccion en su distribucion y su
fragmentacion se deben principalmente por actividades antropogénicas (carreteras, urbanizacion,
fragmentacion de habitat, ganaderia, enfermedades y caceria) (Monson y Lowell, 1990; Valdez y
Krausman, 1999; SEMARNAP/INE, 2000).

Los borregos en Norteamérica se pueden clasificar en dos tipos morfoldgicos: los de cuernos
grandes (borrego cimarrén y sus subespecies) (Figura 1.5) y los de cuernos pequefios (los borregos
stone, Ovis dalli stonei) (Valdez y Krausman, 1999). En México se encuentran tres de las siete
subespecies reconocidas del género: O. canadensis cremnobates en Baja California Norte, O.
canadensis weemsi en Baja California Sur y O. canadensis mexicana en Sonora (Figura 1.5). No
obstante, esta clasificacién es discutible, ya que se basa en caracteristicas morfologicas, incluyendo
rasgos anatémicos, tamafio y forma de los cuernos y la amplia gama de colores, las cuales son
consideradas por algunos autores propias de sus habitat y medio ambiente. Incluso existen desde
principios de los 90's algunos estudios genéticos que cuestionan la designacion subespecifica actual

(Boyce et al., 1996; 1999; Valdez y Krausman, 1999).
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Figura 1.5. Distribucion de las siete subespecies de Ovis canadensis: 1.- O. c. weemsi Goldman, 1937, Sierra de la Giganta,
Baja California Sur. 2.- O. c. cremnobates Elliot, 1904, San Pedro Martir, Baja California Norte. 3.- O. c. mexicana
Merriam, 1901, Lago de Santa Maria, Chihuahua. 4.- O. c. nelsoni Merriam, 1897, Esmeralda Country, Nevada. 5.- O. c.
canadensis Shaw, 1804, Montafias en Bow River, Alberta. 6.- O. c. auduboni Merriam, 1901, White Rivers en el sur de
Dakota. 7.- O. c. californiana Douglas, 1829, Montafias Adams, Yakima Country. Las marcas en el mapa sefialan las

localidades tipo para cada subespecie (Monson y Lowell, 1990).

Importancia y Problemdtica

Ecolégicamente los cimarrones poseen un papel fundamental, ya que son forrajeros
significativos de pastos y arbustos en sus areas de distribucién; igualmente son fuente relevante de
alimento (presas) para algunas aves rapaces y carnivoros (lobos, coyotes, osos, linces y pumas, y
ocasionalmente las aguilas pueden depredar a algunas crias). Ademads, son foco de parasitos
especializados como los nematodos Protostronggylus stilesi y P. rushi, los cuales infectan a casi toda la
poblacion y probablemente coevolucionaron (Monson y Lowell, 1990; Festa-Bianchet, 1999).

Culturalmente, la especie ha sido objeto de un importante culto para diversas culturas del
Norte de México. Existen pinturas rupestres que evidencian su relevancia en diversos puntos de su
distribucion historica. Para los seris, desde tiempos ancestrales el borrego cimarrén ha sido un
personaje clave en su mitologia, cosmovisién y aprovechamiento para beneficio social, con un religioso
respeto por su vida y sus restos. Existen evidencias 6seas halladas en Tenochtitlan, lo cual supone que
existié intercambio mercantil entre poblaciones del Centro y del Norte del pais (Navarro y Ambriz,

2008). Actualmente el valor economico de la especie representa un importante ingreso para las
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comunidades en donde se distribuye, siendo el mamifero cinegético que mayor valor monetario por
individuo ha tenido, ya que se tienen registrados valores que oscilan entre los $30,000 y los $80,000
délares EUA por trofeo; ademds de que esta considerado en el Grand Slam de borrego cimarrén en
Meéxico (subespecies O. c. weemsi y O. c. mexicana, ya que O. c. cremnobates se encuentra en veda.
En México se encuentra inscrito en la NOM-059-ECOL-1994 en la categoria “Proteccion Especial”, lo
cual implica que las dos primeras especies no estan en veda, pero si sujeto a condiciones que garanticen
su permanenecia (SEMARNAP-INE, 2000; Huerta-Garcia et al., 2015).

En un principio el aprovechamiento del borrego tal vez fue de caracter ritual y alimenticio;
esto se supone debido a que se han hallado restos 6seos de borrego cimarrén en sitios arqueolégicos
con aproximadamente 8,000 afios de antigiiedad (Lee, 1989). Sin embargo, no fue sino hasta el siglo
XX que comenzé a explotarse mas intensamente, ya sea como alimento o trofeo de caza, esta dltima
actividad vigente en la actualidad. En cualquier caso, el aprovechamiento de la especie ha carecido de
un manejo ordenado y racional (SEMARNAP/INE, 2000). Las poblaciones de borrego se vieron
mermadas seriamente a partir de la segunda mitad del siglo XX, debido a la colonizacién del Oeste
norteamericano y Norte de México, el crecimiento de caminos, asentamientos urbanos, la agricultura,
la ganaderia, fragmentacién con cercos y bardas (confindndola a espacios sin recursos suficientes,
competencia con el ganado por los recursos y enfrentandolos a las enfermedades del ganado
doméstico); todo esto trajo consigo alteraciones abruptas al ecosistema, y con ello el cambio en la
composicion de especies tanto vegetales como animales (Monson y Lowell, 1990; Clinton et al., 2005).
Mas alla de estos problemas, existe un gran desconocimiento por parte de los propietarios de las tierras
con poblaciones de borrego cimarron sobre los valores (ecoldgico, cultural e histérico) de su existencia,
y los beneficios que de su conservacién y aprovechamiento ordenado podrian derivar sumado al valor
econdmico, ya que la presién financiera obliga a tomar decisiones econdémicas precipitadas que dejan
fuera la contemplacion a la conservacion de la especie; ademas de elementos basicos como su biologia,

ecologia y genética (Monson y Lowell, 1990; SEMARNAP/INE, 2000).

Genética de Poblaciones de Borrego Cimarron

A finales de los 70's se publico el primer trabajo con la especie (en Estados Unidos), que

sugeria una fuerte relevancia de los factores genéticos en el manejo y conservacién del borrego

cimarrén. En esa investigacion se propone que los factores genéticos deben incluirse junto con
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elementos veterinarios y ecologicos para disefiar las estrategias de conservacién y permanencia de las
poblaciones, ya que el impacto de la deriva genética podria mermar considerablemente a la poblacion
(DeForge et al., 1979). A partir de este trabajo, se han realizado varios mas sobre genética de
poblaciones de borrego cimarrén, principalmente en EUA (Ramey, 1995; Gordon y Allendorf, 1996;
Boyce et al., 1996; 1999; Gutiérrez-Espeleta et al., 2000; 2001; Hedrick et al., 2001; Whittaker et al.,
2004; Worley et al., 2004; Clinton et al., 2005). En general los resultados sugieren una correlacion
entre la erosion de la variacion genética y la permanencia viable de las poblaciones de la especie, la
endogamia, y un nimero reducido de individuos (asociado a poblaciones pequefias o fragmentadas), asi
como las barreras al flujo genético, lo que en conjunto reduce la variacién genética y por ende la
sobrevivencia de las poblaciones se deteriora (Gutierrez-Espeleta et al., 2000; 2001; Whittaker et al.,
2004; Epps et al., 2005; Hedrick, 2011).

En México existen pocos trabajos sobre genética de poblaciones del borrego cimarron,
algunos soélo incluyen unas cuantas muestra, como son los de Ramey, 1995; Hedrick et al., 2001; Abad-
Zavaleta et al., 2013; y Gasca-Pineda et al., 2013. No obstante, ain son pocos estudios, e insuficientes
para integrar mejores estrategias de manejo, aprovechamiento y conservacion que consideren los
factores genéticos de la especie, ya que aunque se han estudiado poblaciones como la de Isla Tiburén,
Sonora (Hedrick, et al., 2001; Gasca-Pineda et al., 2013), ésta es una poblacion introducida, ya que su
distribucion original no incluia a la isla y sus fundadores fueron capturados y llevados de Punta
Chueca, Sonora (Montoya y Gates, 1975).

Es claramente necesario evaluar genéticamente poblaciones de los Estados de Sonora, Baja
California Sur y Baja California, en donde atin existen poblaciones naturales de borrego cimarron
(Valverde, 1976; Lee y Lépez-Saavedra, 1993; 1994; Valdez y Krausman, 1999). También es relevante
determinar, ademas de los niveles de variacion genética de las poblaciones silvestres de borrego
cimarroén, la de los ejemplares en confinamiento, qué relacién existe entre ellas, y cuanta estructura
genética presentan. Conocer estos aspectos permitira complementar estrategias y planes de manejo
especificos para aprovechar, conservar y procurar la permanencia de esta especie, manteniendo e
incrementando su variacion genética de manera integral junto con otros factores como los ambientales,
ecologicos y demogréficos (Hedrick y Miller, 1992; Bleich et al., 1996; Fitzsimmons et al., 1997;
SEMARNAP / INE, 2000).
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EL VENADO COLA BLANCA (ODOCOILEUS VIRGINIANUS)

El Venado y su Biologia

El venado cola blanca es un artiodactilo de talla mediana, caracterizado por un patron de
coloracion blanco en la region trasera de las patas posteriores, el vientre y el area frontal de la cabeza.
La coloracién dorsal varia del café castafio al grisdceo en verano y al gris o pardo en la temporada
invernal; durante su juventud es visible un patrén de manchas blancas dorsales. Su coloracion dorsal
varia segun la localidad y época del afio. La talla por su parte, varia notablemente entre poblaciones y
subespecies (Aranda, 2000; Alvarez-Romero y Medellin, 2005). Los venados tienen un dimorfismo
sexual muy evidente: el macho presenta astas deciduas ramificadas a partir de una rama basal principal
(Figura 1.6; A); las hembras no tiene astas y son usualmente de talla menor (Figura 1.6; B) (Aranda,

2000).

Figura 1.6. Tustracién mostrando la morfologia y el dimorfismo sexual del venado cola blanca (Odocoileus virginianus).
A) macho, B) hembra. Dibujo por “Elizabeth McClelland tomado de Kays y Wilson Mammals of North America, Princeton
University Press. 2002”.

El venado cola blanca presenta territorialidad facultativa, es decir que los machos adultos
defienden su territorio (lo marcan tallando sus astas en los arboles o arbustos, y con sefiales olfativas de
orina en hoyos cavados por ellos mismos) unicamente durante la época reproductiva (Galindo y Weber,
1998), las hembras s6lo defienden las zonas de parto y crianza (Ozoga et al., 1982). Los eventos de

apareamiento ocurren entre junio y febrero, aunque varia un segtin las zonas geograficas: en regiones
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tropicales se anticipa y en zonas aridas, templadas y frias, suele suceder mas tarde (Aranda, 2000).

La gestacion del venado cola blanca tiene una duraciéon aproximada de 200 dias y
frecuentemente la camada consta de 1 a 3 cervatillos, las hembras primerizas tienen una cria,
subsecuentemente pueden tener 2 o 3 si la abundancia de los recursos lo permite (Aranda, 2000;
Ceballos y Olivia, 2005). Estos quedan totalmente bajo los cuidados parentales de la madre,
destetandose a los 5 o 6 meses. Sin embargo, se ha observado que segin la subespecie puede haber
destete a los 2.5 meses; este fenémeno ocurre posiblemente debido al gasto energético mas elevado que
implica sobrevivir en ciertas zonas geograficas (lactancia, clima, recursos). La dispersion de los
juveniles inicia entre el 1* y 3* afio de edad y es secuela de la competencia intraespecifica por recursos,
ademas se halla fuertemente ligada al sexo (Galindo y Weber, 1998).

El tamafio de su ambito hogarefio es muy heterogéneo segtin la subespecie, distribucion, etapa
reproductiva, recursos y habitat; sin embargo se ha podido determinar en algunas poblaciones
norteamericanas una extension para las hembras de 5.18 km? y en los machos al rededor del doble,
10.57 km?, en donde sus zonas nicleo son de 1.89 km?* y 4.47 km?, respectivamente (Ockenfels et al.,
1991). El venado cola blanca se desplaza por senderos que desembocan en zonas de alimentacion,
echaderos y rutas de seguridad, dichos senderos son identificables, ya que abundan los rastros de
excretas y huellas (Aranda, 2000). La especie se estructura socialmente en una hembra y sus
respectivas crias de la misma camada. L.os machos por su lado s6lo se agrupan durante la época no
reproductiva. Estos grupos de machos con frecuencia incluyen 1 o 2 adultos con 2 o 3 jovenes (entre
1.5 y 2.5 afios) (Galindo y Weber, 1998). Las asociaciones de mayor envergadura no son comunes,
aunque se han documentado grupos de dos hembras (madre e hija del afio anterior) con las crias de la
temporada (Villarreal, 2000).

El venado cola blanca se encuentra en poblaciones dispersas desde el Sur de Canada hasta el
Norte de Brasil y Boliva, en donde se distribuyen 38 subespecies reconocidas (Hall, 1981; Smith, 1991;
Pitra et al., 2004; Gilbert et al., 2006). En México se distribuye a lo largo de todo el territorio nacional,
excepto en la peninsula de Baja California, y se reconocen catorce subespecies (Hall, 1981; Ockenfels
et al., 1991; Smith, 1991; Galindo y Weber, 1998; Ceballos y Olivia, 2005; Heffelfinger, 2006), aunque
los limites geograficos entre cada una no son del todo claros (Mandujano et al., 2010). Las subespecies
distribuidas en México son: O. virginianus couesi (Norte-Centro de México), O. v. texanus (Norte de
México), O. v. carminis (Norte de México), O. v. sinaloae (Oeste medio de México), O. v. mexicanus

(Centro de México), O. v. miquihuanensis (Centro de México), O. v. nelsoni (Sudeste de México), O. v.
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toltecus (Sur de México), O. v. yucatanensis (Sur de México, Yucatan), O. v. veraecrucis (Este de

México), O. v. oaxacensis (Sur de México), O. v. acapulcensis (Sur de México), O. v. thomasi (Sudeste

de México) y O. v. truei (Sur de México) (Hall, 1981; Smith, 1991) (Figura 1.7).
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Figura 1.7. Area de distribucion de las subespecies de venado cola blanca en México (Hall, 1981; Smith, 1991).

Importancia y Estado de Conservacion en México

El venado cola blanca ha sido aprovechado desde épocas prehispanicas en gran parte de su

distribucion (Cibeira, 1977; Freidel, 1978; Galindo y Weber, 1998; Landa, 1982; Morley, 1965).
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Durante toda la historia humana diversos organismos han sido parte relevante de su cosmogonia, de su
cultura y sociedad; sin embargo, las pinturas rupestres sugieren que la fauna mas ligada al hombre en
América han sido los cérvidos, toda vez que representaban grupos de estos siendo cazados por figuras
antropomorfas con lanzas y/o arcos, indicando con ello la relevancia que tenian desde entonces estos
organismos (Serra y Valdez, 1989; Lorenzen et al., 2011).

Pinturas rupestres de varias partes del mundo (Africa, Espafia, Italia, Chile, Bolivia y México,
por ejemplo) sugieren que sus autores poseian un conocimiento amplio de las presas representadas;
sabian donde y cémo cazarlos, sus habitos, costumbres, todo ello resultado de una interaccion
constante, que posiblemente con el paso del tiempo fue tomando matices magicos y religiosos, pasaron
de ser una fuente fundamental de alimento y diversos usos domésticos a ser plasmados como deidades
y una manifestacién del mundo humano. La visién se metaforiza a partir de eventos asociados a los
venados, por ejemplo, la sucesién anual de sus astas ha representado -metaféricamente hablando- el
crecimiento, renacimiento, fecundidad y la renovacion del mundo hasta nuestros dias. En muchos
pueblos indigenas mexicanos (huicholes, mazahuas, mexicas, kikapus, tarahumaras, tepehuanos,
yaquis, coras, seris) los venados han sido representados como un hermano, un animal totémico 6 un
dios/héroe; razon de reverencia, fiestas, danzas, leyendas 6 tradiciones religiosas (Greenberg, 1992;
Mandujano y Rico Gray, 1991). En particular la cultura yaqui esta enriquecida con tradiciones ligadas
conceptualmente al venado, manifestadas principalmente con la Danza del Venado, caza simbélica de
este animal (Galindo y Weber, 1998). El venado cola blanca ha fungido como un importante vehiculo
economico de los pueblos indigenas y mestizos, derivado del consumo de su carne y el uso de pieles en
la industria peletera (vestido, calzado, artesanias) (Galindo y Weber, 1998; Greenberg, 1992;
Mandujano y Rico Gray, 1991).

Las actividades economicas con el venado cola blanca, sobre todo las cinegéticas, se han
fraguado incipientemente como estructurales -econémicamente hablando- en diversas regiones de su
distribucion. México forma parte del llamado Grand Slam de la especie, que a cuatro subespecies
distribuidas en el Norte del pais: O. v. texanus, O. v. couesi, O. v. carminis y O. v. miquihuanensis
(Galindo y Weber, 1998; Villarreal, 2002). El Grand Slam cinegético se refiere, basicamente, a la
obtencion de trofeos de caceria de un grupo de especies o subespecies, como una "coleccién", y en tal
situacion, el venado cola blanca se ha postulado como la especie de caza mayor mas importante de
México y Norteamerica en cuanto a numero de individuos cazados por temporada (Galindo y Weber,

1998; Guajardo y Martinez, 2004; Leopold, 1959).
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Los detalles financieros sobre la derrama econémica via actividades cinegéticas en México
son escasos; Guajardo y Martinez (2004) presentaron datos para la region Norte de México durante la
temporada 2001-2002 (principalmente por aprovechamiento de venado cola blanca Odocoileus
virginianus, venado bura Odocoileus hemionus y borrego cimarrén Ovis canadensis): derrama
economica total (cazadores nacionales y extranjeros) $2,882,275,959 que enmarca en ello salarios,
ganancias, cintillos, servicios y empleos; de esta cantidad, la distribuciéon por Estado quedd de la
siguiente manera: Nuevo Ledn $848.2, Tamaulipas $678.6, Coahuila $645.9, Sonora $592.7,
Chihuahua $78.7 y Baja California $38.2 millones de pesos. Lo cual indica la importancia econémica
de este tipo de actividades, y considerando que el venado cola blanca se ha postulado como la especie
de caza mayor mas importante, por el numero de individuos, tenemos entonces un reservorio de
oportunidades de crecimiento rural, ecolégico y de conservacion a gran escala (Guajardo y Martinez,
2004).

Por otra parte, el venado cola blanca es un componente ecolégico importante en varios
sentidos. Sus principales depredadores son el puma (Puma concolor), el jaguar (Panthera onca), el
coyote (Canis latrans), el lince (Lynx rufus) y el ocelote (Leopardus pardalis). El oso negro (Ursus
americanus) y el aguila real (Aquila chrysaetos) ocasionalmente depredan alguna cria. En el caso del
lobo mexicano (Canis lupus baileyi), el venado cola blanca era la presa principal en México, de tal
forma que su presencia es fundamental para la permanencia del lobo. Asimismo, sus restos son
devorados por fauna carrofiera como zopilotes, aves rapaces, cuervos; ademads es fuente importante de
calcio y fosforo para pequefios mamiferos al roer sus restos 6seos y astas (Galindo y Weber, 1998).
Como consumidor, el venado es un herbivoro importante, modifica y determina la estructura de los
tipos de vegetacion al ramonear arboles y arbustos, ademads es un dispersor relevante a gran escala de
semillas endozoocoras (Myers, 2004) y exozoocoras (Galindo y Weber, 1998). En algunos casos,
mediante las heces contribuye a la germinacion exitosa de algunas plantas, como la ciruela de huesito o
jobo Spondia purpurea (Vazquez-Yanes et al., 1999). En resumen, la presencia y abundancia del
venado es fundamental para la integridad ecoldgica de los habitat y ecosistemas.

A pesar de la evidente relevancia de los venados en muchas vertientes y a que desde 1850 se
han reportado investigaciones sobre distribucion, taxonomia, biologia reproductiva, parasitologia,
etologia, manejo, ecologia, genética y enfermedades sigue habiendo huecos importantes de
conocimiento sobre la especie, especialmente en México. Hoy en dia se desconoce la densidad de las

poblaciones silvestres mexicanas, que sin embargo se infieren cualitativamente, dada la intensidad de
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las actividades cinegéticas, antropicas, deforestacion, pérdida y fragmentacién del habitat (Mandujano,
2004), asi como la mayor parte de los datos genéticos de las poblaciones, como veremos a

continuacion.

Genética de Poblaciones del Venado en México

En cuanto a investigaciénes sobre genética de poblaciones y filogeografia de venado cola
blanca existen diversos trabajos realizados en Estados Unidos (Kennedy et al., 1987; Karlin et al.,
1988; Breshears et al., 1988; Ellsworth et al., 1994; Cathey et al., 1998; Purdue et al., 2000; DeYoung
et al., 2002; Van Den Bussche et al., 2002; DeYoung et al.,2003; Doerner et al., 2005, entre otros), uno
para Canada (Cowan y Johnston, 1962), otro para Venezuela (Moscarella et al., 2003) y sélo dos
publicados para México (Logan-Lopez et al., 2007; De la Rosa-Reyna et al., 2012). En general, los
autores han reportado niveles muy variables de diversidad genética (de moderados a altos) pero en
general poca diferenciacion entre poblaciones. En el caso de los trabajos de filogeografia, se ha
encontrado que los factores determinantes de la diferenciacion en los linajes genéticos son las barreras
geograficas y ambientales, y que no hay alguna concordancia clara entre la clasificacion taxon6mica
subespecifica y los patrones de diferenciacion.

Para el caso de México, Logan-Lépez y colaboradores (2007) describen los haplotipos
mitocondriales de la muestra de los estados de Coahuila, Nuevo Le6n y Tamaulipas, su distribucion, y
cémo se relacionan, sin profundizar en los niveles de diversidad genética o la diferenciacion, indican
descriptivamente altos niveles de diversidad genética en la zona de estudio, en especifico para estas
poblaciones. De la Rosa-Reyna et al. (2012) describe la diversidad genética con 12 marcadores
microsatélites de individuos provenientes de Tamaulipas, Nuevo Leo6n, Coahuila, San Luis Potosi,
Veracruz, Sinaloa y Yucatan, afirmando que la diversidad genética hallada es similar a la encontrada en
otras poblaciones, en contraste con otros estudios describe una considerable estructura genética. No
obstante, en México las poblaciones de venado cola blanca estan disminuyendo, el estado de la mayoria
de éstas es desconocido (IUCN, 2017a) y de igual forma su diversidad y estructura genética podria
estar siendo afectada (Frankham et al., 2010; Hedrick, 2011). Asi podemos concluir que actualmente
desconocemos los niveles de diversidad genética, diferenciacion genética, patrones de flujo entre
poblaciones, procesos filogeograficos y dindmica poblacional histérica a gran escala geografica para

las poblaciones mexicanas. En este contexto, la especie no esta contemplada en la NOM-059-
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SEMARNAT-2010 bajo ninguna categoria de riesgo (SEMARNAT, 2010); ninguna subespecie esta
incluida en apéndices de la CITES (The Convention on International Trade in Endangered Species of
Wild Fauna and Flora) (Sanchez et al., 1998), y en el caso de la Lista Roja (Red List) de la IUCN (The
International Union for Conservation of Nature), se encuentra considerada unicamente en el estatus

"LC" (Least Concern) 6 Preocupacién Menor (Baillie et al., 2004).
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CAPITULO II. GENETICA DEL BORREGO CIMARRON (OVIS CANADENSIS)

Resumen.— El borrego cimarrén (Ovis canadensis) es un artiodactilo mediano de la familia Bovidae.
El género llegd a América a través del Estrecho de Bering hace aproximadamente 85,000 afios, desde
donde se extendi6 hasta llegar al Norte de México en Baja California Sur, Sonora y Coahuila (alrededor
de hace 10,000 afios). La especie ha sido erradicada recientemente en gran parte de su distribucion. El
tamafio censal maximo de los borregos se ha estimado en dos millones, no obstante en la actualidad
solo ocupa el 4 % de su distribucion original. Se han realizado trabajos de investigacion sobre
diversidad genética en poblaciones de O. canadensis, principalmente en Canada y Estados Unidos. Sin
embargo, en México atin son pocos e insuficientes dichos estudios, por tal razén se vuelve
indispensable profundizar en los andlisis de las poblaciones de Sonora y Baja California Sur. El
presente estudio se realizo con el objetivo de conocer y describir los niveles de diversidad genética y
estructura genética de poblaciones de borrego cimarron de Sonora y Baja California Sur, México, en
vida libre y de encierro con fines de manejo, aprovechamiento y conservacién. Se realizaron
extracciones de ADN de tres diferentes tipos de tejido (muscular, hepdtico y capilar; 117
muestras/individuos en total). Los productos se amplificaron a través de reacciones de PCR con cuatro
marcadores moleculares ISSR (91 loci). Para las poblaciones delimitadas por su origen y tipo de manejo
se obtuvo un estimado de diversidad genética total (Hg) de 0.2623 (N = 117). En el caso de Sonora
Encierro (CS, N = 49) fue 0.2599, para la de Sonora Vida Libre (WS, N = 29) 0.2370, y para la de Baja
California Sur Vida Libre (WBCS, N = 39) de 0.2521. En los grupos formados con analisis bayesianos
(Hickory 1.1), el valor para toda la muestra fue de Hg = 0.265 (N = 117), en Sonora Encierro (CS)
0.2597, para Sonora Vida Libre (WS) 0.2466 y para Baja California Vida Libre (WBCS) 0.2543. El
estimado de diferenciacion genética (6) mostré un valor para la muestra total de 0.071, ademas se
obtuvo un estimado para WS/WBCS (0.0863) y para CS/WBCS (0.0661). Para los analisis con
inferencia bayesiana (Structure v2.3.4) se obtuvo un estimado de 0 para la muestra total de 0.062. Las
poblaciones de borrego cimarréon de México evidencian indices de diversidad genética relativamente
bajos, ademas de que se encontraron bajos niveles de estructura, diferenciacion, y de distancia genética,
esto posiblemente sea la secuela de su colonizacion reciente (poblacion periférica), lo cual significa que
han tenido poco tiempo para divergir, asi mismo probablemente el aprovechamiento histérico haya
tenido un impacto detectable en los estimados de la especie. Nuestra investigacion es una de las

primeras en describir la diversidad genética de poblaciones de borrego cimarrén continentales en
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Meéxico, toda vez que se han realizado trabajos en poblaciones islefias y en poblaciones extranjeras. No
obstante es necesario profundizar en su estudio con marcadores moleculares de mayor resolucion para

determinar con ello mejores acciones de manejo, aprovechamiento y conservacién.

Articulo Publicado.— Rodriguez-Rodriguez, M. A., J. Gasca-Pineda, R. A. Medellin, and L. E.
Eguiarte. 2015. Analisys of genetic diversity of bighorn sheep (Ovis canadensis) from Mexican

populations. Journal of Mammalogy. 96(3): 473-480.
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The current distribution of the bighorn sheep in Mexico represents a reduced proportion of its original area.
Previous population genetics studies conducted in Mexico have only included data from Tiburon Island in the
Gulf of California and few individuals from the continent. The aim of this article was to describe aspects of the
population genetics of Mexican bighorn sheep in order to aid in the management and conservation of the species.
We analyzed 117 samples from the states of Sonora and Baja California Sur using 91 intersimple sequence
repeat loci. Our results indicated that the Mexican samples of bighorn sheep have relatively low levels of genetic
diversity (H = (.26) and low genetic ditferentiation (8 = 0.07) that may be the result of the recent colonization and
origin of the populations in Mexico. The individuals from Southern Baja California are genetically different from
the Sonoran sample, but this genetic differentiation is low, perhaps due to the low levels of genetic variation of the
Mexican populations. The results obtained in this study are relevant for population management of the bighomn
sheep in Mexico in order to design translocation plans and management strategies to maintain genetic diversity
and, in consequence, the health and future survival of the populations.
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The current total population of bighorn sheep (Ovis canaden-
sis Shaw 1804, Bovidae; Shackleton 1985) is approximately
33,000 individuals distributed across North American moun-
tain ranges, from southwestemn Canada to northern Mexico
(Buechner 1960; Sandoval 1985; Smith and Krausman 1988;
Lee 1989; Festa-Bianchet 1999, 2008; Valdez and Krausman
1999). Nevertheless, the current populations represent only
approximately 4% of the original distribution of the species
(Buechner 1960; Ceballos and Oliva 2005). This reduction is
attributed to habitat destruction and modification resulting from
urban growth, the development of highways, increased compe-
tition for resources with humans and livestock, and diseases
propagated from domestic sheep, goats, and cattle (Buechner
1960; Smith and Krausman 1988; Monson and Lowell 1990).
In particular, the historical distribution of the bighorn
sheep in Mexico comprised 3 main areas, the Vizcaino
Desert on the Baja California peninsula, northern Sonora and
Baja California, and from northern Chihuahua to Coahuila
(Sandoval 1985; Ceballos and Oliva 2005; Medellin et al.
2005; Fig. 1A). However, the bighorn sheep populations
from the Mexican states of Chihuahua, Coahuila, and Nuevo
Leon were eradicated in the last century, and the remaining
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populations in other areas of Mexico are highly fragmented
and have low population numbers (Sandoval 1985; Smith and
Krausman 1988; Ceballos and Oliva 2005), although cur-
rently the Sonora and El Vizcaino populations are reported to
be stable (Lee 1997, 2003).

Recently, a number of ranches called UMAs (Unidad de
Manejo para la Conservacion de la Vida Silvestre, for sus-
tainable management and conservation) and PIMVS (Predios
o Instalaciones que Manejan Vida Silvestre, only handling
animals in captivity without reintroduction of individuals to
wildlife), designated by Mexican law, have increased the total
number of individuals of the species (Secretaria de Medio
Ambiente Recursos Naturales y Pesca [SEMARNAP|/Instituto
Nacional de Ecologia [INE] 2000; Secretaria de Medio
Ambiente Naturales [SEMARNAT| 2013). Nowadays, the
legal hunting activities in Mexico are primarily conducted in
the states of Baja California Sur and Sonora, while in the state
of Baja California Norte, hunting has been banned intermit-
tently since 1917 until the early 1990s, when it was definitively
banned (Mellink 1993; SEMARNAP/INE 2000; Medellin et al.
2005). However, poaching has overwhelmed the law enforce-
ment capabilities of Mexican federal and state conservation
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Fig. 1.—Bighorn sheep (Ovis canadensis) in Mexico. A) Distribution of bighorn sheep in Mexico. B) Samples from Sonora; black circles repre-
sent the captive group (CS: n=49. 1: La Esperanza, 2: Gran Chaparral, 3: El Churi, 4: Los Chinos, 5: Las Animas, and 6: Agua Blanca) and white
circles represent the wild group (WS: n =29. 7: El Cubabi, 8: La Candelaria, 9: La Tordilla, 10: Santa Maria, and 11: Noche Buena). C) Samples
from Baja California Sur; white circles represent the wild group (WBCS: n = 39. 12: El Vizcaino, 13: San Javier, and 14: La Noria).

agencies, thereby representing an additional threat to bighomn
sheep populations (Franklin 1980; Medellin et al. 2005).

The population and conservation genetics (Frankel and Soulé
1981; Nei 1987; Frankham et al. 2010) of bighorn sheep have
been described in different studies (Gutierrez-Espeleta et al.
2000, 2001; Whittaker et al. 2004; Epps et al. 2005). Some stud-
ies have included samples from the Tiburon Island in the Gulf
of Califomia, in Mexico, and a few individuals from the main-
land (i.e., Montoya and Gates 1975; Ramey 1995; Hedrick et al.
2001; Abad-Zavaleta et al. 2011; Gasca-Pineda et al. 2013).
The aim of this article is to describe aspects of the population
genetics of Mexican bighorn sheep. This information 1s relevant
for the management and conservation of the species, since it is
important to integrate the genetic population data into programs
in sustainable management and conservation in order to make
more effective decisions on the long-term conservation of gene
pools of organisms (Franklin 1980; Frankham et al. 2010). We
analyze samples from the states of Sonora and Baja California
Sur, Mexico, using intersimple sequence repeats (ISSRs) as
molecular markers (Zietkiewics et al. 1994; Tsumura and
Strauss 1996; Nagaoka and Ogihara 1997; Wolfe et al. 1998;
Wolfe and Liston 1998; Bornet and Branchard 2001). [SSRs
have been used recently in several studies of genetic diversity
and structure in ditterent artiodactyls and other mammals (Kol
and Lazebny 2006; Machkour-M’'Rabet et al. 2009; Pashae1
et al. 2009; Antunes et al. 2010; Aytekin et al. 2010; Al-Otaibi
and Fahmi 2011; Askari et al. 2011; Zamani et al. 2011). Our
results indicate that natural populations of bighorn sheep in
Mexico exhibit relatively low levels of genetic diversity and low
genetic differentiation, patterns that can be the result of the rela-
tively recent colonization and origin of the populations.

MATERIALS AND METHODS

Description of sampling site—Samples were collected
from both wild and captive populations in the states of Baja
California Sur and Sonora (UMAs or PIMVS; Figs. 1B and
1C) as part of the Recuperation Program of Mexican species
(SEMARNAP/INE 2000) and hunting activities. In total, we
obtained 117 samples from muscle, liver, and hair. The sam-
ples were originally labeled according to their geographic
origin and whether they came from wild or captive popula-
tions. The 117 individuals were thus divided into the follow-
ing groups: Captive Sonora (CS; n = 49), Wild Sonora (WS;
n = 29), and Wild Baja California Sur (WBCS; n = 39; no
captive populations from Baja California Sur were analyzed).
The founder individuals of the captive populations were all
obtained from adjacent wild populations in the same area.
There are no records of translocation of founding individuals
from geographically distant populations (Florentino Chillopa,
Direccion General de Vida Silvestre-SEMARNAT, pers.
comm. August 2014).

Muscle samples were retrieved from 77 mandibles follow-
ing the hunting seasons of 1998—1999 and 2007-2008 (29 for
the 1998-1999 and 88 for the 2007-2008 season), collected
by the Federal Delegation of SEMARNAT in Sonora and Baja
California Sur. Jaws were separated by removing individual
antlers. dried in the sun, and stored in paper bags to keep them
dry and prevent contamination. The procedure was the same for
both seasons. The mandibles were collected in individual plas-
tic bags and sent to our laboratory for further processing. The
liver samples (n = 14) were obtained by the Direccién General
de Vida Silvestre (SEMARNAT) during the 2007-2008 hunting
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season. These samples were stored at —80°C, until further pro-
cessing. Twenty-one hair samples from captive bighomn sheep
were collected by the state of Sonora wildlife office (Area
Técnica de la Direccién Forestal y Fauna de Interés Cinegético)
in 2008. An additional 5 hair samples from captive individuals
were provided by the State of Sonora as part of the Programa
de Restauracién de Borrego Cimarrén en Coahuila—CEMEX,
also in 2008. Hair samples were collected in paper envelopes
and stored at —80°C until used. All our samples were obtained
by government officials from animals that were hunted. No
animal was harmed for the specific purpose of this study. We
utilized samples of animals that were hunted for other purposes
(Sikes et al. 2011).

DNA extraction—DNA extraction methods were modi-
fied to accommodate the specific requirements of each tissue
type. In the case of the muscle tissue, we employed 2 differ-
ent methods of DNA extraction, as follows: 1) modified phe-
nol—chloroform DNA extraction based on Higuchi et al. (1988)
and 2) a DNA extraction kit (Qiagen, Dneasy, Qiagen Co.,
Austin, Texas). In addition to the methods described in each of
the respective protocols, we washed and hydrated the samples
with phosphate buffered saline solution (NaCl 170 mM. KCI
3.35mM, Na HPO 12.7mM, KH,PO, 2.20mM, pH 7.4). In the
case of liver and hair samples, DNA extraction was performed
using a commercial kit (Qiagen, Dneasy) following the manu-
facturer’s instructions.

Extracted DNA was visualized on 1.5% agarose gels stained
with ethidium bromide (1 mg/1) using Tris—horate-EDTA buf-
fer. DNA concentration was quantified using a biophotometer
(Biophotometer AG 22331, Eppendorf, Hamburg, Germany)
and was adjusted to 25 ng/pl.

Polymerase chain reaction amplification.—DNA ampli-
fication was performed using 4 primers targeting the ISSRs
(Invitrogen Custom Primers, Invitrogen, Carlsbad, California—
Bomet and Branchard 2001), as follows: 841 (5-GAG AGA
GAG AGA GAG AYC-3"), 857 (5'-ACA CAC ACA CACACA
CYG-3"), BCI (5-CAC ACA CAC ACA CAC AAG-3), and
BCII (5-CAC ACA CAC ACA CAC AGG-3).

Amplification was conducted according to the follow-
ing conditions: for primer 857, | mM MgCl_; 841, BCIL, and
BCIIL, 2.5mM MgCl; dNTPs, 0.1 mM (ln_vitmgen); ISSR
primers, 0.4 pM, Taq polymerase, 2 units per volume of reac-
tion (Amplificasa, Mexico City, Mexico), DNA tempered at
1 pl (25ng/pl) and gauged to 25 pl with sterile water (Sigma
Chemicals, Saint Louis, Missouri). Polymerase chain reac-
tions (PCRs) were performed in a thermocycler (GeneAmp
PCR System 2700, Applied Biosystems, Foster, California),
using the following protocol: 94°C for 2 min initially, then 35
cycles of 30 s at 94°C, 45 s at 56°C (857), 48°C (841), or 52°C
(BCI and BCII), 2min at 72°C, and a final 2-min extension
time at 72°C.

PCR products were analyzed by horizontal electrophoresis
(Horizon 20-25 Life Technologies, Gibco BRL Horizontal Gel
Electrophoresis Unit, Paisley, Scotland) in 2% agarose gels
(Ultrapure Agarose, Invitrogen) stained with ethidium bromide
(1mg/l) using a 100-bp molecular weight ladder (Invitrogen)
and photographed using a Gel Logic 100 Imaging System

(Eastman Kodak Company, New Heaven, Connecticut). The
bands weights were determined using the Kodak 1D version
3.6.3 software (Pizzonia 2001).

Diversity and genetic differentiation.—A matrix of the pres-
ence and absence of each detected band (locus) was constructed.
This matrix was used to estimate the allelic frequencies of the
amplified loci based on recessive alleles (g). considering that
the populations are in Hardy—Weinberg (H-W) equilibrium
(Hedrick 2009). Estimates of the allelic frequencies, genetic
diversity (H_ ). and proportion of polymorphic loci (%P)
were estimated with TFPGA 1.3 (Miller 1997). To estimate the
genetic differentiation of bighorn sheep groups, we calculated
the coefficient of coancestry (8—Weir and Cockerham 1984),
an F analog, calculated according to Weir and Hill (2002),
again with TFPGA 1.3 (Miller 1997).

We also estimated the F” statistics and genetic diversity (/)
using a Bayesian approach that does not require H-W equi-
librium assumptions, implemented in Hickory 1.1 (Holsinger
1999; Holsinger et al. 2002; Holsinger and Lewis 2003;
Holsinger and Wallace 2004). The 3 models available were
employed (full, f= 0, and 8%= 0—Holsinger and Lewis 2003),
and. using the deviance information criterion (DIC) compari-
son created by Holsinger et al. (2002) and Hellinger distance
(H-d), we defined the best model for our data. DIC is a sum-
mary statistic for the 3 models (Holsinger and Lewis 2003).
H-d is the distance between the posterior distribution and the
beta distribution, and it is interpreted as the percentage of non-
overlap between the posterior distributions of the simulations.
It H-d = 0, the simulated distributions are identical, while if
H-d = 1, the distributions are completely different, without any
overlap (Holsinger and Wallace 2004). The Hickory analyses
were performed using 500,000 Markov chains (MCMC), a set
burn-in of 50,000, and a thin of 100 for each case.

In order to obtain a better understanding of how the groups
are structured. an analysis of molecular variance (AMOVA)
was performed using Arlequin 3.5 (Excoffier et al. 1992;
Schneider et al. 2010). This algorithm, unlike For identifies the
subgroup hierarchical structure and does not require the a priori
assumption of H-W equilibrium (Excoffier et al. 1992). Each
group was randomly divided into 2 subgroups with the analysis
performed on each. On the other hand, to evaluate the genetic
distance between groups, we used the Nei's (1972) standard
genetic distance (D) via TFPGA 1.3 (Miller 1997).

Finally, a Structure v2.3.4 (Pritchard et al. 2000) genotypic
assignation with Bayesian methods was conducted (Pritchard
et al. 2000; Falush et al. 2003, 2007), with the following set-
tings: the analysis was run under an admixture model with
500,000 MCMC, a length burn-in period of 150,000, and a
range of possible clusters (K) of 1-6, with 25 simulations per
K. The most likely number of clusters was determined using the
modal value of AK as recommended by Evanno et al. (2005).

RESuLTS

Genetic diversity and differentiation.—In total, we were able
to amplity 91 loci with 4 ISSR primers: 857 (27 loci), 841 (23
loct), BCI (23 loci), and BCII (18 loci).
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The genetic diversity across the total sample, using an H-W
equilibrium approximation, was H = 0.262 and %P =85.71,
and WS was the group with the lowest genetic diversity; the
values for each group are shown in Table 1. The Bayesian esti-
mate of genetic diversity values (H, ) indicated that the model
that did not consider inbreeding (f = () was the best, as the
DIC value for model f= 0 was lower ([f = 0] = 1,338.44 <
[full] = 1,349.82 < [0 = 0] = 1816.21, and the estimated H-d
[0.001234] indicates that the posterior distributions converge).
The Bayesian estimate of H_, was very similar to the H_ esti-
mate, where HEE(T{J’T‘AL) =0.265 (SD = 0.003). Similarly, the WS
group had lower genetic diversity. The genetic diversity using
this estimate for each group is also shown in Table 1.

The differentiation among the 3 groups was low, as measured
with the coefficient of coancestry 6 = 0.071 (SD = 0.0034).
The most similar groups were CS and WBCS at 08 = 0.066
(8D = 0.00109); the estimates of O between paired compari-
sons are shown in Table 2. The Bayesian estimate of 6 fol-
lowing a Bayesian procedure was slightly lower at 6 = 0.062
(5D = 0.009).

Genetic distances (Nei 1972) calculated between pairs of
groups suggested that the most similar groups are CS and
WBCS (5D = 0.0295), which corroborates the results for
genetic structure. The rest of the paired comparisons is shown
in Table 2.

AMOVA (Table 3) showed that genetic variation is distrib-
uted mostly within each group (88.89% of variation), while
only 11.11% is due to differences among groups (Table 3).

Structure analysis.—The Structure program determined 2
genetic groups that in general terms do not correspond to a geo-
graphic or management classification. In other words, the algo-
rithm does not detect any obvious differentiation, in accordance
with the low genetic structure described above. The 1st cluster
included 39 individuals that mostly corresponded to samples
from Sonora (WS, n=13; CS, n= 17, WBCS, n = 9). The 2nd

Table 1.—Estimates of genetic variation obtained across all samples
and for each group: Captive Sonora (CS), Wild Sonora (WS), and Wild
Baja California Sur (WBCS). n = sample size, H_ = expected het-
erozy gosity assuming Hardy—Weinberg equilibrium, %/ = percentage
of polymorphic loci caleulated with 95% CI. and H_, = expected het-
erozygosity using a Bayesian approach (see text).

Group n Hew cr %P H, Sh
Ccs 49 0.2599 0.1615 79.12 0.2597 0.0042
WS 29 0.237 0.1595 73.62 0.2466 0.0058
WBCS 39 0.2521 0.162 75.82 0.2543 0.005
Total 117 0.2623 0.161 85.71 0.2652 0.0032

Table 2.—Genetic differentiation among groups of bighorn sheep
in Mexico. Above the diagonal: values of Nei (1972) genetic distance.
Below the diagonal: values of 0 obtained for each group and across all
samples, significance values in parentheses.

Group cs WS WBCS
Ccs - 0.03 0.0295
WS 0.0673 (0.0004) - 0.0371
WBCS 0.0661 (0.00109) 0.0863 (0.01643) -

cluster comprised 78 individuals, distributed as follows: WS,
n=14;CS, n=32; and WBCS, n = 32.

DIscUSSION

The results indicate that the bighorn sheep in Mexico exhibits
relatively low levels of genetic diversity and low genetic differ-
entiation; in the following paragraphs, we discuss these results
in detail.

ISSRs are considered reliable genetic markers that allow
a large number of loci in many organisms to be easily evalu-
ated and are useful to detect genetic patterns that can be the
result of relatively recent colonization and origin of the popu-
lations. ISSRs have proven to be efficient in analyses of the
levels of genetic differentiation and diversity in mammals and
other organisms (Machkour-M’Rabet et al. 2009; Antunes et al.
20105 Aytekin et al. 2010; Al-Otaibi and Fahmi 2011; Askari
et al. 2011; Zamani et al. 2011).

Although there is a relatively large body of literature on the
genetics and conservation of the desert bighorn sheep (Boyce
et al. 1996, 1999; Luikart and Allendorf 1996; Gutierrez-
Espeleta et al. 2000, 2001; Whittaker et al. 2004; Epps et al.
2005; Gasca-Pineda et al. 2013), there is little information on
the continental populations from Mexico, as most studies have
included individuals from the United States or Tiburén Island
population and a few Mexican continental individuals (Ramey
1995; Hedrick et al. 2001; Gasca-Pineda et al. 2013). Our study
is one of the first to describe the diversity and genetic structure
of the species in Mexico on a continental scale.

Our estimates of genetic diversity using standard H-W
(Miller 1997) and a Bayesian approach (Holsinger 1999) were
similar (0.262 and 0.265, respectively, with 91 loci). Genetic
diversity in the Mexican groups of bighorn sheep indicated low
levels of genetic variation when compared to other wild mam-
mal species using ISSRs (Kol and Lazebny 2006; Pashaei et al.
2009; Aytekin et al. 2010; Al-Otaibi and Fahmi 2011; Askari
et al. 2011; Zamani et al. 2011). For instance, in the caribou
(Rangifer tarandus), H_is almost 3 times higher (0.73-0.74,71
loci—Kol and Lazebny 2006), and even in the endangered oryx
(Oryx leucoryx), H_is still higher (0.36 and %P 50-100% with
89 loci—Al-Otaibi and Fahmi 2011). In contrast, low levels
of genetic variation have been found in water buffalo popula-
tions (H_=0.27 and %P 25-100% with 11 loci—Aytekin et al.
20100; these populations have suffered a severe decline in size
and are affected by many external factors and human handling
(Aytekin et al. 2010).

In addition, the detected levels of genetic variation in
the Mexican bighorn sheep populations are higher than

Table 3.—Values obtained from AMOVA, a partition of genetic
diversity at different hierarchical levels in Mexican populations of
bighorn sheep.

Source of variation d.f. Yo of variation
Among groups 2 0.05
Among subgroups within groups 3 11.06
Within groups 108 88.89
Total 113 100
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the values reported in domestic cattle (H_ = 0.07-0.14 and
%P = 20-40%—Pashaei et al. 2009) and domestic sheep
(H_=0.08-0.15 and %P = 20-40% with 64 loci—Zamani et al.
2011). In the case of domestic species, the low levels of genetic
diversity may be due to the domestication process, involving
reproductive isolation, captivity and human handling, selective
processes, and genetic bottlenecks. On the other hand, in popu-
lations of bighorn sheep in other sites (Canada and the United
States)., low levels of genetic diversity have been reported in
most studies, especially in places where there is human dis-
turbance. Populations that have shown relatively high levels
of genetic diversity are those that have adopted better planned
handling strategies (Ramey 1995; Boyce et al. 1996, 1999;
Gordon and Allendorf 1996; Gutierrez-Espeleta et al. 2000,
2001; Whittaker et al. 2004; Epps et al. 2005).

The low levels of genetic diversity found in the Mexican
bighorn sheep samples could be due to a combination of
recent colonization events (Smith and Krausman 1988; Lee
1989; Festa-Bianchet 1999; Valdez and Krausman 1999) and
concomitant bottlenecks of the populations (approximately
12,000 years ago—Lee 1989). Surprisingly, the captive group
(CS) showed higher levels of genetic diversity than the other
2 groups of Sonora and Baja California Sur (WS and WBCS).
This may be due to the origin of the founder individuals of this
group, which may have come from different areas or from pop-
ulations that were very rich in genetic variation (see below).

Our results suggest that southern populations of bighom
sheep in Mexico have lower levels of genetic diversity than
populations further north. This pattern is consistent with the
proposal that the oldest populations in the north have more
genetic diversity than peripheral populations in the south
(Eckert et al. 2008). Accordingly, the present estimates of
genetic diversity were lower than those reported for popula-
tions in Montana, Idaho, Wyoming, Colorado, Arizona, and
the Rocky Mountains (H = (0.3350-0.7420—Boyce et al. 1996;
Gordon and Allendort 1996; Gutierrez-Espeleta et al. 2001).
Further to the north, populations from Alaska also showed
higher levels of genetic diversity than Mexican populations.
Likewise, the Canadian population of Ovis dalli has high
levels of genetic diversity, ranging from H = .54 in British
Columbia (Worley et al. 2004) to H = (.66 in Alberta (Gordon
and Allendorf 1996). Nevertheless, it is interesting to note that
the levels of genetic diversity found in the Mexican populations
were higher (H = 0.2623) than those reported by Ramey (1995)
for populations in California, Nevada, Arizona, New Mexico,
and Utah (H = 0.0203), but it is important to point out that
Ramey (1995) used mitochondrial genetic markers that behave
differently than ISSRs.

The genetic differentiation among the 3 defined groups in
our study was low (8 = 0.0709; F_ = 0.0627) when compared
to studies conducted in related but domesticated species (sheep,
cattle, and goats) using ISSRs (average F = 0.3615—Askari
et al. 2011). AMOVA also indicated that the largest proportion
of variation occurred within the populations (88.89%), whereas
the variation among groups represented only a small propor-
tion (11.11%). This low differentiation may be due to recent

colonization of the wild populations and to the recent and
mixed origin of the captive groups (Smith and Krausman 1988;
Lee 1989; Festa-Bianchet 1999; Valdez and Krausman 1999).

The genetic structure observed among Mexican groups
(0.0295-0.0863) was significantly lower than that observed
among northern populations. This pattern is consistent with the
more recent origin of the Mexican populations, for which not
enough time has elapsed for a tangible structure to develop.
Compared to the populations studied here, populations from
California, Nevada, Arizona, New Mexico, and Utah showed
higher levels of genetic structure (N, = 0.4970/F _ = 0.5990—
Ramey 1995; Boyce et al. 1999). Accordingly, populations fur-
thernorth also showed high levels of genetic structure (Montana,
Idaho, Wyoming, and Colorado: F.= 0.6200—Gordon and
Allendort 1996; Oregon: F, = 0.2630—Whittaker et al.
2004; Canada and Alaska: F = 0.1600-0.6200—Gordon and
Allendorf 1996; Gutierrez-Espeleta et al. 2001; Worley et al.
2004).

The pairwise theta and Nei’s genetic distance comparisons
(D) showed that the WS and WBCS groups were the most dif-
ferent (0 = 0.0863, D = 0.0371; Table 2), as could be expected
from their spatial isolation. In contrast, the most similar groups
were the CS and WBCS groups (0 = 0.0661, D = 0.0295). We
suggest that this could be a consequence of the mixed origin of
the different captive groups. Structure analysis, including all
samples of the 3 groups, identified only 2 main genetic groups.
However, individuals from 2 two groups were geographically
mixed. Therefore, this genetic partition is evidence of the pos-
sible recent colonization of Mexico from closely related North
American lineages.

The data obtained in this study are relevant for population
management of the bighorn sheep in Mexico, for instance, in
order to design translocation plans and management strategies
to maintain genetic diversity and, consequently, the health of
populations. The populations in Southern Baja California are
different from the Sonoran ones, even if the differentiation
is relatively low, perhaps due to the generally low levels of
genetic variation of the species. Thus, it is not advisable to con-
duct translocations between these main areas.

Based on our results (and the recently published work cited
above), we conclude that the molecular markers used in this
study (ISSRs) are efficient tools to assess the genetic diversity
of different mammals, including the desert bighorn sheep popu-
lations in Mexico. Our data indicate that the Mexican desert
bighorn sheep populations have relatively low levels of genetic
diversity and low difterentiation among populations, and thus,
special attention should be given to possible translocation and
reintroduction programs.

Nevertheless, our genetic results should be considered with
caution before being implemented in strict management or
conservation strategies, as the sample sizes are still relatively
small, were collected in different years, come from specific
areas, and many areas are missing (in particular the northern
part of the Baja California peninsula, as we were not able to
secure any samples due to the extremely strict conservation and
management policies of that Mexican state). In addition, the
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number of markers, even if relatively large, could be increased
using modern next-generation methods and related analyses.
Detailed analysis using next-generation molecular markers in
addition to mitochondrial genes will be helpful in strengthen-
ing or disproving the described patterns and in detecting signals
of local adaptation. Moreover, this kind of data will improve
the knowledge of basic aspects of the biology of the bighom
sheep, such as dispersal, morphology, and ethology. In terms
of hunting interests, the study of the genetic basis of horn size
could be very valuable. However, the morphology of the horns
is influenced not only by genetic factors but also by the envi-
ronment. In fact, it has been reported that hunting pressures
highly influence hom size as well as the genetic diversity of
bighorn populations (Fitzsimmons et al. 1995).
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CAPITULO III. GENETICA DEL VENADO COLA BLANCA (ODOCOILEUS VIRGINIANUS)

GENETICA DE LA CONSERVACION DE VENADO COLA BLANCA (ODOCOILEUS VIRGINIANUS) EN

MEXICO: PERSPECTIVAS PARA MANEJO, APROVECHAMIENTO Y CONSERVACION

INTRODUCCION

El venado cola blanca (Odocoileus virginianus) es un mamifero artiodactilo mediano que
presenta una coloracion blanca en la region trasera de las patas posteriores, en el vientre y en el area
frontal de la cabeza; el resto de su pelaje puede ser café castafio, grisaceo o pardo segin la temporada
(Aranda, 2000; Alvarez-Romero y Medellin, 2005). Los venados presentan dimorfismo sexual claro: el
macho presenta astas deciduas ramificadas a partir de una rama basal principal, las hembras por su
parte carecen de astas y cominmente son de menor talla (Aranda, 2000).

Para esta especie se reconocen 38 subespecies distribuidas desde el sur de Canada hasta el
norte de Brasil y Bolivia (Hall, 1981; Smith, 1991; Pitra et al., 2004; Gilbert et al., 2006). En el caso de
Meéxico se encuentran 14 subespecies de O. virginianus a lo largo del pais, excepto en la peninsula de
Baja California (Hall, 1981; Ockenfels et al., 1991; Smith, 1991; Galindo y Weber, 1998; Ceballos y
Olivia, 2005; Heffelfinger, 2006).

Este cérvido ha sido aprovechado histéricamente, tomando en diversas épocas matices
magicos y religiosos, pasando de ser una fuente de alimento y uso doméstico (peleteria, herramientas
Oseas, carnicos, vestido) a tomar forma de deidades y una manifestaciéon del mundo humano, en este
sentido ha sido muy importante para diversas culturas mexicanas (huicholes, mazahuas, mexicas,
kikapus, tarahumaras, tepehuanos, yaquis, coras, seris) (Cibeira, 1977; Freidel, 1978; Galindo y Weber,
1998; Landa, 1982; Morley, 1965). Por otro lado el venado cola blanca ha fungido como un importante
factor econémico principalmente en actividades cinegéticas, en las cuales se ha postulado como la
especie de caza mayor mas importante de México y Norteamérica (Galindo y Weber, 1998; Guajardo y
Martinez, 2004; Leopold, 1959).

Ecol6gicamente el venado es una especie fundamental, siendo alimento importante para
depredadores que incluyen felinos (puma, jaguar, lince, ocelote), canidos (coyote, lobo), al oso negro y
aves rapaces como el aguila real; asimismo, sus restos son devorados por fauna carrofiera, y sus astas

son fuente de calcio y fésforo para pequefios mamiferos (Galindo y Weber, 1998; Myers, 2004). Como
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consumidor primario modifica y determina la estructura de la vegetacién ramoneando arboles y
arbustos, y es un importante dispersor de semillas a gran escala (Galindo y Weber, 1998; Vazquez-
Yanes et al., 1999; Myers, 2004).

Desde el siglo XIX se han reportado investigaciones sobre distribucion, taxonomia, biologia
reproductiva, parasitologia, etologia, manejo, ecologia, genética y enfermedades, pero sigue habiendo
vacios importantes en su conocimiento, especialmente en México. Hoy en dia se desconoce el estado
de las poblaciones silvestres mexicanas en cuanto a densidad, que sin embargo se infieren
cualitativamente, dada la intensidad de las actividades cinegéticas, antrépicas, deforestacion, pérdida y
fragmentacion del habitat (Mandujano, 2004), asi como la mayor parte de los datos genéticos de las
poblaciones.

Las investigaciones sobre genética de poblaciones y filogeografia de la especie se han
realizado en Estados Unidos (Kennedy et al., 1987; Karlin et al., 1988; Breshears et al., 1988;
Ellsworth et al., 1994; Cathey et al., 1998; Purdue et al., 2000; DeYoung et al., 2002; Van Den Bussche
et al., 2002; DeYoung et al.,2003; Doerner et al., 2005, entre otros); existen algunos estudios en
Canada (Cowan y Johnston, 1962), Venezuela (Moscarella et al., 2003) y México (Logan-Lépez et al.,
2007; De la Rosa-Reyna et al., 2012). En general se han reportado niveles de moderados a altos de
diversidad genética y poca diferenciacion genética y en relacion a su filogeografia se han encontrado
barreras geograficas y ambientales, aunque no se ha hallado alguna relacién tangible entre la
clasificacion taxonomica subespecifica y los patrones de diferenciacion genética.

Las investigaciones sobre genética de venado cola blanca para México son dos, la primera es
de Logan-Lopez et al., en 2007, en donde describen los haplotipos mitocodriales de Coahuila, Nuevo
Ledn y Tamaulipas, la distribucién geografica de estos y como se relacionan, sin detallar sus niveles de
diferenciacién y diversidad genética, encontrando alta diversidad genética en la zona de estudio. De la
Rosa-Reyna y colaboradores en 2012 describen la diversidad genética de poblaciones en Tamaulipas,
Nuevo Leon, Coahuila, San Luis Potosi, Veracruz, Sinaloa y Yucatan con 12 marcadores microsatélites,
indicando que la diversidad genética es similar a la reportada en otras poblaciones; en discordancia con
otros estudios ellos describen una considerable estructura genética en las poblaciones de estudio. Estas
investigaciones son una primera descripcion sobre la diversidad genética de los venados en algunas
localidades del pais, pero no abordan procesos filogeograficos, ni hacen inferencias sobre eventos
demograficos histéricos. Tampoco analizan la estructura y flujo genético a una escala macrogeografica

o realizan analisis que no consideren a priori la existencia de subespecies, toda vez que es ampliamente
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cuestionada la designacion subespecifica histérica y sus fronteras, ya que se determind a base de
caracteres morfologicos, los cuales son ampliamente variables e inespecificos (Hall, 1981; Ockenfels et
al., 1991; Smith, 1991; Galindo y Weber, 1998; Pitra et al., 2004; Ceballos y Olivia, 2005; Gilbert et
al., 2006; Heffelfinger, 2006; Mandujano et al., 2010).

Este vacio de estudios en una especie tan importante, recalca la necesidad de realizar una
investigacion que cubra la mayor extension territorial del pais, y que utilice distintas herramientas de
analisis que nos aporten mayores datos acerca de la evolucion del venado cola blanca. Estos datos
genéticos son fundamentales para coadyuvar en las tareas de manejo, aprovechamiento y conservacién
del venado cola blanca, especie que posee relevancia ecolégica, cultural, religiosa, econémica, histdrica
y bioldgica (Soulé, 1985; Soulé y Frankham, 2000; Frankham, 2005; Frankham et al., 2010).

Estos estudios son importantes para desarrollar estrategias de manejo y con ello prevenir la
erosion y deterioro del tamafio poblacional y del acervo genético del venado cola blanca en México,
procurando asegurar su permanencia viable a través de la planeacion y su uso ordenado a la luz de
disciplinas como la ecologia, etologia, veterinaria, demografia, biologia, evolucion y genética de
poblaciones de la especie.

Considerando lo anterior, se llevd a cabo la presente investigacion, en donde se analizaron
muestras de venado cola blanca del norte, centro y sur de México con marcadores mitocondriales, para
determinar sus niveles y patrones de diversidad genética y de diferenciacion poblacional de los

venados, asi como posibles eventos demograficos del pasado.
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OBJETIVOS

Objetivo General:

. Realizar un analisis de genética de la conservacion del venado cola blanca (Odocoileus

virginianus) en México, con implicaciones en manejo, aprovechamiento y conservacion.

Objetivos Especificos:

. Establecer las relaciones filogenéticas de algunas poblaciones de venado cola blanca de México
. Determinar los niveles de variacion genética de los grupos genéticos obtenidos

. Describir la estructura genética del venado en México

. Inferir los eventos demogréficos historicos del venado mexicano

. Determinar las implicaciones en manejo, aprovechamiento y conservacién con los resultados

obtenidos en la presente investigacion
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MATERIALES Y METODOS

Area de Estudio y Muestreo.— El area de estudio comprende varias regiones de la Reptiblica
Mexicana: los estados del noroeste (Sonora y Sinaloa); region norte (Nuevo Leo6n, Tamaulipas,
Zacatecas y San Luis Potosi); la zona centro (Aguascalientes, Jalisco, Colima, Michoacan, Guanajuato
y Querétaro); Centro-Sur (Puebla, Veracruz y Oaxaca) y la parte sur (Yucatan).

Las colectas se realizaron en instalaciones de UMAs (Unidad de Manejo para la Conservacion
de la Vida Silvestre) tanto extensivas como intensivas, en donde se realiza algin tipo de
aprovechamiento de venado cola blanca (SEMARNAP/INE, 2000). El muestreo se realizd en
cooperacion con la Direccion General de Vida Silvestre de la Secretaria de Medio Ambiente y Recursos
Naturales (SEMARNAT), mediante un convenio de colaboracion entre la Subdireccion de Gestion para
el Aprovechamiento en Vida Libre, adscrita a la Direccion General de Vida Silvestre-SEMARNAT, y el
Laboratorio de Evolucion Molecular y Experimental perteneciente al Instituto de Ecologia de la
Universidad Nacional Auténoma de México, el cual qued6 asentado en el Oficio nimero
SGPA/DGVS/00444/09. Se colectaron 184 muestras bioldgicas en total (epiteliales o capilares), con
diferente tamafio de muestra por Estado (Tabla 3.1), durante las temporadas cinegéticas 2009-2010,
2010-2011 y 2011-2012, en instalaciones de UMAs dénde se realiza algun tipo de manejo de la
especie.

Tabla 3.1. Descripcion del tamafio de muestra (N) por Estado.

Estado N
Aguascalientes 5
Colima 5
Guanajuato 4
Jalisco 28
Michoacén 18
Morelos 16
Nuevo Leén 12
Oaxaca 2
Puebla 7
Querétaro 2

San Luis Potosi 11

Sinaloa 7
Sonora 19
Tamaulipas 5
'Veracruz 17
Yucatan 13
Zacatecas 13
Total 184
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Cada muestra fue colectada por personal técnico de la UMA en turno directamente de los
organismos después de ser cazados, utilizando un par de guantes de latex para cada muestra biolégica
para evitar contaminacién. Se colocaron aproximadamente 30 pelos con foliculo en sobres de papel
manila individuales, cada sobre con la siguiente informacién del individuo muestreado: especie, sexo,
edad aproximada, estado/localidad/municipio, nombre y nimero de registro de la UMA, fecha de
colecta, nombre del colector y en algunos casos, notas u observaciones inherentes al ejemplar. El
nimero de muestras obtenidas durante la temporada de caceria 2009-2010 fue de 25; para la temporada
2010-2011 se obtuvieron 79, y finalmente 67 para la temporada 2011-2012, 171 muestras de pelo en
total. Los sobres con el material biologico fueron protegidos del calor, y de la humedad con pequefios
paquetes de gel silica (Silica Gel Desiccant Indicating, J. T. Baker, CA., USA) y se enviaron al
laboratorio para su analisis, en donde se han mantenido a -20 °C.

Por otra parte, las muestras epiteliales fueron tomadas de 13 individuos que tenian
aproximadamente dos semanas de muertos (los tejidos se preservaban mediante métodos tradicionales,
Unicamente sal comun y desecacion solar), se realizé un corte de 2 cm? en la piel de las orejas de cada
uno de los individuos con navajas de bisturi nuevas (una por muestra). El tejido se colocé para su
preservacion en tubos para centrifuga de 15 ml (E&K Scientific, Accuflow 15 mL Centrifuge Tubes,
Santa Clara CA., USA) con etanol al 70 % (Sigma-Aldrich Co. Ethanol, Ontario, Canada) y se
enviaron al laboratorio.

Extraccién y Amplificacion de ADN.— Algunos de los métodos moleculares para extraccion
de 4cidos nucleicos que se usaron fueron tomados de sus autores originales y modificados para
adecuarse a las necesidades de nuestras muestras bioldgicas, en otros casos los métodos fueron
aplicados como sugieren sus creadores.

Extraccion de ADN. La extraccion se realizo a partir de los foliculos de pelo realizando un
protocolo a base de resina Chelex (Bio-Rad Laboratories, Chelex® 100 Molecular Biology Grade
Resin, Ca., USA) modificado de Walsh y colaboradores (1991), mediante un lavado inicial con una
solucion bufer de fosfato salino (PBS) (NaCl 170 mM, Kcl 3.35 mM, Na,HPO 12.7 mM, KH,P0O4 2.20
mM, pH 7.4) y un proceso estandar terminal de precipitacion con acido etilendiaminotetraacético
(EDTA) y acetato de sodio (NaOAc).

Por otro lado, la extraccién de acidos nucleicos del tejido epitelial se realizé con kit comercial
de extracciéon Qiagen® Dneasy™ Tissue Kit (Qiagen Co., USA) siguiendo las instrucciones del

fabricante. Previo a la aplicacion del protocolo, el tejido epitelial se lavo e hidrat6 con solucion PBS.
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Los productos de la extraccién de ADN se visualizaron mediante electroforesis horizontal en
geles de agarosa al 1 % (Ultrapure Agarose, Invitrogen, Nueva Zelanda), tefiidos con bromuro de etidio
(BrEt) (Sigma Chemical Co., Ethidium bromide, Estados Unidos) a una concentracion de 1 mg/lt en
bufer tris/acetato/EDTA (TAE) 0.5 X. La concentracion de ADN fue cuantificada con un biofotémetro
(Eppendorf, Biophotometer AG 22331, Hamburgo) y se ajust6 a una concentracion de 25 ng/pl con
agua estéril (Sigma Chemical Co., Sterile water, Estados Unidos).

La amplificacion de ADN se realiz6 mediante Reaccion en Cadena de la Polimerasa
(Polymerase Chain Reaction, PCR) utilizando dos pares de marcadores mitocondriales, los cuales
cubren los dos primeros fragmentos de la Region Control Mitocondrial, D-Loop, disefiados por nostros;
el primer fragmento fue amplificado con los siguientes dos  primers: Fl1
(CAGTTTTGCACTCMAYAGCCA) y Rl (TAGRTGAGATGGCCCTGWAGA); y el segundo
fragmento por los siguientes primers: F2 (CCGYCCCYTAGATCACGAGCT) y R2
(GGGSCCTYWGACGGCCATAGC) (Invitrogen, Custom Primers, Estados Unidos).

La reaccion de PCR se llevé a cabo con las siguientes caracteristicas: para la region F1-R1 se
utilizé 2.5 mM MgCl,, 0.2 mM de deoxinucleésido trifosfato (deoxynucleoside 5'-triphosphates,
dNTPs) (Invitrogen, 100 mM dNTP Set, Estados Unidos), 0.4 pM de cada primer, 1 unidad (U) de Taq
Polimerasa por voltimen de reaccion (Biogenica, Amplificasa, México), y finalmente 1 pl de templado
de ADN (25 ng/pl); la mezcla se aforé a 25 pl con agua estéril (Sigma Chemical Co., Sterile water,
Estados Unidos). La reaccion PCR se realizé en un termociclador (GeneAmp PCR System 2700,
Applied Biosystems) con el siguiente protocolo: 95 °C por 3 minutos, 30 ciclos de 30 segundos a 94
°C, 45 segundos a 64 °C, 2 minutos a 72 °C, y un tiempo de extension final de 2 minutos a 72 °C.

Para el caso del fragmento F2-R2 se usaron las siguientes condiciones: 1.25 mM MgCl,, 0.2
mM dNTPs, 0.4 pM de cada primer y 1 U de Taq Polimerasa por volimen de reaccion. 1 pl de
templado de ADN (25 ng/pl) y se afor6 a 25 pl con agua estéril. La reacciéon PCR se llevo a cabo de la
siguiente manera: 95 °C durante 3 minutos, 30 ciclos de 30 segundos a 94 °C, 45 segundos a 58 °C, 2
minutos a 72 °C, y un tiempo final de extensién de 7 minutos a 72 °C.

Los productos de la reaccion de PCR para ambos fragmentos fueron analizados mediante
electroforésis horizontal (Horizon 20-25 Life Technologies, Gibco BRL Horizontal Gel Electrophoresis
Unit, Estados Unidos) en gel de agarosa al 1.5 % (Invitrogen, Ultrapure Agarose, Nueva Zelanda) y
tefiido con bromuro de etidio (BrEt) a una concentracién de 1 mg/lt (Sigma Chemical Co., Ethidium

bromide, Estados Unidos). El tamafio de los productos se determiné utilizando un ladder de 100 pares
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de bases (pb) (Invitrogen, 100 pb DNA Ladder, New Zealand), se realizé un registro fotografico usando
un sistema de fotodocumentacién para geles (Kodak Inc., Gel Logic 100 Imaging System, Estados
Unidos). Finalmente los tamafios de los productos fueron establecidos usando el paquete Kodak 1D
version 3.6.3. Los productos se enviaron para su secuenciacion a UWHTSeq FinchLab., Washington
University (www.htseq.org) siguiendo las indicaciones del laboratorio receptor.

Andlisis Estadisticos de las Secuencias Mitocondriales (mDNA).— Las secuencias de ADN
mitocondrial (mDNA) obtenidas fueron alineadas con el programa Muscle 8.31 (Edgar, 2004), y
revisadas manualmente con ayuda del paquete BioEdit v7.2.5 (Hall, 1999), ademas se ensamblaron los
dos fragmentos para cada individuo con CONSED v29.0 (Gordon et al., 1998; Gordon y Green, 2013).
Finalmente, para determinar cual era el modelo de substituciéon que mejor se ajustaba a los datos, se
realizé un andlisis en jModelTest 2.1.6 (Darriba et al., 2012) usando el criterio de informacién Akaike
(Akaike, 1973), en el cual se evaluaron los 88 modelos disponibles, tras lo cual se determiné
estadisticamente el modelo correcto.

Andlisis Filogenético.— Con el juego de secuencias alineadas, ensambladas y revisadas,
ademas del modelo de sustitucion determinado en jModelTest 2.1.6, el cual fue TN93 (Tamura y Nei,
1993), se realizé6 una reconstruccién filogenética utilizando el método de Méaxima Verosimilitud
(Maximum Likelihood, ML) en el programa PhyML 3.0 (Guindon et al., 2010), se hizo un analisis
bootstrap de 1000 réplicas (método de soporte que crea una matriz de datos que cambian
aleatoriamente, cada matriz resultante crea un arbol filogenético, al final se determina un valor de
soporte de cada clado en funcién del nimero de veces que cada uno se haya repetido, al final se
presenta un arbol consenso que muestra los porcentajes de proporcion en cada réplica, de tal forma que
se asume confiable una rama que presente un valor > a 60%). Se utilizé6 como grupo externo para el
contraste de las ramas 5 secuencias del ciervo de los pantanos (Blastocerus dichotomus), el cérvido con
la distribucién mas surefia de América (con nimeros de acceso GenBank: AY326235.1, AY326237.1,
AY326239.1, AY326241.1 y AY326242.1). El arbol filogenético se construy6 y visualizo en el
programa FigTree v 1.4.3 (Rambaut, 2009).

Genética de Poblaciones.— Por otro lado, se estimaron los siguientes indices de genética de
poblaciones: numero de sitios segregantes (S), nimero de haplotipos (h) (Librado y Rozas, 2009),
diversidad haplotipica (Hd) (Nei, 1987), diversidad nucleotidica o pi (1) e indels
(inserciones/deleciones) (Nei, 1987; Nei y Miller, 1990) en DnaSP V5.10.1 (Librado y Rozas, 2009) y
Arlequin 3.5.2.2 (Excoffier y Lischer, 2010). El indice de estructura genética Fsr (Hudson et al., 1992)
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fue establecido igualmente con los programas DnaSP V5.10.1 (Librado y Rozas, 2009) y Arlequin
3.5.2.2 (Excoffier y Lischer, 2010). Y para conocer el nivel de flujo genético entre grupos se utilizé el
estimado Nm (Hudson et al., 1992) obtenido en DnaSP V5.10.1 a partir de Fsr (Librado y Rozas, 2009).

Andlisis Bayesianos de Estructura Genética.— Para entender mejor como se estructuran los
grupos de venados cola blanca, se realiz6 un analisis bayesiano de asignacion genotipica en
STRUCTURE v2.3.4 (Pritchard et al., 2000) con los siguientes parametros: 500,000 réplicas de
Cadenas Monte Carlo de Markov (Markov Chain Monte Carlo, MCMC), periodo burnin de 50,000, K
=1 a 18, con 10 iteraciones cada uno. Asumimos un modelo de frecuencias de alelos correlacionadas
(correlated allele frequences), asi como un modelo de ligamiento (linkage model) dada la naturaleza
del gen intrapoblacionalmente (mezclas geograficas). Con este analisis determinamos los grupos
genéticos existentes en la muestra, asi como el grupo al que pertenece cada individuo dado su genotipo.

Paralelamente se realiz6 un andlisis de agrupacion genética espacial en el programa BAPS
v6.0 (Corander et al., 2004) con el que realizamos una corrida con el mismo juego de datos que en el
analisis anterior, utilizando el modelo Spatial Clustering of Groups de Population Mixture Analysis
(Corander y Marttinen, 2006; Corander et al., 2008) dada las caracteristicas de los datos y nuestra
especie. En el analisis evaluamos la probabilidad de K = 1 a 15 grupos, utilizando los ajustes
propuestos por el programa.

Asimismo, realizamos una asignacién espacial de genotipos utilizando el paquete adgenet
implementada en el programa R 3.4.0 (R Development Core Team, 2012). Para el analisis de
aislamiento por distancia se aplicé una prueba de Mantel (Mantel, 1967) con 10,000 permutaciones con
la finalidad de evaluar la correlacién distancia genética-distancia geografica.

Red de Haplotipos.— Con la intencion de visualizar las diferencias entre las secuencias que no
se ajustan a la division dicotomica del arbol filogenético (Posada y Crandall, 2001), realizamos un
analisis de red de haplotipos en el programa Network v5 (Bandelt et al., 1999; Polzin y Daneschmand,
2003). Se utilizé el método Median-Joining con 95% de confianza, ello para generar un archivo de
salida con el cual se definié la red de haplotipos y se determin6 su relacion entre si (Bandelt et al.,
1999).

Estructura Filogeogrdfica.— Para determinar la asociacién geogréafica con la estructura
filogeografica (interaccion entre procesos demograficos y genealdgicos, con la dindmica geoldgica o
procesos climaticos) se realizé el contraste entre los indices Nsr (Lynch y Crease, 1990) y Gsr (Nei,

1973): Gsr es una variante de Fsr (Librado y Rozas, 2009), que a diferencia de este considera un
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nimero ilimitado de loci comparando las heterocigosis; Nsrpor su parte esta disefiada para secuencias
de ADN (Pifiero et al., 2008).

La comparacion de los dos estimados determina el tipo de estructura genética. Si Nsres menor
que Gsr, la estructura genética sera independiente de la distribucion geografica de los haplotipos, sin
embargo cuando Nsres mayor, los haplotipos de una misma poblaciéon son mas relacionados entre si
que con los de otras poblaciones, evidenciando un grado de covarianza entre haplotipos de la misma
poblacion y mayor distancia genética entre poblaciones, es decir, existe estructura filogeografica (Pons
y Petit, 1996). Finalmente, cuando Nsr y Gsr son iguales, las distancias genéticas entre poblaciones son
iguales, por tanto los haplotipos son iguales o equivalentes. Ambos valores se obtuvieron en el
programa PermutCpSSR 1.2.1 (Pons y Petit, 1996; Burban et al., 1999).

Distribuciones Mismatches.— Para obtener estimaciones sobre la historia demografica,
calculamos las distribuciones mismatches que son las distribuciones de las diferencias pareadas de los
sitios nucleotidicos para el total de la muestra y para cada grupo obtenido; el analisis se realizé en
Arlequin 3.5.2.2 (Excoffier y Lischer, 2010). Estas distribuciones son las diferencias pareadas de los
sitios nucelotidicos en las secuencias y reflejan la historia demografica de la especie (Slatkin y Hudson,
1991; Excoffier y Lischer, 2010). Si la distribucién es multimodal, se infiere que la poblacion se
encuentra en equilibrio demografico (Excoffier et al., 2010), sin embargo, si observamos un patrén
unimodal, se espera que las poblaciones hayan experimentado una expansion demografica y/o de rango
de distribucion reciente (Excoffier et al., 2010).

Para complementar las inferencias demogréficas de las distribuciones mismatches, se realiz6
un analisis de neutralidad a través de la prueba D de Tajima (Tajima, 1989), esta prueba se basa en las
diferencias entre diversidad nucleotidica () y Theta de Waterson (6-W); la prueba se realizé en el
paquete DnaSP V5.10.1 (Librado y Rozas, 2009). La prueba D de Tajima es la prueba de neutralidad
mas utilizada, sin embargo, en el caso de genes no codificantes (como el gen D-Loop) podria detectar
no tanto selecciéon natural, sino la dindmica demografica entre mutacion y deriva genética de una
poblacién, por lo cual se pueden conseguir inferencias acerca de procesos demograficos como
expansiones poblacionales o cuellos de botella (Castillo, 2007; Tajima, 1989). Si la prueba es positiva
se infieren decrementos poblacionales, o seleccién balanceadora o diversificante (si son genomas
haploides, como la mitocondria); por otro lado si esta es negativa se puede asumir una expansion
demografica, o seleccién direccion (Tajima, 1989).

Skyline Bayesiano.— Con la finalidad de evaluar los cambios demograficos historicos en las
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secuencias de ADN mitocondrial a través del tiempo, realizamos un analisis de Bayesian Skyline Plot
en BEAST v1.8.4 (Drummond et al., 2012), los parametros utilizados en el programa complementario
BEAULti son: el modelo de evolucion de las secuencias obtenido en jModelTest 2.1.6 (Darriba et al.,
2012), es decir TN93 (Tamura y Nei, 1993), y un modelo de reloj molecular relajado. El nimero de
réplicas de las Cadenas Monte Carlo de Markov (MCMC) fue de 100,000,000 pasos, muestreados cada
10,000. Ademas se utilizé la tasa de mutacion para la mitocondria propuesta por Latch y colaboradores
(2009), de p= 4.46x10® sustituciones/sitio/afio para la region control y citocromo B (D-Loop y Cyt B)
para la especie hermana (venado bura, Odocoileus hemionus), suponiendo tasas similares de mutacion.
Los resultados posteriores se analizaron en el programa Tracer v1.6 (Rambaut et al., 2014). El método

define algunos parametros e incluye intervalos de confianza (Drummond et al., 2012).
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RESULTADOS

Andlisis Filogenético.— Se obtuvieron 184 secuencias de 544 pares de bases (pb), formadas
con dos fragmentos de la Regién Control Mitocondrial o D-Loop. Con la prueba de model test se
determind que el modelo de substitucién que mejor se ajusta a nuestros datos es TN93 (Tamura y Nei,
1993).

La reconstruccion usando ML se realizo con el total de las secuencias y se encontraron dos
grupos principales, Norte y Sur (Figura 3.1; clado N), cada uno agrupando otros dos subgrupos (Figura
3.1; clados M y Y). El clado Norte incluye muestras de Veracruz, Nuevo Leo6n, San Luis Potosi,
Tamaulipas, Sonora, Sinaloa, Aguascalientes, Zacatecas, Guanajuato, Querétaro, y solo algunas
muestras de Jalisco y Puebla mezcladas con las de Sonora (Figura 3.1; nodos I y K). Por su parte, el
clado Sur incluye muestras de los siguientes estados: Morelos, Jalisco, Michoacan, Colima, Yucatan,
Oaxaca, Puebla, y algunas muestras de Tamaulipas, San Luis Potosi, Zacatecas y Sonora mezcladas con
grupos de Colima, Morelos y Yucatan (Figura 3.1; nodos Q, R y V). Los valores de bootstrap no son
altos; clado F, 21 %; S, 22 %; W, 24 %; X, 31 %; Y, 13 %; M, 32 % y V, 38 %, aunque regionalmente
(porciones de uno o mas estados) hay clados con valores altos, aunque en algunos casos no existe
mucha congruencia geografica, como en el clado C, 80 %, que incluye muestras de Nuevo Leon, San

Luis Potosi y Tamaulipas de manera discontinua (Figura 3.1).
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Diversidad y Diferenciacion Genética— Los analisis de genética de poblaciones indican que
los niveles de diversidad genética son relativamente altos. Se detectaron 109 sitios polimorficos y 118
mutaciones en los 545 pb para el total de la muestra, y se identificaron 59 haplotipos (Tabla 3.2; c, e y
p). El indice de diversidad haplotipica y nucleotidica para la muestra total, fue de 0.970 y 0.041,
respectivamente (Tabla 3.2; g e i). Los indices de Hd y m para el Norte y el Sur similares: 0.94/0.03 y
0.93/0.042, respectivamente. En la comparaciéon de los indices de ambos grupos: Norte y Sur, se
encontr6 que el clado Sur es el que muestra mayor cantidad de sitios polimorficos, 97 (Tabla 3.2; ¢) y
mutaciones, 92 por secuencia (Tabla 3.2; e), mientras que el Norte que presenta 72 sitios polimérficos y
74 mutaciones. En contraste, en el grupo Norte hallamos mayor cantidad de haplotipos, 33 (Tabla 3.2;
f), asi como un indice mas alto de diversidad haplotipica, 0.947 (Tabla 3.2; g) frente al Sur que exhibid
26 haplotipos y 0.932 de diversidad haplotipica; sin embargo, la diversidad nucleotidica es mayor en el
grupo Sur, 0.042, que en el grupo Norte (0.03) (Tabla 3.2; i). Los estadisticos de resumen y

especificaciones para cada grupo se detallan en la Tabla 3.2.
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Tabla 3.2. Detalle de los estadisticos de resumen de los andlisis de genética de poblaciones. a) tamafio de muestra, b) sitios
monomorficos, ¢) sitios polimérficos, d) singletons, e) mutaciones, f) nimero de haplotipos, g) diversidad haplotipica h)
desviacién estandar de la diversidad haplotipica, i) diversidad nucleotidica, j) desviacién estandar de la diversidad
nucleotidica, k) Theta de Watson, estimador indirecto del tamafio efectivo histérico (Nef) (Latch et al., 2009), I) desviacion
estandar de la Theta de Watson, m) inserciones-deleciones por grupo, n) estimado de fijacién poblacional Fsr, i) estimado
Nm de flujo genético efectivo por generacién entre grupos a partir de Fsr 0) estimado de estructuracion genética Gsr, p)
estimado de estructura genética Nsr, q) determinacién de estructura genética a partir de dos diferentes indices de estructura
genética, r) valores de la prueba D de Tajima y s) tipos de seleccién en genes neutrales segtin el estimado de D de Tajima y

el efecto esperado dados esos valores, sobre el tamafio poblacional (N).

Total Norte Sur
a N 184 107 77
b | Sit Mono 387 425 445
c Sit Pol 109 72 97
d | Singletons 7 6 12
e pETA 118 74 92
f h 59 33 26
g Hd 0.97 0.947 0.932
h| Hd (ds) 0.4x10? 0.9x10° 0.14x10%
i n 0.041 0.03 0.042
j 7 (ds) 0.99x10% | 0.93x10* | 0.17x10°
k 6-w 0.037 0.028 0.034
1| 6-w(ds) 0.90x10° | 0.32x10° | 0.37x10°
m InDels 8 7 3
n F 0.27352
i| Fg (Nm) 1.33
o G, 0.21302
p N, 0.29101
q| Ng/Gy 0.29101 > 0.21302
r| TajimaD | 0.27135 ns. |0.304222 Ns.| 0.54004 ns.
s | Selbal- NI | Selbal- Ni | Selbal- Nt

Por otra parte, para el caso de diferenciacion genética, esta se encontré relativamente alta entre
los grupos (Norte y Sur), con un indice de fijacion poblacional Fsr de: 0.27352; adicionalmente
obtuvimos un estimado del indice de flujo genético efectivo por generacién (Nm) calculado a partir de
Fsr. El indice Nm sugiere 1.33 migrantes efectivos por generacion (Hudson et al., 1992) entre ambos
grupos (Tabla 3.2; n y fi), lo cual supondria teéricamente que existe intercambio genético suficiente
para homogeneizar a ambos clados. Asimismo, se estimaron los indices de estructura Gsr= 0.21302 y
Nsr= 0.29101, en ddnde el estimado que menor valor exhibe es Gsr, sin embargo se atribuye a que

ambos estimados operan bajo distintos criterios y a la estructura filogeografica encontrada (Tabla 3.2;
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n, i, oyp).

Con STRUCTURE encontramos que todos los individuos fueron asignados a algin grupo con
una probabilidad posterior de al menos 90 %. Este analisis propone tres grupos genéticos para el total
de la muestra (K = 3): el primer grupo incluye 111 individuos (el 60.33 %) (Figura 3.2, barras rojas)
que corresponde completamente con el clado Norte en la filogenia (Figura 3.1); el siguiente grupo
incluye 56 individuos (30.43 %) (Figura 3.2, barras azules) y por ultimo el tercer grupo tiene a 17
(9.24 %), que corresponde con los clados O y P de la filogenia con altos valores de Bootstrap con
individuos de Morelos, Jalisco, Michoacan, Colima y Tamaulipas (Figura 3.2, barras amarillas). La

grafica con los detalles de asignacion genotipica de todos los individuos se muestran en la Figura 3.2.
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Figura 3.2. Gréafica que muestra la agrupacién del total de 1a muestra con base a su genotipo, cada color representa a uno de
los 3 grupos obtenidos en el andlisis (K = 3). El grupo Azul corresponde parcialmente con el clado Sur; los individuos del
grupo Amarillo pertenecen junto con el grupo Azul al clado Sur, y finalmente el grupo Rojo representa al clado Norte de la

filogenia molecular.
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El andlisis de estructura genética espacial (BAPS) muestra una distribucion discontinua de la
diversidad genética y baja estructura genética (Figura 3.3). El algoritmo propone 10 grupos genéticos,
mostrando ciertos patrones de distribucion geografica (Figura 3.3). Por ejemplo, el grupo genético Azul
Obscuro (Figura 3.3; A) se distribuye en la region Norte, pero también en el Centro, discontinuamente.
El grupo Rosa se encuentra en el Noreste y Este de la distribucion, o el Rojo predominantemente en el
Centro. El grupo representado por el color Azul Claro (Figura 3.3; J), tiene una distribucion extrema al
Sur, y sin embargo también esta presente en el Centro, igualmente de forma discontinua. En el resto de
grupos tampoco podemos observar continuidad de la distribucion local y/o estatal, aunque hay algunos

patrones (Figura 3.3).

-110 -105 -100 95 -0

Figura 3.3. Analisis espacial de estructuracién de las poblaciones basado en inferencia bayesiana (BAPS) para el total de la
muestras de venado cola blanca, los colores representan a los 10 grupos (también determinados con mayusculas en negritas)

que se infirieron como resultado del andlisis.

El andlisis de maxima verosimilitud, la prueba bayesiana structure, asi como el estudio de
estructura genética espacial-BAPS sustentan relativamente bien la division geografica central
determinada incialmente con la filogenia de la Figura 3.1. En dicho resultado se observa una particion
entre los dos grupos asignados segun su distribucion geografica: Norte y Sur, con un soporte estadistico
aceptable (bootstrap de 100 %). En este sentido la prueba structure (Figura 3.2) en su grupo Rojo

coincide integramente con el clado Norte de la filogenia molecular (Figura 3.1), por su lado el clado
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Sur tiene una correspondencia parcial con los grupos Amarillo y Azul de structure, el grupo Amarillo
esta representado en la filogenia en el nodo O y P (Figura 3.2) y el grupo Azul con los nodos Q, R, S, T,
X, W, Uy V, quienes en suma con los nodos O y P corresponden con el clado Sur de la filogenia
molecular (Figura 3.1.). En otro sentido la prueba de estructura genética espacial supone 10 grupos
(Figura 3.3) en base a su distribucion geografica y diversidad, sin embargo la tendencia de los grupos
en un contexto geografico identifica parcialmente la separacién obtenida en la filogenia molecular. El
clado Sur esta identificado con los grupos A, B, D, Iy J del mapa de distribucién espacial (Figura 3.3),
por su lado el clado Norte corresponde con los grupos C, H, G, E y B. Esto nos indica que los datos son
adecuados para sustentar la diferencia geografica hallada al rededor de la Franja Volcanica
Transmexicana, ya que pese a la naturaleza distinta de los algoritmos utilizados, el resultado general es
muy similar.

La prueba de Mantel realizada para explorar la posible asociacion entras distancias genéticas
(Nei) y distancias geograficas resulté no significativa p = 0.715 (p > 0.05; Figura 3.4), con un

correlacion negativa moderada (r = -0.05019).

Grafica de Aislamiento por Distancia
(Prueba de Mantel)
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Figura 3.4. Andlisis de Aislamiento por Distancia (prueba de Mantel).

En congruencia con los analisis anteriores, la red de haplotipos muestra los dos clados
obtenidos en la filogenia molecular: Norte y Sur, diferentes haplotipos no fueron encontrados y se
indican con los circulos negros pequefios sobre las lineas de la Figura 3.5 y de igual forma, existen

circuitos (loops) que no fueron totalmente clarificados.
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Figura 3.5. Red de haplotipos que indica con colores la relacion entre los linajes maternos y su distribucién geografica,
vemos igualmente que el haplogrupo A coincide con el clado filogenético Sur (en la parte inferior se resaltan en rosa los
haplotipos correspondientes al grupo Amarillo del anélisis con Structure y los haplotipos de los clados O y P de la filogenia

molecular), y el haplogrupo B con el clado Norte.

La estimacion de estructura filogeografica, a partir de los estimados de diferencia genética
(Nsr / Gsr) obtenida con el contraste de los valores de ambos indices: 0.29101 y 0.21302 (Tabla 3.2; q),
en donde Nsres significativamente mayor que Gsr (Nsr = 0.29101, SE = 0.0322; Gs1<Nsr; P < 0.05), lo
cual propone que existe una estructura filogeografica, dada por la diferencia entre los dos clados
principales (Norte y Sur) (Pons y Petit, 1996; Burban et al., 1999).

Andlisis de Eventos Demogrdficos Historicos.— El analisis de distribucion de diferencias
pareadas mismatches se realizo para el total de la muestra y para cada uno de los clados (Norte y Sur),
se obtuvieron las curvas que exhiben los patrones de dichas diferencias (Figura 3.6). En el analisis para
el total de la muestra (Figura 3.6; A) se obtuvo una topografia rugosa, con un pico entre las diferencias
pareadas numero 20 y 35; la gréafica no se ajusta a un modelo de crecimiento exponencial y el

coeficiente de determinacion sugiere mucha varianza (R? = 0.059) entre lo esperado bajo un modelo de
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crecimiento poblacional. En el caso del clado Norte la topografia es semejante, sin embargo existen
pequefias crestas al rededor de una principal ubicada entre las diferencias 18 y 30 (Figura 3.6; B), en
este caso el ajuste de los datos es también muy distante del modelo de crecimiento exponencial (R* =
0.135), lo cual igualmente supondria afectaciones a la demografia de la especie. En el clado Sur se
obtuvo un patréon mas abrupto, con un pico principal entre las diferencias 30 y 37, y un ajuste del
modelo de crecimiento exponencial muy bajo (R* = 0.006) (Figura 3.6; C). Claramente, las topologias

obtenidas para los mismatches no se ajustan a un modelo de crecimiento exponencial (Figura 3.6).

A ) £(x) = - 3.53 + 369.41
] R?= 0.059

f(x) =- 2.14 + 157.47
R?=0.135
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Figura 3.6. Gréficas de diferencias pareadas (Mismatches). A Muestra Total, B Clado Norte y C Clado Sur.

Las pruebas de neutralidad 6 D de Tajima, mostraron valores positivos para todos, el caso de la

muestra Total, y para Norte y Sur (Tabla 3.2) lo cual indicaria seleccion natural diversificante o
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decremento poblacional, sin embargo los valores fueron no significativos.

Finalmente, para aproximar con mayor claridad los eventos demograficos importantes
inferidos con los andlisis anteriores, obtuvimos las graficas Skyline bayesianas para el total de la
muestra y para cada clado (Norte y Sur). En el primer caso, la muestra total sugiere un ligero
crecimiento demografico hace aproximadamente 19,000 anos (Figura 3.7; A, 1), de un tamafo
poblaciones de ca. 4x10° a 4.2x10° individuos, seguido de un periodo de estabilidad poblacional y el
inicio de un decline importante hace aproximadamente 1,000 afios, tornandose mas agudo hacia la
actualidad (Ilegando a casi s6lo 2x10° individuos) (Figura 3.7; A, 2). En el Norte supone igualmente un
aumento poblacional, aunque menos intenso, llegando aproximadamente 3.6x10° individuos hace casi
34,000 afios (Figura 3.7; B, 1), seguido de estabilidad demografica, pero también hace unos 1,000 afios
sufre una reduccion semejante al analisis para la muestra total (2x10°) (Figura 3.7; B, 2). El clado Sur,
muestra un crecimiento poblacional hace aproximadamente 20,500 afios, llegando a casi a 4.3x10°
individuos (Figura 3.7; C, 1), no obstante, también aproximadamente hace 1,000 afios viene una caida
demogréfica importante, a llegar ca. 2.5x10° individuos (Figura 3.7; C, 2). Las inferencias para los tres
casos coinciden con los analisis anteriores (mismatches y D de Tajima), sustentando eventos de

reduccion demografica relativamente recientes, hace aproximadamente 1,000 afios.
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Figura 3.7. Gréficas de Skyline bayesiano para la muestra Total (A), el clado Norte (B) y el grupo Sur (C) obtenidas con los
programas BEAUTi y BEAST v1.8.4 utilizando la tasa de mutacién reportada para O. hemionus de p= 4.46 X 107 (Latch et
al., 2009). La escala del eje X es el tiempo en miles de afios, y el eje Y son los aproximados estimados de tamafio

poblacional .
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DISCUSION

La region control mitocondrial (D-Loop) es un buen marcador para determinar parametros
esenciales de genética de poblaciones y estructura; sustentar eventos histéricos y filogeograficos -dadas
sus caracteristicas evolutivas-, como lo apoyan otros trabajos realizados con region control
mitocondrial y algunos otros genes mitocondriales en venados cola blanca de otras poblaciones
(Ellsworth et al., 1994; Purdue et al., 2000; Moscarella et al., 2003; Logan-Lopez et al., 2007) y en
algunas otras especies de la familia cervidae, como son los venados temazate (Mazama spp. Ruiz-
Garcia et al., 2007; Escobedo-Morales et al., 2016), el ciervo rojo (Cervus elaphus. Feulner et al.,
2004; Pérez-Espona et al., 2009; Skog et al., 2009), el venado de Eld (Rucervus eldii. Balakrishnan et
al., 2003), alces (Alces alces. Hundertmark et al., 2003), ciervo almizclero (Moschus spp. Kholodova y
Prikhodko, 2006) y ciervo del padre David (Elaphurus davinianus. Zeng et al., 2007), entre otros. Cabe
mencionar que la mayoria de estos trabajos se han hecho en Estados Unidos y Canada, ademas de que
han sido realizados con diversos marcadores, como proteinas (Cowan et al., 1962; Price et al., 1979;
Kennedy et al., 1987; Breshears et al., 1988; Karlin et al., 1989; Lockwood et al., 2007), isoenzimas
(Carr et al., 1986; Scribner et al., 1997; Kollars et al., 2004) el Complejo Mayor de
Histocompatibilidad MHC (Van Den Bussche et al., 1999; Ditchkoff et al., 2001; Van Den Bussche et
al., 2002); o con ADN (DeWoody et al., 1995; Anderson et al., 2002; DeYoung et al., 2002; DeYoung
et al., 2003; Doerner et al., 2005; Blanchong et al., 2006; Lindsay y Belant, 2008; DeYoung et al.,
2009; De la Rosa-Reyna et al., 2012). Consideramos que era necesario estudiar las poblaciones
mexicanas con marcadores mitocondriales para conocer con mas profundidad su genética de
poblaciones e historia evolutiva.

Andlisis Filogenético.— En la presente investigacion se estudiaron los patrones y niveles de
diversidad genética y estructuracion de poblaciones de venado cola blanca (Odocoileus virginianus) en
México; asi como la historia demografica de la especie. La filogenia molecular muestra poca estructura
geografica, como se ha reportado en otros estudios para la especie, tal vez debido a su alta capacidad de
dispersion, aunada al manejo de sus poblaciones que ha implicado el movimiento de individuos entre
poblaciones y subespecies. Sin embargo tiene cierta estructura a nivel macrogeografico, tal como se ha
observado en otras poblaciones de la especie (Kennedy et al., 1987; DeYoung et al., 2003; Kollars et
al., 2004; Blanchong et al., 2006). Lo anterior ya habia sido afirmado a partir de 1994, argumentando

que las relaciones filogenéticas dentro de los haplotipos mitocondriales y la distribucion geografica de
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grandes asociaciones haplotipicas en la especie no son equiparables con la subdivision taxonémica
basada en morfologia (Ellsworth et al., 1994; DeYoung et al., 2003; Moscarella et al., 2003).
Encontramos mezclas con incongruencia geografica subespecifica, ademas de bajos niveles de
valores bootstrap (< 60 %). Sin embargo, a nivel macrogeografico podemos detectar dos grupos; dicha
division se ve influenciada por la Franja Volcanica Transmexicana, asi como por la transicion entre las
regiones biogeograficas presentes en México (Neotropical y Neartica) (Figura 3.8). Una forma similar
de estructura geografica ya habia sido reportada para esta especie en Estados Unidos por Kennedy y su
equipo (1987), donde reportaron estructura macrogeografica clara en 29 localidades del estado de
Tennessee, Estados Unidos, determinada por los contrastes de las regiones fisiograficas de la region
(Kennedy et al., 1987), pero a nivel local no fueron detectables. Ellsworth y colaboradores (1994)
proponen que la discontinuidad genética de la especie estd dada por barreras importantes al flujo
genético, principalmente por elementos geograficos (elevaciones, cordilleras, grandes cuerpos de agua).
Ellos detectan tres haplotipos de garn distribucion geografica, delimitados basicamente por la topologia

del sureste de Estados Unidos, y que las mismas coinciden con alguna subespecie.
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Figura 3.8. Localizacién geografica de las muestras en los clados obtenidos en la filogenia molecular, en donde observamos
que la divisién de ambos ocurre en un rango cecano a la Franja Volcanica Transmexicana, asi como de la transicion de las
regiones biogeograficas Neotropical y Neartica; como se ha visto con otras especies. Cada clado se dividio en subclados y

se proyectaron en el mapa mediante un codigo de colores, observamos a los subclados A y B conformando el clado Norte y
el Cy D el clado Sur.
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Es importante mencionar que en otras poblaciones de venado cola blanca, en particular la de
Venezuela (Moscarella et al., 2003) en donde el manejo y aprovechamiento dista de ser tan intenso o
deliberado como en México, es posible detectar grupos filogenéticos mejor definidos, asociados
inclusive en algunos caso a sus subespecies -aunque no de manera estricta-, ademas los autores
concluyen que las diferencias genéticas entre clados son producto de factores geograficos y
ambientales importantes; tal como aparentemente ocurre con la Franja Volcanica Transmexicana y las
poblaciones de venados en México (Ellsworth et al., 2004; Moscarella et al., 2003).

En el alce de Norteamérica (Alces alces), Hundertmark et al. (2003) detectan igualmente baja
estructura filogenética obtendiendo clados mezclados y sin correspondecia de la diferenciacion
poblacional con la designaciéon subespecifica, asimismo proponen que los factores ambientales estan
definiendo la estructura de la especie. El ciervo rojo (Cervus elaphus), es una de las especies
cinegéticas de cérvidos mas importantes de Europa y ha sido extensivamente manejado procurado
mantener las pozas genéticas en sus areas de distribucion histérica, sin traslados deliberados. En esta
especie detectan estructura filogeografica clara (Skog et al., 2009).

Otros estudios habian mostrado diferencia en su estructura determinada por la Franja
Volcéanica Transmexicana y la transicion de la regién Neotropical a Neartica en serpientes (Bryson et
al., 2011), peces (Mateos, 2005), ranas (Mulcah y Mendelson, 2000), salamandras (Parra-Olea et al.,
2012; inclusive en plantas: amapolas (Ruiz-Sanchez et al., 2012, agaves (Martinez, 2013) y nolinas
(Ruiz-Sanchez y Specht, 2013).

Diversidad Genética.— El venado cola blanca de México presenta valores relativamente altos
de diversidad nucleotidica en comparacion con poblaciones de otras investigaciones y otras especies
del mismo orden: 0.041 para la muestra total, en el caso de los clados Norte y Sur 0.030 y 0.042,
respectivamente (Tabla 3.2; i). Estos niveles son usuales en especies de mamiferos con grandes
tamafios poblacionales histdricos y mucha vagilidad (Breshears et al., 1988), y en general es semejante
a los valores descritos para la especie (Kennedy et al., 1987).

La diversidad haplotipica es con los niveles hallados en otras poblaciones de venados
(Moscarella et al., 2003) (Tabla 3.3), aunque algunos trabajos reportan niveles ligeramente inferiores
(Puerdue et al., 2000). Esta homogeneidad en los indices de diversidad tal vez refleja la antigtiedad de
la especie, su gran capacidad de desplazamiento y sus tamafios poblacionales histéricos muy grandes.

Para el caso del Ciervo de Eld sus valores son parecidos (Balakrishnan et al., 2003), en el caso

de los alces, estos presentan niveles mas reducidos, mientras el ciervo rojo muestra valores parecidos
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(Skog et al., 2009). Estos niveles son ususales en especies de mamiferos con grandes tamafios
poblacionales histéricos y mucha vagilidad (Breshears et al., 1988).

Sobre la diversidad nucleotidica (71), tenemos para los venados en México un valor total de m =
0.041 (Norte m = 0.03, Sur m = 0.042), mas alto que el valor para las muestras de Venezuela con un
indice de m = 0.026 (Moscarella et al., 2003), y en el caso de los ciervos rojos m = 0.03 (Skog et al.,
2009). Podrian existir algunos factores conductuales que contribuyen a la preservacion de la diversidad
genética histérica: su dindmica reproductiva tipo harén, promiscuidad y la alta frecuencia de paternidad
multiple en una sola camada de cervatillos (20-25 % de la camada) (DeYoung et al., 2002; Sorin,
2002). Ademas, su primera reproduccion suele ser a edades relativamente jovenes; la combinacion de
estos factores podrian haber contribuido mucho en los grandes tamafios poblacionales del cola blanca,
en relacion con otras especies (DeYoung et al., 2003). Asimismo, al ser una especie antigua y haber
logrado tamafios poblacionales muy grandes, pudo haber acumulado toda esta diversidad, y se ha
propuesto que el impacto del ser humano ain no consigue mermarla, aunque nuestros datos podrian
sugerir lo contrario (Van Den Bussche et al., 2002).

Comparando con otros integrantes del Orden Artiodactila, los bovidos presentan indices
menores de diversidad haplotipica (Hd = 0.97 para muestra total; Norte: 0.95 y Sur: 0.93) ya que para
los bévidos americanos, en el caso del borrego cimarrén (Ovis canadensis) este tiene un valor de Hd =
0.00 a 0.66 (Luikart y Allendorf, 1996); en el bisonte americano (Bison bison) ocurre un valor
relativamente mayor Hd = 0.78 (Forgacs et al., 2016), y finalmente para el borrego dall (O. dalli)
(Loehr et al., 2006) tenemos que sus valores oscilan en 0.71 -menor que los cérvidos- pero de forma
ambigua en algunas poblaciones puede llegar a Hd = 1 (lo cual podria ser un sesgo del muestreo, ya
que 1 significa que cada individuo de la poblacién tiene un haplotipo tnico).

Sobre la diversidad nucleotidica, los indices para nuestro trabajo fueron m = 0.041 (Norte m =
0.03 y Sur m = 0.042), rebasan los valores en otros grupos de mamiferos. Por ejemplo, los bévidos van
desde 4x10? a 2.7x107, tal vez debido a que el origen de los cérvidos es mucho mas antiguo que los
bévidos y a qué los cuellos de botella histéricos, asociados y no asociados a actividades humanas, no
han conseguido erosionar sus niveles de diversidad (Roth y Laerm, 1980; DeYoung et al., 2002; Sorin,
2002; Van Den Bussche et al., 2002; Doerner et al., 2005). Para el venad cola blanca en México, las
reintroducciones y/o reubicaciones podrian ser un artefacto que incremente la diversidad genética

(Logan-Lépez et al., 2006), actividad muy comun entre las areas con aprovechamiento de la especie.
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Tabla 3.3. N.- Tamafio de la muestra, h.- Numero de haplotipos, Hd.- Diversidad haplotipica, .- Diversidad nucleotidica,
Fsr.- Indice de fijacién, Gsr.- Indice de estructura poblacional (Nei, 1973), Nsr.- Indice de estructura poblacional (Lynch y
Crease, 1990).

Familia Especie Poblacion/Autor N h Hd T F P GST N ST
Venado Cola Total 184 | 59 0.97 0.041 0.27352 0.21302 | 0.29101
Blanca el Norte 107 | 33 0.947 0.03
presente trabajo Sur 77 26 0.932 0.042
Venado Cola Ellsworth et al., 1994 142 0.621
Cérvidos |Blanca otros Moscarella et al., 2003 26 | 23 0.988 0.026 P,=0.25-2.17
trabajos Purdue et al., 2000 15 0.0-0.67 0.63
Ciervo de Eld Balakrishnan et al., 2003 137 42 0.50-1 0-0.024 0.46
Alce Hundertmark etal., 2003 | 141 |20 | 0.15-0.76 | 3.3x10*-8.7x10? @,=0.61
Ciervo Rojo Skog et al., 2009 587 | 58 0.96 0.03 0.84
Borrego Cimarrén Luikart et al., 1996 288 0.00 - 0.66 0.62
Bovidos |Bisonte Americano Forgacsetal., 2016 25 10 0.78 -0.06 %0
Borrego Dall Loehret al., 2006 223 | 70 0.71-1 4x10° - 2.7x10?

Estructuracion Genética y las Subespecies.— La estructura genética del venado cola blanca es
baja, especialmente cosiderando su amplia distribucion, con una Fsr = 0.273, que coincide con
Moscarella et al., (2003) en Venezuela para la regién control mitocondrial (0.25), pero menor que el
reportado por Purdue et al., (2000), Fsr = 0.63 (Tabla 3.3) con isoenzimas en Georgia y Carolina del
Sur, Estados Unidos. En contraste, el ciervo de Eld duplica el valor de estructura para Venezuela (Fsr =
0.46) utilizando igualmente ADN mitocondrial, el alce presenté una Fsr = 0.61 (Tabla 3.3), y el ciervo
rojo la Fsr= 0.84 (Tabla 3.3) utilizando algunos marcadores mitocondriales.

Con respecto a algunos bévidos, encontramos que el borrego cimarrén tiene un indice de Fsr
= 0.62 con marcadores mitocondriales en el drea de las Montafias Rocosas, EUA (Luikart y Allendorf,
1996), mientras que en contraste para bisonte americano se reportan valores muy bajos, se reportd Fsr =
-0.06 ~ 0.0 (Forgacs et al., 2016).

La comparacion de Nsi/Gsr, (Nsr = 0.291, SE = 0.0322; Gs1<Nsr; P < 0.05) en la cual el primer
valor fue significativamente mayor, indica que si existe cierta estructura filogeografica entre las
poblaciones de venado cola blanca en México, es decir que los haplotipos que estan mas relacionados
entre si, se encuentran en localidades mas cercanas (Pons y Petit, 1996; Burban et al., 1999) y podria
estar reflejando la separacién genética visible en la filogenia aproximadamente en el centro de México.

Por su parte, STRUCTURE defini6 tres grupos genéticos. El grupo Azul con el Amarillo
tienen cierta integracion genotipica y geografica, de tal forma que optamos por considerarlos como

reflejo del clado Sur de la filogenia molecular: grupo Rojo con clado Norte y grupo Azul + Amarillo
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con clado Sur. Aunque se trata de un algoritmo de naturaleza distinta a la filogenia, sustenta bajo el
criterio de otra metodologia la division reflejada en la figura 3.9 por la Franja Volcanica Transmexicana
y la transicion de la region Neotropical a Neartica.

El andlisis de estructura genética espacial BAPS, sefiala una mezcla de linajes maternos
pertenecientes a distintas areas geograficas y la red de haplotipos, que es producto de un método
distinto de los anteriores, nos sefiala también poca estructura dentro de los linajes maternos del venado
cola blanca con respecto a su distribucién geografica. Al igual que los algoritmos de STRUCTURE,
BAPS y la filogenia molecular, este esquema de la relaciéon haplotipica sugiere la existencia de dos
haplogrupos consistentes con los clados Norte y Sur de la filogenia molecular (Figura 3.1).

La prueba de Mantel indica que no hay una relacion sencilla entre las distancias genéticas y
distancias geograficas, sugiriendo un origen muy reciente de cada clado y tal vez amplio flujo génico
entre las poblaciones, Nm= 1.33 entre ambos clados, estimada a partir de la Fsr (Leberg et al., 1994;
Leberg & Ellsworth, 1999; DeYoung et al., 2003 Blanchong et al., 2006). Cabe mencionar que el
estimado indirecto Nm ha sido criticado, no obstante ante la falta de datos crudos al respecto nos sirve
como un estimado primigenio (Whitlock y McCauley, 1999). La poca estructura genética encontrada en
las poblaciones de venado cola blanca en México se debe o a la mezcla de linajes maternos o a un
origen muy reciente, y es similar a lo ya reportado por otros autores en la especie (Purdue et al., 2000;
Moscarella et al., 2003).

Los andlisis evidenciaron que no existe una correlacion de la distribucion geografica de los
linajes genéticos y la designaciéon subespecifica del venado. El area analizada comprende parcialmente
la distribucion de las subespecies O. virginianus mexicanus, O. v. sinaloae, O. v. couesi, O. V.
acapulcensis, O. v. miquihuanensis y O. v. texanus y se prodria esperar encontrar 6 clados
monofiléticos, uno por subespecie; sin embargo encontramos solo dos clados relativamente bien
diferenciados y en el resto una mezcla con poca estructura geografica. DeYoung y colaboradores en
2003 determinaron que sus analisis no revelaban patrones genéticos consistentes con las subespecies de
venado cola blanca distribuidas en Mississippi, Estados Unidos. Ellsworth et al. (1994) hallaron que
las relaciones filogenéticas y estructura de los haplotipos mitocondriales y las distribuciones
geograficas de grandes haplogrupos no son congruentes con la subdivison taxonémica basada en
morfologia. En Venezuela se reportd que los resultados en cuanto a estructura genética y filogenia no
sustentaron la propuesta de 3 subespecies descritas para esa zona (Moscarella et al., 2003).

Demografia Histérica— No existen estudios demograficos censales historicos y/o actuales de
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las poblaciones de venado cola blanca en México. S6lo existen algunos datos locales para la sierra
Norte de Oaxaca (Ortiz-Martinez et al., 2005), Jalisco (Mandujano y Gallina, 1993) y Aguascalientes
(Kobelkowsky-Sosa et al., 2001). Tampoco tenemos datos que nos indiquen la proporcién de la especie
que se encuentra en vida silvestre y en cautiverio. Ante la falta de datos demograficos crudos, se realza
la importancia de las estimaciones demograficas a partir de datos moleculares para entender su
dindmica histérica.

Las gréficas de diferencias pareadas mistmatches, nos indican que los datos no se ajustan a un
modelo de crecimiento exponencial. En el caso de la D de Tajima, obtuvimos valores positivos para la
muestra total y para cada clado (Norte y Sur), lo cual sugiere disminuciones poblacionales historicas.
La prueba bayesiana Skyline plot, muestra oscilaciones demogréaficas historicas y tanto en la muestra
total, como para ambos clados (Norte y Sur), indicando disminuciones poblacionales recientes. En el
caso de la muestra total sugiere primero un incremento poblacional hace aproximadamente 19,000
afios, seguido de estabilidad demografica y después un reducciéon muy reciente a aproximadamente la
mitad del tamafio inicial, desde hace aproximadamente 1,000 afios. Para el clado Norte y Sur también
hallamos incrementos poblacionales hace unos 36,000 y 20,500 afios, respectivamente, seguidos de un
periodo de estabilidad y sufrieron disminuciones importantes en su poblacion desde hace
aproximadamente 1,000 afios a la actualidad. Los pocos trabajos que existen sobre el tema indican
fluctuaciones poblacionales en pequefias regiones geograficas que coinciden con los declines
poblacionales en los tltimos mil afios sugeridos en nuestra investigacion, que aunque no esta reportado
ningtn calculo de nimero aproximado de individuos, tinicamente concurren en que las poblaciones han
decrecido (Ortiz-Martinez et al., 2005; Pifia & Trejo, 2014; D'Angelo et al., 2015; Rolley, 2015). Todo
esto sugeriria un incremento poblacional del venado cola blanca en el Pleistoceno y una reduccion
reciente, que coincide con el crecimiento demogréafico de las poblaciones humanas, con el desarrollo de
la agricultura y la colonizacién europea.

Podemos concluir este capitulo sefialando que las poblaciones de venado cola blanca atin
mantienen elevados indices de diversidad genética (Ellsworth et al., 1994; Purdue et al., 2000;
Moscarella et al., 2003), y se ha propuesto que sus niveles de diversidad ain no han sido afectados ni
por actividad antropogénica ni por eventos biologicos (Kennedy et al., 1987; Karlin et al., 1988;
Breshears et al., 1988; Ellsworth et al., 1994; Cathey et al., 1998; Purdue et al., 2000; DeYoung et al.,
2002; Van Den Bussche et al., 2002; DeYoung et al.,2003; Doerner et al., 2005, Logan-Lépez et al.,

2007; De la Rosa-Reyna et al., 2012). Sin embargo, para los tamafios poblacionales asi como su
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estructura genética si se detectaron disminuciones historicas en las poblaciones mexicanas analizadas
en el presente trabajo. En el caso de otras especies de Cervidae, se ha observado patrones similares, por
ejemplo, para el alce en la Columbia Britanica han reportado disminuciones poblacionales asociadas a
los cambios del paisaje en el tiempo (Kuzyk et al., 2015). En el ciervo rojo (Cervus elaphus) se han
hallado sefiales de cuellos de botella asociadas a pérdida de diversidad genética por efecto fundador
tras la colonizacién postglacial, en ese caso la historia de la especie no sugiere decline poblacional a

causa de factores antropogénicos (Haanes et al., 2011).

DISCUSION GENERAL

La importancia del borrego cimarron y del venado cola blanca estriba en aspectos economicos,
culturales y ecologicos, por ello requiere de atencion mas alla del mero aprovechamiento cinegético.
No solo debe interesanos que se mantengan las poblaciones estables o que crezcan demograficamente
sino que debemos adentrarnos en el conocimiento genético-poblacional y ecol6gico en ambas especies
para asegurar su persistencia. En las dos especies es ineludible el estudio de la diversidad genética para
conocer mas a fondo el impacto del manejo, asi como su estado de conservacién, ya que esto debe ser
parte esencial en el disefio de estrategias de su aprovechamiento y conservacion a largo plazo.

Las acciones que consideran monitoreos y estratégias basadas en genética y métodos
moleculares deben buscar preservar a largo plazo ambas especies, no solo demograficamente, sino
también sus pozas genéticas lo mas intactas posibles: que se mantengan la mayoria de alelos de todas
las poblaciones y los diferentes linajes evolutivos que las conforman fomentando a la par la
preservacion de los habitat, a fin de incrementar la disponibilidad de recursos ambientales, permitiendo
a su vez el crecimiento poblacional y conservando a la par a las otras especies que comparten habitat
tanto con el borrego como con el venado (aves, artrépodos, cobertura vegetal, pequefios mamiferos,
microbiomas, etc.).

Un punto importante en este proceso debe ser el buscar la creacion de un puente sélido entre la
investigacion académica y formal, con las autoridades gubernamentales ocupadas de la vida silvestre, y
con la sociedad civil incluyendo a los propietarios, representantes y asesores técnicos de areas con
algun tipo de aprovechamiento de alguna de estas especies, con la finalidad de conjuntar esfuerzos. De
lo anterior deben surgir un aprovechamiento sustentable mejor disefiado y fructifero, beneficios

economicos mejor dirigidos y distribuidos, creacion de capital social inherente a dichos predios,
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restitucion de los habitat implicados, asi como mantener la viabilidad de las especies adyacentes a los
borregos y/o venados cola blanca.

Por otra parte, es elemental recalcar que tanto en el borrego como con el venado cola blanca se
debe blindar la integridad de cada poza genética, evitando las reubicaciones deliberadas entres zonas
biogeograficas y/o genéticamente muy distantes, adaptadas a condiciones ambientales distintas. Estas
practicas pueden conducir a la dilucién y homogeneizacién de la diversidad genética contenida en cada
una y/o a la depresion por exogamia, y derivar en la pérdida de estructura genética historica de las
especies y sus adaptaciones locales al clima, suelo, vegetacion, parasitos, y otros factores de cada
localidad.

Nuestros estudios con herramientas moleculares han mostrado que ambas especies tienen
diferentes caracteristicas evolutivas y pueden sufrir diferentes problemas genéticos y en ambos
artiodactilos se presume influencia antropogénica. En el caso del borrego cimarrén el aumento de
grupos reproductivos en cautiverio y deficiente manejo dentro de los mismos ha influenciado la
disminucion de la diversidad genética en algunos casos. Por su lado, el venado cola blanca exhibe poca
estructura genética y filogenética debido a su historia evolutiva, y encontramos sefiales de un reciente
cuello de botella hace unos mil afios, posiblemente generado por las actividades humanas
contemporaneas. También se debe tener precaucién con los traslados y traslocaciones que no han
contemplado el genotipo y la asociacién ambiental de estos en sus respectivas poblaciones de ambas
especies. En este sentido, el desarrollo de técnicas moleculares cada vez menos costosas y la formacién
de personal técnico que pueda hacer este trabajo en campo en las diferentes zonas del pais puede
contribuir a que se cuente con mas y mejor informacion para implicar a la genética de la conservacion
dentro de las estrategias historicas.

Otro punto relevante es el esclarecimiento de las incertidumbres taxonémicas, que cada vez
mas se apoyan en trabajos basados en herramientas moleculares, refutando en muchos casos la
supuesta existencia de subespecies historicamente definidas por morfologia. La determinacion de
Unidades Evolutivamente Significativas usando métodos modernos servira para detallar la forma de
aprovechamiento y conservacién de cada especie, designando estrategias especificas segin las
necesidades y condiciones de cada poblacion meta. La gran diversidad de ambientes en México y en
general en doénde se distribuye el venado y/o el borrego hace que cada poblacion/ESU tenga
requerimentos diferentes, que esten adaptados a diferentes ambientes. A través de esto, eventualmente

se podrian dirigir mejor los traslados, reubicaciones e inclusive reintroducciones ampliando los habitat,
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o disefiando corredores para poblaciones aisladas, como se ha propuesto para otras especies de
mamiferos (Castellanos-Morales et al., 2016).

Por su parte, el borrego cimarron requiere de estrategias planeadas para subsanar sus niveles
de diversidad en las poblaciones que mostraron bajos niveles de variacion genética, suplementando
estos grupos con individuos provenientes de poblaciones genética y evolutivamente emparentadas, pero
con indices mas elevados de diversidad.

Asimismo en ambas especies debemos planear el establecimiento de poblaciones cuidando
minuciosamente el origen de los fundadores, asi como de su seguimiento generacional para evaluar el
éxito de las mismas, y pensando a futuro que estas poblaciones también funjan como reservorios de
diversidad para suplementar poblaciones adyacentes que lo requieran, asi como la implementacioén de
nuevas poblaciones silvestre y/o en cautiverio con fines de aprovechamiento cinegético.

Es importante también, considerando la seleccién de trofeos cinegéticos en las dos especies,
que se implementen estrategias viables para minimizar la eliminacion de alelos asociados a los rasgos
fenotipicos que se buscan en los trofeos de caceria (astas/cornamentas grandes, principalmente), a fin
de preservar lo mas integra posible la poza y reservorio genéticos de las poblaciones; ya que esto
representa directamente una pérdida de diversidad genética de las localidades de venados y/o borregos,
al solo sobrevivir los animales machos con caracteristicas fenotipicas poco cotizadas.

Por otra parte, para estimar fluctuaciones demograficas positivas y/o negativas, tanto
histéricas como contemporaneas es fundamental desarrollar herramientas que nos permitan hacer
estimaciones robustas del tamafio de las poblaciones, ya que las estimaciones que existen en la
actualidad, especialmente para el venado, son pocas, insuficientes, s6lo de poblaciones muy
especificas, y en su mayoria con intereses econdmicos mas que ecolégicos. Necesitamos conocer
estimados a nivel de la distribucién total de ambas especies, amén de entender biogeografica y
genéticamente la distribucién y posibles fronteras de las subespecies o diferentes linajes evolutivos
dentro de cada especie.

Hasta ahora los estudios e investigaciones que existen nos han brindado un primer panorama
en el entendimiento y conocimiento genético y evolutivo de los borregos y venados cola blanca. Es
importante ahondar en los mismos a través de herramientas de siguiente generacion, de mayor
cobertura genomomica en cuanto a resolucion en los resultados y con métodos mas sofisticados. Con
ello entenderemos mejor su cronologia evolutiva, los cambios puntuales histéricos, adaptaciones

locales, su situacion actual, y muy posiblemente cual sera su destino a mediano y largo plazo dado el
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tipo de manejo vigente, asimismo cual sera el resultado si redisefiamos los planes a través de mejores
estrategias con beneficios sociales, econémicos, culturales y principalmente ecol6gicos en pro de los
borregos y los venados cola blanca, asi como sus respectivos habitat.

Implicaciones en el Manejo, Aprovechamiento y Conservacion del Venado.— Dada la
importancia cinegética y ecolégica de esta especie para casi todo México, se discute su conservacion e
implicaciones en la siguiente seccion.

Un primer paso fundamental en estas tareas es esclarecer y entender la taxonomia
subespecifica; para este caso definir genética y biogeograficamente cuantas subespecies reales existen,
es decir, cuantos grupos evolutivos se pueden definir, mismo que funcionen como entidades genéticas y
ecolégicas mas o menos independientes; apoyado esto con datos obtenidos a través de marcadores
moleculares nucleares, métodos genémicos y preferentemente también con datos ecol6gicos (como
diferencias y preferencias de nicho ecolégico, historias de vida, patrones de alimentacion, etc.) y
morfolégicos. Con buenos datos de este tipo las acciones futuras de conservacion se pueden dirigir de
acuerdo a los requerimentos de cada subespecie o unidad evolutiva, fundamentalmente para no perder
alelos en las pozas genéticas, conservar la diversidad genética, y no afectar la estructura genética y la
adaptacion local de la especie en México.

El venado cola blanca fue clasificado subespecificamente a partir de caracteres morfoldgicos,
sin considerar su composiciéon genética y ecorregiones. Sin embargo, el venado es sumamente flexible
al ambiente y presenta una gran variedad en dimension de cuerpo, color del pelaje, forma y tamafio de
astas, gran vagilidad y pueden existir variaciones de estos caracteres en un mismo individuo segun la
estacion del afio y/o las condiciones ambientales (Kellog, 1956; Villarreal, 2009). Lo anterior genera
una gran ambigiiedad a la hora de considerar a las subespecies, ya que los ejemplares tipo de cada
subespecie tal vez no representaron las caracteristicas fenotipicas promedio de su grupo. Esto ya ha
sido cuestionado por investigaciones realizadas en la especie con métodos genéticos (Ellsworth et al.,
1994; Purdue et al., 2000; DeYoung et al., 2003; Moscarella et al., 2003). Ademas, dada su gran
capacidad de desplazamiento no existen limites biogeograficos y genéticos claros entre cada subespecie
tradicionalmente definida (Mandujano et al., 2009; Mandujano et al., 2010).

La clasificacion subespecifica basada meramente en caracteres morfolégicos podria sugerir
altos niveles de diversidad genética, pero que tal vez sean resultado de la mezcla de poblaciones (tal
vez subespecies) genéticamente muy distantes. Una designacién subespecifica errada puede derivar en

una considerable disminucién de la adecuacion reproductiva, diluir la identidad genética de cada una,
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confundir los esfuerzos en su conservacion y/o aprovechamiento y finalmente aumentar la probabilidad
de extincién de alguna o varias de las subespecies o poblaciones (Doerner et al., 2005).

Un objetivo futuro clave seria determinar las subespecies basandonos principalmente en
métodos biogeograficos, moleculares y genomicos, y definir Unidades de Manejo Evolutivamente
Significativas (ESU, por sus siglas en inglés) (Moritz, 1994; Mandujano et al., 2009) para fines
practicos y enfocar los esfuerzos y/o aprovechamiento de manera especificamente dirigida, tanto en
México como a nivel continental (Moodley & Bruford, 2007).

Es necesario ampliar nuestro conocimiento de diversos detalles del pasado de las especies,
esto nos permitira predecir aspectos del futuro, como variacién genética y flujo genético -natural y
antropogénico- (Castellanos-Morales et al., 2016). Este enfoque nos ayudara a entender cuales podrian
ser los resultados de las estrategias designadas, y si es necesario, modificarlas en funcién de su
bienestar, por ejemplo, evitar el flujo genético artificial entre entidades genéticas distintas (Doerner et
al., 2005).

Para el manejo de una especie como el venado cola blanca, es sumamente importante
considerar las reubicaciones para que repercutan postivamente en las poblaciones, manteniendo la
identidad como subespecie, sus adaptaciones locales y requerimentos ambientales especificos. Para ello
es indispensable realizar los movimientos con individuos no consanguineos, y si se trata de organismos
de diferentes poblaciones, que estas se encuentren distribuidas dentro del mismo biotopo, para
preservar su composicion genética y sus requerimentos ambientales, y que con el tiempo no se vea
afectada su diversidad genética, independientemente de la homogeneidad en la distribucién geogréfica
de la misma (Zeng et al., 2007).

Previo al traslado de los venados debemos considerar -independientemente de sus
caracteristicas fenotipicas y salud de los organismos- qué individuos vamos a reubicar, cuantos, con
que frecuencia, que momento es el adecuado para iniciar, y cual para terminar los movimientos; esto
imprescindiblemente requiere de llevar monitoreos genéticos de los grupos (Frankham et al., 2010). Lo
que nos permitiria establecer poblaciones viables susceptibles para reintroducciones y repoblaciones,
para suplementar poblaciones muy disminuidas y/o con evidencia de erosion de diversidad genética
(Zeng et al., 2007).

Cuando se han realizado reubicaciones entre poblaciones genéticamente muy distantes (como
tedricamente ha ocurrido con individuos de Monterrey, Nuevo Leén a Yucatdn; Comunicacion

personal UMA “Yuum Ba'alche'il” Reg. DGVS-CR-IN-0788-YUC/03, 2014), es probable que puedan
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surgir problemas genéticos y fisiologicos, como que la diversidad genética entre ambas localidades se
vuelva homogénea y se pierdan sus respectivas identidades y adaptaciones locales, pudiendo a la vez
tener efectos negativos por depresion por exogamia, ademas de las desventajas ecofisiolégicas que
representa para los individuos reubicados el cambio abrupto de condiciones medioambientales.

El manejo genético en cautiverio (UMAs) de venado cola blanca requiere en principio
considerar varias acciones. Primeramente, ya que no tenemos mas datos, debemos usar y considerar
cuando menos a las subespecies como entidades evolutivas dinamicas independientes (Doerner et al.,
2005). Es importante siempre tener presente la posibilidad de reintegrar, ya sea de manera deliberada o
accidental, a la especie en sus habitat naturales de donde ha sido erradicado, proveyendo animales para
dichos programas. También puede ser relevante favorecer corredores para aumentar su area de
distribucion. Otras propuestas son establecer poblaciones ex situ en localidades ecol6gicamente seguras
para la especie, educar a los propietarios sobre la relevancia de procurar los habitat de los venados, ya
que al incrementar las poblaciones, coadyuvara con la conservacién de especies vegetales y animales
adyacentes, y ello se traducird finalmente en aumento de ingresos econdmicos dependiente del
incremento de area y calidad del héabitat. Esto derivara en beneficios para las poblaciones de venado, y
habria mdas organismos para su aprovechamiento, sin mermar su salud genética y demografica;
igualmente se debe procurar que se involucren investigadores especializados, que obtengan
informacion util para la especie, asi como para mejorar o desarrollar estrategias de manejo,
aprovechamiento y conservacion.

Caceria Deportiva, UMA y el Manejo del Borrego Cimarron y el Venado Cola Blanca.— La
caceria deportiva del borrego cimarrén y venado cola blanca realizada bajo protocolos oficiales bien
instrumentados podria redituar grandes ventajas econémicas y ecoldgicas para la conservacion. Este
tema ha sido ampliamente discutido a niveles de ética, moralidad y cultura (Bashqawi, 2014) y se ha
sugerido reprobar la conservacion mediante aprovechamiento cinegético al homologarlo con un
“asesinato”. En contraparte, en distintas regiones se ha demostrado que la caceria deportiva ha jugado
un papel importante en conservacion. Por ejemplo, Cousins et al. (2008) concluyeron que la caceria de
la mano de leyes y planes de manejo adecuados han contribuido a la conservacion de especies en el Sur
de Africa, favoreciendo el mantenimiento de &reas naturales, sustentando habitat, aumentando los
recursos disponibles, y proveyendo capital para programas de reintroducciones de especies
amenazadas. La caceria deportiva puede derivar en beneficios para la conservacion de las especies y

sus habitat y la clave esta en la planeacion, ejecucion, monitoreos y vigilancia adecuadas de las
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especies cinegéticas, las especies adyacentes y sus entornos ecologicos (Loveridge et al., 2006; Treves,
2009; Miller, 2010; Paulson, 2012; Tello-Leyva et al., 2015).

El impacto positivo en la conservacion de especies con caceria deportiva ha tomado matices
mas relevantes en términos globales, y es considerado seriamente por instituciones enfocadas
mundialmente a la conservacién, a través de la publicacion de un guia especifica para la creacion de
incentivos que se reflejen en las tareas de conservacion, teniendo como herramienta a la caceria (IUCN
SSC, 2012).

En México se desarrollé desde finales de 1990 a través de la Secretaria de Medio Ambiente,
Recursos Naturales y Pesca (SEMARNAP) un esquema de conservacion que buscaba integrar las
estrategias ambientales, econdémicas, sociales y legales a través del Programa de Conservacion de la
Vida Silvestre y Diversificacion Productiva en el Sector Rural. Este proyecto permitiria la participacion
de la sociedad activamente, creando incentivos econémicos realistas tras el correcto manejo del
programa y de la vida silvestre (Valdez et al., 2006). A partir de dicha propuesta se creo el Sistema de
Unidades de Manejo para la Conservacion, Manejo y Aprovechamiento de la Vida Silvestre (UMA),
como un plan en donde se promoverian esquemas alternativos de produccién, compatibles con la
preservacion ecologica, mediante el uso racional, ordenado y planificado de los recursos naturales
(vegetal y animal) renovables en ella contenidos, y que eventualmente detengan o restituyan los
procesos de deterioro ambiental (INE, 2000; SEMARNAP, 1997).

La mayoria de UMAs -sobre todo en el Norte del pais- se centraron en actividades cinegéticas,
traduciéndose en grandes derramas econdmicas (Guajardo y Martinez, 2004). Sin embargo, no todas
llegaron a metas y éxito, aunque ha habido un relativamente continuo ingreso econémico, en cuanto a
conservacion de la vida silvestre no ha dejado muchos resultados tangibles, al menos no como se
espera, en contraste con poblaciones de otras especies que si han estado bajo esquemas de manejo
sustentable (Loveridge et al., 2006; Treves, 2009; Miller, 2010; Paulson, 2012; Tello-Leyva et al.,
2015). Entre los diferentes problemas de las UMA se pueden mencionar planes de manejo deficientes
(Weber et al., 2006; Garcia-Marmolejo et al., 2008); capacitacién deficiente del personal técnico
(Weber et al., 2006); procesos de verificacién y aprobacién sin efectividad (Valdez et al., 2006; Sisk et
al., 2007); falta de confiabilidad en los censos poblacionales y datos biol6gicos de las especies (Sisk et
al., 2007) y la falta de metodologias correctamente aplicadas (Gallina-Tessaro et al., 2008).

Los problemas para realizar de forma efectiva las actividades en las UMAs son complejos y

varios. Se propone reforzar las facultades técnicas y metodolégicas del personal administrativo y hacer
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transparentes sus procesos y operaciones a fin de evaluar y corregir el desempefio y efectividad en el
area, afinar las estrategias de verificaciéon y seguimiento por parte de las autoridades ambientales,
dirigir las acciones para enfocarlas a la conservaciéon de la vida silvestre, por sobre el ingreso
econémico, y finalmente recircular parcialmente los ingresos monetarios a favor de la conservacion de
la biodiversidad contenida en las propias UMAs, para que se incluyan monitoreos efectivos, asi como
las herramientas necesarias para el buen desempefio de las mismas.

El crecimiento demografico de las poblaciones debido a las estrategias de manejo,
aprovechamiento y conservacion no debe contemplar unicamente el incremento censal, sino considerar
también varios aspectos relevantes como su genética y estructura poblacional. Tener atencién también
en actividades como la caceria; es decir, procurar que los organismos “trofeo” dejen descendencia, ya
que la eliminacion de alelos inherentes a determinadas caracteristicas fenotipicas puede alterar
negativamente la composicion genética de las poblaciones (Brigatti et al., 2005).

Puntos Clave a Considerar en el Futuro de la Conservacion.— En resumen, los puntos clave a
considerar en el futuro dados los resultados de esta investigacion son: esclarecer biogeografica y
molecularmente el niimero real y rango geografico de subespecies y linajes en México, con marcadores
mitocondriales, nucleares y preferentemente datos genémicos; precisar unidades de manejo
evolutivamente significativas para enfocar los esfuerzos en grupos especificos; evitar el flujo genético
entre poblaciones con diferentes pozas genéticas y biotopos; fomentar la conservacién e incremento del
habitat natural que permita la viabilidad de las poblaciones de los venados cola blanca, asi como de las
especies adyacentes; desarrollar monitoreos genéticos de las poblaciones, especialmente previo a las
reubicaciones/reintroduciones; fomentar la preservacion y aumento de sus habitat naturales a partir de
la diversificacion econémica inherente a la vida silvestre; implicar a investigadores especializados para
establecer un registro y monitoreo genético de poblaciones foco que coadyuven en las estrategias
definidas; procurar la descendencia de individuos con trofeos atractivos (astas/cuernos) para evitar el
sesgo y/o pérdida de alelos; trabajar en la preservacion de su diversidad genética, asi como de su
identidad como subespecie; y finalmente reconocer el valor econémico, pero sobre todo cultural y

ecologico de la especie en sus areas de distribucion natural.
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CONCLUSIONES

VENADO COLA BLANCA (ODOCOILEUS VIRGINIANUS).—

En la presente investigacion se establecieron los niveles de diversidad y estructura genética usando la
region control mitocondrial. Con estos datos se establecieron datos importantes sobre la historia
poblacional, y eventos demograficos histéricos del venado cola blanca (Odocoileus virginianus) de

México, y con esta informacién se proponen estrategias de aprovechamiento, manejo y conservacion.

CONCLUSIONES PUNTUALES:

. El venado cola blanca de México exhibe estructura filogeografica importante, influenciada
presuntamente por la Franja Volcanica Transmexicana, y la transicion de la region Neotropical a
Neartica en la zona centro del pais.

. La distribucion geografica de los grupos genéticos detectados no coinciden con la designacién
taxonémica subespecifica para las regiones muestreadas, aunque faltan estudios maés finos con
marcadores nucleares y genémicos.

. Se encontraron niveles de diversidad genética relativamente altos, semejantes a lo reportado
para la especie en otros estudios.

. Hallamos estructura genética relativamente alta a nivel pais, pero no a nivel Estatal o local.

. Existe evidencia de la mezcla de pozas génicas provenientes de regiones distantes, debido
posiblemente a sus tamafios poblacionales histdricos grandes, y a la alta capacidad de movimiento de
los venados.

. Descubrimos sefiales de estabilidad poblacional antigua, pero con importantes reducciones
demograficas de aproximadamente 1,000 afios a la actualidad.

. Es necesario fomentar las implicaciones en manejo, aprovechamiento y conservacion del
venado, con los resultados obtenidos en la presente investigacion y en las que se generen
subsecuentemente, basadas en distintas areas bioldgicas, para desarrollar un manejo integral mas

efectivo de la especie y de la mano de las autoridades ambientales.
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BORREGO CIMARRON (OVIS CANADENSIS).—

En el presente estudio se determinaron los niveles de diversidad y diferenciacion genética de
poblaciones de borrego cimarrén en Sonora y Baja California Sur, México; indicando bajos niveles de
diversidad y poca estructuracion. Esta investigacion es relevante para el manejo de las poblaciones de
la especie, a fin de disefiar planes y estrategias de manejo con el objetivo de mantener su diversidad

genética, y eventualmente su permanencia viable a largo plazo.

CONCLUSIONES PUNTUALES:

. Nuestros datos indican que las poblaciones de borregos de este estudio poseen bajos niveles de
diversidad genética, comparables con lo hallado en otras investigaciones.

. La diferenciacion genética encontrada entre estas poblaciones es baja, y se ha asociado a que es
una especie de reciente colonizacidn, y tal vez en parte por el manejo y uso que se le ha dado.

. Es necesario implementar en los programas de manejo actuales las consideraciones apropiadas
para mantener e incrementar la variacion genética de poblaciones de Sonora y B. C. S. asi como
obtener datos para las poblaciones de Baja California Norte.

. Nuestros resultados para el borrego deben ser considerados con cautela en las estrategias de
manejo y conservacion, ya que si bien refleja el estado genético de las poblaciones, atin es necesario
estudiar tamafios de muestra mas representativos y con técnicas moleculares mas sofisticadas por
ejemplo incluyendo marcadores mitocondriales, microsatélites y datos genomicos.

. Este trabajo se perfila como uno de los primeros estudios de genética de la conservacién para la
especie en su distribucion continental en México, ya que si bien existen algunos trabajos que incluyen
algunos individuos de poblaciones e islas, no hay hasta ahora un analisis dirigido totalmente a

poblaciones continentales mexicanas.
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PERSPECTIVAS

Aun quedan un gran numero de cuestiones inherentes al borrego cimarron y al venado cola
blanca que debemos resolver; por lo que es necesario profundizar en aspectos ecolégicos, genéticos y
biogeograficos a fin de esclarecer con mayor precision -entre otras cosas- su taxonomia subespecifica.

En el futuro debemos determinar los parametros genético-poblacionales y ecolégicos con
métodos de gendmica de poblaciones, asi como con herramientas moleculares mas sofisticadas y
robustas; ante esto, en la actualidad se cuenta métodos que permiten la genotipificaciéon de miles de
SNP's (Single Nucleotide Polymorphism) a través de secuenciacion de ultima generacion, que han
mostrado resolucion suficiente para determinar diferenciacién fina y adaptacion local en diferentes
organismos (Pertoldi et al., 2010; Gwilym y Latch, 2012; Aguirre-Liguori et al., 2017), y quiza podria
servir para la definicién de las subespecies del género Ovis y Odocoileus.

Por otro lado, es necesario realizar dicho analisis con el mayor nimero posible de muestras,
que representen tanto el total de subespecies definidas morfolégicamente, como el total de la
distribucion en México para ambas especies, a través de un muestreo mucho mas exahustivo.

Finalmente, debemos buscar la creacion de un puente sélido entre la investigacion cientifica
tanto en el borrego cimarrén como en el venado cola blanca, y las autoridades pertinentes, a fin de
impregnar las estrategias histéricas de manejo, aprovechamiento y conservacion, con los resultados y

propuestas surgidas mediante herramientas moleculares y genéticas.

e Odocoileus virginianus, Zimmerman, 1780 e
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