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RESUMEN

El ajolote mexicano (Ambystoma mexicanum) es una especie endémica de México que
se encuentra en peligro de extincion debido a la reduccidén y contaminacién de su
hébitat, la introduccion de especies exdticas y la sustraccion de ejemplares. Las
poblaciones actuales cuentan con pocos individuos y se estima que la extincién de la
especie en vida silvestre tendra lugar en esta década. Por ello, el mantenimiento de
ajolotes en cautiverio es importante para su proteccién y conservacion; sin embargo,
la cautividad puede acarrear consecuencias desfavorables como la reduccién de la
variacion genética y el aumento de la endogamia, por lo que es indispensable realizar
estudios de genética poblacional en las colonias en cautiverio. El objetivo de este
proyecto fue evaluar la diversidad genética de la colonia de Ambystoma mexicanum
de la UMA del vivario de la FES lIztacala con el fin de ayudar a los programas de
conservacion de la especie. Se utilizaron cinco microsatélites, de los cuales dos
(At52.10 y Atig52.41) presentaron alelos nulos y deficiencia de heterocigotos, por lo
qgue no fueron contemplados en el presente estudio; los microsatélites Atig52.118,
Atig52.86 y Atig60.156, que no han sido publicados, mostraron ser aptos para estudios
de diversidad genética de Ambystoma mexicanum. Se encontré que hay un alto
namero de heterocigotos (He=0.537, Ho=0.763), pero una cantidad baja de alelos por
locus (Na=3.667). Estos valores podrian ser consecuencia de un tamafio poblacional
grande en el pasado y la presencia de polimorfismos ancestrales, asi como de la
pérdida historica de alelos en el género Ambystoma y de las muertes masivas de la
colonia entre 2003 y 2006. El nivel de endogamia es bajo (Fis=-0.396), por lo que el
manejo de los ajolotes en cuanto a su reproduccion ha resultado favorable. El estudio
de la diversidad genética de Ambystoma mexicanum en cautiverio es importante para

ayudar a los programas de conservacion de la especie y protegerlos de la extincion.

VI



INTRODUCCION

Importancia de los anfibios

La Clase Amphibia es un grupo monofilético compuesto por tres 6rdenes: Anura (ranas
y sapos), Caudata (salamandras y tritones) y Gymnophiona (cecilias). Las
caracteristicas de los anfibios incluyen una piel desnuda, vascularizada y permeable
con una gran cantidad de glandulas que la humectan, producen feromonas y secretan
sustancias irritantes o toxicas (Parra-Olea et al., 2014). Ademas, son ectotermos (no
pueden generar su propio calor corporal por lo que éste es regulado por el ambiente),
los huevos no poseen membranas extraembrionarias, la fecundacion puede ser
externa o interna y pueden tener desarrollo indirecto o directo (Canseco-Marquez y
Gutiérrez-Mayén, 2010; Ramirez-Bautista et al., 2009).

Debido a las adaptaciones evolutivas de los anfibios y al ciclo de vida bifasico que la
mayoria posee, existe una diferenciacion de nicho ecolégico que contribuye al flujo de
materia, nutrientes y energia entre ambientes acuaticos y terrestres. Ademas, favorece
la reduccion de la competencia intraespecifica y la obtencidn de energia de distintas
fuentes, lo que ayuda a reducir el agotamiento de un recurso en particular y a mantener
la estabilidad del ecosistema (West, 2018; Hocking & Babbitt, 2014). Otro aspecto
elemental de los anfibios es que controlan las poblaciones de muchos invertebrados
y, a su vez, son el alimento de otros depredadores (Koo y Wake, 2018). Ademas de su
importancia ecologica y evolutiva, los anfibios poseen un papel en la cultura de
diversas sociedades, pues a lo largo de la historia han tenido usos medicinales,
alimenticios, religiosos y comerciales (Avila-Najera et al, 2018).

En el mundo se han descrito alrededor de 7900 especies de anfibios; sin embargo, el
41% de ellas se encuentra amenazada o en peligro de extincion, porcentaje que podria
ser mayor debido a que se desconoce el estado de conservacion de 1184 especies
(Koo y Wake, 2018; IUCN, 2022). La aceleracion en el declive de las poblaciones de

anfibios a nivel mundial ha sido registrada desde la década de 1980; sin embargo, las



causas eran inciertas. En la actualidad se han elaborado estudios e hipotesis que

buscan explicar los motivos y el impacto de la pérdida de anfibios (Crump, 2019).

Declive de las poblaciones de anfibios

Las causas del declive de las poblaciones de anfibios incluyen la pérdida y
transformacion del habitat como consecuencia de actividades humanas vinculadas a
la expansion urbano-rural. La expansion de poblaciones humanas, a su vez, demanda
el cambio de uso de suelo para la generacion de tierras de cultivo (agricultura),
deforestacion y explotacion maderable (Cordier at al., 2021). Estos factores, asi como
la introduccién de especies exoticas son una amenaza importante, especialmente para
especies acuaticas o con parte de su ciclo de vida realizado en cuerpos de agua (Lips
et al.,, 2005). Las especies exotico-invasoras generan un incremento de la
competencia, la depredacion y la posible introduccién de patégenos (Nunes et al.
2019). Sin embargo, la segunda mayor amenaza asociada a la crisis de extincion de
poblaciones y especies de anfibios es la quitridiomicosis. Esta enfermedad es causada
por Batrachochitryum dendrobatidis, un hongo patégeno que afecta a las poblaciones
de anfibios a nivel mundial. La quitridiomicosis esté vinculada al declive poblacional y
posible extincion de especies de anfibios en diferentes regiones del mundo, siendo la

region de Mesoameérica una de las mas afectadas (Scheele et al. 2019).

Adicionalmente, otras actividades humanas pueden generar amenazas o factores de
presion que incrementan la susceptibilidad de las poblaciones de anfibios. La
reduccion de la capa ozono y por ende el incremento de la radiacion UV-B pueden
generar malformaciones o reducir el éxito de eclosién de las larvas de anfibios (Collins
y Storfer, 2003). La contaminacion de suelo y agua debido a malas practicas de manejo
de fertilizantes y pesticidas también esta vinculada a la reduccion poblacional de
anfibios (Pessier, 2018). El cambio climatico también se espera que tenga un efecto
nocivo en el mediano plazo, dado que los anfibios poseen las temperaturas de
actividad en campo mas bajas dentro de los vertebrados terrestres (Corn, 2005). Estas

amenazas pueden actuar en sinergia incrementando su efecto negativo sobre las



poblaciones de anfibios, por lo que el escenario para lograr su conservacion es
complejo. A pesar de que a lo largo de su historia evolutiva los anfibios han
experimentado fluctuaciones de temperaturas y humedad en el ambiente, se
pronostica que los cambios en los patrones climéticos aumentaran a una velocidad sin
precedentes, teniendo como consecuencia que los anfibios pudieran extinguirse
completamente y que actualmente se encuentren dentro de los grupos animales mas

vulnerables al cambio global (Nowakowski et al. 2018; Pyron 2018).

En México la situacién no es distinta, ya que también enfrenta una disminucién en la
diversidad de anfibios: de las 376 especies que habitan en el pais, 195 estan
catalogadas en algun grado de riesgo de acuerdo a la NOM-059-SEMARNAT-2010
(SEMARNAT, 2010). Las causas principales que contribuyen a la disminucion de las
poblaciones de anfibios en México son de origen antropogénico como la deforestacion
y el cambio de uso de suelo, lo que compromete aln mas a estos organismos, pues el
67% de las especies son endémicas del territorio mexicano, por lo que su distribucion
es limitada (SEMARNAT, 2010; Parra-Olea et al, 2014); de las 15 especies de anfibios
que se encuentran en la categoria de Peligro de Extincion (P), 13 son endémicas
(SEMARNAT, 2018).

Situacion del género Ambystoma

Las poblaciones pequefas de anfibios son mas sensibles a los factores mencionados
en el apartado anterior; ademas, los anfibios que presentan pocas poblaciones tienen
mas riesgo de extinguirse debido a que son vulnerables ante eventos estocasticos y a
la reduccion de flujo genético y recolonizacién (Wake y Vredenburg, 2008; Chanson et
al.). Esto es especialmente peligroso en México debido a que es un pais con una gran
diversidad de especies de anfibios con un alto grado de endemismo (Parra-Olea et al.,
2014).

Dentro de los anfibios con alto grado de endemismo se encuentran las especies del
género Ambystoma. Para algunas especies se conoce una poblacion (e.g. A.

andersoni, A. taylori) y en varios casos, se conocen pocas poblaciones (e.g. A. leorae,



A. lermaense). Ademas, se registran 33 especies de este género con distribucion
exclusiva en Norteamérica (Figura 1). De las 18 especies que habitan en México 16
son endémicas, y, consecuentemente, tienen una distribucion restringida, lo que
representa un mayor riesgo de extincion para una gran cantidad de especies de este
género en nuestro pais (Frias-Alvarez y Flores-Villela, 2010). Todas las especies de
Ambystoma en México pertenecen al complejo de Ambystoma tigrinum que, aunque
no es una categoria taxondmica tradicional, hace referencia a que sus linajes estan
relacionados ya que pudieron haber diversificado a partir de una radiacion rapida y
reciente (Cole, 2007; Everson et al, 2021).

Ambystomatidae

[ N
'

Figura 1. Distribucién del género Ambystoma (tomado de Vitt y Caldwell, 2014)

Los ajolotes 0 achoques, como son llamados los organismos del género Ambystoma,
son salamandras de cuerpo alargado y robusto; tienen una cabeza ancha, pulmones
y branquias. Habitan en lagos y arroyos, donde las caracteristicas propias de estos
cuerpos de agua han favorecido la adaptacion y diferenciacion fenotipica a las
condiciones particulares de cuerpos de agua lénticos y I6ticos (SEMARNAT, 2018). Al
igual que los demas anfibios, algunas especies de ajolotes pueden transformarse en
adultos por medio de la metamorfosis. Sin embargo, algunas especies no son capaces
de realizar la metamorfosis, por lo que alcanzan la madurez reproductiva mientras

conservan caracteristicas larvales como las branquias, la aleta de la cola y ausencia



de parpados (Villegas-Palma, 2015). Este fendmeno es conocido como pedomorfosis
y es un tipo de neotenia donde se alcanza la madurez sexual pero no la madurez
somatica completa. Por consiguiente, las especies paedomorficas obligadas (como A.
mexicanum) no abandonan el medio acuatico, siendo potencialmente mas sensibles a

la extincién de poblaciones (Estrada-Romero, 2015).

Las principales amenazas a las que se enfrentan los ajolotes son la pérdida de habitat;
el entubamiento de arroyos; los peces exdticos como las carpas, las tilapias y las
truchas; la contaminacion y eutrofizacion de los cuerpos de agua; la extraccion y venta
de estos organismos, asi como la urbanizacion acelerada en el territorio mexicano
(SEMARNAT, 2010). Esto ha conllevado a que de las 18 especies de Ambystoma que
habitan el pais, 15 estdn en alguna categoria de riesgo dentro de la NOM-059-
SEMARNAT-2010; 11 estdn sujetas a Proteccion Especial (Pr); tres, como
Amenazadas (A) y una, en Peligro de Extincion (P) (Tabla 1) (NOM-059-SEMARNAT-
2010, 2010; Avila-Akerberg et al., 2018).
Tabla 1. Estado de conservacion de las especies del género Ambystoma segun la NOM-059: (Pr)
sujeta a proteccién especial, (A) amenazada, (P) en peligro de extincién; segun la [IUCN: (LC)

preocupacion menor, (EN) en peligro, (CR) en peligro critico, (DD) datos deficientes, (NE) no evaluado
(tomado de Avila-Akerberg, 2021; Frias-Alvarez, 2010).

Especie Estado de conservaciéon | Endémica de México
NOM-59 IUCN
Ambystoma altamirani A EN X
Ambystoma amblycephalum Pr CR X
Ambystoma andersoni Pr CR X
Ambystoma bombypellum Pr CR X
Ambystoma dumerilli Pr CR X
Ambystoma flavipiperatum Pr DD X
Ambystoma granulosum Pr CR X
Ambystoma leorae A CR X
Ambystoma lermaense Pr CR X




Ambystoma mavortium - CR

Ambystoma mexicanum P CR X
Ambystoma ordinarium Pr EN X
Ambystoma rivulare A DD X
Ambystoma rosaceum Pr LC X
Ambystoma silvense - DD X
Ambystoma subsalum - NE X
Ambystoma taylori Pr CR X
Ambystoma velasci Pr LC X

Ambystoma mexicanum

Dentro del género Ambystoma, el ajolote mexicano (A. mexicanum) es la Unica especie
catalogada como en peligro de extincion (SEMARNAT, 2010). Estos ajolotes miden
aproximadamente 42.13 cm de longitud desde el hocico hasta la cola, la cual esta
aplanada dorso-lateralmente. El color de su piel puede variar entre el café, verde,
negro y, en algunas ocasiones, rosado o albino en individuos manejados en cautiverio.
Los adultos son pedomorficos, ya que alcanzan la madurez sexual al mismo tiempo
que siguen poseyendo caracteristicas larvales. Se alimentan de insectos, crustaceos
y peces pequefios peces o alevines (Vargas-Gémez, 2021). En cautiverio y con las
condiciones adecuadas (aguas con pocas corrientes, pH de 6.5 a 8, temperaturas
entre 10°C y 18°C y una dieta variada) los ajolotes viven en promedio entre 8 y 10

afios (Mena-Gonzales y Servin-Zamora, 2014).

En el afio 2004 persistian tres poblaciones silvestres de A. mexicanum, una de ellas
en un pequefio sitio en el lago de Chalco. La segunda en el lago viejo de Chapultepec,
poblacién de 26 adultos que fue descubierta cuando se drené este cuerpo de agua en
2004, y la tercera en los canales de Xochimilco (Recuero et al. 2010). En la actualidad,
los canales de Xochimilco son el dltimo remanente del sistema de humedales sobre el
gue se situa la actual Ciudad de México (Griffiths et al, 2004). El sistema lacustre de

Xochimilco cuenta con alrededor de 42 km? de canales de agua, mismos que



presentan ambientes en diferentes estados de conservacion a causa de actividades
como la agricultura y el turismo, asi como consecuencia de la urbanizacién y la

contaminacion del agua (Contreras et al, 2019).

Los factores antropogénicos ya mencionados, aunado a los factores de riesgo en
Xochimilco, la introduccion de especies exoticas de peces (e.g. carpas), han llevado a
la disminucién de las poblaciones del ajolote mexicano. Se calculaba que en el afo
2013 quedaban 99.1 individuos por cada kilbmetro cuadrado (Figura 2), aunque es
probable que actualmente la ocurrencia sea menor (Lavy-Galvéz, 2017).

Levy-Galvéz (2017) menciona que solo algunos sitios en Xochimilco cuentan con las
condiciones abidticas adecuadas para la supervivencia y reproducciéon de estos
organismos. Asimismo, esta autora estima que A. mexicanum podria extinguirse en

estado silvestre en esta década.
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Figura 2. Ocurrencia de Ambystoma mexicanum desde 1996 hasta 2013 (tomado de Levy-Galvez,
2017).

Por consiguiente y considerando que aun persistan las poblaciones silvestres de A.
mexicanum, estas estan aisladas, reducidas y dispersas, por lo que tienen dificultades

para migrar y favorecer el flujo génico mediante la reproduccion. La disminucién del



flujo génico vulnera a los ajolotes ante las condiciones adversas que presenta su
habitat, pues potencialmente se reduce la variacion genética disponible para responder
a presiones selectivas en el ambiente (Contreras et al., 2009). Por lo anterior, el
mantenimiento de poblaciones de Ambystoma mexicanum en Unidades para la
Conservacion, Manejo y Aprovechamiento Sustentable de la Vida Silvestre (UMA) es
importante para la preservacion de esta especie y especificamente, para conservar un
acervo genético que en caso de que una restauracion de su habitat sea ejecutada,
puedan ser reintroducidas. Asi, el manejo en cautiverio puede representar una
alternativa para la conservacién de esta especie (CONAFOR, 2009; SEMARNAT,
2010).

No obstante, en las poblaciones en cautiverio también pueden enfrentarse
problematicas durante el manejo. Una labor fundamental es evitar la pérdida de la
diversidad genética y reducir el riesgo de endogamia. Al presentarse un manejo no
adecuado, se esperaria la pérdida de variacion alélica, aumentando el numero de
homocigotos idénticos por descendencia, teniendo efectos negativos en la adecuacién
poblacional, principalmente en el potencial evolutivo (Witzenberger y Hochkirch, 2011).
Ademas, una alta homocigosis puede favorecer el incremento en frecuencia de alelos
recesivos deletéreos que pueden afectar negativamente la supervivencia y
reproduccion (Serna-Lagunes 2011); por lo que en situaciones como la de A.
mexicanum, es urgente determinar la diversidad genética de sus poblaciones en

cautiverio para establecer su estatus actual y ayudar a los programas de conservacion.

Genética de poblaciones

Analizar la variaciéon genética de las poblaciones y las causas que generan estos
cambios son tareas y objetivos de la genética poblacional (Vizmanos-Pérez, 2014).
Esta rama de la biologia busca estimar cual es la variacion genética y las frecuencias
alélicas de una poblacién y cobmo cambian a través del tiempo. Los principios de la
genética de poblaciones son los mecanismos de herencia mendeliana y las fuerzas

evolutivas como la mutacion, el flujo génico, la seleccién natural y la deriva génica,



estos procesos influyen directamente sobre la diversidad genética (Hamilton, 2021)
(Tabla 2).

Tabla 2. Fuerzas que generan cambios en las frecuencias alélicas (basado en Pierce, 2009).

Fuerza evolutiva Definicion Efecto dentro de la
poblacion
Mutacién Cualquier cambio heredable en la Aumento de la variacion
secuencia de un gen genética
Flujo génico Movimiento e intercambio de Aumento de la variacion
genes entre poblaciones genética
Deriva génica Cambio de frecuencias alélicas Disminucion de la
debido a una disminucién de la variacion genética
poblacién por factores al azar
Seleccion Reproduccion diferencial de un | Aumento, mantenimiento o
natural genotipo sobre otro segun las disminucion de la
condiciones ambientales variacion genética

La herencia mendeliana asume que los rasgos son heredados por medio de los genes,
gue cada gen tiene dos alelos, que éstos se segregan para que cada progenitor
transmita un alelo a la descendencia y que los alelos de diferente loci se transmiten de
manera independiente. (Jorde et al, 2016). La seleccion, ya sea natural o artificial, es
un proceso por el que unos fenotipos y sus respectivos genotipos dejan mas
descendientes que otros como consecuencia del éxito reproductivo diferencial dentro
de cada poblacion. La seleccion natural era considerada la fuerza principal que
mantenia la variacion genotipica; sin embargo, el hecho de que en las poblaciones
existe una considerable variacion genética no puede ser justificado solo por la accion

de la seleccion (Tamarin et al, 2012).

La variabilidad genética en las poblaciones es explicada por la teoria neutralista de la
evolucion molecular propuesta por Kimura (1968). Esta teoria postula que las

~9~



mutaciones suelen ser mayormente perjudiciales, que solo unas pocas son benéficas
y algunas, neutrales. La seleccion natural preserva o elimina las mutaciones
perjudiciales y benéficas, pero la frecuencia de los alelos de las mutaciones neutrales
estan determinadas por la mutacion y la deriva génica; algunas mutaciones neutrales
se pierden, sin embargo, otras se fijan en la poblacion, por lo tanto, la diversidad alélica
se da en funcion de la cantidad de mutaciones neutrales y del tamario de la poblacion
explicando el hecho de que las poblaciones mas grandes tengan mayor variacion
genética en comparacion con las poblaciones pequefias (Klug et al, 2013).

Otro concepto fundamental en la genética poblacional es el equilibrio de Hardy-
Weinberg. Este concepto se utiliza como una hipétesis nula al establecer que las
frecuencias alélicas y frecuencias genotipicas se mantienen estables a lo largo de las
generaciones en ausencia de factores perturbantes. Estos factores son las fuerzas
evolutivas que pueden generar cambio en las poblaciones: mutacion, flujo génico,
apareamiento no aleatorio, seleccion natural y deriva génica (Millstein & Skipper,
2007). Asume que estos procesos no suceden por ende las frecuencias alélicas y
genotipicas estan en equilibrio. La violacién de estos supuestos genera patrones que
pueden ser ocntrastados para determinar el posible efecto de las fuerzas evolutivas
sobre las poblaciones. Por lo tanto, al generarse cambio en las frecuencias alélicas a

lo largo de las generaciones, puede ocurrir el cambio evolutivo. (Loo, 2011)

Evaluacion de la variacion genética

Para medir la diversidad genética se utilizan marcadores moleculares como los
microsatélites, también llamados repeticiones de secuencias simples (SSR por sus
siglas en inglés). Los microsatélites son abundantes y estan distribuidos a lo largo de
los genomas, son menos frecuentes en regiones codificantes y usualmente tienen altos
niveles de polimorfismo (Aranguren-Méndez et al, 2005; Li et al, 2002). Estan
compuestos por secuencias repetidas en tAndem de una a seis pares de bases con un
namero de repeticiones muy variable; el nimero de repeticiones es lo que define un

alelo de un locus, por lo que cuanto mayor sea el numero de alelos y el equilibrio en



sus frecuencias, mas informativo es un microsatélite. Las secuencias que flanquean
las repeticiones permiten analizar un locus individual a través de cebadores y la
amplificacion del fragmento por medio de la técnica de reaccién en cadena de la
polimerasa (PCR por sus siglas en inglés) (Orengo, 2012; Cortés-Gardyn & Lucero-
Casanova, 2021).

Las ventajas de usar los microsatélites como marcadores moleculares en la estimacion
de la diversidad genética son la alta variabilidad incluso en poblaciones con poca
variacion genética; la facilidad de identificacion, mantenimiento, alta reproducibilidad y
abundancia (Bhargava & Fuentes, 2009). Con los microsatélites se puede estimar
diversos parametros como la heterocigosidad observada (Ho) y la heterocigosidad
esperada (He), que se calcula a partir de las frecuencias alélicas observadas en el
apareamiento aleatorio, de acuerdo al equilibrio de Hardy-Weinberg (Frankham et al,
2019).

Otro aspecto importante que puede calcularse a través del uso de los microsatélites
es el nivel de consanguinidad (apareamiento entre congéneres), el cual es un
fenémeno inevitable en las poblaciones pequefias como las de los ajolotes mexicanos
en cautiverio y quiza actualmente en vida libre. La consanguinidad se cuantifica por
medio del coeficiente de endogamia (Fis) que se define como la probabilidad de que
las dos copias de un alelo en determinado locus sean idénticas debido a que provienen
de un ancestro comun, es decir, que sea homocigoto por descendencia (Caballero-
Rua, 2017). La endogamia provoca un aumento en la cantidad de homocigotos y una
reduccion de heterocigotos lo que implica el aumento de alelos idéntico tanto para un

determinado gen como para un conjunto de genes (Vizmanos-Pérez, 2014).

Por otro lado, la endogamia puede llevar a un vortex de extincion, que es cuando una
poblacion reducida (ya sea por factores ambientales, aleatorios o antropogénicos)
aumenta inexorablemente su indice de endogamia, lo que conlleva a una reduccién de
la poblacién, que eventualmente aumentard el nivel de endogamia, llegando a una

depresion por endogamia. En otras palabras, se manifiesta como una disminucion de



la adecuacion de los individuos dada por la consanguinidad en comparacion con los
individuos no consanguineos aumentando la probabilidad de alelos recesivos

perjudiciales se expresen en la descendencia (Frankham et al, 2019).

Genética de la conservacion

La evolucion depende en gran medida de la variabilidad genética, por lo que para
favorecer la conservacion de especies es importante mantener la variacion genética
en las poblaciones o dentro de la especie. Diferentes niveles de variacion genética
tienen diferentes respuestas ante fendbmenos como la seleccion, la endogamia, la
deriva génica y la fragmentacion, por lo que conservar la diversidad genética es
importante para que las especies mantengan su capacidad y potencial de adaptacion

y, de esta manera, reducir el riesgo de su extincion (Woodruff, 2001; Loo, 2011).

La genética de la conservacion es la disciplina que conjuga el uso de la teoria
evolutiva y la genética de poblaciones para reducir el riesgo de extincién de las
especies amenazadas. Utiliza analisis genéticos moleculares para dilucidar los
aspectos biologicos de las especies con poblaciones pequefias que son relevantes
para la gestion de su conservacion (como patrones de migracion y reproduccion, asi
como los efectos de la endogamia, la pérdida de la diversidad genética, la deriva
génica o la acumulacién de mutaciones deletéreas (Frankham, 2003). También, ayuda
a identificar especies o poblaciones en riesgo de extinciéon debido a la pérdida de
diversidad genética y a proponer medidas de manejo para minimizar la pérdida de la
diversidad genética y el efecto negativo de la endogamia (Frankham et al, 2004). La
genética de la conservacion se encarga de encontrar los medios mas efectivos para
preservar la diversidad genética e identificar las unidades de conservacion (Figura 3)

como:

a) Las unidades significativas evolutivas (ESU), que priorizan la proteccién de
grupos reciprocamente monofiléticos para alelos de mtADN restringidos

geograficamente, con una historia evolutiva-genética Unica, por lo cual se



b)

d)

necesita proteccion exclusiva para cada grupo (Moritz, 1994 y Manel et al.,
2003).

Las unidades de manejo (MU), favorecen la conservacion de grupos de
poblaciones entre las que el grado de conectividad es tan bajo que cada grupo
debe ser monitoreado y manejado por separado, dando seguimiento a cambios
en la variabilidad genética a corto plazo (Taylor y Dizon, 1999).

Las redes familiares (FN), evalian préacticas de manejo estableciendo el
parentesco e identificando individuos para poder minimizar la reproduccion
entre congéneres (Wan et al. 2004).

Las unidades de accién (AU) estan dirigidas a poblaciones que necesiten planes de
proteccion inmediatos debido al riesgo de extincion que enfrentan. En estas AU es
preciso determinar la pérdida de diversidad genética y la variacion entre las
poblaciones para establecer programas de reintroduccion de organismos o fusiones de
acervos genéticos, incluyendo los planes de reintroduccién de poblaciones
provenientes de cautiverio. Por consiguiente, el uso de microsatélites es ideal para las
UA, pues éstos reflejan patrones genéticos de poblaciones tanto en vida silvestre como
en cautiverio (Qiu-Hong et al, 2004)
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Figura 3. Implicaciones y objetivos de la genética de la conservacion (tomado de Souty-Grosset,
2003).




ANTECEDENTES

De manera general, se han realizado varios estudios genéticos sobre el ajolote
mexicano, la mayoria estan enfocados a la expresion genética de ciertos genes que
estan relacionados con las caracteristicas neoténicas y la capacidad de regeneracion
(por ejemplo, Monaghan et al., 2007; Huggins et al., 2012; Espinal-Centeno et al.,
2020). En particular, Monaghan et al. (2007) determinaron los genes que se
expresaban durante la regeneracion natural de la médula espinal, para identificar los
genes similares que podrian estar activados o apagados en lesiones de médula espinal
en mamiferos. Huggins et al. (2012) identificaron genes sensibles a la hormona tiroidea
expresados en el cerebro del ajolote mexicano, tanto en estado adulto como juvenil,

para determinar las afectaciones en la actividad de los ejes neuroendocrinos

Recuero et al. (2010) analizaron la variabilidad genética de las poblaciones silvestres
de A. mexicanum utilizando ADN mitocondrial y con muestras del 2005 de tres
localidades (lago viejo Chapultepec, Xochimilco y Chalco), donde determina por
primera vez la variabilidad genética de poblaciones silvestres de esta especie,

enocntrando una baja diversidad genética.

Parra-Olea et al. (2007) disefid marcadores moleculares polimérficos utilizados en los
estudios de genética de poblaciones del complejo de salamandras tigre del género
Ambystoma, a partir de las regiones flanqueantes (primers) de 49 microsatélites,
identificaron nueve loci (Atig52.143, Atig52.115, At52.1, At60.3, At52.2, At52.20,
At52.6, At52.34 y At52.10) con concentracion alta de producto PCR y polimorfismo.
Estos autores analizaron 24 individuos de A. mexicanum, obteniendo 46 alelos en total
y una heterocigosidad observada entre 0.045 y 0.632 para cada locus; sin embargo,
para el locus At52.10 solo se tuvo un alelo y la heterocigosidad fue de 0 (Parra-Olea
et al, 2007).

A partir del disefio de estos microsatélites, Parra-Olea et al. (2011) analizaron seis
especies de Ambystoma, incluyendo A. mexicanum en el lago de Xochimilco y el lago

viejo de Chapultepec. Parra-Olea et al. (2011) observaron que A. mexicanum presenta



altos niveles de parentesco entre sus individuos y muestran un alto potencial de
endogamia, aunque no se tiene evidencia de que esto ocasione efectos negativos en
la eficacia biolégica de los organismos; ademas encontraron entre cinco y seis alelos

y se observo un déficit de heterocigotos.

Los estudios genéticos en individuos en cautiverio son muy escasos, se realizé una
busqueda intensiva y solo se encontré uno por Graue (1998), que utilizé aloenzimas
como marcador molecular. Este estudio se realiz6 en la colonia de A. mexicanum de
la Universidad de Indiana que ahora lleva el nombre de Ambystoma Genetic Stock
Center (AGSC) y que pertenece a la Universidad de Kentucky. El estudio revelé que
la endogamia fue baja, asi como el valor del promedio del coeficiente de endogamia
para esta colonia, que entonces contaba con aproximadamente 500 ejemplares. En la
actualidad, la colonia consta de aproximadamente 1206 individuos y se reporta un
coeficiente de endogamia promedio de 0.35 (un coeficiente mayor a 0.125 indica una
situacion de riesgo). Ademas, se estimaron 5.82 genomas fundadores de la colonia,
similar a la poblacién fundadora de Paris de 1863, de donde provienen los primeros
individuos de ajolotes del AGSC. Una de las causas de los altos niveles de endogamia
en la colonia del AGSC se adjudica a que las introducciones de ajolotes que ha habido
a lo largo del tiempo (1998) en esta colonia también provienen de los ajolotes llevados
con anterioridad a Francia (1863) (Voss et al, 2015).

Colonia de A. mexicanum en la Unidad de Manejo para la Conservacién de la
Vida Silvestre (UMA) de la FES lztacala, UNAM.

La UMA de ajolote mexicano (A. mexicanum) de la FES Iztacala se inauguro entre
1995 y 1996 con el objetivo de estandarizar técnicas de mantenimiento y crianza, asi
como producirlos para ofrecerlos como animales de laboratorio (Maya-Pérez, 2003).
En la actualidad este objetivo ha cambiado y tiene como prioridad la conservacion ex

situ de la especie (Correa-Sanchez com. pers).



No se tiene precision del nUmero de ejemplares de la poblacién fundadora; de acuerdo
a la literatura consistié entre nueve y 20 ejemplares traidos de Cuemanco, Xochimilco,
y algunos rescatados del mercado ilegal (Uribe-Garcia, 2002; Maya-Pérez, 2003;
Maya-Monroy, 2006; Estrada-Romero, 2015). De acuerdo a lo reportado en otros
estudios, esta colonia de ajolotes ha sufrido cambios importantes en su abundancia,
en el 2002 al menos seis ejemplares provenientes de una UMA de Xalapa fueron
afladidos a la colonia y para entonces se tenian en cautiverio 900 ejemplares (pico
mas alto de abundancia). En la actualidad la colonia consta de 100 individuos con una
edad promedio de 4 afios aproximadamente y un mayor porcentaje de hembras (Figura
4) (Uribe-Garcia, 2002; Maya-Pérez, 2003; Maya-Monroy, 2006; Estrada-Romero,
2015). Estas fluctuaciones en la abundancia, se debe a que desde la creacion de la
UMA se han observado muertes masivas, en las larvas las causas principales fueron
lesiones digestivas y septicemias; la presencia de parasitos en el alimento que se les
suministraba afecto tanto a las larvas como a los organismos adultos (Maya-Monroy,
2006).
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Figura 4. Numero de ajolotes de la UMA de la FES lztacala desde su fundacién hasta la actualidad
(1996-2023).



La colonia de ajolotes de la FES lIztacala o Ajolotario ha tenido introducciones e
intercambio de ajolotes con otras instituciones a lo largo de su historia,
lamentablemente no se tiene un registro de fechas, nUmero de organismos o las
colonias de las que provienen individuos a la UMA (Correa-Sanchez com. pers). Por
lo tanto, es muy importante y esencial determinar la diversidad genética de la UMA, ya
que no solo se trata de conservar la especie, sino también la variabilidad genética para
evitar procesos endogdmicos que pongan en riesgo esta colonia de ajolotes en el
futuro. El presente trabajo se basa en las unidades de accién (AU) en lo que respecta
a la primera etapa, que consiste en estimar la diversidad genética de una especie en
cautiverio para que en un futuro se pueda hacer fusiones de acervos genéticos con

otras UMAs y mantener la variabilidad genética del A. mexicanum.



HIPOTESIS

De acuerdo al historial del Ambystoma mexicanum (ajolote mexicano) en la UMA FES
Iztacala, donde no se conoce el registro en la colonia de intercambios o introducciones
de individuos y aunado a esto las fluctuaciones histéricas en la abundancia debido a
muertes masivas tanto en larvas como en ajolotes adultos, se esperaria una diversidad

genética baja y una probabilidad alta de endogamia.



OBJETIVO GENERAL
Evaluar y analizar la variabilidad genética de la colonia del ajolote mexicano

(Ambystoma mexicanum) en la UMA del vivario de la FES Iztacala para conocer su

diversidad genética con el fin de contribuir a la conservacion de la especie

OBJETIVOS PARTICULARES

e Estimar la diversidad genética de la poblacion en cautiverio de Ambystoma
mexicanum.

e Estimar los niveles de endogamia de la poblacion en cautiverio de Ambystoma
mexicanum, para conocer el estado de la diversidad genética.

e Determinar el estado de conservaciéon de la poblaciébn en cautiverio de

Ambystoma mexicanum, para ayudar en futuros programas de conservacion.



MATERIAL Y METODOS

Colecta de muestras y extraccion de DNA

Las muestras fueron tomadas de 20 organismos de Ambystoma mexicanum de la UMA
del Laboratorio de Herpetologia de la FES lztacala (Figura 5). La seleccién de los
individuos fue realizada con el personal del Laboratorio de Herpetologia, en esta
seleccion se tuvo la representatividad de las familias de ajolotes presentes en la
UNAM.

A los individuos seleccionados se les hizo un corte en la parte posterior de la cola de
aproximadamente 1 cm y se extrajo una muestra de tejido. Estos tejidos se
almacenaron en etanol al 90% y se mantuvieron a una temperatura de -20°C para su

conservacion.

Para la extraccion del ADN gendmico total del tejido se utilizé el método de digestion
estandar de proteinasa K/SDS mediante el DNeasy Blood & Tissue Kit de Qiagen,
siguiendo el protocolo del fabricante. Para comprobar la extraccion y visualizar el ADN,
se visualizé por electroforesis en un gel de agarosa al 0.8% tefiido con bromuro de
etidio y revelado con luz ultravioleta, incluyendo una escalera molecular como
referencia de 1000 pb (Rivera-Ortiz et al. 2017).

Figura 5. Ejemplar de A. mexicanum de la UMA de la FES Iztacala.



Amplificacion ADN

Se utilizaron cinco loci (At52.10, Atig52.41, Atig52.86, Atig60.156 y Atig52.118)
desarrollados para el complejo Ambystoma tigrinum tigrinum por Parra-Olea et al.
(2007), pero solo el locus At52.10 esta publicado, el resto fueron desarrollados por
Parra-Olea pero no incluidos en la publicacion debido a que no mostraron niveles
adecuados de polimorfismo para todo el complejo, pero si para A. mexicanum (Parra-
Olea com. pers.). Se realizaron ensayos con los cinco loci para conocer las
condiciones y estandarizaron las temperaturas correctas de amplificacion (Tabla 3).

Tabla 3. Secuencia, tamafio y temperatura estandarizada para la amplificacién de cada primer.

Primer Secuencia repetida Tamarfo (pb) | Temp

At52.10 | F: GGTGCAACGAGGCAGTTTTTACCTATTT | 224.32-230.81 | 56°C
R: GTCGCTCCTTTCCCTAAGCAAACTGAT

Atig52.118 F: TTTTGCATTTATATAGTGCCGTAT 152.33-161.37 | 52°C
R: ACACGAATGTCACACCTGCT
Atig52.41 F: TGTTTTCGGCCAGTTAACTCTA 230.18-239.71 | 56°C
R: AAGGAGCCTGGAAATACTATGA
Atig52.86 F: CCTCTTCTGGGCTTGTCTGC 204.47-210.92 | 54°C
R: GGGGTGGGATTTGCCTGAG
Atig60.156 F: AGGTGAGTCTGGGCTTCAAA 199.62-207.48 | 56°C

R: GCACGCACCAGATAGGTGTA

La amplificacién del ADN se llevé a cabo mediante la reacciébn en cadena de la
polimerasa (PCR). Para cada PCR se colocaron 2ul de ADN, 2ul de cada primer, 6.54l
de agua y 12.5ul de PCR mix. Los ciclos se basaron en los descritos para el género
Ambystoma por Parra-Olea et al. (2007): un paso de desnaturalizaciéon a 95°C por 5
minutos, 35 ciclos de desnaturalizacion a 95°C por 60segundos, fase de alineacion a
la temperatura correspondiente de cada primer por 60 segundos, elongacion a 72°C

por 90 segundos y un ultimo paso a 72°C por 30 minutos.



Los analisis electroforéticos se llevaron a cabo en el Instituto de Biologia de la UNAM
en el secuenciador DNA ABI PRISM 377, usando un GeneScan LIZ 500. En cada pozo
se colocaron 10 yl de formida Hi-Di, 0.3 yl de LIZ y 1 ul del producto PCR.

Analisis de datos

Para conocer la presencia de alelos nulos se utilizé el programa Micro-Checker 2.2
(Van Oosterhout et al. 2004). Los alelos nulos en las regiones de microsatélites pueden
surgir a través de mutaciones puntuales en el sitio de acoplamiento de los iniciadores,
la presencia de estos alelos nulos son el principal problema en estudios de genética
poblacional, si hay presencia de alelos nulos y no se consideran en los resultados, se
tendra un error de conteo excesivo de homocigotos (Li et al., 2003).

Se estimo para cada locus y para la colonia de ajolote mexicano el numero de alelos
(Na), que es una medida de diversidad alélica estandarizada a un tamafio de muestra
particular; nimero efectivo de alelos (Ne), que son alelos encontrados exclusivamente
en la poblacién; heterocigotos observados (Ho), que es una proporcion de los
individuos heterocigotos encontrados en la poblacion; heterocigotos esperados (He),
que son los genotipos heterocigotos esperados para una poblacién con apareamiento
aleatorio con las frecuencias alélicas dadas segun el equilibrio de Hardy-Weinberg).
También se estimé la desviacién del equilibrio Hardy-Weinberg (HW) utilizando el
software GenAlex 6.5 (Peakall & Smouse, 2006), asi como el coeficiente de endogamia
también calculado para cada locus y para la colonia de A. mexicanum (Fis) por medio
del software Genetix 4.05.



RESULTADOS
Se analizaron 20 muestras de ajolote mexicano. De los cinco primers de microsatélites,

los loci At52.10 y Atig52.41 mostraron tener presencia de alelos nulos, y se confirmo
el exceso de homocigotos. Para el caso del marcador At52.10 tuvo un coeficiente de
endogamia de 0.63810, mientras que para el marcador Atig52.41 tuvo un coeficiente

de 0.74324, por lo tanto, estos loci fueron excluidos de los analisis estadisticos.

El alelo con mayor frecuencia fue el 207 del locus Atig60.156. Por otro lado, los alelos
con menor frecuencia fueron el 153 del locus Atig52.118 y el 204 del locus Atig52.86
(Figura 5). El 36% de los alelos tienen una frecuencia alélica menor a 0.1; tres clases
gue van de 0.2-03, 0.3-0.4 y 0.4-0.5 tienen un porcentaje del 18.2% (Tabla 4).

Tabla 4. Frecuencias alélicas.

Locus Alelo | Frecuencia
152 0.475
153 0.025
Atig58.118
161 0.475
162 0.025
204 0.025
205 0.325
Atig52.86 206 0.075
210 0.300
211 0.275
200 0.219
Atig60.156
207 0.781




La colonia de la UMA de ajolote mexicano de la FES Iztacala presenté en promedio
una riqueza de 3.667 alelos y un numero efectivo de alelos de 2.444. El locus con
mayor riqueza alélica (cinco alelos) y alelos efectivos (3.604) fue Atig52.86; el locus
con menor riqueza alelica (dos alelos) y alelos efectivos (1.519) fue Atig60.156 (Tabla
5).

Para la colonia el nimero de heterocigotos esperados (He) fue de 0.537 y el nimero
de heterocigotos observados (Ho) de 0.763. El locus Atig52.118 mostrd una desviacion
del equilibrio Hardy-Weinberg, mientras que los loci Atig52.86 y Atig60.156 no

mostraron una diferencia significativa (Tabla 5).

El coeficiente de endogamia para la colonia fue de -0.39639. El locus Atig52.86
presentd una endogamia de -0.15152, para el locus Atig60.156 fue de -0.25000, y para
el locus Atig52.118 fue de -0.81818 (Tabla 5).

Tabla 5. Numero de individuos de Ambystoma mexicanum(N), nimero de alelos (Na), nimero efectivo
de alelos (Ne), heterocigotos observados (Ho), heterocigotos esperados (He), coeficiente de
endogamia (Fis) desviacion del equilibrio Hardy-Weinberg (HW).

Primer N Na Ne Ho He Fis HW
Atig52.118 | 5 4 2.210 1 0.548 | -0.818 | P<0.001
Atig52.86 | o 5 | 3604 | 0850 | 0.723 | -0.151 .
Atig60.156 | 5 2 | 1519 | 0438 | 0342 | -0.025 .
Colonia de
_ 3.667 | 2.444 | 0.763 | 0.537 | -0.396
ajolotes




DISCUSION

Los primers utilizados en este estudio fueron desarrollados para las especies del
complejo Ambystoma tigrinum por Parra-Olea et al. (2007), linaje al cual pertenecen
todas las especies registradas en México. Los loci Atig52.118, Atig52.86 y Atig60.156
fueron descartados para su publicacion debido a que el producto de PCR de éstos no
tuvo buena concentracién y no mostraron niveles de polimorfismo adecuados en las
pruebas piloto para todo el complejo. Sin embargo, en el presente estudio estos
microsatélites se probaron para la especie de A. mexicanum teniendo una
amplificacion de ADN por medio de la PCR, no hubo presencia de alelos nulos,
contaron con polimorfismo y heterocigosidad, por lo que son aptos para estudios de

diversidad genética al menos en A. mexicanum.

En los loci At52.10 y Atig52.41 hubo presencia de alelos nulos y deficiencia de
heterocigotos. El locus Atig52.41 fue descartado en las pruebas piloto hechas
por Parra-Olea et al. (2007). El locus At52.10 pasoé las pruebas piloto y fue publicado,
pero mostr6 monomorfismo, por tanto, nula heterocigosidad para A. mexicanum. Para
otras especies del complejo como A. andersoni y A. rivulare, también se encontrd
presencia de alelos nulos, baja riqueza alélica y déficit de heterocigotos en locus
At52.10. Ademas, se ha reportado que tiene una baja tasa de mutacion (Parra-Olea et
al, 2007; Parra-Olea et al, 2012; Heredia-Bobadilla at el, 2016; Bulut et al, 2008), por
lo que no es apto para todas las especies del complejo salamandra tigre incluido el A.

mexicanum.

NUmero de alelos

Los microsatélites dinucleétidos suelen tener entre 10 y 15 alelos por locus y se ha
observado que las especies de animales en peligro de extincion en promedio poseen
menos de cinco alelos por locus (Woodruff, 2001; Qiu-Hong et al, 2004). El promedio
de alelos por locus y el numero totales de alelos fueron 11 y 3.667 respectivamente,

gue son considerados bajos; estos resultados muestran una riqueza alélica parecida



a la poblacion silvestre de A. mexicanum, que tiene alrededor de tres alelos promedio,
y es ligeramente mayor que en especies con pedomorfosis obligada como A. andersoni

gue cuenta con menos de tres alelos promedio (Parra-Olea et al, 2012).

El nimero de alelos en la colonia ajolotes mexicanos de la UMA de la FES lIztacala,
fue menor que en la poblacion de A. mexicanum de Xochimilco, que cuenta con
aproximadamente cinco alelos promedio. En otras especies pertenecientes al
complejo A. tigrinum tigrinum, el nimero de alelos promedio fue muy similar o mayor
(ver Parra-Olea et al., 2012; Sunny, et al., 2014; Heredia-Bobadilla et al., 2016;
Heredia-Bobadilla et al., 2017; Monroy-Vilchis et al., 2019).

Estos valores encontrados en la colonia de ajolotes mexicanos de la UMA de la FES
Iztacala podria ser resultado de varios factores: i) la colonia debido al aprendizaje en
el mantenimiento en cautiverio ha presentado fluctuaciones en su abundancia
provocadas por la mortalidad de larvas y adultos (Maya-Pérez, 2003; Maya-Monroy,
2006), lo que pudo conllevar a reducciones importantes en sus valores de riqueza
alélica en la colonia; ii) el nimero de alelos bajo también corresponde con la pérdida
de lariqueza alélica en la especie y al ser un valor similar a otras especies del complejo
A. tigrinum en poblaciones silvestre. Esto sugiere que esta pérdida puede ser histérica,
especialmente en las especies con pedomorfosis obligada, pues restringe la historia
de vida y los hace mas susceptibles a eventos de deriva génica y a un menor flujo
génico (Parra-Olea, et al, 2012).

A pesar de la alta diversidad genética en algunas especies de ajolotes en México, se
ha observado una reduccion de ésta que se refleja en la baja cantidad de alelos
presentes, lo cual se debe principalmente a la alteracién, contaminacién y explotacion
de sus habitats, los vuelve organismos vulnerables. En el caso de A. mexicanum, la
baja riqueza alélica podria deberse tanto a la condicion actual de la reduccion de sus
poblaciones silvestres, como a la cautividad, ya que esta comprobado que ambas

circunstancias reducen la riqueza alélica (Frankham, 2008).



Los resultados muestran que no hay pérdida de alelos raros (con frecuencias menores
a 0.1), pero si hay un cambio en la distribucion de las frecuencias alélicas, o que podria
ser un indicio de un cuello de botella; esto concuerda con la historia de las
fluctuaciones que ha tenido la abundancia de esta colonia, ya que se han registrado
muertes masivas, como fue caso del afio 2003 donde se tenia registro de 900
ejemplares. En la actualidad, hay 100 individuos en la colonia que representan una
reduccion del 88.8%; sin embargo, para contar con una mayor certeza es necesario el
uso de mas loci (microsatélites), asi como tomar con precaucion de los locus que no

estén en equilibrio de Hardy-Weinberg (Luikart et al, 1998).

Heterocigosis y endogamia

En el locus Atig52.118 se encontré desviacion en el equilibrio Hardy-Weinber debido
a un exceso de heterocigotos, con una heterocigosidad observada casi del doble del
valor que la esperada. Esto indica que solo en este locus hay evidencia de que ha
actuado alguna(s) de las fuerzas evolutivas (Graue, 1998). Ademas, la colonia ha
estado sometida a condiciones que generan cambios en el equilibrio de Hardy-
Weinberg como el hecho de que ha habido entrada de individuos a lo largo del tiempo
por lo que ha existido un intercambio e introduccion de alelos y la reproduccion no ha
sido al azar ya que se ha evitado el cruzamiento de ejemplares con mayor parentesco
(Vizmanos-Pérez, 2013). En cambio, en los loci Atig52.83 y Atig.60.156 no se encontré
desequilibrio, pues los valores de heterocigosidad observada y esperada fueron
similares.

Para la colonia de ajolotes mexicanos de la FES Iztacala, la heterocigosidad observada
(Ho) de 0.763 fue mayor que la heterocigosidad esperada (He) de 0.537. Los
resultados son mayores que los de poblaciones silvestres de A. mexicanum, pero son
similares a algunas poblaciones de otras especies de Ambystoma como A. rivulare
(Ho=0.761) y A. altamirani (Ho=0.788), mientras que en otras poblaciones estos

valores son aun mayores como en A. altamirani (Ho=0.870) y A. leorae (H0=0.804)



(Parra-Olea et al., 2012; Sunny, et al., 2014; Heredia-Bobadilla et al., 2016; Heredia-
Bobadilla et al., 2017; Monroy-Vilchis et al., 2019).

Los niveles de heterocigotos son generalmente moderados o altos en el género
Ambystoma, esto muestra que cuenta con una alta diversidad genética a pesar de
tener habitats fragmentados y limitados, lo que podria estar relacionado a un tamafo
poblacional grande en el pasado reciente, un tamafio fundador alto o la presencia de
polimorfismos ancestrales (Sunny et al, 2014). Los polimorfismos ancestrales son
comunes en grupos de especies que han radiado recientemente, como los ejemplares
del complejo A. tigrinum, y que ademas han contado con tamafos poblacionales
grandes y que la seleccion ha favorecido el polimorfismo, lo que es mas frecuente
cuando los organismos se ven expuestos a cambios constantes en el ambiente como
es el caso de los ajolotes (Guerrero & Hahn, 2017). También se ha reportado que los
ajolotes han sufrido reduccién en sus poblaciones de manera historica, por lo que el
polimorfismo y la heterocigosis han podido ser favorecidos por la seleccion natural
(Heredia-Bobadilla et al, 2017; Recuero et al., 2010).

En cuanto al coeficiente de endogamia, los ejemplares del Ajolotario de la FES
Iztacala, present6 valores moderados, esto puede explicarse por el intercambio de
individuos de la UMA con otras poblaciones en cautiverio y la introduccion de nuevos
organismos a lo largo del tiempo (lamentablemente no se tiene registro exacto), pues
la translocacion de individuos en colonias en cautiverio tiene beneficios como
conservar la diversidad genética, reducir la adaptacién genética la cautiverio y
mantener niveles de endogamia aceptables (Frankham, 2008). Otra explicacion puede
ser que la colonia cuenta con tan solo 25 afios de su existencia y que los ajolotes
fundadores fueron capturados cuando la densidad poblacional en Xochimilco era mas
alta (de 6,000 individuos por kildbmetro cuadrado) y posiblemente también al manejo
de reproduccion y a la supervivencia de los individuos no consanguineos. Ademas, la
endogamia en otras especies de Ambystoma con poblaciones silvestres también es
baja, por lo que la diversidad propia del género puede ser otro factor importante en

estos resultados.



Implicaciones para la conservacion

La conservacién del ajolote mexicano en cautiverio puede tener diversas
implicaciones, tanto positivas como negativas, dependiendo de como se manejen las
condiciones y cuidados para estos animales. Una de las implicaciones positivas del
cautiverio es que puede ser una herramienta importante para proteger a los ajolotes
de la extincion, ya que les proporciona un ambiente controlado y seguro en el que
pueden vivir y donde todos los organismos viables tendran la oportunidad de
reproducirse sin correr el peligro al que estan expuestos en la vida silvestre como los
depredadores y la pérdida de su habitat natural. Otra ventaja del cautiverio es que
permite a los cientificos aprender mas sobre su biologia, comportamiento y
necesidades, lo que es Util para desarrollar estrategias de conservacion y manejo en
su habitat natural (Witzenberger & Frankham et al., 2004). Por otro lado, las
implicaciones negativas son que los ajolotes pueden desarrollar problemas de salud
en el cautiverio, especialmente si no cuentan con caracteristicas similares a las de su
ambiente natural o una alimentacion adecuada. También pueden existir problemas
genéticos en las colonias de ajolotes debido a la endogamia y la falta de variabilidad
genética, situacion que por el momento y basado en los marcadores utilizados no se
registré en el presente trabajo. Por o que su mantenimiento en cautiverio tiene que
contemplar los andlisis de diversidad genética para establecer planes de manejo sobre
la reproduccién, la translocacién de individuos y asegurar el acervo genético que

incremente su viabilidad en el futuro (Frankham, 2008).

En general, mantener a A. mexicanum en cautiverio es una herramienta valiosa para
Su proteccion y conservacion, pero para ello es necesario brindarles las condiciones
adecuadas, contar con planes de manejo apropiados y llevar un registro de éstos, asi
como la aplicacion de la genética poblacional para asegurar el bienestar y la
supervivencia de los ajolotes. Ademas, es importante considerar que la conservacion

en cautiverio debe ser complementaria a los esfuerzos de conservacion y restauracion



de su habitat natural, ya que no es posible sustituir la continuidad de los procesos

ecologicos y evolutivos de esta especie en cautiverio.

CONCLUSIONES

e Los microsatélites Atigh2.118, Atigh2.86 y Atig60.156 son Optimos para
estudios de genética poblacional en A. mexicanum, mientras que los loci
At52.10 y Atig52.41 no son aptos para esta especie.

e La colonia de A. mexicanum de la FES Iztacala cuenta con baja riqueza alélica,
que puede tener diferentes causas como las muertes masivas que tuvieron
lugar entre 2003 y 2006, la condicion de peligro de extincion de la especie y la
pérdida historica de alelos presente en el género.

e La heterocigosidad observada es elevada y mayor a la esperada, esto parece
ser caracteristica de las especies del complejo A. tigrinum como resultado de
tamafo poblacional grande en el pasado, la presencia de polimorfismos
ancestrales y el favorecimiento de la heterocigosis y el polimorfismo por la
seleccion natural.

e Hay poca ocurrencia de endogamia en la colonia de la FES lztacala, donde la
traslocaciéon e introduccién de individuos, el manejo de reproduccién, la
supervivencia de los individuos no consanguineas y la edad joven de la colonia
han mantenido la endogamia en niveles aceptable y favorables.

e EIl mantenimiento de ajolotes en cautiverio es importante para la conservacion
de la especie si se tienen planes de manejo adecuados en los que se han

incluido estudios de genética poblacional.
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