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RESUMEN

Uma exsul es una especie microendémica del desi-
erto Chihuahuense, se encuentra enlistada en la NOM-059-
SEMARNAT-2010 como en peligro de extincion. El objetivo
fue determinar la estructura genética poblacional de U. exsul,
suponiendo que las poblaciones con distribucién alopatrica,
constituyen linajes distintos. Metodologia: se realizaron 14
salidas al campo y se colectaron un total de 24 muestras bi-
oldgicas. Se utilizé el gen Citocromo b para el analisis BAPS.
Para determinar el patron de haplotipos se utilizé el programa
TCS. Se calculé la D de Tajima para determinar la selecciéon o
deriva de las poblaciones y una AMOVA para determinar la
Fst y el flujo genético poblacional. Se registré una baja se-
leccion (Tajima D = 0.000, p < 0.001). La variacion genética
interpoblacional de 12.91% es baja, la intrapoblacional es
alta (87.09 %), con Fst: 0.13113 y Nm: 3.31 (p < 0.001). Existe
incipiente estructura con una poblacién en evoluciéon sin
seleccion y alto flujo genético interpoblacional en Viesca;
Estacion Marte tuvo un barrido selectivo reciente y posterior
expansion de la poblacion después de un cuello de botella
reciente. Se concluye que las muestras conforman tres gru-
pos genéticos, indicando que la poblacién Estaciéon Marte
se le puede considerar como una poblacién alopatrica.
Palabras clave: haplotipos, alopatrica, estructura genética,
grupos genéticos, lagartija de arena.

ABSTRACT

Uma exsul is a micro-endemic species of the Chi-
huahuan desert, listed as an endangered species in NOM-
059-SEMARNAT-2010. The objective was to determine the
genetic population structure of U. exsul, assuming that
the distribution allopatric populations constitute different
lineages. Methodology: 14 field trips where carried out,
collecting 24 biological samples. Cytochrome b was used
for BAPS analysis. The TCS program was used to determine
the haplotype pattern. We calculated Tajima'’s D to determine
the selection or drift of populations and an AMOVA to deter-
mine the Fst and the population gene flow. A low selection
was recorded (Tajima’s D = 0.000, p < 0. 001). The AMOVA
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interpopulation 12.91% is low, the intrapopulation is high
(87.09%), with Fst:0.13113 and Nm: 3.31 (p < 0.001). There is
an incipient structure with an evolving population without
selection and high interpopulational genetic flow in Viesca;
Estacion Marte had a recent selective sweep and subsequent
population expansion after a recent bottleneck. We conclude
that the samples make up three genetic groups, considering
the Estacion Marte population as an allopatric population.
Key words: haplotypes, allopatry, genetic structure, genetic
group, Fringe-toed lizard.

INTRODUCCION

La estructura genética de una poblacién, trata tanto
de las frecuencias alélicas de los marcadores moleculares
(o frecuencias nucleotidicas de las secuencias de ADN) vy el
numero de grupos genéticamente divergentes en una po-
blacion como variables aleatorias. Sin embargo, los anélisis
y comparaciones de los modelos pueden realizarse también
usando un nimero fijo de grupos genéticamente divergen-
tes o estructuras de poblaciones previamente especificadas
(Corander et al., 2013).

Actualmente se ha utilizado el analisis Bayesiano de la
Estructura Poblacional con el programa BAPS, por sus siglas
en inglés, el cual puede agrupar datos moleculares y realizar
andlisis de mezcla genética y adicidn. El analisis de mezcla
genética puede hacerse en (1) grupos (por lo general corres-
ponde al agrupamiento de las poblaciones de la muestra), o
(2) individuales. De hecho, en muchas aplicaciones con datos
moleculares relativamente escasos conviene hacer analisis
Bayesianos, cuando existe informacion auxiliar bioldgica-
mente relevante para definir los grupos antes del analisis
de la mezcla. Ambos tipos de analisis de la mezcla genética
pueden hacerse mediante (1) modelos no-espaciales, o (2)
modelos espaciales, de discontinuidades genéticas en las
poblaciones (Corander et al., 2013).

Hranitz y Baird (2000), encontraron que pocas pobla-
ciones entre manchones de habitat en el sitio de estudio
de Crotaphytus collaris (Say) fueron suficientes para inferir
divergencias genéticas o subdivisiones dentro de la meta-
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poblacion de estudio. El tamafno poblacional efectivo obser-
vado fue reducido y apoyd los modelos de evolucién para
C. collaris, donde los procesos estocasticos pudieron haber
influido fuertemente en la divergencia de las poblaciones de
esta especie.

Castillo-Ramirez et al. (2012), quienes estudiaron la
vinculacion de eventos fundadores con variacion regional
en recombinacién en bacterias usando BAPS, en una gran
coleccién mundial de secuencias de ADN de un genoma
completo y datos derivados de las muestras, identificaron
varios linajes genéticamente aislados dentro del Clon ST239
y estimaron sus tiempos de introduccién en regiones geo-
graficas particulares. Ademas, se demostré que dentro de un
mismo pais, el aislamiento geogréfico de una zona a otra,
tiene consecuencias en la medida en que la recombinacién
afecta la evolucion genémica (Cheng et al., 2013).

Mulvaney et al. (2005), evaluaron la estructura de
las poblaciones dentro de la especie del lacertilio Rhineura
floridana (Baird) mediante la combinacion de la distribucidn
actualizada de datos con patrones geogréficos utilizando
genes del ADN mitocondrial (ADNmt). Encontraron una
estructura genética poblacional bien definida combinando
datos ADNmt y datos morfométricos.

Uma exsul (Schmidt y Bogert) es una especie micro-
endémica restringida a depésitos de arena en el desierto
Chihuahuense (=500 km2), por esta razén se incluye en
la lista roja UICN (Vazquez-Diaz et al., 2007) y en la NOM-
059-SEMARNAT-2010 como en peligro de extincién (SEMAR-
NAT, 2010). Es importante determinar la estructura genética
poblacional de U. exsul para localizar y cuantificar dichas va-
riedades genéticas mediante el analisis Bayesiano. Ademas,
es necesario determinar las restricciones en el flujo genético
y sus causas para fundamentar la importancia de cada una
de las poblaciones, suponiendo que los grupos con distribu-
cién alopétrica, constituyen linajes distintos. Actualmente el
cambio de uso de suelo y las actividades antrépicas siguen
alterando y fragmentando el habitat donde se distribuyen las
poblaciones de U. exsul, por lo cual es importante conservar
el germoplasma de todas sus variedades genéticas In situ.

MATERIALES Y METODOS
Trabajo de campo

El estudio se realiz6 tratando de abarcar todas las
regiones de dunas del suroeste del Estado de Coahuila, en
donde se ha reportado la distribucion de U. exsul (Schmidt
y Bogert, 1947; Gadsden et al.,, 2001; Garcia de la Pefa et
al., 2005). Se delimitaron las poblaciones de la especie y se
realizaron 14 salidas al campo durante los afos 2016 y 2017,
donde se muestrearon cinco individuos en cuatro pobla-
ciones (Bilbao, Saucillo, Gabino, Texas) y cuatro individuos en
la poblacién de Estacidon Marte, para un total de 24 muestras
(Figura 1). La captura se realiz6 manualmente mediante la
técnica del lazado corredizo, se registré la fechay las coorde-
nadas geograficas de cada punto de colecta.

La colecta de material bioldgico se obtuvo In situ,
un fragmento (~1cm) de tejido caudal de cada individuo

capturado (sin lastimar al organismo) y se almacend en un
tubo de 1.5 ml con el Buffer de coleccion del Kit Xpedition™
Tissue and insect DNA MiniPrep de ZYMO RESERCH. CA, USA.
Las muestras se transportaron al Laboratorio de Biologia de
la Conservacién de la Facultad de Ciencias Biolégicas (UJED),
en donde fueron conservadas a -20°C hasta la extraccion de
ADN. Una vez tomada la muestra caudal de los individuos,
estos fueron liberados vivos en ese momento en el punto
exacto en donde fueron capturados. Tanto la pinza de corte
como la regidn caudal del individuo fueron desinfectadas
con alcohol al 90° GL.

Analisis de ADN genémico

Extraccion de ADN. La extraccion de ADN gendémico
se realizd a partir de tejido caudal de U. exsul mediante el
Kit Xpedition™ Tissue and insect DNA MiniPrep de ZYMO
RESERCH. CA, USA, siguiendo las instrucciones del proveedor.
La concentracién y pureza del ADN de las muestras fueron
obtenidas en un espectrofotometro (UV Transilluminator
UVP’) y los productos de extraccion de ADN fueron visualiza-
dos por electroforesis en geles de agarosa (Miller et al., 1988;
Sambrook, 2001).

Amplificacion de ADN. La amplificacion del mtADN
se realizé con los oligonucleétidos 5° CCA TCC ACC ATC TCA
GCATGATGA AA 3"y 5°GCC CCT CAG AAT GAT ATT TGT CCT
CA 37 (Kocher et al., 1989; Fu, 2000; Murphy et al., 2006). Se
utilizé el protocolo de PCR empleando 12.5 uL de MASTER
MIX (PROMEGA®), Madison, USA, 1 uL de cada oligonucle-
o6tido (10 uM), 5 uL de ADN (50 ng totales) y 5.5 uL de H,O
grado molecular. El programa térmico para el Cytb fue un
cicloinicial a 98 °C por 30 segundos, seguido por 33 ciclos de
5 segundos a 98 °C, 10 segundos a 65 °Cy 30 segundos a 72
°C, y un ciclo final a 72 °C durante 5 minutos (Murphy et al.,
2006). La amplificacion se llevo a cabo en un termociclador
(Thermo Scientific Piko 24°, CA, USA).

"W 102°30'0"W 101°30°0°W

103°0'0"W

102°0'0"W

Figura 1. Area de estudio y puntos de colecta de las poblaciones de Uma
exsul.
Figure 1. Study and sampling areas of Uma exsul population.
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Visualizacion de los Productos de PCR. Los produc-
tos de extraccion, asi como los obtenidos de la amplificacién
y de restriccion, fueron separados en geles de agarosa al
0.8 y 1.5%, respectivamente. Se utiliz6 como amortiguador
TBE al 0.5% (tris base, acido bérico, EDTA al 0.5M, pH 8.0).
Las muestras fueron tefiidas con Gel Red’, de acuerdo con
el manual de Sambrook (1989) y se empled un marcador de
peso molecular de 100 pb (CSL-MDNA Cleaver Scientific Ltd.
Camberley, UK) como referencia. Posteriormente cada uno
de los geles fueron fotografiados con el fotodocumentador
GelMaxTM UVP". Los productos de PCR se enviaron a MACRO-
GEN USA CORP. Rockville, Maryland, USA, para su purificacion
y posterior secuenciacion.

Obtencion de los datos genéticos

Las secuencias de nucleétidos fueron leidas y editadas
con Chromatogram Explorer v. 5.0.2.3 (Heracle Biosoft SRL,
2006). Las secuencias se alinearon con ClustalW en Mega7
(Kumar et al., 2016). Se llevé a cabo el andlisis de polimorfis-
mo del ADN en el programa DnaSP v.5.10.01 DNA sequence
polymorphism, de sus siglas en inglés (Librado y Rosas,
2009) para los siguientes parametros: diversidad nucleo-
tidica (m), la diversidad haplotipica (Hd), la D de Tajima para
determinar la selecciéon o deriva de las poblaciones y para
determinar el estado poblacional en cuanto a expansién o
estabilidad. Ademas, la lista y dispersién de los haplotipos
para establecer la identidad de cada haplotipo en la red. Se
implementé una AMOVA mediante el programa PopArt 1.7
(Population Analysis with Reticulate Trees) de sus siglas en
inglés (Clement, 2002), para determinar la variacion genética
poblacional (Yoke et al., 2006). Se usé el programa DNAsp
5.10.01 para obtener diversas medidas de la heterogeneidad
genética entre las poblaciones: Kst, Kxy y Fst (Hudson et al.,
1992), con pruebas de permutacion (aleatorizacion) de 1000
réplicas segun Hudson et al. (1992a). También se utilizé el
programa DNAsp 5.10.01 para realizar un andlisis de dis-
persion “mismatch”. El cual permite la discriminaciéon entre
las poblaciones que se mantuvieron estables en el tiempo
(curvas multimodales) y la poblacién que experimenté una
expansion demogréfica desde una pequena poblacion fun-
dadora (curvas unimodales).

Se utilizaron los programas TCS (Clement et al., 2000)
y tcsBU (Santos et al., 2015) para establecer el arreglo de las
relaciones haplotipicas entre poblaciones. El tcsBU es un
programa informatico online que se utiliza para estimar las
genealogias genéticas, incluidas las multifurcaciones y/o las
reticulaciones (es decir, las redes). Primero se estimo la red de
haplotipos en el programa TCS v. 1.21 (Phylogenetic network
estimation using statistical parsimony) de sus siglas en inglés
(Clement et al., 2000) y este archivo se utilizé en el tcsBU para
estimar la red de haplotipos. Las redes de parsimonia esta-
distica fueron construidas o implementadas en TCS (Tem-
pleton et al., 1992). Se utilizo el programa Arlequin (Scoffier,
2015) para determinar el haplotipo ancestral. Se utilizaron
las secuencias del gen Citocromo b para realizar el analisis
Bayesiano de la estructura genética poblacional, utilizando el
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software BAPS, el cual determina cuantos grupos genéticos
hay en la poblacion y cuantos grupos forman la poblacion
ancestral (Corander et al., 2013).

RESULTADOS Y DISCUSION
Estadisticos descriptivos

Se obtuvieron fragmentos de ADN de 305 pb de las
secuencias parciales del gene Citocromo b de U. exsul. El
analisis de las secuencias mostro 48 sitios polimoérficos y 22
haplotipos con diversidad haplotipica alta (Hd = 0.98). La
diversidad nucleotidica de las cinco poblaciones juntas fue
muy baja (n =0.00187), la D de Tajima (D =0, p <0.001) indica
una baja seleccion y una poblacion en expansion segun el
equilibrio de mutacion-deriva (Tajima, 1989) y el analisis
de distribucién Mismatch (Figura 2). Lo anterior indica que
en las poblaciones estudiadas opera la deriva génica. Sin
embargo, analizando la poblacién mas divergente, que es la
de Estacidon Marte, con un nimero promedio de divergencia
nucleotidica de K= 23 (segun el estadistico K de Jukes y Can-
tor, 1969) comparada con las demas muestras (Bilbao K= 5.5,
Saucillo K = 8.1, Gabino K = 4.8 y Texas K = 4.1), se observa
una diferencia relativamente alta que podriamos suponer
que Estacion Marte es una variedad genética diferente. En
esta poblacién (Estacion Marte) se encontré una D de Tajima
negativa (-2.35911, p < 0.001), esto puede indicar que esta
poblacién en particular tuvo un barrido selectivo reciente y
posterior expansion de la poblacién después de un cuello de
botella reciente. EI AMOVA aplicado a todas las poblaciones,
indica que la variacion interpoblacional es de 12.91 % la cual
se considera baja, en cambio la variacién intrapoblacional
es alta (87.09 %), con Fst: 0.13113 y Nm: 3.31 (p < 0.001). Lo
anterior significa que existe incipiente estructura genética
y alto flujo genético interpoblacional. Sin embargo, si se
considera la diferenciacion genética entre poblaciones, a
través de las distancias genéticas, se puede observar que la
poblaciéon de Estacion Marte estd muy alejada de las demas,

Esperado

_________ Observado

Densidad

10 15 20
Diferencias entre pares de nucle6tidos

Figura 2. Distribucion Mismatch para haplotipos del Citocromo B en Uma
exsul de las dunas de Viesca, Coahuila, México. La frecuencia esperada se
basa en un modelo de crecimiento-disminucién de la poblacién, indicando
aqui una expansion poblacional.

Figure 2. Cytochrome B haplotypes mismatch distribution in Uma exsul of
Viesca dunes, Coahuila, Mexico. Based on a model of population growth-
diminution, the expected frequency indicates a population expansion.
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con diferencias en distancias genéticas muy altas (Tabla 1).
Por lo que se puede suponer que el alto flujo génico es de
las poblaciones del Oeste (Bilbao, Saucillo, Gabino y Texas).
Estacion Marte esta muy alejada geograficamente (155 km)
de las demas poblaciones; por lo que podria considerarse
una poblacién alopdtrica, es decir, una poblacién aislada
geograficamente de las demas poblaciones (Cabej, 2012).
Ademads de que existe la barrera de la distancia, también las
dunas estan fragmentadas entre las poblaciones de oeste y la
poblacién de Estacion Marte, por lo que se estima que no hay
flujo génico entre estas poblaciones.

Tabla 1. Diferenciacién genética entre poblaciones a través de las distan-
cias genéticas, donde: Ks = nimero de sustituciones sinénimas por sitio,
Kxy = nimero promedio de sustituciones nucleotidicas por sitio entre
poblaciones, Fst = indice de fijacion Haplotipica.

Table 1. Genetic differentiation between populations through genetic
distances, where: Ks = number of synonymous substitutions per site, Kxy =

average number of nucleotide substitutions per site between populations,
Fst = rate of fixing haplotype.

Poblacion1 Poblacién2 Ks Kxy Fst

Bilbao Gabino 5.15 5.96 0.13591
Bilbao Marte 13.27 14.9 0.04362
Bilbao Saucillo 6.8 5.92 -0.14865
Bilbao Texas 4.8 8.56 0.43925
Gabino Marte 12.88 15.9 0.12579
Gabino Saucillo 6.45 7.8 0.17308
Gabino Texas 4.45 5.96 0.25336
Marte Saucillo 14.72 15.65 0.00639
Marte Texas 12,5 16.4 0.17378
Saucillo Texas 6.1 9.8 0.37755

Patrén de haplotipos

Se registraron 22 haplotipos de 24 secuencias del
gen Citocromo b del mtADN de U. exsul, el haplotipo cinco
(B5), agrupd 3 secuencias: B5, G1y S3 (Tabla 2). Al respecto,
Trepanier (2002) registrd 12 haplotipos para esta especie, es
de suponerse que las diferencias en el nimero de haplotipos
encontrados, se debe a la seleccidn de los sitios de muestreo
donde incluyé un nimero mayor de muestras en sitos muy
cercanos entre si (poblacion de Saucillo). Ademds, no incluyé
la poblacion de Estacion Marte y por Ultimo, en este trabajo
se utilizaron diferentes primers para amplificar el gen Citocro-
mo b, ya que Trepanier (2002) llevé a cabo una metodologia
basada en Haddrath (Murphy et al., 2006), donde utilizaron
un primer que no es especifico para el Citocromo b mito-
condrial, el cual ha sido utilizado cominmente en aves. Lo
anterior se comprobé con el programa BLAST (https://blast.
ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).

El analisis del patrén de haplotipos muestra tres
grandes grupos y se reconoce a los haplotipos de Bilbao5,
Gabino1 y Saucillo3, como haplotipos ancestrales (Figura 3).
Sin embargo, en analisis con el programa Arlequin (Scoffier,
2015) se registr6 a Bilbao5 como el haplotipo ancestral (N =
24, p < 0.05), entonces se puede inferir que entre los tres ha-
plotipos conforman el grupo haplotipico ancestral. El haplo-

Tabla 2. Distribucion de haplotipos considerando una alineacion de sitios
con gaps, el cual presenté 305 posiciones con 48 sitios polimorficos, 22
haplotipos y una diversidad Haplotipica de 0.98. Donde, Hap_5: 3 [5-6

17] esta representado por tres haplotipos, 5,6 y 17, que representan a los
haplotipos Bilbao5 (B5), Gabino1 (G1) y Saucillo3 (S3).

Table 2. Haplotype distribution, considering an alignment of sites with
gaps, which presented 305 positions with 48 polymorphic sites, 22 haplo-
types and a haplotype diversity of 0.98. Hap_5: 3 [5-6 17] is represented by
three haplotypes, 5, 6 and 17, representing the haplotypes Bilbao5 (B5),
Gabino1 (G1) and Saucillo3 (S3).

Numero de haplotipos Nombre de haplotipos

Hap_1:1 [1] Hap_1:1 [B1]
Hap_2:1 [2] Hap_2:1 [B2]
Hap_3:1 [3] Hap_3:1 [B3]
Hap_4:1 [4] Hap_4: 1 [B4]
Hap_5:3 [5-6 17] Hap_5: 3 [B5 G1 53]
Hap_6:1 [7] Hap_6:1 [G2]
Hap_7:1 [8] Hap_7:1 [G3]
Hap_8:1 [9] Hap_8:1 [G4]
Hap_9:1 [10] Hap_9: 1 [G5]
Hap_10:1 [11] Hap_10: 1 [M1]
Hap_11:1 [12] Hap_11:1 [M3]
Hap_12:1 [13] Hap_12:1 [M4]
Hap_13:1 [14] Hap_13:1 [M5]
Hap_14:1 [15] Hap_14:1 [S1]
Hap_15:1 [16] Hap_15:1 [S2]
Hap_16:1 [18] Hap_16:1 [S4]
Hap_17:1 [19] Hap_17:1 [S5]
Hap_18:1 [20] Hap_18:1 [T1]
Hap_19:1 [21] Hap_19:1 [T2]
Hap_20: 1 [22] Hap_20: 1 [T3]
Hap_21:1 [23] Hap_21:1 [T4]
Hap_22:1 [24] Hap_22:1 [T5]
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Figura 3. Patrén de haplotipos del gen citocromo b de las poblaciones
muestreadas de la especie Uma exsul, donde: B1 hasta B5 corresponden a
las secuencias de Bilbao, S1-S5 Saucillo, G1-G5 Gabino, T1-T5 Texas y M1-M5
Marte.

Figure 3. Cytochrome b gene haplotypes pattern of the Uma exsul species
sampled populations, where: B1 to B5 correspond to sequences of Bilbao,
S1-S5 Saucillo, G1-G5 Gabino, T1-T5 Texas and Mars M1-M5.
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tipo M5 esta muy alejado del resto con cuatro mutaciones,
M1y M3 son dos haplotipos desconectados del resto, lo que
puede estar indicando que pertenecen a una posible varie-
dad genética diferente. M4 esta dentro de la red y conectado
a los haplotipos que conforman la poblacién de Texas. Lo
anterior coincide con lo encontrado por Murphy et al. (2006)
en donde encontraron que Uma scoparia Cope presentaba
haplotipos Unicos en parches de dunas muy alejados a los
demas, lo cual daba la posibilidad de adaptaciones regio-
nales y una posible especiacion incipiente. Se observaron
relativamente altas divergencias genéticas en las poblacio-
nes de Estacidon Marte, mientras que la estructura genética
dentro de las poblaciones del Oeste (Bilbao, Saucillo, Gabino
y Texas) es menos discreta y con una divergencia muy ligera.
Tomando en cuenta la distancia geografica que existe entre
la poblacién de Estacidon Marte y el resto de las poblaciones
y que los haplotipos de Estacién Marte son los mas alejados
con dos haplotipos desconectados del resto, podriamos
suponer que dicha poblaciéon podria considerarse como
una unidad evolutiva distinta (Figuras 3 y 4). Se recomienda
realizar analisis morfoldgicos y de variabilidad genética intra-
especifica de las distintas poblaciones adicionalmente a los
resultados presentados en este trabajo.
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Figura 4. Estructura genética poblacional de Uma exsul mediante BAPS,
donde: B1 hasta B5 = dato1-dato5 corresponden a las secuencias de Bilbao,
S1-S5 = dato6-dato10 corresponden a Saucillo, G1-G5 = dato11-dato15 co-
rresponden a Gabino, T1-T5 = dato16-dato20 corresponde a Texas y M1-M5
= dato21-dato24 corresponden a Marte. Cada color es un grupo genética-
mente diferenciado y cada bloque (entre barras negras) es un aislado. M5
(dato24) es un grupo diferente y aislado.

Figure 4. Population genetic structure of Uma exsul using BAPS, where: B1
to B5 = data1-data5 correspond to Bilbao sequences, S1-S5 = data6-data10
correspond to saucillo, G1-G5 = data11-data15 correspond to Gabino, T1-T5
= data16-data20 corresponds to Texas and M1-M5 = data21-data24 corres-
pond to Mars. Each color is a genetically distinct group and each block (bet-
ween black bars) is an isolate. M5 (data24) is a different and isolated group.

Estructura genética poblacional

El andlisis de estructura genética poblacional mues-
tra cinco colores, cada color representa uno de los grupos
genéticamente diferenciados y cada barra de color vertical
corresponde a un aislado (Figura 4). El cédigo de color es
el siguiente: grupo BAPS1, Rojo (Bilbao, Saucillo, Gabino y
Texas) el cual se denomind “Bilbao”; grupo BAPS2, Rojo, Ver-
de, Azul y Amarillo (Texas) el cual se denominé “Texas”; grupo
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BAPS3, Rosa (Marte) el cual se denomind “Estacion Marte”.
Se encontraron pruebas de mezcla entre los dos primeros
grupos y las muestras de M1, M3 y M4, representan grupos
diferentes, pero enlazados con T5 (poblacion de Texas). M5
de Estacion Marte representa un grupo genético diferente
y aislado, totalmente separado de los demds grupos de la
estructura genética, que podria representar una posible
nueva unidad evolutivamente significativa. Mulvaney et al.
(2005) mencionan que la lagartija gusano Rhineura floridana
Baird, presenta una estructura poblacional genéticamente
diferenciada en grupos y encontraron que las poblaciones
mas aisladas geograficamente constituyeron grupos que
representan especies diferentes. Por otro lado, Branch et
al. (2003) y Heath et al. (2012) también encontraron en su
estudio de Eumeces egregius, Neoseps reynoldsi y Sceloporus
woodi, que los grupos o poblaciones aisladas espacialmente,
generalmente presentan profundas divergencias genéticas.

En el presente trabajo se encontraron tres grupos ge-
néticamente diferenciados dentro de los cuales la poblacion
de Estacion Marte se reconoce como el grupo mas alejado,
tanto geogrdfica, como genéticamente, respectivamente,
coincidiendo con lo encontrado por Mulvaney et al. (Op. cit.).

Considerando la separacion geogriéfica del grupo de
Estacion Marte, podriamos inferir un posible aislamiento por
distancia, ya que presenta todos los elementos para ello, por
lo que se sugiere un analisis de concordancia filogeografica,
mediante la prueba de Mantel para demostrarlo (Wright,
1946; Stalkin, 1994), asi como analisis filogenéticos basados
en distancias genéticas y caracteres moleculares bajo un
modelo evolutivo. Por otro lado, el analisis de la estructura
genética poblacional infiere o muestra que el grupo Texas,
podria presentar cuatro posibles variedades genéticas. La
poblacion de Estacion Marte, presentd un haplotipo Unico,
podria representar un posible nuevo grupo genético evoluti-
vamente significativo.

CONCLUSIONES

Uma exsul presenté 22 haplotipos, siendo Bilbao5 el
haplotipo ancestral, cuatro de ellos (Estacion Marte) can-
didatos a posibles nuevas unidades evolutivamente signifi-
cativas. Uma exsul se divide en cinco poblaciones geografi-
camente diferenciadas y muestra una estructura genética
poblacional incipiente e integrada por tres grandes grupos:
Bilbao (BAPS1), Texas (BAPS2) y Marte (BAPS3). La poblacion
de Estacion Marte, por su aislamiento genético y geograf-
ico, se puede considerar una poblacién alopatrica. Segun
los resultados del analisis mismatch, el cual es unimodal
cargado hacia la izquierda, la metapoblacién de U. exsul, es
una poblacién en expansion, que proviene de un cuello de
botella, donde esta operando la deriva génica.

Se sugiere el desarrollo de un plan de conservacion
efectivo para la proteccion del habitat que requiere cada
grupo genético de U. exsul, con la finalidad de no sélo
proteger la especie, que esta en estatus vulnerable de con-
servacion, sino conservar la variabilidad genética que per-
mitiria su adaptacién a futuras perturbaciones del habitat.
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