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RESUMEN

La distribucion espacial de la variabilidad genética es influenciada por distintos factores tales
como: el rango de distribucion de la especie, la capacidad de dispersgisteria de
apareamiento, migracion, entre otrosia baja tasa de migraciéntrelas poblaciones de una
especie puede ocasionar una disminucion de la variacion geféties el caso da codorniz
Moctezuma (Cyrtonyx montezumgeuna especiale interés cinegéticaon una limitada
capacidad de vuelo que flestringe edesplazemientb agrandes distanciagn el limite norte

de su distribucién en Arizona, Nuevo México y TerasEstados Unidpda especie habita
bosques de encino separados entre si por amplias areas desérticas, lo que genera que la poblacion
esk distribuida en parclseo islasEl conocimiento déa estructura genética poblacionallde
especiegy las posibles consecuencias de ese acomodo espacial son fundarpardalesalizar

un mejor manejo de est&n este sentidoel objetivo de este esta investigaciés la
deteminacion de patrones de variacidbn genética en poblacion&ydenyx montezumae
mediante el uso de loci microsatelital&e utilizaron nueve loci disefiados p&alinus
virginianusen 119 muestrgzovenientes de la caceria legal en Nuevo MéxXdaonay Texas

en Estados Unidosas muestras fueron divididas en cuatro poblaciones Arizona (AZ), Nuevo
México Oeste (NMW), Nuevo México Este (NME) y Texas Oeste (TXW). A nivel global, las
poblaciones analizadas mostraron bajos valores de heterocigosidadidagel= 0.22 + 0.04)

y numero de alelos por locu8 € 2.41 £ 0.27) en comparacion con otras aves. El indice de
diferenciacion genética poblacionag®Rylobal tuvo un valor de 0.045, sugiriendo una débil
estructura genética. Los valores mas altos pafadrrrieron entre las poblaciones de-AZ
TXW, AZ-NME y NMW-TXW. Los resultados del andlisis de asignacion bayesiana indican
gue las muestras se sepamaires grupos (K=3ubicando a las poblaciones de Arizonay Texas

en dos grupos distintog aparte de las dos poblaciones de Nuevo México, las cuales se
encuentran en el mismo grugopesar de estar diferenciadas entre si, el analisis de asignacion
bayesana sugiere la mezcla de los individuos entre las poblaciones, lo que puede ser un
indicador de que existe migracion entre ellas, especialmente entre las poblaciones de Nuevo

México y Arizona.La prueba de aislamiento por distancia indica que existe werdef



correlacion(R? = 0.84)y evidencia sugestivan (= 0.08) de no independencia entre la distancia
geografica y la distancia genética de las poblaciones, por ksquebable que las poblaciones

de la codorniz Moctezuma en el suroeste de Estados $Jmidose encuentren aisladas
totalmente. No obstante, las proyecciones climaticas indican un aumento en las condiciones de
aridez en esta region, especialmente en las zonas de climas templados como lo son los
ecosistemas de encinares abiertos donde oaumspecie. En este escenario, es posible que
desaparezcan las zonas que pueden estar funcionando como corredores entre las poblaciones,

ocasionando asi un mayor aislamiento de la especie.
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ABSTRACT

The spatial distribution of genetic variability is influenced by different factors such as: range of
distribution of the species, dispersal capacity, mating system, migration, among others. A low
migration ratebetweerpopulations of a species can causkeerease in genetic variation. Such

is the case of the Mibezuma quailCyrtonyx montezumgeapopular game birdith a limited

flight capacity that prevents move largedistances. In the northern limit of its distribution in
Arizona, New Mexico and Texs in the United States, the species inlsalaik forests separated

from each other by wide desert areeausingthe populatiorto bedistributed in patches or
islands. In order to establish proper population management, it is important to know the
populd i onds genetic structure as wehereforeattee c au s €
objective of this study is the determination of genetic variagatiernsin populations of
Cyrtonyx montezumaérough the use of microsaitels loci. Nine loci desgnedfor Colinus
virginianuswere used in 119 samples from legal hunting in New Mexico, Arizona and Texas in
the United States. The samples were divided into four populations Arizona (AZ), New Mexico
West (NMW), New Mexico East (NME) and West Texas (TXW).a globalperspectivethe
populations analyzegresentedow values of observed heterozygosity, @H0.22 + 0.04) and
number of alleles per locuf\ = 2.41 + 0.27) compared to other bigdecies The global
population genetidlifferentiation index Brhad a value of 0.045, suggesting a weak genetic
structure. The highest valufs Rstoccurredbetweerthe populations of AZXW, AZ-NME

and NMWTXW. The results of the Bayesian allocation analysis indicate that the samples are
segparated into three groups (K = 3) placing the populations of Arizona and Texas in different
groups apart from the two populations of New Mexico, which are in the same group. Despite
being differentiated from each other, the Bayesian allocation analygsststhe mixture of
individuals between populations, which may be an indicator of the existence of migration
between them, especially between the populations of New Mexico and Arizona. The distance
isolation test indicates that there is a strong cormigi® = 0.84) and suggestive evidenge (

= 0.08) of noAndependence between the geographical distance and the genetic distance of the
populations. However, it is likely that the populations of thentdpuma quail in the

vii



southwestern United States are moimpletely isolated neverthelessclimate projections
indicate an increase in aridity conditions in this region, especially in temperate climates such
the ecosystems where the species ocdursrefore, it is possible that the areas that may be

functioning as corridors between the populations disapgeasing their complete isolation.
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INTRODUCCION

Las variacionedisioldgicas, morfolégicas y conductualesistentesentrelas especieg entre
los individuos de una misma especie tienen su origeniefotanaciongenética propia de cada
una.La mayoria de estgsueden estar dadas parvariabilidad genéticala cualconsiste en
variaciones dne secuencias de ADNe distintos individuogEguiarteet al., 2007) Estas
variaciones puedencasionar que la misma caracteristiwafologica o funan del organismo
se manifieste de distinta manera entre individ(ldedrick, 2011) De esta manera,iaha
variabilidad les brinda a las especies [aosibilidad de enfrentarcambios ambientaleg
biol6égicos por ejemplo, cambios en la temperatura y/o precipitaciG@gmpetencia,

depredacion, enfermedadgsya persistia través del tiemp@Allendorf y Luikart, 2007)

La distribucién espacial de la variabilidad genétici @sfluenciada por distintos
factores comel rango de distribucién de la especie, capacidad de dispessiSistema de
apareamientola migracion, entre otros(Manel et al, 2003) A su vez estos fendmenos
determinan en mayor o menor medida el aumento o disminucion de la variabilidad genética
dento y entre las poblaciones de una esp@diengeret al.,2017) Una baja tasa de migracion
dentro de las poblaciones de una especie puede ocasionar una disminucion de la variacion
genética(Frankham, 1996)Esto tiende a reducir la capacidad ataptacion a camiso
ambientales extremos en los individuos de una poblacion. Lo anterior puede traer como
consecuencia un efecto negativo en la supervivencia a largo plazondetégoblaciones de la
especie (Arif y Khan, 2008). De igual manera, la midde variacibn genética en las
poblaciones reducsu éxito a causa de la disminucion teeadecuaciéindividual promedio
(Reed y Frankhan20(B).

La disminucion de la variacion genétipaedeestar dadatambiénpor la reduccion de
los tamarios poblacioles de las especies. Diversos factores naturales y antropogénicos son la
causa de esta reducci@mn embargo, la mayor afectacidén proviene de actividades desarrolladas

por el humang@Frankham, 1996).a destruccion y fragmentacion de los habitats natjrate



como la sobreexplotacion de especies con valor econémico, quiza representan las principales

amenazas para persistenciae las poblaciones silvesti@®empletoret al, 1990)

Actualmente, la reduccion de los tamafos poblacionddesiuchas poblaciones de fauna
silvestreha ocasionado qudichas especieso ppseanuna distribucion geografica continua.
Estas pueden estaeparadageograficamente y formar grupos reproductivos sgig@pueden
diferenciar unos de otros (Allendaet al, 2008).A su vez, lafragmentacién puede ocasionar

el aislamiento ddos grupos reproductivodisminuyendoel intercambio de individuod.os
individuos pertenecientes a fragmentos poblacionales asstptmraficamente del resto de la
distribucion de la especie pueden presentar adaptaciones locales a las condiciones ambientales
de un sitio determinado (Kawecki y Ebert, 2004). Por lo tanto, una sobreexplotacién de esa
poblacién pudiera ocasionardatirpacionde la especie en ese lugar, ya que individuos de otras
regiones no tendrian la capacidad de adaptarse a las condiciones de @&bsiliero y Toro,

2002)

En el caso de la fauna silvest® aprovechamiento cinegético es una actividad
productiva que impacta directamente las poblaciaesistintas especieda constante
extraccion de individuos de una poblacién puede ser sinénimo de pérdida de informacién
genéticgHarriset al, 2002) Como consecuencjai no existe un control sobre esta extraccion,
la actividad cinegéticpuede generar cambies el pool genéticque pueden tener un efecto
sobrelas tasas de cosecha o inclusive pueden incrementar el riesgo de extincion de algunas
especieqAllendorf et al, 2008). Es por esto que conocer Mariabilidad genéticae las

poblaciones explotadas es de gran importancia para realizemnejo sustentahle

Tal es el caso de la codorrizoctezuma(Cyrtonyx montezumaigors 1830, una
especiede interés cinegéticoon una limitada capacidad de vuelo que le impide desplazarse
grandes distancig$tromberg, 1990)Aunado a esto, en el limite norte de su distribucion en
Arizona, Nuevo México y Texasn Estados Unidpda especie hata bosques de encino
separados entre si por amplias areas desérticas, lo que genera que la poldatgiresta
en parches o islas (Stromberg, 2000). Durante el invierno la especie es cazada en Arizona y
Nuevo México (Stromberg, 2000; Leopold y Mdea1957). Sin embargo, a pesar de ser una

especie de interés cinegético, no se tiene informacién respecto a su genética poblacional. Por lo



que, el conocimiento de los patrones de variacion genética poblacional pudiera significar una
herramienta importaatal momento de determinar distintas acciones de manejo, tales como

posibles translocaciones de individuds oestriccion de la caceria en ciertas areas y. afios

El patrén de distribucion geografica en parches que pre€entanezumaesn el limite
norte de su distribucion, pudieran estar ocasionando una disminucién en la variacion genética
una fuerte estructura genética poblaciorzd por esto queooocerla estructura genética
poblacional dda especiey las posiblescausas que dan origen a ese acomodo espacial son
fundamentalepara realizar un mejor manejo de esta. En este sentido, el obieate trabajo
es la determinacion de patrorespacialesle variacion genética en poblacionesGlgtonyx
montezumagediante el uso de loci microsatelitatesADN.



. ANTECEDENTES

I.1. Historia natural de la especie

La codorniz Moctezuma Cyrtonyx montezumaéGalliformes: Odontophoridae) también
conocida como codorniz arlequ(frigura 1) es un ave terrestre que habita lomerios con
presencia de distintas especies arbomas;ipalmenteencino Quercusspp).La existencia de
unaabundanteobertura de pastizales y arbustean factor determinate enla presencia de la
especigLeopold y McCabe, 1957). La especie se distribuye a través de toda la Sierra Madre
Occidentaldesde etur de Arizona, Nuevo México y Texas en Estados UrtidstaOaxaca y

el centro de MéxicoEn Nuevo México y Texas, la codorniz Moctezupaseeun patron de
distribucionfragmentado en parches, separado espacialmente del resto del rango de distribucién

de la especiéFigura?2).

Es ce tamafio medianta codorniz Moctezuminide entre 20 y 23 centimetros de altura.
Los machos llegan a pesar hasta 195 g, mientras que las heuonbdas alcanzar un peso de
176 g (Stromberg, 2000). La especie presenta también dimorfismo sexual en e fixistgn
cuatrosubespeciesC. m. montezuma€. m. mearnsiC. m.rowleyiy C. m. salleilas cuales
pueden ser diferenciadpsncipalmente por el patron en el plumaje de los machos (Leopold y
McCabe, 1957).

La subespecie mas norte@igrtonyx montezunae mearndnabita los estados de Sonora,
Chihuahua, Durango, Coahuila y Nuevo Ledn en México; en Estados Unidos se encuentra en
los estados de Arizona, Nuevo México y Texas (Stromberg, 2000). Los machos de esta
subespecie poseen plumas blancas y neghascana que forman un llamativo patrén similar a
la cara de un arlequin. Los flancos del cuerpo son de color gris cubiertos fosrtgancos, la
parte dorsal es de un color canela con puntos negros, el medio de la parte ventral desde el pecho
hasta la ola es de color café y poseen un pico de color grisaceo. Las hgrdsmistan un vago
patrén de arlequin en la cara. Ademas, las hembras son de un color mas palido y café con un

fino patréon de puntos y barras blancas en la parte ventral (Stromberg, 2000).



Figura 1. Hembra (izquierda) y macho (derechalge¢onyx moreézumaeFotografia de Will
Brooks qttps://ebird.org/view/checklist/S46086344
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Figura2. Distribucion actual d€yrtonyx montezumg@irdLife International, 2016)


https://ebird.org/view/checklist/S46086344

La formacion dgarejageproductorasucedeentre los meses de marzo y abril, mientras
que los primeros juveniles por lo genea@bbservan a mediados del mes de jEBouna especie
comunmente mondégamaiinqueen algunos afios anormalmente humedos las hembras pueden
presentar un comportamiento poligamico y aparearse con varios machos de diferentes nidos,
dejando al macho a cargo del cuidado de los huevos (Stromberg,29p)medio cada pareja
procrea 11 pollelos por temporada (Leopold y McCabe, 19Bibwn, 1979.

Justo después de la época reproducivaediados de septiembwd,igual que otras
codorniceqCarrol, 1994; Williamset al, 2003),esta especie forma grupos invernales que por
lo general estan copuestosen promedio po6.4 a 9.5 individuos (Holderman1992) Estos
grupos permanecemidos hasta los meses de marzabril, cuandocomienzala época de
dispersiérde los individuoy la formacion de parejagproductivasl{eopold y McCabe, 1957
Stromberg 1990)

1.2. Ambito hogarefioy movimientos

Existen diversos estudiatonde a través del uso de la telemetria se ha estieiaubito
hogarefiq los movimientosle C. montezumadl primero de ellos fue realizado por Stromberg
(1990) en el sur de Arizona. En este estudensentroé que durante la época invernal los grupos
permanecieroen areas de entre 6 y h@ctareash@ y se movierorunadistancia promedide

97.8m entre das consecutivo\l inicio de la época de dispersidas individuos utilizaron en
promedio areas de 50 ha y se movieron 195 m durante dias sucesivos. Al comenzar la época
reproductiva las parejas permanecieron en areas de 2 ha en promedio y sus nogviliaieos

tuvieron un promedio de 83 m.

Un estudio realizado por Greene (2011) en el oeste de Eexamtré que el area
promedio de ambito hogarefio para la especie en esta region &4%d Ba. Mientras que la
distancia linear maxima entre dos lodaties encontrada para un individuo fue de 12.74 km. A
pesar de que este estudio solamente obtuvo informacion durante la época de dispersion y
reproduccion de la especie, los valores son mayores en comparaciors obtefods por
Stromberg (1990).



Chavaria (2013) instal6 radiotransmisoregn individuos deC. montezumaen tres
localidades del sureste de Arizonencontando también areas de &mbito hogarefio y
movimientos mas grandes en comparacion coedortadgor Stromberg (1990En el trabajo
mencionado, el valor maximo de ambito hogarefio de la especie fue de 20®6bhaparte,
la distancia linear maxima promedio entres dlacaldades fue de,128.39m, mientras que la
distancia linear maxima detectada para un individuo fue de 2375.5 m. Ademas, este estudio
demostré que las hembras adultas tienen areas de ambito hogarefio mas grandes en comparacion
con los machos. De iguahanera, los juveniles de ambos sexos tuvieron areas de ambito

hogarefio mayores en comparacion con los adultos.

I.3. Aprovechamiento y manejo de la especie

Cyrtonyx montezumaes aprovechada cinegéticamente durante el invierno en los estados de
Arizona y Nuevo México en Estados Unidos (Stromberg, 2000; Heffelfinger y Olding, 2000).
En la actualidad la temporada de caceria en Arizona dura 80 dias entre noviembre y febrero,
mientras que en Nuevo México la temporada comienza el 15 de noviembménatel 15 de
febrero. En Texas la temporada de caceria se encuentra cerrada, por lo tanto, las poblaciones no
se encuentran bajo la presion de la cacEtiaso de perros entrenados para la caceria, el facil
acceso en automovil a los sitios donde sdilmaralas parvadas, el incremento en la popularidad

de la caceria de la especie en Arizona y Nuevo México, asi ¢oentueido rango de dispersion

de las parvadas duraritetemporadanvernalpermite a los cazadores localizarcon relativa
facilidad Por lo tantodurante una misma temporada invernal se puede llegar a eliminar a todos
los individuos de una misma parvg&romberg, 2000).a cosecha de parvadas enteras puede

estar promoviendo un descenso en el tamafio poblacional de la especie

Ladisminucion de la abundancia de esta especie también puede estar dada por la pérdida
de una buena cobertura de pastizales (Harveson, 2009). Una de las estrategias de defensa de esta
especie es permanecer inmoévil en el suelo cuando se siente amenazatiapamera logra
camuflarse con el suelo gracias a los patrones cripticos de su plumaje. Sin embargo, la reduccion
en la cobertura de los pastizales debido al sobrepastoreo le daitspecie su principal

estrategia de defensa contra los depredadoefge{fthger y Olding, 2000). De igual moda



reduccion en la cobertura vegetal también puede estar dada por el decremento de las

precipitaciones durante el verano.

Como se menciond anteriormente, en Texas no esta permitida la caceria de la especie,
debidb principalmente a los bajos valores de abundancia que presenta en eEgstdstado
las poblacionesemanentesle C. montezumase encuentra restringidasa region de Trans
Pecosen el oestg a la Meseta de Edwas@n el centrqAlbers yGehlbach, 190). A raiz de
esto, se han realizado distintos esfuerzos para reestablecer las pobladibmasmntezumaen
el estadoA mediadosde la década de 19&®inici0 con una serie deeintroduccionesn
distintas regiones de Texaspartir de idividuos colectados en Arizona, donde la especie es
mas abundant@NVauer, 197R A pesar de que la liberacion de los individuos en las distintas
ocasionegue realizadaen sitios donde histéricamente se distribuia la especie, el éxito de estas
reintroduccbnes no se ha podido confirm@rmstrong, 2007debido a que no desdio el
seguimiento adecuado a los individuos liberades esta forma, no se tienedarteza si los
individuos observados en afios posteriores a las reintroducciones son migrantes de regiones

cercanas o si se trata de los individuos reintrodugilisastrong, 2007)

I.4. Variabilidad genética en las codornices del nuevo mundo

El conocimiemo de los patrones de variabilidad genética ha sido impulsado principalmente por

el desarrollo de los marcadores moleculares. Particularmente, los marcadores microsatelitales
se han convertido en una herramienta muy utilizada para determinar la estyaottiea de

las poblaciones (Golubov y Ortega, 2007). Esto se debe a que los loci reitedeatson
marcadores codominantes altamente polimérficos y se enauantiamente distribuidos en

el genoma de muchos organismos eucariontes, por lo tanto, son capaces de brindar gran cantidad
de informacién y nos permiten diferenciar unos individuos de otros a partir de muestras de tejido
(Kashi y Soller, 1998)Se han desrollado marcadores microsatelitales para diversas especies

de la familia Odontophoridae conf@allipepla squamatgOrangeet al, 2014), Callipepla
californicay Callipepla gambell{Geeet al, 2003),Colinus virginianugSchableet al., 2004)

y paraOdmtophorus leucolaemu$ale y Hughes, 2003). Los trabajos realizados con estos
marcadores moleculares se han enfocado en determinar la variabilidad genética y el parentesco

familiar.



La mayoria de los estudios para determinar la variabilidad genéticidoagnfocados
en las poblaciones d€olinus virginianus Esta especie posee una amplia distribucion, sin
embargo,la fragmentacion del habitat donde ocuira ocasionado el descenso de las
poblacionesA pesar de la reduccidon poblacional, diveraasores han encontrado que esta
especie presenta una débil estructura poblacional y diversidad genética similar entre poblaciones
(Williford et al, 2017).

Tres estudios realizados en distintos lugares de EdtAddssencontraron que a pesar
del aparerd aislamiento que presentan algunas poblacion€s dieginianus los estimadores
de variabilidad genética presentan altos valores y la estructura genética entre las poblaciones
analizadas es practicamente ndlarfune, 2008; Evaret al, 2012;Miller et al., 2017). Los
autores atribuyen estos patrones a dos factores. El primero de ellos es que probablemente los
individuos de esta especigimse encuentran migrando entre poblaciones a pesar de la
fragmentacion del habitgt esto es debido principalmente a que una gran proporcion del area
que separa a las poblaciones esta ocupada por tierras agricolas, lo que de alguna manera permite
la movilidad de las aves a través de estas zonas. El segundo factor es atribuido al ¢qaeho de
el tiempo que ha transcurrido desde que la fragmentacion del habitat comenz a incrementarse
ha sido poco, por lo tanto, es meyrto el tiempgoara que exista un reflejo de este fenémeno
en la variabilidad genética.

En el caso d€. montezumaao sehan desarrollado marcadores microsatelitales para
la especie. Sin embarddathur y colaboradores (201@alizaron un estudiconpolimorfismo
de nucledtido tnico (SNP por sus siglas en inglés). En el andlisis incluyeron individuos de las
poblaciones de #zona, Nuevo México y oeste de Texdsos autores reportan una
heterocigosidad observada de 0.32 + 0.17, mientras que el indice de diferenciacién genética
entre pares de poblaciones oscilé entre 0.08 y 0.14. Segun el analiarsabdidadgenética
guerealizaron, la poblacion de Texas se encuentra separada de las poblaciones de Arizona y

Nuevo México.



Il. HIPOTESIS

Dado que la especie ocupa bosques de encino que se encuentran ampliamente separados unos
de otros por areas desérticas, aunado a la limitada capacidad de vuelo de esta gallinacea, es
probable que el intercambio de individuos entre las poblaciones seadbimid que genera

bajos niveles de variabilidad genética al inteder las metapoblaciones y una estructura

poblacional que sigue un patrén de aislamiento por distancia
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[l. OBJETIVOS

[11.1 . Objetivo general

Determinar la estructura ypatrones de variacion genética en poblacionesCyeonyx

montezumaen el limite norte de su distribucion

[11.2 . Objetivos especificos

1. Comparar la variabilidad genéticaicrosatelitalentre las poblaciones deyrtonyx
montezumaede Arizona, Nuevo Méxicg Texas.

2. Determinar la estructura genética en poblacion€ydenyx montezumas los estados
de Arizona, Nuevo México y Texas.

3. Determinar si existe un patron de aislamiento por distancia en poblacioGgealeyx

montezumaen Arizona, Nuevd/léxico y Texas.
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V. MATERIALES Y METODOS
IV.1. Colecta de muestras

Las muestras utilizadas en este trabajoorenientes de la caceria legal en Nuevo México
Arizonay Texasen Estados Unidd§igura3)(Anexo 1) Dichas muestras estéompuestas por

las alas y los buches de individuos cazados durante el invierno entre los afios 2@€ar201

el fin de asignarles una poblacion a los individuoslisefié unarreglo espacial coouatro
poblaciones: ArizongAZ), Nuevo México EsteNME), Nuevo MéxicaOeste(NMW) y Texas
Oeste (TXW) En total se obtuvieron 119 muestras, 32 de AZ, 36 de NMW, 26 de NME y 25
de TXW (Tabla 1)Esbb de acuerdaonla ubicacién de los individuos cosedba y al rango

de distribucion actuale la especipropuesto por la [IUCNBirdLife International, 2016)

IV.2. Genotipeado de microsatélites
IV.2.1. Extraccion de ADN y PCR

Para realizar la extraccion de ADN se tomaromgxde tejidanusculadelala derecha de cada
individuo. Se utilizé el kit de extraccidNeasy Blood and Tissue QIAGEN®R y el extracto

de ADN obtenido se almacen620°C. Es importante sefialar que debido a la deshidratacion y
deterioro que presentaban buena parte de las muestras fue necesario realizar la homogeneizacion
del tejido mediante un morteresto para tratar debtener mayores concentraciones de ADN.

La concentracion de ADN en el extradte evaluada con un espectrofotomeiano Drop

1000

Seprobaron20 loci microsatelitaleslesarrolladogor Schabley colaboradore§2004)
paraColinus virginianusLa eleccion de estos 20 loci se reativd baseenla heterocigosidad
y el numero de alelos reportados fmwrautoes Para la amplificacion de los microsatélites, se

preparaon reacciones de PCR de 2b cuyas concentraciones finakesron 2 pL de ADN
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Figura3. Ubicacion de los sitios donde fueron cazados los individu@ydenyxmontezumae
utilizados en este trabaBirdLife International, 2016).

Tabla 1. Localidad, cantidad y afio de colecta de los individu@s s@®ntezumastilizados en
este trabajo.

Localidad Tamanfo de muestra Ao de colecta
Arizona (AZ) 32 20152017
Nuevo México Este (NME) 26 2010, 20182016
Nuevo México Oeste (NMW) 36 20092011, 20152016
Texas Oeste (TXW) 25 20182019
Total 119 -
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gendmico (con una concentracion de 50 ng por pL), 12.5 uL de MastéBdiag® Colorless
Master Mix, Promega)l uL de cadavligoy 8.5 pL de agua para PCR sin endonucledszs
condiciones del termociclador para la amplificacion se modificaron de acuerdo con las
especificaciones del fabricante del MasterMix utilizado y a las temperaturas de alineacién de
los oligos. El programa ilizado fue el siguienteun ciclo de 95°C por 2 minutosjncociclos

de 94°C por 30 segundaet°Cpor 30 segundos y 72°C por 30 segundos; después 35 ciclos de
94°C por 45 segundos, 45°C por 45 segundos y 72°Qrporinuto; seguido den ciclo de

72°C r dosminutos.Los productos de PCReroncargados egeles de agarogafidos con
bromuro de etidioal 2% y corridos por electroforesis a 90 volts durante 55 minutos.
Posteriormente fueron visualizados en el fotodocument&d¢iR BIO-Imaging Systems

MiniBIS Pro® para corroborar la amplificacion de los fragmentos deseados

Se seleccionarono$ 12 microsatélitesque presem@ron mayor polimorfismoy
concordancia en el tamafio de fegmentosegun lo reportado por el aut@abla 1) Debido
a que losoligos poseiandistintas temperaturas de alineacién, se realizaron pruebas de
estandarizacion de la técnica BER mediante un gradientgaradeterminar la temperatura
Optima para cada pate oligos, las temperaturasariaron entre 45°C y 57°CTabla 2).
Posteriormente se ordenoé este sebldgps a SIGMAALDRICH con una modificacion en la
s e ¢ u e n3cfmarcajd, dondefueron adheridos a la secueniciafluoréforosFAM y HEX.
A pesar de haber realizado pruebas con todos los primers previo al marcaje con fluoréforos, se
tuvieron problemas con la amplificacion e loci Quail 32 y Quail 34utilizando oligos
maicados(Tabla?2).

Después de estar seguros de haber obtenido la amplifickcioas fragmentos deseados
en 10 locj se realizaron diluciones de los productos de PCR a 50 ng/ul en un volumen de 50 pl
siguiendo las indicaciones ##ACROGEN. Secolocaronl5 pl de cada dilucién en placas de
96 pozos utilizando un arreglo multiplex R&ER(Tabla 3)y fueron enviadas a MBROGEN
donde se realizo la lectura de fragmemtosin secuenciador ABI 3730xI (Applied Byosistems)
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Tabla2. Loci microsatelitaleseleccionadode acuerdo cola concordancia en el tamafio de fiezgmentosegun lo reportado por
Schableet al (2004). Los loci marcados en negsitin aquellos en los que se presentaron problemas en la amplificacion utilizando
los oligos marcados con fluoréfords(°C) = temperatura de alineamiento.

Rango de tamaric

Locus Secuencialel oligo5 @ 6 Repeticion esperado (pb) T (°C) Fluoréforo
oms EOSAASEITORAC T o uaw  m
oo FIECEMCANTE . omen s e
Quail13 AL OO TTCAAS TET TEASATA (AC)3s 116170 53 FAM
Quail 14 1 e A (AAAC)6 232244 53 HEX
Quail24 [ AAATCT BT CAACEAACT AT (AAAC)6 148164 57 FAM
Quail2s A TAT IET AT ARG ATTCTATE  (anac)s 146150 49 HEX
Quail 27 E%ig%ﬁiﬁ ééi %ﬁé léA G (AAAC)s 170-244 45 FAM
Quaildr [ 20 CIISAS AR TEACTTA (AC)13 152170 53 HEX
oz PUCARCCSSTASH o, mme

win ETOSCSEMIOCIN  pcowor  men

Quail 41 E:: ﬁi; TT%TT LTTEATCGTGTSATTGSTATATA (AAAC)6 290336 49 FAM
Quail44 T TCCACAGCAGGT CAG TA (AAAC)6 192208 53 HEX

R: CCC TCT CCA CTT GGT ATA
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Tabla3. Arreglo multiplex utilizado para enviar los productos de PCR al analisiagiaentos
a MACROGENY: La placa MQ5 incluy6 a los 10 loci microsatelitales gadoslos individuos
de la poblacion de Texas.

Placa Locus

MQ1 Quail 3y Quail 31

MQ2 Quail 13 y Quail 14
MQ3 Quail 24, Quail 41 y Quail 44
MQ4 Quail 9, Quail 25 yQuail 27
MQ5* Todos los loci

IV.2.2. Lectura de fragmentos

La lectura de alelose realiz6 mediantel programa GeneMarker v 2.6Hulceet al.,2011)

A partir de esto se cred una matriz de aleloslgmograma MicrosofExcel® que sirvi6 como

base para los analisis posteriores. Debido a que se utiliddevantesprogramas para los
andlisis, fue necesario transformar la matriz de alelos a los distintos formatos que requiere cada

uno de ellos, esto se realiz6 con el progralR&ELTE v 1.37 (Coombest al.,2008).

IV.3. Analisis estadistico
IV.3.1. Variabilidad genética

Se evaludd pérdida de alelos, alelos nulos y el exceso de homocigemisante el programa
Micro-Checker v 2.2.3 (Van Oosterhaeital.,2004).Utilizando el complemento éhAIEx v
6.5(Smouse y Peakall, 20L2n el programa Microsoft Ex@@| se obtuvieronds estimadores

de variabilidadyenética alelos por locugA), heterocigosidad esperafté) y heterocigosidad
observada(Ho) para caddocus y poblacion Por mediodel software ARLEQUIN v 3.5
(Excoffier y Lischer, 2010) se calcularon las posibles desviaciones del supuesto de equilibrio
de HardeyWeinberg(HWE por sus siglas en inglgparacada locus en cada poblaci@e

aplico la correccion de Bonferroni sobre los resultados de este ultimo analisis.
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IV.3.2. Estructurgy diferenciaciorgenética poblacional

Para determinar el grado de diferenciacion genética entre las poblaciones éecaldide de
diferenciacion genética poblaciomrcon el programARLEQUIN v 3.5 (Excoffier yLischer,
2010) Este indice fue desarrollado por Slatkin (1995) para estudios de variacion genética que

utilizan microsatélites. Es analogo del indiegdesarrollado por Wright (1951), el cual calcula

la diferenciaciébn genética entre dos o mas poblaciones a partir de las diferencias en las

frecuencias alélicas. A diferencia d&idr el Rst estima la diferenciacion genética entre dos
poblaciones a partir da variacion en el tamafio de los alelos para cada locus entre ambas
poblaciones. Los valores de este indice van del 0 al 1, donde el valor 0 indica nula diferenciacion

genética entre dos poblaciones y el 1 completa diferenciacion entre poblaciones.

Se re#izd un andlisis de estructura poblacional mediante el software STRUCTURE
(Excoffier yLischer, 2010)el cual realiza una estimacion del nimerés probablele clusters
0 grupos que existen dentro de la poblacion analizada. Dicha estimacion se basigeadia
bayesianale los individuos a partie las frecuencias genotipicas presentes en la pohlacion
Los parametros establecidos para realizar el andlisis fueron Tfd0s 50,000 repeticines
de cadenas de MarkéMonte Carlo, 25 iteraciones, un valorkignamero de clusters) de entre
1-4, un modelo ancestral de mezcla y un modelo de frecuencias alélicas correlackmadas.
modelos asumen que los individuos tienen un origen mixto yaguegcuencimalélicas en las
poblaciones son similaresos resultados obtenidos fueron analizados mediante el método de
Evanno y colaborades (2005) en el software STRUCTURE HARVESTER (Earl, 2012) para
determinar el nimero mas probable de clusters @obtacion.Este método calcula DeltaK
(pK), el cual est8 basado en | a diferencia

datosentre cada iteracion del andlisis para los 4 grupos

Se realiz6 un andlisis de varianza molecular (AMOVA por sigias en inglés)
utilizando el software ARLEQUIN v 3.5 (Excoffierlyscher, 2010)para determinar si la mayor
parte de la variabilidad genética se presenta dentro o enagrigsmciones de poblaciones
partir de los resultados obtenidos en el programa STRUCTURE sedraaliAMOVA
jerarquicq agrupando a las poblaciorass acuerda@on elnimero degruposmas probable y al

nivel de diferenciacién genética entre ellas obtenido mediante el Rdice

17
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IV.3.2 Aislamiento por distancia

Para determinar si existe un patrén de aislamiento por distancia entre las poblaciGnes de
montezumaese realid una prueba d&antel en el programdaSOLDE el cual se encuentra
incorporado en el progranENEPOPv 4.3 (Rousset, 2014).a prueba de Mant€1967)

realiza una estimacion de la correlacion existente entre matrices de distancia, en este caso
distancia geogréfican kilbmetrosy distanciagenética entre pares de poblacioodss valores

del estadisticoRst. La distancia geogréfica se midié en linea recta entre los centros de la
ubicacién de los individuos colectados en las distintas poblaci@gesealizaron 10,000
permutaciones para estimar la significancia estadifica 0.05) de la hipétesis nula de
independencia entre las dos variables. este caso, la independencia entre las variables es
sinbnimo de quos valores de distancia genética no se ven afectados por la distancia geografica

entre las poblaciones.
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V. RESULTADOS

V.1. Genotipeado de microsatélites

Todas las muestrds = 119) fueron analizadas utilizando 10 loci microsatelitales, sin embargo
algunos individuos no mostraron amplificacion en los loci Quail 3, Quail 13, Quail 24 y Quail
27 (Tabla4). Para los primeros tres solo un individuo no amplific6 en NME, NMW y AZ
respectivamente. Mientras que para el loci Quaitr2gjndividuos de NMEy dosde NMW no
mostraron alelosEn el caso del locus Quail 41, a pesar de haber visualizado la amplificacion
de los fragmentos en geles de agarssk fue posible genotgar 21 individuos del total, ya

que el resto no presentaleaturas de fragmentopor lo tanto, se decidié excluir este locus de

los andlisis.La falta de resultados para este locus pudo haber sido causada por la degradacion
del ADN contenido en la reaccion de PCR o por amor de lectura en el equipo de

secuenciacion

V.2. Variabilidad genética

Unicamente se detect6 la presencia de alelos nulos en los loci Quail 27 y Quail 44, por lo que
estos fueron excluidos de los analisigdderenciacion y estructuigenética para determinar si
existia diferencia en los resultadosralluir estos lociSieteloci resultaron polimorficogn al

menos una poblacion, mientras dog loci Quail 25y Quail 44 resularonmonomoérfice para

todas las poblaciones (Tabdx Se encontraron alelos exclusivos en las poblaciones de AZ,
NME y TXW para los loci Quail 03, Quail 13, Quail 27 y Quail 31.

El locus Quail 27 present6 desviacion siepuesto de HWEN las poblaciones de AZ,
NME y NMW, en los tres casos se presentd un déficit de heterocigotos. Por su parte, el locus
Quail 3L resuld fuera del supuesto de HWE en todas las poblaciones, presentando exceso de
heterocigotos en AZ y déficit en las otrap@laciones. El locus Quail 24 estuvo fuera del
supuesto de HWE en la poblacion de NMW, donde gran parte de los individuos pressntaro

mismo genotipo homocigo{dabla4).
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Tabla4. Estimadores de variabilidad genética para cada locus microsatelital en las pebldei montezumaenArizona, Nuevo
México Este, Nuevo México Oeste y Texas Odsié\, Hoy He representan tamafio de muestra, nimesadades(alelos exclusivos)
heterocigosidad observada y heterocigosidad esperadatiempente. Los nimeros marcados en negritas corresponden a aquellos
loci queseencontraron fuerdel supuesto de equilibrio de Hartyeinberg bajo la pruebaxacta de Fishep( 0.05) Estos datos
fueron sometidos a la correccion de Bonferroni.

Arizona Nuevo México Este Nuevo México Oeste Texas Oeste

Locus N A  Ho He N A  Ho He N A Ho He N A Ho He
Quail 03 32 2 0.16 0.20 25 3(1) 0.20 0.18 36 3 0.220.20 25 2 0.120.11
Quail 09 32 1 0.000.00 26 2 0.120.11 36 2 0.17 0.15 25 1 0.000.00
Quail 13 32 1 0.000.00 26 1 0.00 0.00 35 1 0.000.00 25 2(1) 0.04 0.04
Quail 14 32 2 0410.32 26 2 0.580.49 36 2 0.470.49 25 2 0.56 0.50
Quail 24 31 3 042034 26 3 0.39 0.37 36 2 0.030.08 25 3 0.36 0.30
Quail 25 32 1 0.000.00 26 1 0.00 0.00 36 1 0.000.00 25 1 0.000.00
Quail 27 32 3 0.190.44 24 4(2) 0.25 0.59 33 2 0.210.50 25 4(1) 0.52 0.62
Quail 31 32 5(1) 0.84 0.62 26 7(1) 0.62 0.75 36 6 0.580.68 25 7(3) 0.48 0.69
Quail 44 32 1 0.000.00 26 1 0.00 0.00 36 1 0.000.00 25 1 0.000.00
Media 31.89 2.22 0.22 0.22 25.67 2.67 0.24 0.28 35.56 2.22 0.19 0.23 25.00 2.56 0.23 0.25
Error estanda 0.11 0.43 0.10 0.08 0.24 0.65 0.08 0.09 0.34 0.52 0.07 0.09 0.00 0.65 0.08 0.10
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En general, la mayoria de los l@esultaroncompletamente polimérficos demostrando
un mayor valor en la heterocigosidad observestpecto a la esperadaos valores de
variabilidad genética, nimero de alelos por locus y heterocigosidad observada se mantuvieron
similares entre todas las poblaciones. NME fue la poblacion que présernsdores mas altos
de heterocigosidad (0.24 #08), seguida de TXW (0.23 = 0.08), y AZ (0.220.10, mientras
que la poblacion NMW presentd los valores mas bajos (0.090%). A nivel global los
estimadores de variabilidad genética tuvieron los siguientes viadbngésnero de alelos oscilo
de 1 a 1Xon una media de 2.41 + 0.27 por lgaeen unéheterocigosidad observada global de
0.22 £ 0.04 yunaheterocigosidad esperada de 0.24 £ 0.04.

V.3. Estructura y diferenciaciéngenéticapoblacional

A partir de la poca diferencia existente entrerEmultados de los analisis con o sin loci con
alelos nulos, se determind realizar el analisis con la informacion de todos los loci. El indice de
diferenciacion genética poblacionalsiRglobal tuvo un valor de 0.84 Los valores de
diferenciacion entre po#itiones fueron bajog¢Tabla 5) Sin embargo, la diferenciacion
existente entre $poblagonesde AZ- TXW (Rst=0.094;p=0.001) y AZ- NME (Rst= 0.043;

p = 0.011)resulb estadisticamente significativa. De igual manera, la diferenciasigtente

entre TXW y NMW tuvo significancia estadistifRst= 0.059;p = 0.013).

Segun las probabilidades obtenidas del an@lesmsignaciobayesian, se determiné el
namero mas probable de grupos mediante el método de Evanno y colaboradores (2005),
arrojando como resultado la distribucion de los individuos en 3 grupos (K=3) (EjgArpesar
de esto, la asignacion proporcional que se le da a cada individuo parece demostrar mezcla entre
los individuos de los tres grupos (Figua La proporcion dendividuos de cada poblacion
asignados a los distintgsuposreune a las dos poblaciones de Nuevo México en un solo grupo,
mientras que las poblaciones de Arizona y Texas Qesteibicadasndosgrupos separados
(Figura6).

Se realiz6 uAMOVA agrupando a las poblaciones de acuerdo con el nUmero de grupos

estimaa por STRUCTURE. Se encontré que la mayor parte de la variacion genética existente
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entre las poblaciones nortefias @emontezumaee da al interior de cada poblacion con el
94.58%, mientras que la variacion entres las poblaciones y entre grupos reprelsesiido y
2.44%, respectivamente (Tabla Bpte resultado concuerda con el indigg, ihdicando una
deébil estructura genética entre las poblaciones.

Tabla 5. Valores del indice de diferenciacion genética(éRebajo de la diagonal) entre las
poblaciones d€. montezumaen Arizona (AZ), Nuevo México Este (NME), Nuevo México
Oeste (NMW) y Texas Oeste (TXW). Los numeros por encima de la diagmmak valores

dep para cada par de poblaciorgenidosconprueba exacta de Fishé&iosvalores del indice
que resultaron estadisticamente significatest&in en negritas

AZ NME NMW TXW

AZ - 0.011 0.059 0.001

NME 0.043 - 0.176 0.096

NMW 0.014 0.010 - 0.013
TXW 0.094~ 0.033 0.059 -

*. significativo, **: altamente significativo
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Figura4. EL nimero de grupos mas probable a partir de las probabilidades de asignacion
bayesianabtenidas en STRUCTURE fue He 3. gK indica los valores de Delta K, mientras
que Log probndica la probabilidad logaritmica de los datos entre cada iteracion.
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Figura 5. Asignacion bayesiana para cada individi®C. montezumaebtenida mediante
STRUCTURE. Cada barra representa a un iddiei Las poblaciones estan ordenadas de la
siguiente manera: 1) Arizona, [®pevo México Este, Iluevo México Oeste y Ajexas Oeste.
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Figura6. Laslocalidades donde fueron capatbs individuos d&C. montezuma@009 y 2019)
utilizados en este trabajo. Las gréaficas de pastiitanla proporcién de individuode cada
poblaciénasignados mediante el programa STRUCTURIEculos= AZ, cuadradoss NMW,
triangulos= NME y rombos= TXW.
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Tabla 6.Analisis de varianza molecular (AMOVA) para las poblaciones de Arizona, Nuevo
México y Texas d€. montezumagl=grados de libertad.

Porcentaje
Fuente de Suma de .
o g Varianza de Fst p
variacion cuadrados o
variacion
Entre grupos 2 12.965 0.059 4.957%0 0.066 0.11
Dentro de los
1 2.306 0.019 1.64®%

grupos

Dentro de las

) 234 257.375 1.113 93.39%%
poblaciones

V.4. Aislamiento por distancia

La prueba de Mantel mediante la cual se realizinélisisde aislamiento por distancia en el
programalSOLDE, encontr6 que existe una fuerte correlaciGh={R.84) entre la distancia
geografica y la distancia genéticas{Ren las poblaciones d& montezumaanalizadas (Figura

7). Existe evidencia sugestivp € 0.08) de no independencia entrelistancia geogréfica y la
distancia genética. En concordancia con el estadistitdaR poblaciones de AZXW fueron

las que presentaron el mayor valor de distancia genética y distancia geogréafica. Mientras que
las poblaciones de NMEMW presentaron unaenor distancia genética y geograficamente.
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Figura 7. Correlacion entre la distancia geografica y los valores del estadispiemaRcada par

de poblaciones. La linea de tendencia indica una correlacion positiva, sin embargo, segun la
prueba de Mantel realizada, esta no fue significativa estadisticamént8.@2;p = 0.08). Las

letras sobre el gréfico indican cada par de padres. a = NMENMW, b = AZ-NMW, ¢ =
NME-TXW, d = AZ-NME, e = NMW-TXW, f = AZ-TXW.
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VI.  DISCUSION

Los microsatélites utilizados en este trabajo fueron disefiadosCpénais virginianus Los
problemas en la amplificacite algunodoci microsatelitalegpropuestos para el analisis de
variabilidad genéticamuy probablemente se deban a que estos fueron disefiados para otra
especieExiste evidencia de quentre mayor sea la distancia genética entre la especie para la
que fueron disefis los microsatélites (especie de origen) y la especie donde se busca
amplificar estos (especie objetivo) hay mepababilidad dejue laamplificacioncruzadasea
exitosa(Primmeret al.,1996 Hendrixet al.,2010. Por lo tantoa mayor distancia genética hay
mayor probabilidad de que existan mutaciones ersdasienciaslanqueantes de la region
microsatelital impidiendo su amplificaciGnHosner y colaboradores (2015) reportan que
Cyrtonyx montaimaey Colinus virginiannuse eruentran en dos clados distinttentro de la
familia Odontophoridaedivergiendo hace aproximadamente 15 millones de, éfi@gie nos

dice que la distancia genética entre edlesonsiderable

La distancia genética ent@ monteumaey C. virginiannustambién tiene influencia en
los niveles de polimorfismo que se presentan en la especie olffgallmuseraet al., 2000)
Ademas, se ha encontrado gaetre mayor sea la cantidad de repeticiodes motivo
microsatelital, mayor probabilidad dbtener valores mas altos de polimorfisiNeff y Gross,
20017). Primmer y colaboradores (2005) realizaron un estudio sobre la amplificacion cruzada de
loci microsatelitales en aves y demostraron que los loci que presentaban menos de 10
repeticiones tenianna probabilidad mas baja de resultar polimoérficos en la especie objetivo.
Esto concuerda con lo encontrado este trabajo, yajue los dos loci que resultaron
monomorficos en todas las poblaciones tienen menos de 10 repeticiones del motivo
microsatelitalEs por esto, que los resultados de este trabajo deben ser tomados con mesura para

evitarsuinapropiadanterpretacion.

Se ha reportado que las aves poseen altos niveles de variabilidad gemétialmres de
heterocigosidad observada cercanos a 0.70 y 9 alelos por locus aproximadseféptéross,

2001; Eoet al.,2011) En el caso de las especies de la familia Odontophoridae, los valores de
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estos estimadores®n parecidos e inclusive magoalque lo reportado por la literatura para las
avesen genera(Hale y Hughes, 2003; Terhune, 2008; Oraagal.,2014) Si consideramos
los valores de heterocigosidad observada y numero de alelos por locus obpenads
codorniz Moctezum@Ho, = 0.22+ 0.02 A = 2.41+ 0.27) podemoslecir que existe una baja
variabilidad genética elas poblaciones desta especien el suroeste de Estados Unidéste
resultado puede tener dos explicaciomssposiblequela informacionde los microsatélites es
totdmente confiable yC. montezumaen realidad si presenta bajos niveles de variabilidad
genética. O biena especificidad de los marcadores moleculatézados,que como ya se

mencionod anteriormente no fueron disefiados para la especientieeecia en los resultados

Mathur y colaboradores (2019) reportaron bajos niveles de variabilidad genética en la
codorniz Moctezuma, donde a pesar de no utilizar los mismos marcadores moleculares, los
valores deH, (0.32+ 0.17) observados son similazea lo obtenido en este trabajo. La baja
variabilidad genética observada en las poblaciones de la codorniz Moctezuma quiza esta
determinada por la ubicacion y el arregkngraficoque presentan, ya que se encuentragl en
limite norte desudistribucion yestan separadastre spor extensas areas desérticas, las cuales
no representan habitat potencial de distribucion para la codorniz. Lesica y Allendorf (1995)
mencionan que las poblaciones periféricas de una especie tienen méas posibilidades de estar
expeimentandoun proceso de deriva génica, debidestasantercambio de individuos que
presentan con las poblaciones que se encuentran mas cercanas al centro de la distribucion
geografica de la especie, ocasionando que algunos alelos puedan fijarsestp cedueir los

valores de variabilidad genética.

En este sentido, se esperaria que la poblacion de Arizona tuviera niveles mas altos de
variabilidad genética por estar conectada con el resto de la poblacion en.\Néxiembargo,
apesar de que los niveles de variabilidad genética son bajos, estos se mantienen similares entre
las cuatro poblaciones. También es importante sefalar queciloso loci que resultaron
polimorficos para todas las poblaciones tuvieron valores similaresgddado para otras aves.
Dicho lo anterior,es probable que estos resultados estén influenciados fuertemente por la
aparente falta despecificidad de los microsatélil@sasionandbajos niveles de polimorfismo.

La inclusién de individuos del resto tke distribucién geogréafica o el uso de microsatélites
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disefiados especificamente para la especie, pudieran ayudar a esclarecer los resultados obtenidos
sobrela variabilidad genéticabservada

El valor global del estadisticRst = 0.045, sugiere que hay una débil estructura
poblacional.De igual maneralos valores pareados d@erindican que algunas poblaciones
presentaruna diferenciacionde baja a moderadentre ellasEste resultado es similar a lo
encontrado en las poblaciones @elinus virginianus pero es importante sefalar que a
diferencia deC. montezumaeesta especie presenta una distribucion mas amplia y una mayor
extension de habitat continuo a pesar de gtee les sufrido una fuerte fragmentacion en los
altimos afos, lo que puede ser un indicador de que la especie tiene la capacidad de utilizar las
tierras agricolas como vias de conexion entre las poblagBedenanet al, 2013 Williford
et al, 2019. En cambio,Jensen y colaboradores (2019) encontraron una fuerte estructura
genética erBonasa umbellysuma gallinaceajue habita en los bosqudsciduosde Estados
Unidos y Canad§ que presenta undistribucidbngeograficacontinua A pesar de estdas
formaciones montafiosas parecen estar actuando como barrera de dispersion en la especie. Estos
dos casogxplicanque la capacidad de dispersion de una especie no solo esta determinada por

la topografia y diversidad del paisaje.

Nuestrosresultadossugiere que la poblacion de AZ es diferente respecto a las
poblaciones d&IME y TXW y, marginalmente diferenteespecto &NMW (Rst= 0.014;p =
0.059) sin embargoesta ultimano resulto significatimmenteadiferente en términosstadistios,
lo que probablemente indiqueegpuedeexistirintercambio de individuo€l Parque Nacional
de Tonto, ubicado en el centro de Arizona, se encuentra conectado mediante cadenas
montafiosas con el sur del estagsegun las estimaciones representa el limite norte de la
distribucion geogréfica de la codorniz Moctezuma. Sin embargo, reportes de avistamientos de
la especie en este pargue naciamdican su presencia en astregSullivanet al.,2009).A su
vez, estazona se encuentra unida al Parque Nacid@ApacheSitgreaven Arizonay este al
Parque Nacional de Gila en Nuevo Méxiestos parques tienen en comun la presencia de
habitat potencial para la especie, por lo que tal vez representen una zonaitdeptéamdos
individuosentre estas dos poblacior{@gpéndice I). Chavarria (2013) mediante un estudio de

radiotelemetria realizado en Arizona, encontré que los individuds. aeontezumatogran
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dispersarse mas de 2 kilbmetros. A pesar de que la distancia mas cercana entre los avistamientos
reportados en los dos parques nacionales de Arizona es cercana a los 20 km, no podemos
descartar la presencia de la especie en las zonas dohdesigorepotada debido asu dficil

detecion gracias asuestrategiale defensa contrdepredadoregjueconsiste en inavilizarse

paramimetizarsecon la hojarasceel sueloutilizando su plumaje criptico

Por su parte, el valor mas bajo para el indice de dd&&@ion genética ocurrio entre las
poblaciones de NMW y NHE (Rst = 0.010;p = 0.176) De los individuos colectados, los
pertenecientes a estas poblaciones son los que presentan menor distancia getgedditas,
por lo tantg es probable que &ltercambio de individuos entre las dos poblaciones sea mayor
en comparacion con el resto de las poblaciones. A pesar de que algunos de los individuos de
NME parecen estar aislados geograficamente del resto de la poplaaréajemplo, los
individuos coletados en el Parque Nacional de Lincemposibleue la especiestéutilizando
las &reas riberefias como zonas de transito entre la poblaciéon de NMW yA@Bfitlice I).

Se ha reportado qu& montezumapuede ocurrir en areas con vegetacion riberefia cercanas a
bosque de encin(stromberg, 2000)ademasavistamientos de la especie en el Rio Grande
sustentaresta teorigSullivanet al.,2009) Cabe sefialar, quenwanalisisadicional cormayor
namero de mestras provenientes del Parque Nacional de Lincoln, ayudarian a es@atacer

teoria.

Los valores del estadistico para la diferenciacion entre las poblaciones de AZ y TXW
(Rst= 0.094;p = 0.001)y TXW-NMW (Rst= 0.059;p = 0.013) resultaroestadisticamente
significativosy fueron los mas altos entre las comparaciones realiZzadasmbigel valordel
estadisticoRstentre las poblaciones deXW - NME (Rst = 0.083; p = 0.096) no resulto
estadisticamente significativéy cual puede ser un indicador de flujo genético entre estas
poblacionesGreene (2011) reportd movimientos de hasta 12 km para individuos de la codorniz
Moctezuma en esta region de Texespecificamente en lasontafias de Davis. Esta zona se
encuentra aproximadamente a 20 km de las montafias de Guadalupe, las cuales se ubican entre
los limites de Texas y Nuevo México, representando asi una posible via de intercambio entre
las dos poblaciong#\péndice I). Sin enbargo,otros aspectos importantes a consideraiaon

poca abundancia y escasngstamientos de la especie en la zona descrita, la presencia de areas
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desérticas entre las dos zonas montafiosas y el hecho de que el Valeeslenayor en
comparacion con los valores para las poblaciones que tampoco demostraron diferencia entre

ellas, por lo quel supuestale migracion entre poblaciondsbe ser tomado con mesura

El andlisis de asignacion bayesiana demostr6 que las poblaciones de ldazcodorn
Moctezuma en el suroeste de Estados Ursdamncuentran divididas en tres grugdgrimero
esta conformado por la poblacion de AZ, el segundo por NMW y NME vy el tercero por la
poblacion de TXW. Sin embargo, la grafica de asignacion individual obteleichuestra que
existe mezcla entre los tres grupos, siendo mas notoria esta mezcla en las poblaciones de Nuevo
México. A diferencia de Mathur y colaboradores (2019), quienes encontrarorlague
poblaciones de estos estados se encontraban divididas gnuplos (ArizonaNuevo México y
Texas), el esfuerzglobal de muestreo realizado en esta tesis es mayor, yalmsesolo
obtuvieroncinco muestras de Nuevo México y 16 de Texasentras que para Arizona se
obtuvieron 165 por lo quee podriaconsiderar que nexisteuna representacidmomogéneae
todas las poblaciones, lo que sefgms resultadasA pesar de estdos resultados obtenido
en ambos trabajos son similares,quee sise tomaen cuentda poca diferenciacion existente
entre las poblaciones d& - NMW y NMW - NME, estas poblaciones estarian actuando como
un solo gruppmientras que la poblacion de TXW se encontraria aislada del Egsteste
sentido, es importae sefialar que cerca del 40% de la proporcién de individuos asignados a la
poblacion de TXWprovienen del grupo de Nuevo México, lo que nos dice que posble
exista la migracion entre estos dos grupos, o bien, m@hscurridcel tiempo suficiente pa

que se diferencien por completo.

Los valoresdel indiceRst y el analisis de asignacion bayesiana concuerdata en
existencia deina separaciogenética entréas poblaciones de AZ y TXWEsto nosndicaque
las reintroduccionemtentadasen TXW no han sido exitosas, al menos no del todo. Diversos
factores pudieran ser la causa, uno de los principales podria ser que a diferencia de los individuos
de AZ, los individuos de TXW poseen adaptaciones localedegupermiten desarrollarse en
determinadas condiciones ambientalesmo el clima y la vegetaciégue sepresentaren la
region del Trans PecosEn esta regioma precipitacion media anual (383 milimetres)menor

y la temperatura media anual may®4.6°C) encomparacion con el sur de Arizo(E28 mm,
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23.1°C)de dondese han obtenido la mayoria de los individuos para realizar las reintroducciones
(USDA ForestService 2017) A su vez, la vegetacion en el sur de Arizesta dominada por
encinos Quercusspp) y pastos nativos conBoutelouaspp,Aristida spp yAndropogonspp,

por su parte las especies presentes en la region deHeaasson propias de los pastizales
desértios con presencia deatorral desérticdUSDA Forest Service, 2017gsto podria
representar cambios en la composicion de la dieta entre los individuos de las dos poblaciones
(L6épezBujanda, 2019promoviendaun impedimento para el establecimiento de |ds/ziduos
reintroducidosOtro factor en contra del éxito de las reintroducciones es el sobrepastoreo al que
estan sometidas las areas de encpexstizaley matorrales desérticen Texasesto disminuye

el acceso al alimento para las codornices y pregudu principal defensa contra los

depredadores al rexistir vegetacion con la cuatimetizarsgHernandezt al.,2009.

A partir de las distancias geogréficas y el indice de diferenciacion genética entre las
poblaciones, se observa un claro patrén de aislamiento por distancia en las poblaciones de la
codorniz Moctezumaes decir, las poblaciones mas alejadas eritrpresentan mayor
diferenciacidon genética en comparacion con aquellas que se encuentran mas. terpanakba
de Mantel arrojévidencia sugestiva de no inadencia(p = 0.08)en concordancia con un
valoralto de R = 0.84.Este resultado sugiere que la separacion entre las poblapicets ser
suficiente para que se aislen una de dbebido a efectos del cambio en los patrones de
temperatura y precipitacion, se espera que los limites de los desiertos que rodean dehabitat
la codorniz Moctezuma en el suroeste de Estados Unidos se expandan en altitud y latitud (Archer
y Predick, 2008 Seageret al., 2007; Williams et al., 2010). En este contextda constante
fragmentacion y cambios en extension que estan sufriendo litatb@icupados por la especie
puedenpromoveruna disminucion de las posibles zonas de transito entre sus poblaciones,
ocasionandta separaciépermanentée estas poblacionpsniendcen riesgsusupervivencia

amediano ylargo plazo.
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VIl.  CONCLUSIONES

Este trabajo representa une lds primeros acercamientos al conocimiento de la variabilidad
genética de la codorniz Moctezumfa.pesar de que lomicrosatélites utilizadoso fueron
diseflados para la especie, se logré6 con éxito la aoaglfin cruzada dewueve loci
microsatelitaley en comparacion con otras aves, los resultados obtevatidanque la especie
presenta bajos niveles dariabilidad genética al obtener bajos valorea@®eero de alelos por

locus y heterocigosidad observada erclastropoblaciones analizadas.

A nivel global existe una débil estructura genética entrecliasro poblacionesEl
andlisis de asignacion bayesiana agrupd gdddaciones de manedecreciate a Arizona,
Nuevo México Oeste Nuevo México Este y Texa3este El andlisis de asignacion bayesiana
sugio la mezcla de individuos entre las poblaciones, imdloamigracion entre ellas,
especialmente entre las poblaciones de Nuevo México y Arimaste sentidocon los
resultados de este trabajo e® posible definir con certezalas causas que han dado origen a

esta mezclaon resultado de eventastiguoso recientes

Los resultadosndicanun patrén deislamiento por distancientre las poblaciones
encontrarse evidencia sugestiva de no independencia entre la distancia geogréfica y la distancia
genéticaSin embargpes probable que las poblaciones de la codorniz Moctezuma en el suroeste
de Estados Udos no se encuentren aisladas totalmamesar de la fragmentacion y pérdida

de habitague enfrenta la especie en esta region.
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VIll. RECOMENDACIONES

Dadas las dificultades palaextraccion d&ADN de algunas muestras, eomiendalarles un
manejoadecuad@ las muestradestinadas a los analisis de laboratorio, esto incluye fijar el
tejido en etanol al 96% bien,congelar las muestras lo mas rapido posible evitando eventos
continuos de congelamiento y descongelamieAtdicionalmente dado que lasnuestras
utilizadas en este trabajo corresponden Unicamente a la temporada invernal, es posible que solo
estemos observando una parte de la variabilidad genética de la egaegie la codorniz
Moctezuma presenta grandes fluctuaciones poblacionales entre una generacion y otra,
ocasionando distintos patrones de variabilidad genética entre generaciones. Por lo que la
obtencién estandarizada de muestras en distintas épocas dekafaigs consecutivos nos

permitirauna vision mas precisa davariabilidad genética.

Es recomendablel uso de marcadores tegulares disefiados pafamontezumagpara
tener especificidad ynayor certezan los resultados sobre variabilidad genética. il
manera, unmayoresfuerzo de muestrepieincluya muestras del centro de Arizona, centro de
Texas y del resto de la distribucién de la especie en México sera de gran ayuda para determinar

la estructura genétiqaoblacionala mayor escala.
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X. APENDICES

APENDICE |

A continuacién, se muestran los numeros de licencia bajo los que fueron cazados los individuos
deC. montezumastilizados en este trabajo:

Departamento de Caza y Pesca de Arizona
2016 AZ Guide LicensetSP745596, 2017 AZ Guide #WSP505248
Departamento de Caza y Pesca de Nuevo México

524569, 590740, 588550, 588724, 1081402, 1009452, 1028253, 1011022, 1178943, 1181966,
1195916, 1215745, 1199267, 1603426, 1565216, 1563493, 1537937, 1560079, 1567186.

Departanento de Parques y Vida Silvestre de Texas

SCIENTIFIC PERMIT SPR -0410139

APENDICE I

Mapadelos avistamientos reportados en la plataforma digital eBird@atanyx
montezumag los parques nacionales de Arizona y Nuevo México dondaaeentra la
especie. También se muestran los individuos colectados utilizados en este trabajo.
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