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1. Resumen:

Las areas protegidas en Guatemala se encuentran seriamente amenazadas
por diversos factores estructurales que generan la pérdida y degradacion del
habitat en ellas. Debido a esto es vital la ejecucion de estudios que permitan
proponer estrategias de conservacion y monitoreo en dichas areas. Sin
embargo existen grandes vacios de informacion en torno al tema, en particular
proyectos que integren técnicas novedosas y rapidas como las moleculares,
para la solucion de problemas de conservacion. En la presente investigacion se
tenia como objetivo determinar el efecto de la fragmentacion del habitat (areas
perturbadas alrededor del Biotopo del Zotz) sobre el flujo génico de
murciélagos Artibeus jamaicensis. De esta manera se puede tener
indirectamente un indicador de la fragilidad de estos organismos y de como
podria determinarse también de manera indirecta el estado de conservacion
actual de las areas protegidas del Petén. Artibeus jamaicensis es un
murciélago ampliamente estudiado muy abundante en el area de estudio y de
facil captura, que esta implicado en procesos de polinizacion, por lo cual cobra
importancia ecolégica como un organismo clave para el mantenimiento y
conservacion de otras especies en particular de plantas que poseen una
funcidén alimenticia. De esta manera la importancia del murciélago se vuelve
fundamental, ya que los resultados que puedan encontrarse en relacion a ellos
pueden influenciar a otros organismos. De manera general, se encontré6 una
diversidad genética alta (de Het RD 0.947368- 0.960145) aunque la
heterocigocidad esperada y la encontrada fueron muy diferentes. La prueba de
X% muestra que existe una gran diferencia entre las frecuencias génicas
esperadas y las observadas, al ver los demas analisis se puede demostrar que
eso se puede deber a un exceso de homocigotos. Los indices de
diferenciacion genética Fst (0.05058-0.35057) y Gst (0.022782-0.543244)
dieron valores significativos de diversos valores que demuestran la existencia

de estructuracion poblacional. La prueba de AMOVA demuestra que existe



mucha diferenciacién genética de la cual la cual 36.38% es explicado por la
diferenciacion entre poblaciones y el 63.61% por la variacion adentro de las

poblaciones.

Por medio de simulaciones de migraciobn, con programas que utilizan
coalescencia se determiné la inexistencia de flujo génico entre poblaciones,
aunqgue el numero efectivo entre poblaciones también es bajo, 6 para El Zotz y
15 para Cahui. El test de correlacion entre la distancia geografica y la distancia

genética mostro que no existe ninguna relacién entre ambas.

De esta manera, se puede concluir que los esfuerzos que se han estado
realizando para el mantenimiento de las especies en estas areas deben
reforzarse, en particular el cuidado y establecimiento de los corredores
bioldgicos por los cuales estos murciélagos y otras especies se mueven. Otro
esfuerzo que debe realizarse es el estudio de la fenologia de plantas existentes
y el cultivo de las mismas que provean mayor alimento y refugio para las

especies.

También se espera generar conocimiento mas profundo acerca de las
caracteristicas genéticas de organismos claves como los murciélagos vy
contribuir a sentar las bases para la creacidon de una linea base para la
aplicacion de estudios genéticos para fines de conservacion. ElI conocimiento
generado a través de esta investigacion podra ser utilizado en la propuesta de
estrategias para el monitoreo de areas protegidas y sus alrededores y con el
cumplimiento de importantes Convenios Internacionales firmados por

Guatemala.

Palabras Clave.

Flujo génico, Artibeus jamaicencis, fragmentacion, area perturbada,

conservacion.



2. Introduccion:

En la actualidad existe una rapida y alarmante pérdida de cobertura forestal y
con ello una disminucion en la calidad ambiental en el planeta (PNUD, 2007).
Dicha condicion se ve agravada por vacios de informacion existentes
relacionados con aspectos importantes de la biodiversidad, asi como con
estrategias eficientes para la evaluaciéon y monitoreo de las perturbaciones
ambientales y sus efectos en la biodiversidad, sobre todo en areas naturales
importantes y centros de diversidad del planeta(Groom, Meffe, & Carroll, 2006;
Racey & Entwistle, 2003). La Reserva de la Biosfera Maya es una parte
fundamental del ecosistema trinacional de la Selva Maya y es uno de los
pulmones mas importantes del planeta, sin embargo ésta se ve afectada por la
pérdida de cobertura forestal en una medida de 73,000 hectareas de bosque
cada afo y presenta una tendencia estable hacia la deforestacion desde el
2001 (Maldonado, Navas, & Tavico, 1999 ; Monitoreo, 2009, 2010; Tattenbach,
2001; UVG, 2006).

Para el manejo y conservacion eficiente de las areas protegidas se necesitan
estudios sobre la dinamica ecoldgica de las especies de flora y fauna, sobre los
factores sociales que los rodean, las interacciones entre diversos organismos,
los efectos de la fragmentacién sobre especies, entre otros (Findley, 1993;
Groom, et al., 2006; Ranijit, 1994). Uno de los estudios que han sido dejados a
un lado en Guatemala, quiza debido a la naturaleza del mismo, son aquellos
relacionados con las caracteristicas genéticas de las poblaciones de los
diferentes taxa que conforman la biodiversidad. Estudios de esta indole
permiten conocer no solo la capacidad real de los organismos para adaptarse y
sobrevivir en las areas protegidas, tal y como existen en la actualidad, sino que
también permitiria conocer la estructura poblacional de una forma

comparativamente mas rapida y profunda que los analisis ecoldgicos.

Entre la biodiversidad que habita las areas protegidas nacionales existen
muchas especies de gran importancia ecoldgica. Sin embargo, los murciélagos

frugivoros neotropicales son un componente abundante de las faunas
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tropicales cuyo rol es determinante en el mantenimiento y regeneracion del
bosque, a través de la dispersion de semillas de un gran niumero de plantas,
incluyendo especies vegetales de las que depende la sobrevivencia de muchas
especies de fauna (Bonaccorso, 1979; Ortiz-Pulido, Laborde, & Guevara, 2000;
Terborgh, 1983). Los murciélagos pueden considerarse como una especie
clave para el estudio de dinamica ecoldgica y estructura poblacional y pueden
ademas ser utilizados como indicadores de la calidad ambiental de las areas
protegidas (Fenton, et al., 1992; R. Medellin, Equihua, & Amin, 2000; Zarza,
2001).

El objetivo principal del presente proyecto es determinar el flujo génico de
murciélagos en un area protegida (Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz) y
sus zonas de amortiguamiento, utilizando herramientas genéticas en
murciélagos filostbmidos. Dicho objetivo se alcanzard por medio del analisis
de microsatélites en las poblaciones de diferentes parches de dichos grupos.

La importancia de este estudio radica en que contribuird en la propuesta de
herramientas eficaces para la evaluacion y monitoreo de las areas protegidas
de la RBM usando como modelo el Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz y
de esta manera se podria proponer dicha area para el manejo trinacional de la
Selva Maya; asi mismo creara las bases para estudios mas completos de
ecologia molecular de especies paisaje por medio de analisis de ADN, para la
comprension y apoyo en la solucion de problemas en conservacién para
Guatemala. Ya en diferentes paises como Brazil, México, Estados Unidos y
algunos paises Europeos, estas herramientas han sido utilizadas para la toma
de decisiones en conservacion y han tenido resultados positivos. Es por esto
qgue el presente proyecto contribuird con el cumplimiento de compromisos
adquiridos por Guatemala a través de Convenios Internacionales de gran

importancia.
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3.1.

3. Antecedentes

Planteamiento del problema

Actualmente la tasa de pérdida de la cobertura vegetal es acelerada, tanto
dentro como alrededor de las areas protegidas nacionales. Este proceso es
complejo, ya que a través de él no solamente se pierde diversidad de especies
de flora y fauna sino también las relaciones simbioticas que existen entre

dichas especies.

La biodiversidad es la base de los sistemas productivos del pais, es por ello
que los beneficios que los guatemaltecos obtienen de ella también se ven
afectados, no solo por la pérdida de ésta sino también por las complejas
relaciones existentes entre ella que se ven alteradas (ej. polinizadores y
plantas polinizadas). Es muy dificil regenerar los beneficios de la biodiversidad
en sistemas ecoldgicos aislados. De lo anterior se puede mencionar los

siguientes puntos:

o Es de vital importancia el estudio y conocimiento de las dinamicas
ecoldgicas que se presentan dentro de zonas protegidas y en las zonas
fragmentadas por la pérdida de la cobertura vegetal y el cambio del uso
del suelo por el ser humano.

o Debido al acelerado proceso de degradacién del habitat y a la enorme
necesidad inmediata de proponer estrategias eficientes de manejo y
regeneracion, que estén en comunion con las comunidades ecoldgicas,
es fundamental la creacion y aplicacion de una herramienta rapida que
proporcione informacién sobre las caracteristicas internas de los

organismos que realmente determinan su sobrevivencia.

Debido a que el estudio de la herencia y de las dindmicas ecoldgicas en la
mayoria de organismos es compleja, la aplicacion de datos moleculares en la
conservacion de la biodiversidad y los recursos naturales ha sido
implementadas principalmente, en paises desarrollados que poseen

11



4.2.

movimientos conservacionistas fuertes y consolidados. Casi el 30% de
Guatemala esta representado por areas protegidas, sin embargo, éstas se ven
afectadas por la presibn humano y los cambios en el uso del suelo (Anexo.
Figura 14.1).

Aunque el presente proyecto se limita al Biotopo San Miguel La Palotada-El
Zotz en Peten, éste representa un proyecto piloto para la aplicacion de las
herramientas moleculares en la comprension de las dinAmicas ecoldgicas en

las areas protegidas y los corredores biolégicos en Guatemala.

A nivel internacional, el uso de herramientas moleculares se ha extendido
enormemente. A través de ellas se ha obtenido informacién importante que se
utiliza para el beneficio del ambiente, de las comunidades humanas que viven
alrededor de los bosques y de diversos tipos de industria (Mollinedo, 2000;
Noss, 1983). Sin embargo Guatemala se ha quedado rezagada en la
implementacion de dichos estudios, debido a la falta de cientificos que
trabajen en este campo asi como la falta de financiamiento para investigacion
en esta area. A pesar de que muchos cientificos han tomado muestras de
especimenes nacionales para realizar estudios moleculares, dichos esfuerzos
no se han socializado ni han contribuido directamente en la toma de
decisiones en la conservacion de la biodiversidad guatemalteca. Esta realidad
resalta que ha llegado el momento para que las entidades nacionales, en
especial los cientificos de la Universidad San Carlos de Guatemala, tomen una
participacion activa e inmediata en la generaciéon de conocimiento en este

campo.
Por eso mismo la pregunta que se plantea en el presente proyecto es:

¢, Puede la fragmentacion del bosque alrededor del Biotopo del Zotz afectar el

flujo génico de las poblaciones de Artibeus jamaicensis?

Marco Tedrico (Trabajo, experiencias en Guatemala)

En Guatemala el estudio genético de las poblaciones animales aun no ha sido

desarrollado. No se han realizado hasta la fecha estudios de ecologia
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molecular con animales vertebrados y mucho menos con especies paisaje. Sin
embargo a nivel de centroamericano se han realizado estudios genéticos sobre
filogenia y filogeografia de algunas especies de murciélagos. Con citocromo b
se ha estudiado el grupo de A. jamaicensis, una de las especies que se
utilizaran para el estudio de la diversidad genética en el presente proyecto, que
muestran que éste se encuentra separado en tres linajes y que posee un
posible origen centroamericano (Larsen, et al.,, 2007 ). Estudios del ADN
mitocondrial y morfometria evidencian la separacion de dicha especie en dos
clados monofileticos, las poblaciones mexicanas de A. jamaicencis (excepto
Yucatan) y las poblaciones de Yucatan junto con el resto de Centroamérica
(Guerrero-Enriquez, De Luna, & Gonzélez, 2004); dicho estudio, sin embargo
no considerd poblaciones procedentes de Guatemala, Salvador y Nicaragua.
Andlisis citogenéticos han confirmado esta tendencia en el género Roghessa
(Baird, Hillis, Patton, & Bickham, 2008).

Estudios de estructura, diversidad genética y flujo génico en murciélagos, tema
que se tratara en el presente proyecto, se han realizado en México con
especies importantes como Nyctinomops laticaudatus (Morales, 2009). Todos
estos proyectos de investigacion, aunque tratan de distintos aspectos
genéticos de los murciélagos, resaltan la importancia de la regidn
mesoamericana (sureste de México, Guatemala, Honduras y El Salvador)
como un area de alta diversidad genética y centro de especiacion. Esta
diversidad debe ser analizada en poblaciones especificas dentro de areas
protegidas especificas, para conocer el efecto del manejo actual de dichas
areas sobre el reservorio genético que hasta ahora ha mostrado ser importante

en la diversidad de especies existente.

Aungue en Guatemala no se tiene registro de ningun estudio que aplique
herramientas genéticas para la comprension y solucién de problemas en
conservacion, si han habido algunos estudios que utilizan herramientas
ecologicas mas comunes para el monitoreo de las areas protegidas, tales
como el uso de indicadores biolégicos. Los murciélagos son herramientas
bioldgicas utiles como indicadores de la perturbacion de un area (Fenton, et al.,

1992; R. Medellin, et al., 2000; Rodriguez, 2000; Schulze, Seavy, & Whitacre,
13



2000; Zarza, 2001) y los estudios mas relevantes que han probado la utilidad
de los murciélagos para evaluar el grado de perturbaciéon en Guatemala son el
de Schulze y colaboradores (2000) y Rodriguez (2000) y en el sur de México,
Medellin y colaboradores (2000).

La implementacion de los murciélagos como grupos indicadores de
perturbacion ya es una realidad en otros paises del mundo como México. Para
el afio 2000, la técnica de utilizar murciélagos como indicadores de
perturbacion habia sido adoptada en al menos 3 Reservas de la Biosfera en
México, para evaluar el estado de conservacion de distintas areas en cada
Reserva (R. Medellin, et al., 2000).

Importancia ecoldgica de los murciélagos

Los murciélagos son un taxén vital en los ecosistemas terrestres, ya que
cumplen una gran variedad de roles en las comunidades tropicales. Los
murciélagos comprenden aproximadamente el 50% de todas las especies de
mamiferos en los bosques tropicales humedos (Estrada, Coates-Estrada, &
Meritt, 1993). A pesar de ello, la abundancia y el rol de éstos en los
ecosistemas terrestres es usualmente subestimada (Falcdo, Rebélo, &
Talamoni, 2003).

Todos los murciélagos benefician al humano de manera directa o indirecta. Un
gran numero de plantas tropicales son polinizadas por éstos, incluyendo
plantas de importancia econdmica como el banano, marafion y mango (Reid,
1997). Contribuyen a mantener la diversidad de los habitats no perturbados y
son esenciales en la regeneracion de areas perturbadas, al dispersar semillas
de plantas pioneras (Fleming, 1988). Ayudan también a controlar poblaciones
de insectos, disminuyendo plagas que pueden generar devastadores pérdidas
econdémicas (Whittaker & Jones, 1994). De tal forma que las funciones de los
murciélagos en los ecosistemas neotropicales son vitales ya que mantienen la
dindmica de los bosques y actian como reguladores del tamafio poblacional de
distintas especies (R Medellin, 1993).

Los murciélagos frugivoros neotropicales son un componente abundante de las

faunas tropicales y poseen un rol importante en la regeneracion del bosque al
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dispersar semillas (Bonaccorso, 1979; Ortiz-Pulido, et al., 2000; Terborgh,
1983); ademas se encuentran en todos los tipos de habitat (Estrada, et al.,
1993) y transportan frutos a largas distancias del &rbol parental (Heithaus,
Fleming, & Opler, 1975). La dispersion de semillas llevada a cabo por
murciélagos es muy importante en habitats fragmentados (R Medellin &
Gaona, 1999) en donde la dispersion de semillas de arboles y arbustos
pioneros es fundamental para que inicie el proceso de sucesion vegetal. Los
murciélagos favorecen la recolonizacién de plantas en areas degradadas
(Whittaker & Jones, 1994).

La lluvia de semillas generada por murciélagos es abundante y contiene al
menos el 50% de las especies de arboles y arbustos identificados como
especies clave en las etapas tempranas de sucesion (Gardner, 1977). Debido
a que los murciélagos se encuentran entre los principales responsables de la
dispersion de semillas en los bosques y areas estudiadas (R Medellin &
Gaona, 1999; Mickaél & Jouard, 2007; Schulze, et al., 2000), esto los hace
potenciales candidatos para programas de regeneracion y restauracion
ambiental de habitats altamente degenerados (Echeverria, 2007; R Medellin &
Gaona, 1999).

También se encuentran implicados en una serie de procesos ecolégicos que
mantienen el equilibrio en los bosques y que permiten su mantenimiento y
regeneracion. Entre ellos estan la polinizacion de varias plantas, incluso de
valor comercial, y la regulacién de poblaciones animales como insectos plaga y
vertebrados pequefios con lo cual aportan beneficios econdmicos (Gandara,
Correa, & Hernandez, 2006; Heithaus, et al., 1975; R Medellin & Gaona, 1999;
Mickaél & Jouard, 2007; Schulze, et al., 2000; Whittaker & Jones, 1994).

Los murciélagos como indicadores biologicos

Los murciélagos han sido propuestos como utiles indicadores biolégicos para
monitorear los efectos de perturbacion en el ambiente y con ello determinar la
importancia relativa de las areas para propésitos de conservacion o para

evaluar la eficiencia de las medidas de conservacion en un area protegida.
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Esta hipotesis se ha respaldado en investigaciones, algunas de las cuales se
han realizado en la region del sureste mexicano y Petén (Fenton, et al., 1992;
R. Medellin, et al., 2000; Zarza, 2001). Los murciélagos son abundantes, tienen
gran diversidad y especializacion en dietas, refugios y hébitats, son faciles de
muestrear, y con ello cumplen con varios requerimientos descritos de las
especies indicadoras. Especies de murciélagos que presentan dietas, refugios
y hébitat muy especificos responden a las fluctuaciones ambientales a través
de cambios en abundancia, diversidad y estructura de la comunidad
(Bonaccorso, 1979). Ademas de considerar la diversidad y abundancia de
especies como indicadores de perturbacion, también puede utilizarse la
identidad de la especie mas abundante en el sitio de estudio (Fenton, et al.,
1992; R. Medellin, et al., 2000; Zarza, 2001).

La subfamilia de murciélagos Phyllostominae (familia Phyllostomidae) ha sido
utilizada para estudiar la perturbacion en los habitats tropicales de América,
sus miembros suelen desaparecer de &reas perturbadas y por ello se les
considera indicadores de hébitat no perturbados. Son muy sensibles a la
alteracion del habitat, ya que esta subfamilia contiene una alta diversidad de
especies e incluye un gran numero de especies asociadas al bosque (R.
Medellin, et al., 2000). Por otro lado, la presencia y abundancia de especies de
pequefios frugivoros de la familia Phyllostomidae como Artibeus jamaicensis,
suelen ser indicadores de habitat perturbados (Fenton, et al., 1992; Marinho-
Filho, 1991; R. Medellin, et al., 2000; Olea, Lorenzo, Naranjo, Ortiz, & Ledn,
2007; J. Ortega & Castro-Arellano, 2001; Schulze, et al., 2000).

Debido a que los murciélagos son organismos muy moviles, las especies que
aparecerian en las areas de estudio reflejarian la fauna de un area mucho
mayor (Burgman, Lindenmayer, & Elith, 2005. ; Findley, 1993; Redford,
Sanderson, Robinson, & Vedder, 2000). Los murciélagos como un grupo de
especies paisaje permiten estudiar el paisaje para determinar si las actividades
humanas amenazan su integridad. La sobrevivencia de las especies que
conforman la comunidad de murciélagos, especialmente aquellas indicadoras
de héabitat no perturbados (Phyllostominae), dependen de su habilidad para

tolerar fluctuaciones a gran escala en la disponibilidad de recursos criticos. De
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tal forma que si la viabilidad de las poblaciones de murciélagos en el paisaje se
encuentra amenazada, es muy probable que la integridad del paisaje como tal
se encuentre también amenazado (Coppolillo, Gomez, Maisels, & Wallace,
2004; Harrison, Fahrig, & Merriam, 1995; Kinnaird, O'brien, & Suryadi, 1996;
Lambeck, 1997; Sanderson, Redford, Vedder, Coppolillo, & Ward, 2002).

Estudios genéticos para la conservacion.

Una nueva area de la genética implica el uso de la informacion genética para
estudiar la diferenciacion de poblaciones y preservar especies como entidades
dindmicas capaces de adaptarse y pasar su informacion genética (A. Estoup,
Solignac, Cornuet, & Scholl, 1996; Gottelli, et al., 1994). En ella se contempla
el manejo de pequefas poblaciones, resolucion de dudas taxonomicas,
definicion de unidades de manejo y entendimiento de la biologia de las

especies.

La UICN, utiliza cinco diferentes términos para clasificar especies en las
diferentes categorias que posee; la tasa de caida en el tamafio de la poblacion,
restriccion del area del habitat, el tamafo actual del tamafio de la poblacion y la
probabilidad de extincion. Muchos de estos aspectos suelen verse mal
estimados al no considerar la informacion de cada organismo, ejemplo, el
tamafio real de una poblacion es mucho mayor que el nimero efectivo

(genético).
Existen diversos temas importantes a la hora de buscar conservar especies.

o Depresion endogamica; hace que surjan genes deletéreos que

pueden hacer menos viables poblaciones naturales.

o Perdida de variabilidad genética que impide que los organismos

puedan responder favorablemente al cambio ambiental.
o Fragmentacién de poblaciones y reduccién de flujo génico.

e Adaptacion genética a cautiverio y domesticacion, que tiene efectos

secundarios en infestacion en areas humanas y reintroduccion.

o Definicion de unidades de manejo entre especies.
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e Uso de genética para entender aspectos biolégicos individuales de las

especies para su uso en la conservacion de las mismas.

Todo lo anterior suele verse agravado en poblaciones de organismos que se
encuentran en areas pequefias 0 cuyo numero se ha visto disminuido, por lo
cual se convierte en el principal objetivo de genética de la conservacion la
determinacién de las caracteristicas genéticas de los organismos. Derivado de
lo anterior el uso de los datos genéticos generados, se han definido Unidades
significativas de Evolucion, las cuales tienen el fin ayudar a mantener y
aumentar en lo que sea posible el estado fragil de las especies (Frankham,
Ballou, & Briscoe, 2005; Moritz, 1994).

Estimacién del efecto de la fragmentacion sobre el flujo génico de

murciélagos Artibeus jamaicensis.

El presente trabajo es una primera aproximacion al estudio de la diversidad
genética y flujo génico de murciélagos en areas protegidas. El principal fin de la
creacion de las areas protegidas es el mantenimiento de areas donde la
diversidad de organismos pueda mantenerse. El estudio de diversidad a nivel
ecologico muchas veces deja de fuera aspectos tan importantes como la
diversidad génica y el flujo génico. Los andlisis genéticos han sido efectivos en
estudiar y analizar la diversidad a estos niveles mas profundos. Sin embargo
una discusion que siempre se ha planteado es que carece de los métodos tan
complejos como los presentes en analisis ecoldgicos como ecologia del
paisaje. El nivel de profundidad que los analisis genéticos pueden tener
permiten que informacién mas completa y de mejor calidad pueda obtenerse
con mucho menos esfuerzo de campo comparado con la ecologia del paisaje.
Sin embargo, para completar y aprovechar al maximo la informacion obtenida
se esta comenzando a desarrollar una nueva area de estudio, la genética del
paisaje. Aun es necesario mucho camino que recorrer, pero mediante el uso de
las herramientas para analisis genéticos puede obtenerse informacién util e
interesante para la comprension de los fendmenos bioldgicos y genéticos. En
el presente trabajo se utilizan diversas herramientas para medir la diversidad
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genética, tales como los indices de heterocigocidad, las pruebas de equilibrio
de Hardy Weinberg, Test de Mantel, Amova y la simulacién de migracion por
medio de un programa basado en maxima verosimilitud que realiza
coalescencia (Beerli, 2010; Dieringer & Schlotterer, 2003; Laurent Excoffier,
Laval, & Schneider, 2000; Rousset, 2011).

La coalescencia es una nueva area en la genética de poblaciones que se basa
en el seguimiento de mutaciones en una poblaciéon, simulando sus
genealdgicas en generaciones anteriores hasta llegar al ancestro comin mas

reciente.

Mediante esta simulacién en reversa hasta coalescer en el ancestro comun
mas reciente permite generar una explicacion del grado y la direccién de la
migracion, tasa de mutacién y namero efectivo de las poblaciones que se
estudian. Es por medio de este programa que se espera tener una
aproximacion mas certera del grado de flujo génico que existe en el area
protegida. Al reunir toda la informacion de la posible tasa de migracion, los
valores de diferenciacion genética y las caracteristicas de las areas protegidas
se espera determinar el efecto que tiene la fragmentacion sobre el flujo génico

de los murciélagos.
Los valores que se analizan son © =[x Ne mu]y M = (m/mp).

Donde x = es un valor establecido para los organismos, cuando son diploides

nuclear el valor es de 4 (como en el caso de microsatélites nucleares).

Ne = es el numero efectivo de la poblacién, es decir el numero real de

individuos que esta contribuyendo a la diversidad genética en la poblacion.

m = es la tasa de migracién, en términos genéticos, es decir flujo génico. p = es

la tasa de mutacion en la poblacion.
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Figura 1.Grafica que muestra la forma en que se analizan los valores de

migracion y mutacion expresados a travez de My ©.
Estructura genética poblacional

El flujo génico es una fuerza evolutiva que promueve la homogenizacion de las
frecuencias alélicas dentro de una misma poblacion e influye en el efecto de
otras fuerzas evolutivas tales como la seleccion y la deriva génica (Balloux &
Lugon-Moulin, 2002). Por el contrario, la estructura poblacional se refiere a la
dinamica en la que individuos de una poblacion se subdividen en
subpoblaciones de menor tamano en las que se se da apareamiento entre
individuos (Hartl & Clark, 1997). El resultado de dicha dinamica es que las
subpoblaciones se diferencian geneticamente (frecuencias alelicas entre las
subpoblaciones son diferentes), como consecuencia de que las probabilidades
de apareamiento entre dos individuos escogidos al azar en una poblacion son
diferentes (Hamilton, 2009).

La diversidad genética dentro de las subpoblaciones disminuye cuando una
poblacibn presenta estructura, ya que los apareamientos ocurren
predominantemente entre individuos de una misma subpoblacién; esto a su
vez puede aumentar el nivel de endogamia (Balloux & Lugon-Moulin, 2002;
Hartl & Clark, 1997). Los estadisticos F representan el método mas utilizado
para medir la estructura genética (Wright, 1931) y representan una medida de

la deficiencia de heterocigotos en una poblacion con respecto a los
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heterocigotos que se esperarian de una poblacion en Equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW).

Los estadisticos de F son tres. (1) FIS mide la desviacion del EHW dentro de
las subpoblaciones, los valores negativos representan un exceso de
heterocigotos mientras que los positivos, una deficiencia de éstos. (2) FIT
mide de la desviacion del EHW en toda la poblacion. (3) FST mide la
divergencia genética entre subpoblaciones, yendo de 0 cuando hay nula
divergencia, a 1 si todos los alelos son diferentes entre las subpoblaciones
(Allendorf & Luikart, 2007).

Microsatélites como marcadores de biodiversidad.

Microsatélites es un término genérico que se utiliza para describir motivos de
secuencias cortas repetidas en tandem (de no mas de seis pares de bases),
generalmente en zonas no codificantes del DNA, que estan presentes en todos
los organismos existentes. Son neutros, co-dominantes y poseen una alta tasa
de mutacién, lo cual los hace altamente polimérficos y los convierte en

marcadores genéticos muy utiles (Anexo, Figura 14.2).

La dinamica evolutiva de los arreglos repetitivos ha sido examinada usando
varios modelos empiricos y tedricos, observando que los procesos de mutacion
en los mismos pueden ser mas complejos de lo que previamente se creia
(Bowcock, et al., 1994; Estoup A, 1998; A Estoup, Garnery, Solighac, &
Cornuet, 1995; A. Estoup, Taillez, Cornuet, & Solignac, 1995; Frankham, et al.,
2005; Goldstein, 1999; Stow & Briscoe, 2005; Taylor, Sherwin, & Wayne,
1994). Debido a sus caracteristicas y la informacion que proporciona sobre
diversidad genética a pequefias escalas, los microsatélites han cobrado gran
auge en el estudio de ecologia de organismos.
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5 Justificacioén

Las areas protegidas y la biodiversidad nacional se encuentran seriamente
amenazadas, principalmente por procesos como la degradacion y pérdida de
habitat (CONAP, 1999a, 1999b, 2001; Groom, et al., 2006; Racey & Entwistle,
2003), los cuales ponen en riesgo los sistemas productivos que dan soporte a
la sociedad e incluso repercuten en la calidad de vida de los guatemaltecos.
Dicha calidad de vida se ve alterada a través de la disminucién o pérdida de
servicios fundamentales que proveen las &reas naturales, tales como la
generacion de agua, control de erosion de suelos, prevencion de desastres
naturales y mitigacion del cambio climatico; asi como de oportunidades de
desarrollo para el pais como la generacién del 31% del PIB, que representan
las areas protegidas a través del turismo y los incentivos econémicos (Castro,
de Leodn, & 2009., 2006; CONAP, 2001, 2006; PNUD, 2007). De alli que la
calidad de vida de los guatemaltecos, especialmente de aquellos que viven en
las areas rurales, dependen de forma directa o indirecta de la conservacion de
las areas protegidas nacionales.

Ante este panorama surge la importancia de implementar métodos que
permitan monitorear la integridad y el estado de conservacion de las areas
protegidas del pais. El uso de especies paisaje que son claves en los
ecosistemas es una herramienta Gtil y de gran alcance para lograr dicho
objetivo. Los murciélagos son especies de paisaje y utiles indicadores
biolégicos que, de forma relativamente sencilla y econdmica, generan
informacion acerca de los efectos de las perturbaciones en los espacios
naturales (Fenton, et al., 1992; Marinho-Filho, 1991; R. Medellin, et al., 2000;
Olea, et al., 2007; Schulze, et al., 2000; Zarza, 2001). Al ser especies de
paisaje, los murciélagos proveen datos acerca de la funcionalidad, integridad y
resiliencia de los ecosistemas naturales (Sanderson, et al., 2002) proveyendo
informacion relevante y actualizada acerca del estado de las areas protegidas.
Los datos generados en el presente proyecto permitiran analizar la eficacia de
las técnicas moleculares para la retro-alimentancion de las estrategias de

conservacion de las areas protegidas nacionales y de esta forma, contribuir en
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un futuro en el largo plazo, al fortalecimiento del SIGAP a través de la creacion

de programas para el Monitoreo de areas protegidas.

En Guatemala no existen estudios que permitan conocer la dindmica ecoldgica
y genética de las especies de murciélagos y de sus ecosistemas. Aunque se
tienen inventarios de la diversidad biologica de especies en Guatemala,
aspectos mas profundos de estas especies, tales como el grado de
endogamia, flujo génico y diversidad genética dentro de sus poblaciones son
totalmente desconocidos. Este vacio de informacion debe ser abordado puesto
que nos indica el grado en que estas especies se han visto afectadas por
perturbaciones ambientales, cuanto tiempo y grado de degradacion mas
podrian resistir 0 si las mismas estan al borde de entrar en extincién. Este tipo
de conocimiento se encuentra generalmente fuera de los alcances de estudios
ecologicos y es por esto que puede sobreestimarse las probabilidades de
sobrevivencia de las especies amenazadas. La importancia del presente
proyecto radica en que incorpora técnicas moleculares para estudiar la
dindmica genética y ecoldgica de murciélagos en Guatemala y su aplicacion
en la solucion de problemas de conservacion, siendo el primer trabajo de esta
indole que se realiza en el pais. De esta manera también se espera beneficiar
a las comunidades, ya que con una herramienta rapida y muy sensible como lo
son las técnicas moleculares nos permitira definir qué tipos de uso de suelo
podrian ser tolerados e incluso beneficiados en areas de amortiguamiento
(Universidad Rafael Landivar, 2006; Wu & Smeins, 2000).
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6 Hipotesis

Los parches de bosque presentes alrededor del Biotopo del Zotz ayudan a

mantener el flujo génico y diversidad genética de Artibeus jamaicencis.

7 Objetivos
7.1 General
Establecer el efecto de la fragmentacion del bosque en la zona de

amortiguamiento del Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz sobre el flujo

génico y estructuracion poblacional de Artibeus jamaicensis.

7.2 Especifico

Analizar los resultados obtenidos a partir de los microsatélites de las

poblaciones de murciélagos colectados en el Biotopo El Zotz y en su zona de
amortiguamiento.

Determinar flujo génico y diversidad genética de poblaciones de Artibeus
jamaicensis.

Deducir el estado de conservacion de la zona de amortiguamiento del

Biotopo del Zotz y sus efectos sobre la diversidad génica de poblaciones de
Artibeus jamaicensis.
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8 Metodologia:

8.1 Area de estudio:

El presente estudio se llevé a cabo en el Biotopo San Miguel La Palotada-El
Zotz y el Biotopo Cerro Cahui. Ambas areas son Zonas Nucleo (ZN) de la
Reserva de la Biosfera Maya en Peten. Estos sitios de estudio se escogieron
con base en el grado de fragmentacién en el paisaje circundante, asi como por
la seguridad y accesibilidad que presentaban debido a la dificil situacién social

y politica que el pais esta atravesando.
8.2 Disefio:

Dentro de cada area protegida se muestrearon distintas localidades con el
objetivo de incrementar las capturas de murciélagos. Las localidades de
estudio se escogieron con base en el historial de capturas de afios anteriores
(A.P  Calderdn, 2008; A.P Calderon, 2009) asi como por la presencia y
abundancia de arboles frutales. El area de estudio pertenece a la zona de vida
de bosque humedo-Subtropical calido y presenta bosques mixtos, latifoliados y
siempre verdes (ParksWatch., 2004; ParkWatch, 2004a, 2004b) (ANEXO
Figura 14.3). Tanto El Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz como el
Biotopo Cerro Cahui son administrados por la Universidad San Carlos de
Guatemala, a través del Centro de Estudios Conservacionistas —CECON.

Para el presente estudio se utilizé la especie A. jamaicensis debido a que es
una especie de murciélago muy comun y representa la mayor parte de las
capturas con redes de niebla en bosques tropicales (Handley, Wilson, &
Gardner, 1991; Reid, 1997). Para la captura de individuos se colocaron 6 redes
de niebla de 12m. de largo en cada uno de los sitios de estudio durante un
lapso de 6 a 12 noches (Figura 1). El esfuerzo entre localidades de muestreo
fue variable debido a que el muestreo se realiz6 hasta que se colectaron al
menos 15 individuos por especie.
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Figura 2. Redes de niebla utilizadas para la captura de murciélagos.

Figura 3. Equipo de colectores de campo (Investigadoras y guardarecursos de
Centro de Estudios Conservacionistas —CECON-.
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A los individuos de Artibeus jamaicensis que fueron capturados, se les extrajo
una pequena porcion circular (5mm. De diametro) del extremo del ala mas
proximo al cuerpo, haciendo uso de un cilindro para biopsia. Dichos cilindros
son utilizados para remover muestras cilindricas de tejido en humanos y han
sido utilizados en varios estudios de genética de murciélagos ya que permiten
cortar de forma precisa y sin causar dafio (de Fanis & Jones, 1996; Kerth,
Wagner, & Koénig, 2001; S. Rossiter, Jones, Ransome, & Barratt, 2000; S. J.
Rossiter, Burland, Jones, & Barratt, 1999). ES IMPORTANTE RESALTAR
QUE DICHO PROCEDIMIENTO NO ES INVASIVO Y QUE LA PORCION DE
PIEL REMOVIDA SE REGENERA FACIL Y RAPIDAMENTE SIN CUIDADOS
ADICIONALES. ADEMAS DICHO PROCEDIMIENTO FUE REALIZADO
SEGUN LAS INDICACIONES DEL MANUAL DE RECOMENDACIONES
PARA EL TRABAJO CON MURCIELAGOS DEL CONSEJO CANADIENSE
DE PROTECCION ANIMAL (CCAC, 2005) Y LAS INDICACIONES
CIENTIFICAS DETALLADAS POR LOS AUTORES ARRIBA
MENCIONADOS (Figura 4).

Figura 4. Colecta de tejido del ala de murciélagos.

Las 10 muestras de tejido colectadas en el campo de Artibeus jamaicensis se
colocaron en viales con alcohol al 95% para preservar el material genético que
posteriormente se transportd al Laboratorio de Entomologia Aplicada -LENAP-
de la Escuela de Biologia de la Universidad San Carlos de Guatemala.
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8.3 Obtencion de datos genéticos.

El material bioldgico obtenido de los murciélagos se sometié a un proceso de
extraccion segun instrucciones para el Kit DNeasy® Blood & Tissue
(QIAGEN,Austin, Texas). Para la amplificacion, se buscaron los dos mejores
cebadores de microsatélites de los reportados por Ortega y colaboradores
(2002). Estos son:

AJA40-F 5-GATGTGAATGGTGTTTTTAGAGCTT-3
AJA40-R 5-CTCTACAGTGGACCCACATCATT-3
AJA151-F 5-GGGTGGAAAGGGAGAGAAAA-3’
AjJA151-R 5-GAAGCTCTTCCCTGACCACTTA-3

(J. Ortega, Maldonado, Arita, Wilkinson, & Fleischer, 2002)

Se utilizaron las mezclas de reactivos para llevar a cabo la Reaccion en
Cadena de la Polimerasa y los ciclos de reaccion segun dicho autor, sin

embargo se realizaron las modificaciones siguientes:

Se coloco fluoréforo a solo uno de los cebadores con el fin de poderlos

diferenciar y visualizarlos de mejor forma.

Se utilizaron los reactivos con la siguiente concentracion; MgClI2 (cloruro de
magnesio) a una concentracion de 1.5mM, Buffer a una concentracién final de
1X, dNTP 0.2mM, 0.4uM de cada primer Foward y Reverse y Taq en una
concentracion de 1.5 U. El ciclo del PCR consistio en 5 minutos a 94°C,
seguido de 30 repeticiones de tres ciclos, 45 segundos a 94°C, 45 segundos a
56°C y 45 segundos a 72°C, para luego terminar con un ciclo de 10 minutos a
72°C y luego bajar hasta 4°C. El producto de Reaccion en Cadena de la
Polimerasa —PCR- fue enviado a secuenciar por INBIOTEC a DNA Core
Sequencing Facility, University of lllinois at Urbana Champaigne, siempre bajo
un costo que se espera sea cubierto por los fondos de DIGI. Las secuencias de
los tamafios de las bandas obtenidas fueron leidas en GENEMAPPER (J.
Ortega, et al., 2002).

28



8.4 Anadlisis

Estructura genética poblacional, flujo génico y diversidad genética de

murciélagos filostémidos

Se estudio el flujo génico entre poblaciones de las especies de Artibeus y el
estado de diversidad genética de los mismos haciendo uso del programa
Popgene v. 1.32, para determinar las frecuencias alélicas y el numero de alelos
privados, estos son aquellos alelos Unicos y restringidos para una poblacién en
particular. Asi mismo se estudié la estructuracion poblacional de dichas
especies en base al grado de endogamia, flujo génico y deriva génica, por
medio del calculo de la desviacion del equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW), los
estimados de fijacion de Wright (Fis, Fst y Fir) y la prueba de desequilibrio de
ligamiento con el programa Genepop v. 4.0.7. (Moreno, 2009; Silverstein,
Rexroad, & King, 2004).

Se determiné la diversidad genética por medio del indice de Nei y la distancia
genética entre poblaciones (D'N) (Nei, 1978). Para no sobrestimar la
diversidad anteriormente obtenida, se reportdé el nimero observado de alelos,
el niamero efectivo de alelos, el nimero efectivo de migrantes por generacion
(Nm) y el tamafio efectivo de la poblacion (Ne), despejando la formula:
0=4Nepu. Esto se realiz6 con el objetivo de conocer el namero real de
individuos que potencialmente transmiten su informacién genética a las
siguientes generaciones, lo cual es importante pues nos ayudé a determinar la
capacidad que posiblemente puedan poseer las poblaciones de estos
murciélagos para soportar las perturbaciones ambientales y evitar asi la

extincion.

Para determinar si existe una correlacion entre la estructuracion poblacional
observada y la distancia geografica entre las poblaciones, es decir, si la
diferenciacion entre ambos puede deberse a causas naturales u otros factores,
se utilizé el programa Arlequin v. 3.11 donde se realiz6 una prueba de Mantel y
una prueba de AMOVA (Laurent Excoffier, Laval, & Schneider, 2005). Con los
datos anteriormente obtenidos aun es necesario conocer si existen posibles

disminuciones poblacionales que puedan afectar la transmision de la
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8.5

8.5.1

diversidad genética, para lo cual se utilizo el programa Structure v.2.2 y el
programa Bottleneck v. 1.2.02 (Goldstein, 1999; Morales, 2009; Moreno, 2009;
Pritchard, Stephens, & Donnelly, 2000).

Seccion Il
Recursos Humanos

Bidloga Patricia Landaverde. Encargada de realizar el trabajo molecular de
procesamiento de las muestras, su amplificacion con un termociclador.
También coordina los aspectos administrativos del proyecto y colaborara en las

giras de campo.

Bidloga Ana Patricia Calderdon. Encargada de la parte de campo, identificacion
de murciélagos, montaje de los mismos, colabora en los analisis y discusion de

resultados, pues conoce muy bien el area de trabajo.

Biologa Elizabeth Solorzano. Encargada de trabajo molecular y administrativo a
partir de agosto del 2011.

Bachiller Maria de los Angeles Ariza. Encargada de realizar anélisis

estadisticos simples y ayuda en el trabajo de campo y muestreo en el campo.

9 Resultados:

9.1 Trabajo de campo.

Se realizaron capturas mensuales de Artibeus jamaicensis y Artibeus lituratus
durante el periodo de febrero a Julio del 2011 (Figura 4). El total de dias
efectivos de muestreo fue de 37. Se realizo un esfuerzo de muestreo variable
en el Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz y Biotopo Cerro Cahui ya que el
objetivo del trabajo de campo no fue hacer comparaciones entre sitios sino
capturar al menos 15 de individuos de A. jamaicensis por sitio para realizar

analisis genéticos.
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Figura 5. Artibeus jamaicensis (izquierda) y Artibeus lituratus (derecha).

Durante este periodo se lograron capturar 75 individuos de las especies de
interés (Tabla 1). En el Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz se capturaron
18 individuos de A. jamaicensis y 17 de A. lituratus, mientras que en el Biotopo
Cerro Cahui se capturaron 30 A. jamaicensis y 10 A. lituratus.

Tabla 1. Capturas de Artibeus jamaicensis y Artibeus lituratus durante el periodo
de febrero a Julio del 2011 en el Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz y
Biotopo Cerro Cahui, Peten, Guatemala.

SITIO DE MUESTREO ESPECIE NO. CAPTURAS
Biotopo San Miquel La Artibeus jamaicensis 18
Palotada-El Zotz Artibeus lituratus 17

_ ) Artibeus jamaicensis 30
Biotopo Cerro Cahui ) )

Artibeus lituratus 10

TOTAL 75
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9.1 Diversidad Genética de poblaciones de Artibeus jamaicensis.
9.1.1 Diversidad alélica.
El marcador AJA0O40 muestra 25 haplotipos diferentes (la mezcla de un alelo en cada copia diploide del gen) para

ambas poblaciones (Tabla 2). De los cuales solamente uno es homocigoto.

Al analizar la variacion en base al tamafio del alelo (MSD) se observa para el caso del Zotz, que la variacion entre
poblaciones es mayor que la variacion en el interior de la poblacion. Para el caso de Cahui es todo lo contrario, se
observa una variaciéon interna en la poblacién mayor que entre poblaciones. Esto también se observa en la covarianza
entre poblaciones —Rho (is)- donde se observa un valor alto y positivo para el Zotz (0.8270) mientras que para Cahui se
observa una variacion negativa (lo cual puede ser un sinébnimo de un exceso de homocigotos dentro de la poblacion

gue provoca la diferenciacion en la misma).

Tabla 2. Diversidad de Alelos para cada poblaciéon con el marcador AJA040. También se muestra un analisis de la diversidad
interna para dicho marcador en cada poblacion. MSD = Mean Squared allele size Difference. Rho (is) Allele size based
covariance.

Locus: AJAQ040

Allele sizes = allele names

193 200 201 200 203 206 204 208 202 205 206 209 206 207 212 208 216 192 193 190 188 212 218
201 203 203 204 206 206 208 208 209 209 209 209 211 212 212 216 218 219 219 220 221 221 222 Total

Z0O00089 0 1 1 0 1 0 0 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 10

CO00079 1 0 0 1 0 2 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 15

Total: 1 1 1 1 1 2 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 25
MsDintra  MsDinter rho(is)

ZO000E9 13.3 76.878 0.8270

CO00079 245.6 163,93 -0.4982
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El marcador AJA040 presentd 15 alelos diferentes y mostro una diversidad de 38 haplotipos (la mezcla de un alelo en cada
copia diploide del gen) para ambas poblaciones (Tabla 3). Sin embargo, en esta ocasion para ambas poblaciones el
marcador mostro una diversidad genética entre poblaciones mayor que la diversidad dentro de poblaciones. Asi como una
covarianza alta positiva, lo cual reafirma que la diferenciacion entre poblaciones es mucho mayor -Rho (is)- entre

poblaciones. El numero de alelos encontrados para el marcador AJA151 fue de 21.

El porcentaje de alelos nulos en la poblacién para ambos marcadores es relativamente bajo del 15%. Y de alelos privados
es del 28%.

Tabla 3. Diversidad de Alelos para cada poblacién con el marcador AJA151. También se muestra un andlisis de la diversidad interna
para dicho marcador en cada poblacion. MSD = Mean Squared allele size Difference. Rho (is) Allele size based covariance.

9.2.2. Diversidad genética

_ocus: AJALS1

Allele sizes = allele names

2op Genotypes :

141 142 143 142 155 156 158 161 163 164 164 164 165 168 160 165 166 170 172 171 169 170 171 165 171 168 171 177 175 176
141 142 143 157 157 158 158 163 163 164 166 167 167 170 171 171 171 172 172 173 174 174 174 175 175 176 176 177 179 180 Total

7000089 1 0 2 1 0 1 0 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 2 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1z

2000079 1 3 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 2 1 1 26

rotal: 2 3 3 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 1 1 1 1 1 1 1 2 1 1 38
MsDintra  MsDinter rho(is)

7000089 37.167 328.11 0. BB67

2000079 11.269 306.02 0.9632
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Se puede observar que en general existio una deficiencia de heterocigotos para ambas poblaciones con ambos marcadores
(Het obs vs Het exp). Sin embargo esta deficiencia fue mas marcada con el marcador AJA151, el cual a su vez presenta
mayor variacion genética y mayores valores del indice de diversidad de Shannon. También se puede observar que es este
marcador AJA151 el cual presenta mayor proporcion de alelos y mayores valores de Nei. Lo cual sugiere que su capacidad
para detectar variacion genética puede ser mejor y mas confiable. En cuanto a la Diversidad genética de Shannon, fue Cahui
con el marcador AJA151 quien presento un mejor rendimiento, mientras que el peor rendimiento, fue presentado por el Zotz

con el marcador AJA040.

Tabla 4. Valores diversos de diversidad genética.

Locus name|{Pop.name|Het obs |Hetexp |HetRD Var ShannonlD [MeanAllele |[M.Alleles |Hs Nei Fis,Pop

AJA151 Cahui 0.53846| 0.958522 0.958522| 150.118778 2.945393| 164.134815 22| 0.953243| 0.435127
AJALS]1 Zotz 0.73) 0.960145 0.960145| 157.731884 2.694154( 159.583333 17| 0.943841| 0.205374
AJAAD Cahui 0.66667| 0.949425 0.9459425| B3.374713 2.626957| 206.733333 16| 0.937931| 0.289216
AJAAD Zotz 1| 0.947368 0.947368| 36.765789 2.3BBE9 208.65 12| 0.921053| -0.085714
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9.1.3. Chi cuadrado para diferenciacion de frecuencias génicas.

9.2.

El valor de Chi cuadrado en base al P-value, para ambas poblaciones, muestra
gue existe una diferencia marcada en cuanto a las frecuencias génicas
esperadas y las observadas. Lo cual refuerza el hecho de que existe una

diferenciacion genética en las poblaciones.

Tabla 5. Prueba de Chi cuadrado para analizar la similitud de las frecuencias
génicas.

P-value for each population pair across all loci
(Fisher's method)

ZOo0o0E9 & Coo0079 4. 89065 4 0.298702

Flujo Génico.

El programa Migrate proporciono informacion sobre los posibles eventos de
migracion existentes en las poblaciones en base los datos genealdgicos
obtenidos por medio de coalescencia. En estos se puede observar que el valor
de migracién para la mayor proporcion de marcadores fue casi inexistente,
excepto para AJA40 en el Cahui que es el Unico que muestra un valor de
migracion significativo, ya que un migrante por generacion es suficiente para
mantener la variacion genética. Al observar los valores de migracion totales
para cada poblacibn se observan que estos valores son extremadamente
bajos, lo cual es un sinbnimo de no existencia de flujo génico para las
poblaciones en ninguna de las dos vias. El nimero efectivo de las poblaciones
también se ve bastante reducido para ambas 6.26 (13 individuos numero real)
individuos para el Zotz y 14.99 (26 individuos ndamero real) individuos para
Cahui.
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Tabla 6. Tabla con los valores de migracion, Numero efectivo y migracion para

cada poblacién y sus alelos. ©=XNem p y M= m/m .

Population [Loc. |Ln{L/LD) 8 [x Ne mp] M (m/mp) M (m/mp) m Ne
1,+ [+=donator population |2,+ [+=receiving population

1.Cahui 1 0.016 0.0531 --- 5.67E-07 0.000000
2 0.18 0.017 --- 178.77 3.039090

All -6.165 0.0355 -— 7.161 0.254216 14.99
2.Zotz 1 0.016 0.021 20.367 --- 0.427707
2 0.18 0.109 7.99E-07 - 0.000000

All -6.165 0.0165 7.202 --- 0.118833 6.25

En la Figura 6 se puede observar la representacion gréafica de los resultados
obtenidos con migrate, que corresponde a la proporciéon de mutacién con el
namero efectivo de la poblacién, la cual presenta valores mayores para la
poblacion de Cahui y valores de M (relacién de migracion vs tasa de mutacion)
mayores para el movimiento del Zotz a Cahui, que de Cahui al Zotz. Sin
embargo, la tasa de mutaciébn para ambos es casi inexistente lo cual se

evidencia en las flechas cortadas.

m =0.118833

7.202
. My

T

M. 21 R
7.161
m =0.254216

Figura 6. Grafica que muestra la relacién de mutacion y migracién con
respecto a cada poblacion.
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Estructuracion poblacional.

Los valores de diferenciacion genética muestran que las poblaciones se
encuentran diferenciadas tanto entre ellas como dentro de ellas. De igual
forma el valor de Fst que se observa es de 0.35057 que indica una

diferenciacion alta entre poblaciones.

Tabla 7. Tabla con los valores de la prueba de diferenciacion genética (AMOVA)
entre poblaciones.

Source of Sum of Variance Percentage
variation d.f. Sguares components of variation
Among

groups 1 15.417 0.80602 Va 0.00
Amondg

populations

within

groups 37 23.135 0.16515% Vb 36.38
Within

populations 359 11.500 0.2%487 Ve 63.61
Total 77 50.03531 1.26608

Fixation Indices

FST : 0.33057
F3C : 0.35507
FCT : -0.01325

Los valores de diferenciacion genética dentro de las poblaciones y entre las
poblaciones son altos a excepcion de Gst. Sin embargo este valor podria estar
influenciado por la presencia de una tasa de mutacibn mayor que tiende a
disminuir o a aumentar los valores de diferenciacion observados en las
poblaciones, como se observa en la tabla 7 cuyos valores de Gst y Gst” son
extremos. Por esta razén se considera un mejor indicador de la estructuracion

poblacional los valores de Fst obtenidos.
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Tabla 8. Tabla con los valores de diferenciacién genética para todas las
poblaciones y todos los loci.

Medida Valor P-value
global Fst overalll

loci: 0.05058 |0.00928
global Fit over all

loci: 0.267341

global Fis over all

loci: 0.269585

Gst over all loci: 0.022782|0.03358
Gst' over all loci: 0.54324410.03301

9.4. Distribucién espacial. (Test de Mantel)

Figura 7. Imagen de Cerro Cahui y sus alrededores fragmentados. En rojo el
paisaje con bosque continuo y en amarillo sitio de muestreo.
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Figura 8. Imagen del Zotz y sus alrededores fragmentados. En rojo el paisaje
de bosque continuo. Las figuras de llamas rojas representan los sitios de
muestreo.

El test de Mantel, con un valor de R? de 0.0063, no muestra la existencia de
correlaciéon en una diferenciacion genética entre las poblaciones debido a la
influencia de la distancia. En las figuras 7 y 8 puede observarse el grado de
degradacion (fragmentacion del habitat) alrededor de las &reas protegidas del
Biotopo Cerro Cahui y Biotopo San Miguel la Palotada El Zotz.

GD vs GGD
18000.000
16000.000 -  J  J ¢  J L J
14000.000 -
12000.000 - y=461.12x+ 4960.7
a 10000.000 - R2=0.0063
& 8000.000 |
6000.000 //
4000.000 |
2000.000 -
0.000 ¢ . 4 ¢ ¢ ¢ ¢ | . 2 . 4
0.000 1.000 2.000 3.000 4000 5000 6.000 7.000 8000 9.000
GD

Figura 9. Test de Mantel.
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10. Discusion:

10.1 Trabajo de campo.

El nimero de capturas obtenidas en esta temporada de muestreo fueron
extremadamente bajas en comparacion a las capturas reportadas para el
Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz en la misma temporada en afos
anteriores (Calderén 2008, 2009). Las localidades de muestreo en dicho
Biotopo se ubicaron en sitios en los que se ha trabajado con anterioridad y
para los que se tenian abundancias relativas altas de las especies de interés.
Contrario a lo esperado, se obtuvieron capturas minimas en comparacion al
2008 y 2009, aun cuando se muestreo bajo condiciones favorables para la

captura de murciélagos (e.g. luna nueva, ausencia de lluvia).

Las causas ecolégicas que podrian estar influyendo en esta disminucion
significativa en las tasas de captura de murciélagos van mas alla del alcance
del presente trabajo. No podemos determinar con la informacion disponible si
estos cambios son estacionales o si los murciélagos en el Biotopo estan
afrontando amenazas que estén poniendo en peligro a las poblaciones. Sin
embargo, se lograron observar determinados eventos en el campo que podrian
servir como insumo para plantear nuevas hipotesis en el futuro acerca de las

dinamicas poblacionales de los ensambles de murciélagos en dicho Biotopo.

En la busqueda de localidades con arboles de amate (Ficus spp.), chicozapote
(Manilkara zapote) y jocote (Spondias mombin), las cuales sirven de alimento
para las especies de interés (Ortega y Castro-Arellano, 2001), se pudo
observar una disponibilidad de frutos extremadamente baja. La época de
fructificacion de estas especies en el Biotopo fue irregular a comparacion con
afios anteriores (comunicacion personal con guardarecursos y observacion
personal). En el caso del chicozapote, éste produce frutos desde enero a mayo
(Galindo & Martinez, 2002), sin embargo, no se encontraron arboles con frutos

sino hasta mayo y junio y la cantidad fue bastante baja en comparacion con
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afos anteriores (observacion personal). Esta misma tendencia se observo para
el jocote (Chizmar Fernandez, 2009), cuya época de fructificacion es de abril a

octubre; asi como para el amate.

Chapman y colaboradores (2005) evidenciaron una disminucion en la
proporcién de individuos que producian frutos asi como en la cantidad de fruta
producida a causa de cambios de tipo climatico en Africa. A una escala mas
pequeia, diversos investigadores han encontrado en Arabidopsis thaliana e
incluso en Zea mays, conjuntos de genes implicados en la regulacion de la
floracién en plantas, que se ven afectados por factores que se repiten cada afo
como la luz y la temperatura (Amasino, 2010; Baurle & Dean, 2006; Greenup,
Peacock, Dennis, & Trevaskis, 2009; Kobayashi & Weigel, 2007). De esta
manera cambios en la proporcion de luz y temperatura de un afio a otro por
fenbmenos mas conocidos en la regidbn como el nifio y la nifia, podian ser
responsables directos de los cambios fenoldgicos en las areas de estudio.
Consideramos que seria de gran relevancia disefiar estudios de largo plazo en
el Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz para esclarecer los patrones y
alteraciones de fructificacion de las plantas nativas y determinar si estos
procesos observados en Africa y en plantas como Arabidopsis thaliana también
podrian estar ocurriendo en las comunidades vegetales nativas de Guatemala.
Esto es de importancia ya que si bien existen algunos estudios que evidencian
como los cambios climaticos afectan la fenologia de plantas en paises de
latitudes altas (Beaubien & Freeland, 2000; Bradley, Leopold, Ross, &
Huffaker, 1999; Castellanos & Guerra, 2009), hay muy pocos datos a largo

plazo de la fenologia de plantas tropicales (Chapman, et al., 2005).

De acuerdo al historial de capturas y las observaciones realizadas en el campo
consideramos que es fundamental contemplar la diversidad y disponibilidad de
fuentes alimenticias y sitios de refugio para murciélagos en los sitios de
estudio. La disponibilidad de refugios es un factor ecologico determinante en la
abundancia y distribucion local de las poblaciones de murciélagos (Kunz &
Lumsden, 2003), mientras que la disponibilidad de alimento determina el
tamafio y la complejidad de dichas comunidades (Dumont, 2003). Estos
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10.2.

factores sin duda deben ser implementados en estudios de murciélagos
posteriores, ya que permitirian diferenciar entre los efectos reales de la
fragmentacion y aquellos provocados por diferencias entre los paisajes de
estudio. Una consideracién adicional es aumentar la complejidad del disefio
experimental, de tal forma de que se tengan sitios de estudio con una gama de
estados de fragmentacion, lo cual permitiria relacionar el grado de
fragmentacion en un paisaje con la magnitud de la respuesta de la
biodiversidad ante dicha fragmentacion (Fahrig, 2003). Sin duda estudios de
este calibre requieren de una cantidad significativa de recursos financieros y
humanos, pero dicha inversion debe ser realizada si se desean obtener
resultados conclusivos acerca de los efectos de la fragmentacion sobre la
fauna nativa del pais. Sin duda este proyecto ha sido pionero en abordar el
efecto de la fragmentacion sobre comunidades de fauna nativa desde el punto
de vista genético. Su importancia radica en que arroja luz en cuanto a las
necesidades de disefio experimental que permitiran refinar futuros estudios
genéticos para abordar el complejo tema del efecto de fragmentacion sobre la

fauna guatemalteca.

Diversidad Genética de poblaciones de Artibeus jamaicensis.

Como se muestra en las figuras 7 y 8 y en la Tabla 1, se trabajaron con dos
areas protegidas (sitios de muestreo), Biotopo Cerro Cahui y Biotopo del Zotz.
Estos sitios de muestreos son considerados como dos poblaciones
independientes y se asume que poseen flujo génico, lo cual es importante

para el mantenimiento de la diversidad génica.

Como se menciona en la Tabla 4 se trabajaron con dos marcadores
moleculares. Es decir, iniciadores para el proceso de reaccion en cadena de la
polimerasa (PCR). Estos marcadores moleculares fueron el AJA151 vy el
AJA040.

En la diversidad alélica (tabla 2), se observa que el marcador molecular

AJA040 posee mayor cantidad de haplotipos, al ser comparado entre los dos
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marcadores. El total de alelos encontrados en ambas poblaciones (Cahui y
Zotz) es de 15. En otros estudios se ha encontrado que la diversidad de alelos
en Cozumel es de 14 alelos (Mendoza, 2011) y 10 en un area en Yucatan, en
uno de los estudios pioneros para determinar la utilidad de los marcadores
moleculares (J. Ortega, et al., 2002). Con este marcador se pudo observar un
patrén diferente al analizar cada poblacion. Al observar la diferenciacion interna
del Zotz y compararla con la diferenciacion genética que presenta con Cahui,
se encontré que la diferenciacién entre poblaciones para el Zotz es mayor que
la observada internamente. Por el contrario, los resultados muestran que la
diferenciacion genética interna en Cahui es muy alta. Al comparar esta
variacion interna de Cahui, con la diferenciacion genética que presenta con el
Zotz, se observo que posee un valor de diferenciacidbn genética mucho mayor
dentro de la poblaciéon de Cahui que al ser comparada con la poblacion del
Zotz.

Por otro lado para el marcador molecular AJA151 (tabla 3) se observo que el
namero de alelos encontrados fue de 21. En otros estudios se observé una
variacion de 16 alelos en Cozumel (Mendoza, 2011) y 9 en un area de Yucatan
(J. Ortega, et al., 2002). En general para ambas poblaciones se pudo observar

una variacion entre poblaciones mayor que al interior de las mismas.

Al determinar la cantidad de alelos presentes en cada poblacion se puede
observar que Cahui muestra mayor cantidad de alelos en comparacion con el
Zotz, presenta mas del doble de alelos, lo cual nos puede mostrar una mayor
variacion genética en la poblacién de Cahui.

También se puede observar una proporcibn moderada de alelos nulos y
privados (15% y 28% respectivamente). En otros estudios se observé un 30%
de alelos privados (Mendoza, 2011). La presencia de estos alelos pueden
llegar a modificar los valores de frecuencias génicas para cada poblacion,
debido a un exceso de homocigotos, pudiendo llegar a afectar otros célculos
como frecuencias geénicas, valores de diferenciacion genética e incluso los
calculos de migracion. El hecho de observar un valor de Rho (is) negativo y

una mayor diferenciacion adentro de las poblaciones puede estar indicando un
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exceso de estos alelos “Unicos” en ciertas poblaciones y con ciertos
marcadores. Esto puede deberse a diversos eventos tales como eventos de
expansion demogréfica reciente, con aislamiento entre poblaciones, lo cual
contribuye a que estos alelos privados se observen solo en algunas
poblaciones. Otro factor que puede influir es el mismo factor que presenta a los
microsatélites como marcadores utiles, como lo es el hecho de que puedan
presentar tasa de mutacidon altas, que aumenten la presencia de mutaciones
gue no son transmitidas o que surgen y se pierden rapidamente como parte de

un proceso natural (Mendoza, 2011; Estoup, 1998).

La tabla 4 presenta una diferencia entre la heterocigocidad observada y la
esperada muy alta, lo cual se refuerza con la prueba de Chi cuadrado - X que
le da significancia a esta diferenciacion. Esto unido a los altos valores de
diversidad genética y los numeros de alelos encontrados, asi como la
presencia de alelos nulos y privados, sugiere que existe algun factor que

influencia en la aparicion de variabilidad no compartida para cada poblacion.

También se obtuvieron valores de estructuracion genética adentro de las
poblaciones -Fis- (Tabla 4), en estos valores se observan significativos para
todas las poblaciones (lo cual significa un exceso de homocigotos) excepto
para el Zotz con el marcador AJA040 el cual tiene un valor negativo (exceso de
heterocigotos). Este ultimo grupo, presenta menor representacion segun el
indice de diversidad de Shannon, lo cual indica que sus valores podrian estar
un poco mas sesgados con respecto a los demas valores. En base a esto se
considera que la variacibn observada puede presentar sesgo para ciertos
calculos pero que también nos proporciona informacion importante para los
analisis de los datos. Por ejemplo la presencia de alelos nulos y privados
puede estar reforzando la presencia de diferenciaciobn genética en las
poblaciones debidas a poco flujo génico, y a la existencia de diferentes
dindmicas demogréficas y genéticas en cada poblacion, tanto entre ellas como
dentro de ellas. De igual forma, esto también podria estar indicando un efecto

de muestreo deficiente.
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10.3.

Flujo Génico.

Se entiende por flujo génico no solo el movimiento de los genes sino también
gue estos genes sean pasados hacia las siguientes generaciones. Es decir,
Flujo génico es la transferencia de alelos de genes de una poblacion a otra a
través de las siguientes generaciones. Debido a esto el flujo génico es en
realidad dificil de determinar. Para ello la mejor aproximacion es la que se
base en el reconocimiento de relaciones de ancestro descendientes. En este
aspecto, la Coalescencia, cuyo principal objetivo es estudiar la variacion
genética concibiéndola como un proceso para analizar la historia de variantes
genéticos hacia el pasado es una herramienta eficiente. Por medio de
determinacién de los ancestros, sus frecuencias y simulaciones de migracién
pueden proporcionar informacion mas acertada sobre el flujo génico existente

entre las poblaciones.

De esta manera, al observar los valores en la tabla 6 (analisis realizados con
programa migrate, basado en Coalescencia), se puede encontrar que el flujo
génico entre las poblaciones es casi inexistente (Zotz a Cahui = 0.254216;
Cahui a Zotz = 0.118833). La determinacion del flujo génico por medio de este
programa se hace en base a proporciones de valores de mutacion (u) vs
migracion (Nm) y Numero efectivo de la poblacion (Ne). De esta manera en la
figura 6 se puede observar una comparacion entre ambas poblaciones en base

a estos valores.

El valor de © = XNempu es un valor que se ve directamente influenciado por el
valor de la mutacion. A valores altos de mutacién este valor tiende a ser mayor,
aunque también el valor de migracion y de numero efectivo de migrantes tiende
a influenciar este valor, sin embargo, el valor que puede ser mayor influencia

debido a sus valores extremos es el de la tasa de mutacion.

Por su lado el valor de M = m/mp es un valor que aunque se ve también
altamente influenciado por valores de mutacion extremos, puede dar una
relacion mas directa sobre el valor de migracion en las poblaciones. De esta
manera se puede observar en los valores de®© que Cahui es la poblaciéon que

presenta mayores valores, lo cual puede explicarse como una poblacién con
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tasas de mutacion mayores o una poblacion con Numero efectivo —Ne- mayor.
Debido a que se utilizan los mismos microsatélites para ambas poblaciones se
puede asumir que el valor que en realidad varia es el niumero efectivo de
poblacién, y que es Cahui la que presenta un numero mayor de NUmero

efectivo de la poblacion (Ne).

En cuanto a M, se observa que aunque el valor de M del Zotz a Cahui es
mayor, 7.202 (Tabla 6), lo cual podria sugerir la existencia de flujo génico entre
poblaciones, en realidad el valor de migracién es casi inexistente en ambas
rutas de Cahui al Zotz m = 0.118833, del Zotz a Cahui m = 0.254216. En
realidad, al observar el flujo génico entre poblaciones se puede encontrar que

no existe migracién significativa para ninguna de las dos poblaciones.

El nimero efectivo reducido de las poblaciones 6.26 vs 13 individuos en El
Zotz y 14.99 vs 26 individuos Cahui nos indica que casi solo la mitad de
individuos en cada poblacion esta contribuyendo con el paso de informacion
genética. Esto sugiere que las poblaciones podrian encontrarse bajo presiones
ambientales o de algun otro tipo que presionaran la diversidad genética

reduciéndola.

Estructuracion poblacional.

En la tabla 7 se puede observar el analisis de Varianza genética —~AMOVA- que
muestra que existe una fuerte diferenciacion entre poblaciones pero también
dentro de ellas, ya que el 63.61% de la variacion genética es explicado por la
varianza dentro de poblaciones, mientras que el 36.39% es explicado por la
variacion entre las poblaciones. El valor de Coeficiente de estructuracion
genética entre las poblaciones -Fst- proporcionado por medio de este analisis,
da un valor alto de estructuracion genética 0.35057, lo cual sugiere la
existencia de alguna fuerza que ocasiona esta diferenciacion poblacional. Sin
embargo, los valores de Fst (0.05058) y Gst (0.022782 y 0.543244) calculados
con otros programas dan valores que se contradicen entre si, teniendo valores
significativos. Esto puede explicarse si regresamos a lo que se discutidé con

anterioridad de la diversidad alélica y como la proporcién de alelos nulos y
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privados sugiere, un sesgo en el céalculo de valores como indices de
estructuracion y migracion. Sin embargo, también toda esta informacion podria
estar sugiriendo que la existencia de diferenciacion genética en las poblaciones
se confirma por la presencia de estos tipos de alelos especiales. En este punto
es importante tratar de explicar los datos de laboratorio obtenidos con la
informacion obtenida en campo. Como se discute en el primer inciso de la
discusion (inciso 10.1) sobre el trabajo de campo. La captura de murciélagos
bajo condiciones favorables fue muy baja, en particular para el Biotopo del
Zotz, lo cual podria estar relacionado con la disponibilidad alimenticia para
estos murciélagos. Sin embargo, debido al poco alcance de este proyecto para
determinar que evento demografico, ambiental o de disponibilidad de alimentos
podria estar influenciando en la presencia de murciélagos y su movilidad a

través de las areas protegidas, pueden derivarse diversas hipotesis posibles:

1. Los grupos de Artibeus jamaicensis muestreados en un mismo sitio en
fechas con diferencia de un mes entre si podria tratarse de diversos
grupos poblacionales que se mueven en diferentes fechas y no de una

sola poblacion en la misma area como se asumio desde el inicio.

2. Que los grupos de murciélagos que se asumié formaban una poblacion
se trate en realidad de diferentes poblaciones en diferentes sitios que se

mueven poco en las areas protegidas y no se mezclan entre si.

Ambas hipotesis sugieren la existencia de algun tipo de separacion de
nicho para los grupos de A. jamaicensis, ya sea espacial o temporal.
Ortega et al., (2008) menciona que la presencia de condiciones
adecuadas para que los murciélagos puedan vivir y tener a sus crias
(refugios adecuados y disponibilidad de alimento), podria influenciar
para que los mismos no se muevan mayores distancias de las que
realmente se necesitan, pudiendo incluso llegar a moverse un valor
minimo de 600 metros y hasta 8 kilometros en promedio en habitat con
poca disponibilidad de alimento (Morrison, 1978; Ortega y Castro—
Arellano, 2001; Ortega et al., 2002). De esta manera, se hace muy

necesario un estudio de la diversidad de plantas que proporcionan
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alimento a los murciélagos y sus distancias hacia refugios adecuados.
Esto unido a un estudio de la dispersion genética de los haplotipos
(filogeografia) y sus relaciones filogenéticas pueden ser herramientas
posteriores que podrian desarrollarse para contestar muchas preguntas
en cuanto a demografia y eventos evolutivos que puedan estar actuando

sobre las poblaciones.

10.5.Distribucién espacial.

El test de Mantel es un test estadistico de la correlacién entre dos matrices,
una genética y una geografica, que tiene como fin determinar si estas estan en

algun grado relacionadas.

Test de mantel de la figura 9, muestra que no hay correlacién entre distancia
geografica y distancia genética. De hecho el analisis ni siquiera muestra una
correlacion entre los individuos dentro de cada grupo, lo cual refuerza la alta
diferenciacion genética encontrada entre poblaciones. Ya con anterioridad
estudios realizados con el test de Mantel también en Cozumel, no mostraron
tampoco una correlacion entre distancia genética y geografica (Mendoza,
2011).

En este inciso se quiso mostrar imagenes satelares de las areas bajo estudio
(Figuras 7 y 8) para contrastar la fragmentacion del habitat que se observa
para cada area protegida y el test de Mantel. Como se menciona con
anterioridad es posible, que estudios con mayor cantidad de areas y con
analisis filogeograficos, sean necesarios para determinar el movimiento de las
especies dentro de estas areas tan fragmentadas y la forma como este

movimiento se esta dando.

El resultado del test de Mantel inicamente nos indica si existe una correlacion
entre la diferenciacion genética y la distancia, sin embargo un rechazo de que
esta correlaciéon exista, no nos indica que no exista diferenciacién genética, ya
gue eso se confirma con otros andlisis, como los Coeficientes de estructuracion

geneética entre otros.
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10.6. Estado de conservacion.

La conservacion de una especie implica no solo el mantenimiento de sus
conexiones migratorias, sino el intercambio real de informacion genética, es

decir la existencia de flujo génico.

Sin embargo otros factores que pocas veces son contemplados pero que son
importantes también lo son la diversidad genética y los Numeros efectivos
poblacionales Ne. Estos valores que son casi invisibles a la vista de los
estudios ecoldgicos tradicionales, son muy importantes a la hora de determinar

el grado de conservacion en la cual se encuentra una especie.

En el presente estudio se puede observar que las poblaciones tienen indices
de variacidon genética altos, sin embargo la proporcion de heterocigotos en
muchos casos es deficiente e incluso hasta pueden observarse altos grados de
diferenciacion genética entre las poblaciones (quiza todo esto relacionado con

la presencia de alelos nulos y privados).

La estructuracion poblacional y el grado de diversidad observados (originados
por una diversidad genética natural, estructuracién poblacional o a la presencia
de alelos nulos y privados), unido a una tasa muy baja de captura de
murciélagos comparada con la tasa de captura en afios anteriores, sugieren
gue estas poblaciones pueden encontrarse en un estado fragil ya sea porque
son poblaciones con diferenciacién genética alta o porque son especies con un
fuerte proceso de expansion demografica. De cualquier manera, en ambas
circunstancias la proteccion e incluso promocién de corredores biologicos que
puedan ser utilizados por estas especies es importante. Por lo cual aunque se
recomienda la realizaciéon de otros estudios para completar este cuadro, se
sugiere que se hagan esfuerzos por unir y mejorar los corredores bioldgicos y

conexiones existentes entre las areas protegidas en Guatemala.
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11.2.

11.3.

11.4.

11.5.

11.6.

11.7.

11.8.

11.9.

11.10.

11. Conclusiones

La época de fructificacion de fuentes alimenticias en el Biotopo fue
irregular a comparacion con afios anteriores, lo cual podria influenciar en la

dindmica de movimiento de las especies de murciélagos.

La proporcion de alelos encontrados en las poblaciones es mayor a la
encontrada en otros estudios, lo cual sugiere una mayor variacion genética en

las poblaciones.

A pesar de que la presencia de alelos nulos y privados es un factor que puede
sesgar calculos de diferenciacion genética y migracion, son datos genéticos
que también podrian estar confirmando la existencia de diferenciacion

genética.

Existe una alta diferencia entre la heterocigosidad esperada y observada, lo

cual reafirma la estructuracion de las poblaciones de A. jamaicensis.

El nimero efectivo de la poblacion se ve reducido a casi la mitad del numero
real, lo cual puede deberse a que los individuos que colaboran al paso de
informacion genética por medio de su reproduccion con individuos de otras

poblaciones son pocos.

El 63.61% de la varianza se debe a varianza dentro de las poblaciones

mientras que el 36.39% se debe a varianza entre poblaciones.

El grado de estructuracion poblacional varia de bajo a moderado (0.35057) lo
cual unido al grado de varianza entre las poblaciones sugiere la existencia de

poblaciones muy diferenciadas.

El test que compara distancia geografica vs distancia genética (test de Mantel)
sugiere que no existe ninguna correlacién entre ambos, pudiendo concluir que

no es la distancia un factor que influya en la diferenciacion de poblaciones.

La diferenciacion genética existente tanto dentro como entre poblaciones
puede deberse a factores como que se hayan realizado muestreos de grupos
poblacionales diferentes que se mueven poco 0 grupos poblacionales con

movimientos en etapas temporales diferentes.
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11.11. Se puede concluir que las poblaciones necesitan mayor atencion y que es

12.2.

12.3.

12.4.

necesario estudiar la disponibilidad de alimento y refugios para A. jamaicensis,
ya gque en general presentan un panorama de diferenciacién genética entre y

dentro de las poblaciones muy marcado.

12. Recomendaciones

Consideramos que seria de gran relevancia disefar estudios de largo plazo en
el Biotopo San Miguel La Palotada-El Zotz para esclarecer los patrones y
alteraciones de fructificacion de las plantas nativas y determinar si procesos

ambientales pueden estar implicados.

Se recomienda la realizacion de estudios fenoldgicos, demograficos vy

taxondmicos que ayuden a completar la informacién sobre estos organismos.

Otro tipo de estudio que podria ser muy 0til para entender de mejor manera el
movimiento y las amenazas para esta especie, seria la utilizacion de mayor
cantidad de areas protegidas y estudios que muestren su movimiento como

filogeografia.
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14. ANEXOS
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1.1 Figura14.1.

Mapa de la Zonificacion de la Reserva de la Biésfera Maya —RBM-, localizada
en el departamento del Petén, al norte del pais (esquina inferior izquierda). La
RBM se divide en la Zona de Usos multiples —ZUM-, en color celeste claro;
Zona de Amortiguamiento —ZAM-, en celeste oscuro; y la Zona Nucleo -ZN-,

conformada por Parques Nacionales y Biotopos Protegidos, en azul oscuro.
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ADN extraido
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1.2 Figura 14.2.

Esquematizacién de la localizacién y proceso de amplificacion de los
microsatélites. Se amplifica un segmento del ADN extraido por medio de PCR,

los fragmentos

Amplificados se separan por medio del método de electroforesis, los cuales se

someten al proceso de secuenciacion.
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Figura 14.3.

Mapa que muestra las capas de cobertura vegetal (verde), Comunidades
(amarillo), Biotopos (circulados en negro) y los parches donde se desea
trabajar (circulo rojo).
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