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relaciones entre organismos y su objetivo principal es des-
cubrir la filogenia de la vida (resultado de las relaciones
ancestro-descendiente entre los organismos), es decir, el
patrón de la historia evolutiva y sus ancestros comunes
entre las especies (Sosa y Ogata, 1998). El estudio de las
relaciones filogenéticas en diversos grupos de organis-
mos se había estimado básicamente en similitudes o dife-
rencias en medidas externas y craneales de diversas espe-
cies; en la actualidad existen varias técnicas genéticas
utilizadas en estos estudios, como son la citogenética, la
electroforesis de proteínas y la genética molecular.

Citogenética
De manera general, los estudios citogenéticos han sido
uno de los métodos utilizados por los genetistas para es-
tudiar los cambios en los cromosomas a través de la evo-
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L a sistemática es la ciencia que estudia la diversi-
dad biológica como consecuencia de su historia
evolutiva. Ha ayudado a esclarecer diferencias y

lución de diversos organismos. El empleo de caracterís-
ticas cromosómicas (particularmente estables) en las po-
blaciones pertenecientes a una misma especie, como el
número de cromosomas (número cromosómico diploi-
de o 2n; fig. 1), el número de brazos autosómicos (nú-
mero fundamental o NF), la clasificación de sus cromo-
somas (en estructura y tamaño) y los arreglos
cromosómicos observables a través de bandeo cromo-
sómico G y C (métodos de tinción diferencial que dan
lugar a patrones de diferentes de bandas en los cromo-
somas; fig. 2) han permitido determinar relaciones de
parentesco y elaborar árboles filogenéticos en diversos
organismos (fig. 3).

Electroforesis
El uso de la electroforesis de proteínas ha permitido ob-
servarlas en gel de almidón y ampliar el conocimiento
que existe sobre las relaciones de parentesco entre las
especies, conocer la variabilidad genética de las pobla-
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ciones y la manera en que se relacionan filogenéticamente.
La información genética codificada en la secuencia de
nucleótidos de ADN de un gen estructural se traduce en
la secuencia de aminoácidos que forman una o varias
proteínas. La electroforesis es una técnica que ayuda a
detectar proteínas (enzimas) basadas en la movilidad di-
ferencial de las mismas a través de un soporte en gel que
puede ser de almidón, sílice o acrilamida y de la adicción
de un campo eléctrico. Los estudios sobre electroforesis
de aloenzimas (formas alternativas de una enzima codi-
ficada por diferentes alelos del mismo locus) se basan en
la movilidad diferencial de las aloenzimas de acuerdo a
su carga eléctrica neta y a su tamaño mediante el empleo
de corriente eléctrica (fig. 4). El uso de diversas tinciones
diferenciales y específicas ha permitido reconocer las alo-
enzimas en el gel y ampliar el conocimiento que existe
sobre las relaciones de parentesco entre los taxa, conocer
la variabilidad y diversidad genética de las poblaciones y la
manera en que se relacionan filogenéticamente.

Genética molecular
Es una herramienta de gran utilidad para cuantificar y
estudiar la variación genética dentro y entre poblacio-
nes, determinar la divergencia entre las mismas, investi-
gar la constitución genética individual y entender diver-
sos procesos evolutivos. Para estudiar dicha variación se
emplean los marcadores genéticos, los cuales, por ser
variables en su estructura de ADN, son parte fundamen-
tal en las técnicas moleculares, pues se utilizan en diver-
sos tipos de estudios (cuadro 1). Los marcadores mole-
culares se detectan a través de una serie de métodos o
técnicas que exploran la variación de los organismos a
nivel de proteínas o ADN y al nivel de un locus o varios
loci (fig. 5). Igualmente, han ayudado a resolver proble-
mas ecológicos y sistemáticos, como son la paternidad,
patrones de diversidad, hibridación, variación, geogra-
fía, especiación y filogenias, entre otros. Estos marcado-
res se pueden explorar en cualquier gen o producto gé-
nico de cualquier organismo (González, 1998).

Conservación de la biodiversidad
El conocimiento de las relaciones evolutivas de los gru-
pos de organismos permite establecer alternativas para

Fig. 2. Bandas cromosómicas G del ratón de abazones
Liomys pictus. 2n = número cromosómico diploide, m =
cromosomas metacéntricos, sm = cromosomas subme-
tacéntricos, t = cromosomas telocéntricos (Cervantes et
al., 1999).

Fig. 1. Cariotipo (arreglo de los cromosomas en tamaño y
estructura) convencional del conejo castellano Sylvilagus
floridanus. 2n = número cromosómico diploide. m = cro-
mosomas metacéntricos; sm = cromosomas submetacén-
tricos (Lorenzo, 1998).
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dar prioridad en la conservación de especies y obtener
información importante para el desarrollo de estrategias
de conservación (Sosa y Ogata, 1998). En sistemática se
han propuesto diversos criterios; el primero se basa
en que dentro de la naturaleza existen especies muy
complejas que provienen de ancestros comunes, como
los roedores entre los mamíferos, y también especies
que se han mantenido sin grandes cambios en el tiem-
po (cocodrilos), por lo que es importante determinar
las relaciones filogenéticas, dar la importancia necesa-
ria de las especies y proponer una estrategia de con-
servación adecuada.

Otro enfoque es estimar el valor fundamental de
la biodiversidad, tomando en cuenta la riqueza de espe-
cies y sus características para conservar la dinámica del
flujo genético de las poblaciones. Un tercer enfoque es
reconocer, desde el punto de vista genético, qué espe-
cies y cuántas poblaciones comprende, estimar su va-
riabilidad genética, y así poder establecer el tamaño que
debe tener el área sujeta a conservación y garantizar la
sobrevivencia de especies.

Laboratorio de Genética de ECOSUR
Por la creciente necesidad e importancia de considerar a
la genética en estudios sobre sistemática, taxonomía y con-
servación aplicados a la gran diversidad de flora y fauna
terrestre que se encuentra en el sureste de México, surge
el Laboratorio de Genética de ECOSUR en la unidad San
Cristóbal de Las Casas.

Dicho laboratorio se formó en 1998 y tiene como
finalidad llevar a cabo estudios de sistemática mediante
el uso de diferentes técnicas genéticas, como la citogené-
tica, electroforesis de proteínas y genética molecular. Ac-
tualmente se realizan los siguientes proyectos de investi-
gación:

§ Variación genética y conservación de la liebre
del Istmo, Lepus flavigularis, especie en peligro
de extinción en México.

§ Relaciones filogenéticas en poblaciones aisladas
del ratón Peromyscus zarhynchus, especie bajo pro-
tección especial y endémica de Chiapas.

§ Variación genética en jaguares de la Reserva Eco-
lógica Calakmul, Campeche.

§ Biogeografía y sistemática del género Orthogemoys
en México.

Fig. 3. Dendrograma que muestra las relaciones cromosó-
micas entre liebres mexicanas. Se ilustran los puntos don-
de los rearreglos cromosómicos ocurrieron. 2n = número
cromosómico diploide; NF = número fundamental (Lo-
renzo et al., 2003).

Fig. 4. Gel de almidón de papa al 12%. Variación alélica de
(ICD) de dos poblaciones de Peromyscus zarhynchus de Chia-
pas. Las letras A y B indican los alelos designados por pobla-
ción. H= hígado y CR= corazón/riñón.
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Fig. 5. Gel de amplificación del gen citocromo b en el ratón,
Peromyscus zarhynchus, especie endémica de Chiapas en pro-
tección especial. De izquierda a derecha, las primeras dos
muestras representan a dos individuos diferentes de los La-
gos de Montebello, le sigue un individuo de la región de
Coapilla, utilizando marcadores moleculares (413 pares de
bases), la cuarta muestra corresponde a un individuo de
Oxchuc, le sigue una muestra del Cerro Tzontehuitz y la
última muestra es de Oxchuc, utilizando otro marcador mo-
lecular (825 pares de bases). La última muestra a la derecha
es el marcador de ADN 100 a 2000 pares de bases.

Fig. 6. Personal asociado al Laboratorio de Genética de
ECOSUR. De izquierda a derecha: Consuelo Lorenzo, Mari-
cela García y Eduardo Espinoza.

Por otra parte, en el laboratorio se están elaboran-
do las siguientes tesis: Variación genética en poblaciones
aisladas de Peromyscus zarhynchus (Rodentia: Muridae) en
Chiapas; Diversidad isoenzimatica del maíz (Zea mays L.)
en los municipios de San Juan Chamula y Oxchuc, Chia-
pas; Análisis genético de poblaciones aisladas de monos
aulladores Alouatta pigra en la Selva Lacandona, Chiapas.

El personal que conforma el laboratorio de genéti-
ca (fig. 6) está formado por un investigador titular (Con-
suelo Lorenzo), un técnico titular (Eduardo Espinoza) y
un técnico asociado (Maricela García ). JJJJJ
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Cuadro 1. Marcadores moleculares utilizados en genética
molecular, empleados en diversos tipos de estudios.


