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Resumen

Este estudio determind la diversidad y estructura genética presente en grupos
poblacionales de gatos domésticos (Felis catus), utilizando marcadores de pelaje en Tolu-
Sucre y muestreos aleatorios entre los meses de septiembre y diciembre del afio 2016, se
caracterizaron fenotipicamente 242 animales adultos en cinco barrios de Tolu, atendiendo
a los marcadores autosdémicos de codificacién morfoldgica: el /ocus ligado al sexo Orange
(0)y los loci autosdmicos Non-agouti(a), Blotched tabby (Tb), Dilution (d), Pelo largo (1)
Manchado de blanco (S) y Dominante blanco (W). Los parametros genéticos
poblacionales: frecuencia alélica, diversidad genética, flujo génico, equilibrio Hardy-
Weinberg y distancia genética fueron calculados mediante el programa PopGene; la
estructura genética mediante el programa FSTAT. El marcador Manchado de blanco
mostrd la mayor frecuencia mientras los genes Non-agoutiy Pelo largo exhibieron los
valores mas bajos. Se obtuvieron valores poco significativos de variabilidad genética a
nivel global y poblacional. Asi mismo, se obtuvo una escasa diferenciacion genética entre
poblaciones y un elevado flujo génico; se observd exceso de heterocigotos a nivel
poblacional y a nivel total y ausencia de equilibrio Hardy-Weinberg respecto a los
marcadores Orangey Manchado de blanco.
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Abstract

This study determined the diversity and genetic structure present in population groups of
domestic cats ( Felis catus), using markers coat in TolU-Sucre and random sampling among
the months of September and December of the year 2016, 242 adult animals were
phenotypically characterized in five in five TolU's neighborhoods, based on autosomal
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markers of morphological coding: sex-linked Orange (O) locus, autosomal /oci: Non-agouti
(a), Tabby blotched (Tb), Dilution (d), Long hair (1), Spotting White (S) and Dominant
White (W). Population genetic parameters as allele frequency, genetic diversity, gene
flow, Hardy-Weinberg equilibrium and genetic distance were estimated through PopGene
program; the genetic structure was assessed using the program FSTAT. The Spotting
White marker showed the highest frequency, while the Non-agouti y Long hair gene,
presented the lowest values of allele frequencies. Low significant values of genetic
variability were registered at global and population level. Likewise, low genetic
differentiation among populations was registered with a high gene flow; an excess of
heterozygotes was observed to population level and total level as well as absence of
Hardy-Weinberg equilibrium with respect to Orange and Spotting White markers.

Key words: Cat, Told, Sucre, diversity, heterozygosity

Introduccion

El gato doméstico esta presente en todos los continentes, excepto en la Antartida y en
las regiones mas remotas del mundo, mientras hoy en dia es uno de los animales de
companiia mas lisonjeados en el mundo occidental, para las antiguas sociedades los gatos
de las bodegas, los gatos de los hogares y los gatos de los barcos, proporcionaron una
efectiva proteccion contra los parasitos, especialmente las plagas de los roedores,
principales responsables de la pérdida econémica e incremento de las enfermedades!
Un esqueleto completo encontrado en la isla de Chipre asociado a un entierro humano
fechado alrededor del afio 7500 AC sugiere que los gatos fueron domesticados
probablemente por las comunidades neoliticas sedentarias tempranas que habian estado
creciendo cereales en ese lugar?.

La relacion entre las grandes movilizaciones humanas y la distribucién actual de las
poblaciones de gatos domésticos es lo que se conoce como la hipotesis de migracion
histérica®. Diversas investigaciones han reportado estudios genéticos en poblaciones de
gatos domésticos (Felis catus) utilizando marcadores que codifican la longitud,
distribucién, coloracion del pelaje, realizadas en areas urbanas de la costa Caribe
colombiana como Monteria, Lorica, Cartagena, Magangué, Sahagun y Riohacha, las cuales
han revelado su estructura y variacion genética*.

Determinadas variaciones fenotipicas son sencillas de estudiar a simple Vvista,
especialmente los relacionados con la coloracion del pelaje (resultado de la pigmentacion
por la adicidon a la queratina del pelo de productos quimicos de naturaleza fendlica
llamadas melanina), las cuales constituyen un excelente instrumento para investigar la
estructura genética de las poblaciones, por su gran contenido informativo, bajo costo,
facil manipulacion e identificacion y rapida obtencién de resultados?®.
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Por lo tanto, el objetivo de este estudio es analizar el grado de diversidad y estructura
genética en poblaciones de gatos domésticos (Felis catus) mediante marcadores que
codifican para el pelaje en Told, Sucre.

Materiales y Métodos

Sitio de estudio. El estudio se realizd en la zona urbana de Tolt (09°31'39” N-75°34'52"
0), con una altura de 7 metros sobre el nivel del mar y una temperatura que exhibe un
valor medio constante durante todo el afio de 28°C. Se muestrearon los barrios Calle
Nueva, Cangrejo, La Esperanza, San Felipe y El Santuario.

Obtencion de datos. Se realizaron muestreos aleatorios entre los meses de septiembre y
diciembre del afio 2016; mediante excursiones urbanas y observacion directa se realizo
una clasificacion fenotipica de cada uno de los individuos adultos encontrados en Tolu
(n=242), cada ruta se utilizo sélo una vez, a fin de evitar el remuestreo, atendiendo a la
presencia o ausencia de los marcadores autosémicos: Non-agouti(a); Blotched tabby
(Tb); Dilution (d), Pelo largo (1); Manchado de blanco (S) y Dominante blanco (W) y el
locus ligado al sexo O (Orange) (Tabla 1), por Ultimo se tomaron registros fotograficos
de cada individuo.

Disefio estadistico. La estimacion de las frecuencias alélicas de cada marcador a nivel
poblacional y global, asi como las medidas de diversidad genética establecidas por Nei
correspondientes a la heterocigosidad esperada (He), heterocigosidad esperada de la
poblacién total (Hr), coeficiente de diferenciacion genética (Gsr), equilibrio Hardy-
Weinberg y la distancia genética entre las poblaciones, se estimaron a través del programa
PopGene 1.311%, la estructura genética de las poblaciones, atendiendo a los indices de
fijacion propuestos por Wright: Fis, Firy Fst, se calculd mediante el programa FSTAT v.
2.9.3.212,

La elaboracién del dendrograma se realiz6 a través del método Neighbor-Joining mediante
el programa MEGA 713,

Resultados

Frecuencias alélicas. Al calcular las frecuencias alélicas para cada poblacidn se obtuvo que
el gen Manchado de blanco mostro la frecuencia alélica mas alta, especialmente en las
poblaciones de Cangrejo (q= 0.901), El Santuario (q= 0.870) y San Felipe (q= 0.847). De
otro lado, el marcador dominante blanco, responsable de la capa blanca, no se registro
en las subpoblaciones estudiadas. También los marcadores Non-agouti y pelo largo
mostraron bajas frecuencias, tanto a nivel poblacional, como a nivel global (Tabla 2).
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Diversidad genética. En cada una de las poblaciones, el nivel medio de variabilidad
genética fue alto (Tabla 3) siendo la poblacion de Calle Nueva la de mayor heterocigosidad
(He= 0.357), por otro lado, a nivel de marcadores, las poblaciones San Felipe y a
Esperanza resultaron ser las de mayores indices de diversidad génica con respecto a los
genes Dilution y Manchado de blanco, sin embargo, la poblacién San Felipe, para el
marcador Dilution se ubicd como la zona con el mayor grado de diversidad génica a nivel
global mostrando un valor de 0.497, seguido por La Esperanza (He=0.487) para el
marcador Manchado de blanco y Calle Nueva (He=0.480) para el marcador antes
mencionado, quien ademas mostro los niveles mas altos de variabilidad genética en todas
las poblaciones a excepcidon de La Esperanza. En general, el marcador Manchado de
blanco presentd el mayor valor de diversidad genética seguido de los genes Dilution y
Orange cuyo indice fue superior a los registrados por el resto de los marcadores (Tabla
4), en promedio el nivel de variabilidad genética en la poblacion total fue de 0.326. Con
relacion al test de equilibrio Hardy-Weinberg (Tabla 5), a nivel global las poblaciones
reportaron ausencia de equilibrio.

Diferenciacion genética y flujo génico. El nivel de diferenciacién genética en la poblacion
de Tolu fue muy bajo (Tabla 6), lo cual indica que aproximadamente el 7.2 % de la
variacion detectada se debe a diferencias entre las poblaciones, por lo tanto, las nueve
poblaciones no fueron significativamente diferentes para los marcadores estudiados y
sugiere que todas ellas se mantienen como una sola poblacion.

En contraste, el elevado valor de flujo génico permite suponer que las poblaciones
mantienen un grado considerable de intercambio genético, asumiéndose un total de cinco
migrantes por generacidn, ademas la cifra obtenida resultdé ser mayor que 4, lo que indica
que las poblaciones se comportan como una metapoblacion.

Estructura poblacional. Los valores negativos en cada marcador y en promedio para el
estadistico Fis (Tabla 7) evidencian un exceso de heterocigotos de los individuos con
respecto a cada poblacion y por lo tanto se asume ausencia de consanguinidad, con
valores que oscilan entre -0.138 para el marcador Pelo /argo y -0.488 para el gen
Manchado de blanco; con relacion al estadistico Frr, en promedio se obtuvo un exceso de
heterocigotos de los individuos con respecto a la poblacion total, abarcando valores de
-0.126 a -0.516 para los marcadores Pelo largoy Manchado de blanco respectivamente.
Por otro lado el valor promedio de Fsr resultd ser bajo, lo que indica la escasa
diferenciacién génica existente entre las poblaciones, cabe resaltar un valor similar se
registrd para el coeficiente Gst (Tabla 6).

Distancia Genética. La distancia genética entre las poblaciones fue baja, siendo Calle
Nueva y El Santuario las poblaciones mas cercanas (Tabla 8), mientras que La Esperanza
y San Felipe resultaron ser las de mayor diferencia génica, cifra poco significativa, pues
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apenas supera el 10 %, en este contexto, la poblacion de San Felipe presentd los mayores
valores de distancia genética en comparacién con el resto de las poblaciones.

El dendrograma (Figura 1) evidencia la similaridad genética entre las poblaciones de Calle
Nueva y El Santuario a las cuales se asocia la poblacion de Cangrejo. Por otro lado, la
poblacion de San Felipe se mantuvo alejada de las demas, pero con un valor de distancia
poco significativo, que permite deducir que las poblaciones en conjunto estan muy
relacionadas.

A nivel del Caribe colombiano (Figura 2), en un primer cllster se agrupan las poblaciones
Monteria, Covefias, San Antero, Toll, Lorica, Santa Marta y Riohacha, las poblaciones
Cartagena y Magangué se unen en un segundo cluster.

Discusion

La presencia en la presente investigacion para la frecuencia del marcador W (Dominante
blanco) levemente mayor al reportado en otros estudios realizados en poblaciones de
gatos!?4, puede revelar, el nivel de intervencién humana en las poblaciones de gatos, lo
que conduciria @ mostrar en el presente trabajo una injerencia mayor. Sin embargo, el
hecho que la frecuencia del alelo W (Dominante blanco) sea tan baja en todos los
estudios, podria atribuirse a efectos pleiotrdpicos sobre la audicion?!?, lo cual podria causar
complicaciones en los individuos, asi como la muerte a una edad precoz. Debe
mencionarse que Ruiz-Garcia y Alvarez!4 plantea que la carencia del locus White puede
ser utilizado como indicador de diversidad genética. La alta frecuencia del gen manchado
de blanco, podria relacionarse con factores ambientales como elevadas temperaturas, que
posiblemente estarian favoreciendo no solo la presencia, sino el aumento de individuos
portadores de dicho gen®18, Este unido a ciertas predilecciones humanas por ciertos
fenotipos, lo que evidenciaria una posible seleccion artificial, no sola por este marcador,
sino también por el marcador Orange, de tal manera que sus frecuencias fueron
elevandose gradualmente!4, al igual que la heterocigosidad esperada. Estudios han
reportado que el gen Orange se ve beneficiado en ambientes urbanos, cuyas densidades
poblacionales son altas 1°-21, pues tienden a "sociabilizar" con otros congéneres para poder
co-existir y adaptarse a una mayor intromision humana en sus vidas; lo cual permite
suponer que los gatos que portan este gen, estan mejor adaptados a las condiciones
imperantes de este sitio, que otros que no lo portan. Ademas, otra posible respuesta
podria ser el rapido crecimiento poblacional de gatos lo cual incrementa
considerablemente el flujo genético e incrementa la panmixia??.

La existencia de la gran mayoria de los marcadores estudiados en la poblacién de gatos
domeésticos de Told, indica la gran diversidad de genes disponibles en la zona, situacion
que posiblemente se puede atribuir a la ubicacion geografica estratégica de dicha
poblacion, pues desde hace mucho tiempo es paso obligado de los transelntes que vienen
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desde y hacia poblaciones del Caribe, favoreciendo el movimiento de migrantes y un
considerable flujo génico.

La ausencia del equilibrio Hardy-Weinberg puede deberse a diversas causas. Como los
resultados revelan un exceso de heterocigotos, podria en este caso ser atribuida a la
presencia de una seleccién sobredominante o la ocurrencia de migraciones en las
poblaciones estudiadas.

La abundancia de heterocigotos obtenidos a través de los distintos indices de fijacion (Fis
y Frr) en cada una de las subpoblaciones estudiadas, muestra que éstas presentan una
estructura casi homogénea, hecho que seria atribuible a su cercania geogréfica, lo que
ocasiona un aumento sustancial del flujo génico que hay entre las mismas, dado que la
existencia de un alto intercambio de genes previene eventos de endogamia al interior de
las poblaciones?3, provocando por lo tanto un aumento de genotipos heterocigotos, en la
poblacion.

El grado de flujo génico obtenido (Tabla 6), permite concluir que las poblaciones se
encuentran suficientemente relacionadas genéticamente y se comportan como una
metapoblacidn, situacion a la cual se atribuye la aproximacién de todas las poblaciones
desde el punto de vista estructural?*.

Ruiz-Garcia y Alvarez'4, expresan que los propietarios de estas mascotas, se trasladan por
toda la ciudad con éstos animales, abandonando las crias o regalandolas, asi el flujo
génico es alto y era de esperarse que las frecuencias alélicas de los marcadores evaluados
no hayan diferido substancialmente entre los muestreos realizados en Told, lo cual fue
corroborado por el estadistico Fsr, ya que todas las zonas examinadas se comportan como
una sola poblacidn (Fst=0,0025).

El valor de Fst junto con el de la distancia genética (Fst= 0,052) obtenidas para las
poblaciones muestreadas, indican que las localidades no son poblaciones lo cual puede
demostrarse por: el dominio de los humanos en la generacion de descendientes con
paternidades simultaneas, acrecentando asi el flujo genético dentro de las poblaciones,
reduciendo la endogamia y amplificando la panmixia; igualmente, no existen barreras que
circunscriban el flujo de los gatos, por el traslado de sus duefios de un lado de la ciudad
a otro, es de aclarar que el valor del Fst se debe al sistema de apareamiento y no a la
subdivision poblacional??.

La distancia de Nei (1972)%° presentd a Toll comportandose genéticamente como una
sola poblacion, y al compararla con otras ciudades colombianas, se observa un gran
parecido entre ellas; corroborando lo encontrado con el estadistico Fsr. Esta gran similitud
genética entre las poblaciones colombianas puede corresponder a un evento fundador
comun, las cuales se originaron a partir de las poblaciones espafolas!® 22, al ser una
especie ausente en América hasta la inmigracion de los europeos y su entrada debid estar
asociada a las rutas colonizadoras de diferentes naciones europeas en el Nuevo Mundo4.



Bistua:Revista de la Facultad de Ciencias Basicas.2018.16(1):118-132 fcb

124

Al comparar Tolu con otras ciudades del Caribe colombiano (Figura 2), se encontrd que
las poblaciones Monteria, Covenas, San Antero, Tolu, Lorica, Santa Marta y Riohacha se
agruparon, esta elevada homogeneidad genética hallada en estas ciudades del Caribe
colombiano puede estar relacionada con el acelerado desplazamiento de los
conquistadores espanoles por el rio Magdalena, los cuales fundaron muchas ciudades y
villas en poco tiempo® 22, Ademas, esta gran similitud genética puede relacionarse a un
evento fundador comun, las cuales se originaron a partir de las poblaciones espanolas?®,
al ser una especie ausente en América hasta la inmigracion de los europeos y su entrada
debid estar asociada a las rutas colonizadoras de diferentes naciones europeas en el
Nuevo Mundo!®. Sumado a esto cabe resaltar la similitud en algunas condiciones
ambientales de estas ciudades, tales como temperatura, humedad relativa entre otras.

Conclusiones

El marcador con la mayor frecuencia fue Manchado de blanco debido a las preferencias
antrdpicas por cuestiones estéticas, lo cual evidencia una posible seleccion artificial para
dicho marcador, al ser sus rasgos morfoldgicos los preferidos frente a otros individuos
que portan otros marcadores, de tal manera que sus frecuencias fueron aumentando
progresivamente.

La diversidad genética total encontrada en Tolu fue moderada, la mayor parte de la
diversidad génica se encontr6 dentro de las poblaciones y poca entre las poblaciones, lo
cual evidencia que las poblaciones locales comparten una gran proporcion de la diversidad
total, razén por la cual se comportan como una sola poblacién. Ademas se descubrid
ausencia del equilibrio de Hardy-Weinberg para los alelos O (Orange) y S (Manchado de
blanco), desviacion que podria estar relacionada con una posible seleccion natural y
artificial.
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Tabla 1. Descripcion de los 7 genes estudiados (Ruiz-Garcia, 1994).

Locus Alelos Caracteristica
o] Silvestre; pigmentacion no naranja.
O (gen ligado al sexo)
(0] Mutante; toda la pigmentacién es naranja; epistatico para la
deteccion del locus A.
A Silvestre color Agouti.
A (gen autosémico)
a Mutante; color No-agouti; un mismo color; color negro; epistatico
para la observacion del locus T.
t* Silvestre; atigrado o “Mackerel tabby”; recesivo frente a T?, pero
dominante para t°.
T (gen autosémico) to Mutante; clasico o “blotched tabby”; recesivo.
T2 Mutante; Abisinio o “Abyssinian tabby”; dominante; este alelo es
poco frecuente.
D Silvestre; color denso.
D (gen autosémico)
d Mutante; color diluido; recesivo.
L Silvestre; pelo corto.

L (gen autosémico)
| Mutante; pelo largo; recesivo.

S Silvestre; sin manchas blancas.
S (gen autosémico)
S Mutante; manchado de blanco; dominante.
w Silvestre; color normal
W (gen autosémico)
W Mutante; color blanco; epistatico para todos los otros colores

O: Orange; a: Non-agouti; Th: Blotched tabby; d: Dilution; I: Pelo largo; s: Manchado de blanco; W: Dominante
blanco.
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Tabla 2. Frecuencias alélicas de cada marcador en las poblaciones
estudiadas.

Locus
Poblacion O a T d I s W
Calle Nueva 0.475 0.785 0.701 0.581 0.500 0.466 -
Cangrejo 0.382 0.901 0.774 0.731 0.523 0.460 -

La Esperanza  0.396 0.812 0.692 0.664 0.421 0.478
San Felipe 0,423 0.847 0.794 0.698 0.385 0.440

El Santuario 0.464 0.870 0.724 0.606 0.671 0.471 -

O: Orange; a: Non-agouti; Th: Blotched tabby; d: Dilution; |: Pelo largo; s:
Manchado de blanco; W: Dominante blanco.

Tabla 3. Frecuencia alélica total de cada marcador fenotipico en el
municipio de Tolu-Sucre.

Locus
(@] a Tb d | S w
Total 0.428 0.843 0.737 0.656 0.500 0.463 0.000

O: Orange; a: Non-agouti; Th: Blotched tabby; d: Dilution; I: Pelo largo; s:
Manchado de blanco; W: Dominante blanco
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Tabla 4. indice de diversidad genética de Nei (1973) en cada poblacion a través de la
Heterocigosis esperada (He) para cada marcador

Locus
Poblaciones (e a Tb d | S w Promedio
Calle Nueva 0.453 0.363 0.451 0.487 0.270 0.480 0.000 0.357
Cangrejo 0.382 0.281 0.328 0.445 0.267 0.464 0.000 0.309
La Esperanza 0.358 0.416 0.271 0.413 0.183 0.487 0.000 0.304
San Felipe 0.388 0.445 0.330 0.487 0.242 0.476 0.000 0.338

El Santuario 0.379 0377 0.387 0.415 0.242 0.468 0.000 0.324

O: Orange; a: Non-agoulti; Th: Blotched tabby; d: Dilution; I: Pelo largo; s: Manchado de
blanco; W: Dominante blanco.

Tabla 5. Heterocigosidad total para cada marcador en la poblacion de Told.

Locus (@] a Th d I s W Promedio

Hr 0.392 0.376 0.353 0.449 0.240 0.475 0.000 0.326

O: Orange; a: Non-agouti; Th: Blotched tabby; d: Dilution; I: Pelo largo; s: Manchado de
blanco; W: Dominante blanco.

Tabla 6. Equilibrio de Hardy-Weinberg para los marcadores Orange (O) y
Manchado de blanco (s).

Poblacion Locus X2 Grados de libertad P valor
(0] 25.5 1 0.045
Tolu
1
s 9,6 0.000

O: Orange; s: Manchado de blanco.
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Tabla 7. Coeficiente de diferenciacion genética (Gsrt) y flujo génico (Nm) en la poblacion de Loricé..

Gst Nm

0.007 9.75

Tabla 8. Valores de los estadisticos F para cada marcador en la
poblacién global.

Marcadores Fir Fst Fis
o -0.386 0.011 -0.385
a -0.283 0.002 -0.297
Tb -0.384 0.001 -0.382
d -0.501 0.009 -0.486
| -0.126 0.005 -0.138
s -0.516 0.011 -0.488
w 0 0.000 0.000
Promedio -0.313 0.005 -0.310

O: Orange; a: Non-agouti; Th: Blotched tabby; d: Dilution; I: Pelo
largo; s: Manchado de blanco; W: Dominante blanco.

Tabla 9. Matriz de distancia genética (Nei, 1972) entre las poblaciones.

Poblacion 1 2 3 4 5
T —
2 0,058 -
3 0,066 0,083 -
4 0,061 0,088 0,114  ===e-
5 0,029 0,060 0,079 0,083 -

1: Calle Nueva; 2: Cangrejo; 3: La Esperanza; 4: San Felipe; 5: El Santuario.
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Calle Mueva

El Santuario

Cangrejo

La Esperanza

San Felipe

0.0400 0.0200 0.0200 0.0100 0.0000

Figura 1. Arbol Neighbor-Joining obtenido a partir de las distancias genéticas de Nei (1972) para las
poblaciones de Toll usando siete marcadores morfolégicos
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{ Santa Marta
Riohacha

L—— Lorica

Monteria

—— San Antero
{TU'U
Covenas

—— Cartagena

L Magangue

0.00 0.040 0.020 0.000

Figura 2. Arbol Neighbor-Joining obtenido para nueve poblaciones del Caribe colombiano usando siete
marcadores morfolégicos y la distancia genética (D) de Nei (1972).
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