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Resumen:

El propésito de este proyecto es contribuir a la obtencién de informacion genética de especies
mexicanas de mamiferos que permita su identificacion especifica y a la construccion del catalogo
de cdédigo de barras de los mamiferos mexicanos. Estos esfuerzos comprenden los ejemplares
de la Coleccion Nacional de Mamiferos (CNMA) del Instituto de Biologia, UNAM, institucion
miembro de la Red MexBol, de los que se procesaran muestras de tejidos congelados para la
secuenciacion del gen mitocondrial citocromo oxidasa subunidad | de acuerdo con protocolos
estandarizados sugeridos por el IBOL. La muestra a examinar comprende 250 ejemplares de 40
especies de diversas regiones geograficas de México. La extraccion de ADN se hara por medio
de kits comerciales, la amplificacion del fragmento del Citocromo Oxidasa | se efectuara por la
reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) utilizando primer especificos, la purificacion de los
productos de PCR vy la secuenciacion de sus nucle6tidos en un secuenciador automatizado. Las
secuencias seran editadas, alineadas y comparadas con resultados reportados en la literatura.
También se produciran fotografias o ilustraciones de los ejemplares secuenciados que se
acompafiaran de sus datos de colecta. Finalmente, estos resultados con los cédigos de barras
seran incorporados a la base de datos del Sistema Bold en un periodo de 12 meses.

e * E| presente documento no necesariamente contiene los principales resultados del proyecto correspondiente
o la descripcién de los mismos. Los proyectos apoyados por la CONABIO asi como informacién adicional
sobre ellos, pueden consultarse en www.conabio.gob.mx

e ** E| usuario tiene la obligacién, de conformidad con el articulo 57 de la LFDA, de citar a los autores de
obras individuales, asi como a los compiladores. De manera que deberan citarse todos los responsables de los
proyectos, que proveyeron datos, asi como a la CONABIO como depositaria, compiladora y proveedora de la
informacion. En su caso, el usuario debera obtener del proveedor la informacion complementaria sobre la
autoria especifica de los datos.
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Introduccién

Los mamiferos terrestres mexicanos estan conformados por
aproximadamente 550 especies, lo que representa el componente mastofaunistico
mas grande dentro de un mismo pais, con niveles similares a los de Indonesia,
Brasil y China (Ceballos y Arroyo-Cabrales 2012). A pesar del incremento de las
investigaciones faunisticas en México, todavia no se conocen apropiadamente las
caracteristicas diagnosticas de muchas especies, inclusive existe controversia
sobre la identidad taxondmica de un amplio grupo de especies y de la validez
taxondémica desde nivel de género hasta familia y se siguen describiendo nuevas
especies no solo en territorio mexicano sino a todo lo largo y ancho de

Latinoamérica.

Los marcadores moleculares son de gran utilidad para la identificacion de
especies cripticas, el conocimiento de la historia evolutiva y reconstruccién de
filogenias. El poder identificar y descubrir nuevas especies mediante la diversidad
de secuencias cortas de regiones de genes estandarizadas (Codigo de Barras),
como es el caso del fragmento de alrededor de 600 pb del gen COI para
vertebrados (Kress and Erickson, 2012), ofrece una herramienta mas para ampliar

el conocimiento de la biodiversidad de Mamiferos de México.



El uso de un cédigo de barras como una herramienta taxonémica adicional
seria de incalculable valor para comprender mejor la posicion taxondmica de los
mamiferos mexicanos y de las categorias taxondmicas a las que pertenecen. Este
enfoque se usaria ademas de la informacion tradicional generada como
evaluaciones morfoldgicas, analisis craneales y dentales y estudios cariotipicos,

entre otros.
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Entonces, la conjuncién de un cédigo de barras de mamiferos puede
convertirse en una biblioteca integral de referencia de codigos de barras de ADN
para la fauna mastozooldgica no solo de México sino del mundo (IBOL, 2009), lo
cual demuestra el interés de la comunidad cientifica y su entusiasta respuesta a la
propuesta de colaboracion en este proyecto internacional (Weigt et al., 2012).
Ejemplos recientes de estos esfuerzos de investigacion se ilustran en los reportes
sobre la elaboracién de codigos de barras para la identificacién de especies de
mamiferos pequefios de Suriname y de murciélagos de Guyana, incluyendo el
hallazgo de nuevos taxa (Borisenko et al., 2008; Clare et al., 2007; Cervantes et
al., 2010).

Por lo tanto, el propdsito de este proyecto es contribuir con la obtencion de
informacion genética de especies de mamiferos silvestres mexicanos que permita
complementar su conocimiento bioldgico, su identificacién especificay la
construccion del catalogo de cédigo de barras biolégico. Esta orientacion coincide

con las recomendaciones internacionales para incrementar los esfuerzos de



investigacion sobre los cédigos de barras de DNA y su aplicacion al conocimiento
de la biodiversidad (Erickson y Kress, 2012):

DNA Barcoding:
An Emerging Global
Standard for Species

Identification

Consortium for the Barcode of Life
National Museum of Natural History

Materiales y métodos

Acopio y organizacion de muestras

Se utilizaron muestras de higado, dedos, corazon, rifidn, oreja y masculo
obtenidas de la coleccién de tejidos congelados, de ejemplares depositados en la
Coleccion Nacional de Mamiferos, CNMA, o de ejemplares solicitados a
colecciones extranjeras (Fig. 1 a b y ¢; Apéndice 1) y en algunos casos se
efectuaron salidas al campo para la colecta de ejemplares y tejidos (Fig. 1d). La
colecta se realiz6 a cabo de acuerdo a los procedimientos recomendados por
Deck et al. (2012) y aprobados por la Sociedad Americana de Mastozoo6logos
(Gannon et al., 2007) y con el permiso de colecta FAUT-0002.




Figura 1. a) Vista de Coleccion Nacional de Mamiferos donde se encuentran los
ejemplares incluidos en este proyecto. b) Ultracongelador en donde se resguarda
la Coleccion de Tejidos de los ejemplares depositados en la CNMA vy c)
ejemplares colectados de donde se tomaron las muestras para su uso en este

proyecto y d) Criotubos en donde se colocan los tejidos congelados.

Los ejemplares depositados en la coleccion y los tejidos (almacenados en el
ultracongelador), estan ligados por un identificador que es el numero de colector,
estos a su vez estan ligados al extracto de ADN por el triplete de nUmeros de
catalogo de la Coleccién Nacional de Mamiferos, su acréonimo (CNMA) asi como
la Institucién donde esta albergada la CNMA que es el Instituto de Biologia
(IBUNAM).

Extraccion de Acido Desoxirribonucleico (ADN)

Se siguieron los lineamientos establecidos por los protocolos de laboratorio
recomendados por el sistema BOLD (Knebelsberger y Stoger, 2012; lvanova y
Grainger, 2009; Ivanova et al., 2012). La extraccion de ADN de muestras de tejido
se llevé a cabo utilizando un kit de extraccién comercial DNeasy Tissue Qiagen "®

(No. Cat. 69504). Se realizo la electroforesis en gel de agarosa al 1.5%, se



tomaron fotografias con la camara de luz ultravioleta y la cuantificacién del ADN
para determinar la cantidad del ADN extraido se realiz6 con un espectrofotometro

Biomate 3 Thermo Spectronic.

Reaccion en cadena de la polimerasa (PCR)

Se usaron los iniciadores especificos (primers en inglés, LepF1_t1-
LepR1_t1; Cuadro 1) y iniciadores disefiados en el laboratorio de Biologia
Molecular de la CNMA, que amplificaron un fragmento de 700 pares de bases (pb)
del gen mitocondrial Citocromo C subunidad | mediante la técnica de Reaccién en
Cadena de la Polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés) en un termociclador
Termo Hybaid PCR Sprint. Las condiciones éptimas de reaccion fueron
modificadas a partir de las originales, de acuerdo a lo recomendado por Fleming y
Cook (2002) y por Ivanova et al., (2007; Cuadro 2) las cuales fueron:
desnaturalizacion inicial a 94°C por 1 min, cinco ciclos de 94°C por 30 sec,
alineamiento a 45-50°C por 40 sec, y extencion a 72°C por 1 min, seguido por 30-
35 ciclos de 94°C por 30 seg, 51-54°C por 40 seg, y 72°C por 1 min, con una
extension final a 72°C por 10 min, seguido por una temperatura sostenida a 4°C
(Fleming y Cook, 2002; Ivanova et al., 2007; lvanova y Grainger 2009, Ivanova et
al, 2012; Fig 2; Cuadro 2).

Cuadro 1.- Iniciadores especificos utilizados en la amplificacién de un fragmento
del gen COI en mamiferos (pb = pares de bases).

Secuencia del primer Gen Fuente
COl Ivanova et al.,
LepFl t1 (5-TGTAAAACGACGGCCAGTATTCAACCA | 700 pb | 2007.
ATCATAAAGATATTGG-3") Hebert et al.,
2004;
LepR1_tl (5-CAGGAAACAGCTATGACTAAACTTCTG




GATGTCCAAAAAATCA -3))

Figura 2. Preparando las muestras de ADN para su amplificacion en el
termociclador por medio de la Reaccién en cadena de la Polimerasa (PCR), en el

Laboratorio de Biologia Molecular de la Coleccion Nacional de Mamiferos.

El fragmento amplificado de COI se visualiz6 por medio de electroforesis en
gel de agarosa al 1.5% de la siguiente manera: se peso6 0.53 g de agarosa, se
disolvié en una solucién con 35ml del amortiguador TBE 1x y una gota de
bromuro de etidio (100mg/ml), posteriormente se calent6 en el horno de
microondas hasta que se disolvié la agarosa y se verti6 en un molde de gel, se
acomodo el peine para que se formaran los pozos y se esperaron 30 minutos para
gue solidificara. Se llen6 la camara de electroforesis con amortiguador y se
colocaron 3ul de ADN y 2 ul de los marcadores de peso molecular (escalera de
100 pb) en cada uno de los pozos del gel. Se conectaron los electrodos a la
fuente de poder y se corrié a 80V (50mA) durante una hora. Finalmente se
visualizaron las bandas de ADN con la lampara de luz UV y se tomaron

fotografias.




Cuadro 2. Condiciones Optimas de reaccion para la amplificacion
del gen citocromo b (Fleming y Cook, 2002) y el gen COI (lvanova et al., 2007).

por medio de la Reaccion en cadena de la Polimerasa (PCR).

Gen | Ciclos Proceso Temperatura (°C) | Tiempo (S)
1 Desnaturalizar 94 60
5 Desnaturalizacion 94 30
Alineacion 50 40
COl Extension 72 60
35 Desnaturalizacion 94 30
Alineacion 68 40
Extension 72 60
1 Extension final 72 600

El ADN amplificado se purificé utilizando un kit de purificacion QIAquick de
Qiagen (No. Cat. 28104). El ADN purificado se visualiz6 con el programa
Molecular Imaging Software en una camara Kodak EDAS 290 para confirmar el
tamafo de fragmento. La secuenciacién del ADN purificado se realiz6 en uno de
los secuenciadores automaticos (ABI Prism 310) del Laboratorio de Biologia
Molecular perteneciente al posgrado en Ciencias Bioldgicas del Instituto de
Biologia de la UNAM.

Para la alineacion y la edicion de las secuencias de ADN obtenidas se
utilizé el programa Bioedit 7.0 (Hall, 1999). La verificacién de las secuencias de
ADN obtenidas y su calidad se estéa realizando en el sistema BOLD ya que tiene
sus propias funciones de acuerdo a los electroferogramas obtenidos (Spouge y

Marifio-Ramirez, 2012).

Se tomaron fotografias de todos los ejemplares de donde se tom¢ la
muestra para la secuenciacion de su ADN. Se tomaron craneos, mandibulas o

pieles. (Figura 3). Para cada una de las fotografias se incluyen los datos de



colecta del nombre cientifico, nombre comun, descripcion de la imagen, localidad,
fecha de la toma asi como el autor de la imagen. Las secuencias, ilustraciones y

datos de colecta se encuentran capturados en la base de datos del sistema BOLD.

Figura 4. Para cada uno de los ejemplares de la especie secuenciada se tomaron
fotografias. De izquierda a derecha: vista lateral del craneo del tlacuache Didelphis
virginiana, vista lateral de la mandibula de la musarafia Cryptotis mayensis y vista

dorsal de la piel del zorrillo Conepatus semistriatus.

Resultados

Los resultados obtenidos para este segundo informe final se presentan
siguiendo el orden de los Indicadores de Avance Cuantificados:

Se ha hecho una revision de la literatura para cada uno de los grupos
examinados. Se seleccionaron 339 ejemplares de los cuales se obtuvieron los
tejidos para analizar que corresponde a mas del 100% de lo comprometido en el
proyecto. Sin embargo solamente se obtuvieron secuencias para 303 y las
comprometidas para el proyecto de CONABIO que fueron 300 (100%) ejemplares
gue corresponden a seis 6rdenes 13 familias, 39 géneros y 74 especies. Se
tuvieron problemas en la amplificacion o extraccion en 47 muestras. Que
corresponden a las siguientes especies: Cryptotis parva, Carollia sowelli, Microtus
oaxacensis, Vulpes macrotis, Cryptotis obscura, Tylomys nudicaudus, Neotoma

mexicana, Peromyscus eremicus, Myodes rutilus, Microtus ochrogaster,



Leopardus wiedii, Panthera onca, Mephitis macroura, Cryptotis griseoventris y
Sorex oreopolus. De varias de estas especies la CNMA soélo se tenia una muestra
y probablemente no era de buena calidad, en algunas se logro la extraccion y
amplificacion sin embargo no se logro obtener la secuencia aun después de varios
intentos. Varios ejemplares después, si se pudieron obtener las secuencias
mismas que ya se encuentran ya en el sistema BoldSystems (Figura 5; Apéndice
1).

Es importante aclarar que se incluyeron especies que no se tenian
contempladas en el proyecto presentado originalmente, los cambios se deben a
que estas especies son de gran interés para algunos proyectos de licenciatura y
maestria que se realizaron en la Coleccion Nacional de Mamiferos y que son de
gran relevancia para el conocimiento y conservacion de estas especies (marcados
con el superindice ® en el Apéndice 1). Las especies que se agregaron y no
estaban contempladas en el proyecto original fueron: Baiomys musculus, Lepus
alleni, Tylomys nudicaudus, Microtus mexicanus, Peromyscus eremicus, Mephitis
macroura, Nelsonia neotomodon, Neotoma lepida, Xenomys nelsoni, Hodomys
alleni, Peromyscus aztecus, P. gratus, P. levipes, P. melanophrys,
Reithrodontomys fulvescens, R. mexicanus, R. sumichrasti, R. chrysopsis,
Osgoodomys banderanus, Cratogeomys zinseri, Mustela frenata, M. vison,
Taxidea taxus, Spilogale putorius, S. gracilis, Conepatus leuconotus, C.
semistriatus, Bassariscus astutus, Procyon lotor, Cryptotis magna, C. peregrina,
Sorex veraecrucis y Myotis ocultus. Por lo tanto, se agregaron 15 géneros y 28
especies diferentes a lo comprometido (Apéndice 1).

Los géneros y las especies que originalmente se propusieron pero gue no se
analizaron fueron 12: Peromyscus mexicanus, P. spicilegus, Oligoryzomys
fulvescens, Oryzomys alfaroi, Liomys irroratus, Liomys pictus, Heteromys
desmanestianus, Dipodomys merriami, D. ordii, D. phillipsi, Leopardus wiedii y
Artibeus jamaicensis (Apéendice 1). Estos cambios, con los resultados obtenidos
hasta el momento han aumentado la representacion taxonémica propuesta en

familias, géneros y especies, mientras que el nimero de érdenes permanece sin
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cambio. Sin duda, esto beneficié en gran medida la aportacion de la CNMA al
conocimiento y conservacion de mamiferos mexicanos. Las especies analizadas
se presentan ordenadas en el Apéndice 1 de acuerdo con la clasificacion
proporcionada por Ramirez-Pulido et al. (2008), en donde se indica los taxa
analizados, el nimero de individuos por especie y los ejemplares de los cuales se

obtuvo su secuencia.

11



Figura 5. Pagina principal del proyecto de la CNMA en BoldSystems mostrando
resultados obtenidos en el proyecto HB029.

BOLDSYSTEMS Databases | Taxonomy | Identification | Workbench | Resources

Project Console - UNAM Mammals of Mexico [FCMUN]

Code Tag Title Sea
PROJECT DATA VIEW S
Propress
View All Records
Specimens Species
User Console (% complete) (% complete}
COI-5P 303 /339 (E9.4%) T4/79 (93.7%)
PROJECT OPTION S5
Diata Sommary
BlNs: 87
TQE%IFE&TID“_ ) Countries: Mexico{220)
B ar Sk United States{17)
Peru(2)

Taxonomy Breakdown:

|~

Rodentia (order) (106)
Sonicomorpha (order) (81)
Didelphimarphia (order) (57)
Lagemorpha (order) (43)
Camivora (order) (43)
Chiroptera (order) (%)

UPLOADS

DOWHLOADS

SEQUENCE ANALY SIS

E0EEE®

Se obtuvieron 333 fotografias de 339 ejemplares que se ingresaron a la
base de datos de BOLD 100% de los ejemplares propuestos en CONABIO
estan cumplidos. Dichas fotografias fueron proporcionadas a CONABIO, con su
respectivo archivo de datos en Excel de acuerdo con los lineamiento requeridos
en BoldSystems y que cumple también con los "Lineamientos para la entrega
de fotografias e ilustraciones digitales 2009” de CONABIO (Figura 6; Anexo 2y
3). Estas ultimas imagenes fueron enviadas al sistema BoldSystems y ya se

encuentran disponibles para su consulta.
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Figura 6. Ejemplo de una fotografia publicada en BoldSystems que pertenece a
un craneo de lobo mexicano Canis lupus del cual ya se ha obtenido su

secuencia del gen COI.

Se ha hecho la validacion de todas las especies incluidas en el presente
trabajo por parte del Dr. Fernando A. Cervantes, M. en C. Yolanda Hortelano

Moncada y M. en C. Julieta Vargas Cuenca.

La preparacion de geles, amplificacion, purificacion/presecuenciacion,
secuenciacion, alineacion, andlisis de secuencias, obtencion de
electroferogramas se ha completado. Se tienen 303 registros con secuencias
disponibles en el sistema BoldSystems que corresponden a 74 especies (Fig.
7).
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FRIMT | HELPFR

SYSTEMSvz.s | Management & Analysis

W_ W UNAM Mammals of Mexico [FCMUN]

Barcode Identifiers

Barcode 1D : FCMUMDT1-09 Sample D : IBUMAM 35209
Identified As : Canis lupus
COI-5P
Marker : Col-5P GenBank Accession :
Last Updated : 2009-09-18 Translation Matrix : Vertebrate Mitochondrial
Sequencing Runs
Run Date Run Site Direction Trace File PCR primers Seq Primer Status
Biodiversity FCMUMNO7Y1-08
[] 2009-09-15 02:15:18 Institute of Reverse [LepF1,LepR1] LepF1/LepR1 LepR1 med qual
Ontario _R.ab1
Biodiversity FCMUMNO71-08
[] 2009-09-14 21:57:58 Institute of  Forward [LepF1,LepR1] LepF1/LepR1 LepF1 low qual
Ontario _F.ab1
[ View Trace Files ] [ Download ]

Nucleotide Sequence
Residues: F57 ACTTITATANTTACTATITGGAGCATGAGCCGGTATAGTAGGCACTGCCTTGAGCCTCCTCATCCGAGCCGAACTA

Comp. A: 169 GETCAGCCCGGTACTTTACTAGGT GACGATCARATTTATARTGTCATCGTARCCGCCCATGCTTTCGTARTARTC

TICTICATAGICATGCCCATCATARTTGGGEGEC TTTGGARACTGACTAGTGCCGITARTARTTGGIGCTCCGGAC
Comp.G: 116 ATGRCATTCCCCCRAATARATARCATGAGCT TCTGACTCCT TOCTCCATCCT TTCT TCTACTAT TAGCATCTTCT
Comp. C: 172 AIGGTAGRAGCAGGIGCAGGARCGGGATGAACCGTATACCCCCCACTGGCTGGCARTCTGGCCCATGCAGGAGCR
Comp.T: 199 TCCGTTGACCTTACRATTTTCTCCTTACACTTAGCCGRAGT CTCTICTATTTTAGEGECAATTARATTTCAT CACT
ACTATTATCARCATAARRACCCCCTGCARTATCCCAGTATCARRCTCCCCTGTITIGTIATGAT CAGTACTARTTACE

Ambiguous : 1 GCAGTTCTACTCTITACTATCCCTGCCTGTACTGECT GO T GGRAATTACRATACTTTTARCAGRCCGEARTCTTART
ACRACATTTITITGATCCOGC T GGAGGAGGAGACCCTATCCTATATCARCACCTATIC

Identify Sequence Using : [ FullDstsbase | [ Species Dastsbsse | [ Ref Datsbase |

Amino Acid Sequence
Residues: 232 ILXLLFGAWAGMVGIALSLLIRAELGQEGTLLGDDQIYNVIVILAHLFVMI FFMVMEIMIGEFGNWLVELMIGLED
MAFERMNNMSFWLLPESFLLLLASSMVERGAGTGWIVY PELAGNLAHAGASVDLTIFSLHLAGVSSILGAINFIT
TIINMEEERMSQYQTELFVRSVLITAVLLLLSLEVLAAGT TMLLTDRNLNT TFFDEAGGSDEILYQHLE

Publication

llustrative Barcode

a 320
321 G4l

£42 GE&

Figura 7. Cédigo de barras de uno de los ejemplares analizados en el
presente proyecto y que corresponde al ejemplar de la CNMA35209 de lobo
mexicano (Canis lupus).
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Asimismo, casi 325 ejemplares estan georreferenciados en BoldSystems,
con excepcién de 14 (11 de ellos carecen de datos ya que son ejemplares
obtenidos de zooldgico, 2 de colecciones extrajeras y un tejido recibido a
donacion a la CNMA en cual tampoco fue posible recuperar sus datos de

colecta Figura 8).
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Figura 8. Distribucion geografica de algunas de las especies propuestas para

obtencion de codigo de barras.
Como productos generados en este trabajo estan 2 tesis de licenciatura 'y 4 de
maestria concluidas, 6 trabajos presentados en congresos 0 reuniones y un

trabajo publicado (Fig. 9 y 10).

Tesis de maestria
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M. en C. Jésica Arcangeli Alvarez. Tesis de maestria: “Comparacion
molecular de dos especies de tlacuache Didelphis virginiana y D.
marsupialis (Mammalia: Didelphimorphia)”. Fecha de examen: 8-Octubre-
2010.

M. en C. Miguel Angel Le6n Tapia. Tesis de maestria: “Ubicacion
filogenética con datos moleculares de la rata de Monte (Nelsonia
goldmani) endémica del Eje Neovolcanico Transversal’. Fecha de
examen: 31-Octubre-2014

M. en C.. Anahi Guadalupe Mejia Puente. Tesis de maestria:
“Identificacion de felinos mexicanos utilizando ADN de muestras

fecales”. Fecha de examen: Enero 2014.

M. en C. Paula Vargas Pellicer. Tesis de maestria: “Analisis
filogeogréfico del zorrillo pigmeo (Spilogale pygmaea) endémico de la

vertiente del Pacifico Mexicano”. Fecha de examen: 14-Marzo-14

Tesis de licenciatura
Biol. Alejandra Brefia Ochoa. Facultad de Ciencias, UNAM. “Variacion
geografica del ADN mitocondrial de la musarafia endémica Megasorex
gigas (Mammalia: Soricomorpha) al oeste de México”. Fecha de

examen: 15-marzo-2011.

Bidl. Martha Laura Ruiz Vega. Facultad de Ciencias, UNAM.
“Identificacion molecular de tres especies de conejos silvestres

mexicanos (Sylvilagus)”. Fecha de examen: 17-marzo-2011.

Trabajos presentados en congresos, simposios, reuniones:
Fernando A. Cervantes, Yolanda Hortelano, Julieta Vargas, Miguel A.
Ledn, Jésica Arcangeli, Alejandra Brefia, Paula Vargas, Laura Ruiz y

Lazaro Guevara. "Cdédigo de barras de ejemplares de la Coleccion
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Nacional de Mamiferos del Instituto de Biologia, UNAM" Cartel
presentado en la X Exhibicion de carteles “El Instituto de Biologia a
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Figura 10. Ejemplo de los resultados obtenidos por uno de los tesistas de
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gue ayuda a la identificacidén de estos tlacuaches ya que es dificil distinguirlos
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Apéndice 1. Especies y ejemplares de los mamiferos cuyas secuencias del
gen Citocromo Oxidasa Subunidad 1 (COI) fueron generadas a partir de
ejemplares depositados en la Coleccién Nacional de Mamiferos del Instituto de
Biologia UNAM. a= Taxa originalmente propuestos en el proyecto, b= Nuevos taxa
incluidos. c= Numero de ejemplares propuestos, d = Numero de ejemplares
secuenciados, e = Numero de ejemplares que presentaron problemas para su
extraccion de ADN (* = se obtuvo su secuencia, pero no es confiable por probable
contaminacion de la muestra). Las especies marcadas en amarillo, fueron

especies propuestas en el proyecto pero que no se sometié a ningun analisis

EJEMPLARES
ORDEN FAMILIA GENERO c d
DIDELPHIMORPHIA
DIDELPHIDAE

Marmosa mexicana® 6

Tlacuatzin canescens® 5 4

Philander opossum? 4

Didelphis marsupialis® 12 12

Didelphis virginiana® 30 29
LAGOMORPHA

LEPORIDAE

Romerolagus diazi® 4 3

Lepus alleni 1 1

Lepus californicus® 5 5

Lepus callotis® 3 3

Lepus flavigularis® 3 3

Lepus insularis® 3 3

Sylvilagus audubonii® 4 4

Sylvilagus cunicularius® 5 2

Sylvilagus floridanus? 11 10

Sylvilagus mansuetus® 4 3
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RODENTIA

MURIDAE

Baiomys musculus®

Tylomys nudicaudus®

Nelsonia neotomodon®

Neotoma lepida®

N

Neotoma mexicana®

Xenomys nelsoni”

Hodomys alleni”

Peromyscus aztecus”

Peromyscus gratus”

Al O] A O

Peromyscus eremicus”

Peromyscus levipes®

[ERN

Peromyscus melanophrys®

Wl | | O O & O | O P | N

Peromyscus mexicanus®

Peromyscus spicilegus®

Reithrodontomys

chrysopsis

Reithrodontomys

fulvescens®

1(585)

Reithrodontomys

mexicanus ”

1(594)

Reithrodontomys

sumichrasti®

Osgoodomys banderanus®

Oligoryzomys fulvescens?®

Oryzomys alfaroi®

Rheomys mexicanus®

Myodes (Clethrionomys)

rutilus®

1*

Microtus mexicanus?®

32

30
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Microtus oaxacensis® 9 7| 2*
Microtus ochrogaster® 1
Microtus quasiater® 7 3
Microtus umbrosus® 4
GEOMYIDAE®
Cratogeomys zinseri’ 2 2
HETEROMYIDAE
Liomys irroratus®
Liomys pictus®
Heteromys
desmarestianus?®
Dipodomys merriami?®
Dipodomys ordii®
Dipodomys phillipsii®
CARNIVORA
FELIDAE
Lynx rufus?® 2 2
Puma concolor® 1 1
Puma yagouaroundi® 2 2
Leopardus pardalis® 3 3
Leopardus wiedii®
Panthera onca® 1 1
Felis catus® 2 2
CANIDAE
Vulpes macrotis® 1 1
Canis lupus?® 2 1] 1
URSIDAE
Ursus americanus® 2 2
MUSTELIDAE
Mustela frenata 3 3
Mustela vison 2 2
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Taxidea taxus®

MEPHITIDAE?

Mephitis macroura®

Spilogale gracilis

Spilogale putorius®

Conepatus leuconotus®

Conepatus semistriatus”

= o] A~ W

PROCYONIDAE®

Bassariscus astutus®

Procyon lotor®

SORICOMORPHA

SORICIDAE

Cryptotis alticola®

Cryptotis goldmani®

Cryptotis goodwini®

Cryptotis griseoventris®

Cryptotis magnai®

Cryptotis mayensis?®

gl W| | | O] ;1

a

Cryptotis mexicana

Cryptotis nelsoni®

Cryptotis obscura®

Cryptotis parva®

2*

Cryptotis peregrina”

Cryptotis phillipsii®

Notiosorex crawfordi®

Megasorex gigas®

| w| g o g &~ O

Sorex oreopolus®

3*

Sorex saussurei®

\l

Sorex veraecrucisb

Sorex veraepacis?

wW| O O Wl O wl O o] N o o o
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CHIROPTERA

PHYLLOSTOMIDAE

Carollia sowelli?

Sturnira lilium?® 1

Artibeus jamaicensis®
VESPERTILIONIDAE”

Myotis occultus” 5
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