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Resumen:  

El topotipo es un espécimen colectado en la misma localidad que el ejemplar tipo (con el que se describe a una 
especie) y que se presume pertenece a la misma especie, por lo que tiene implicaciones importantes en el 
reconocimiento de la especie. Por ser de la misma localidad, se considera que los topotipos pertenecen a la 
misma población del ejemplar tipo; por lo tanto, tienen los mismos atributos taxonómicos como coloración, 
morfología, tamaño y forma, y en el caso particular que nos ocupa, es extremadamente probable que tenga el 
mismo haplotipo (información genética mitocondrial) que el ejemplar tipo. El topotipo tiene la ventaja de ser un 
tejido fresco, recientemente colectado, de esta manera se pueden obtener secuencias de mejor calidad que del 
ejemplar tipo, el cual es viejo y está sujeto a las limitaciones del conservador. Por ello, el topotipo es la mejor 
alternativa, sobre todo cuando los especimenes tipos no estén disponibles. En el proyecto se obtendrán los 
códigos de barras de ADN mitocondrial (COI) para topotipos de al menos 150 taxa de mamíferos terrestres 
(carnívoros, quirópteros, didelfiomorfos, insectívoros, lagomorfos y roedores) del noroeste de México, para ser 
integradas a la base de datos del sistema BOLD. El proyecto contribuirá con información aplicable a la 
identificación de especies de mamíferos mexicanos resolviendo problemas taxonómicos que muchas de ellas 
presentan. Analizando la literatura reciente, así como observaciones propias del personal que presenta este 
proyecto, se ha detectado una gran cantidad de especies crípticas que han sido erróneamente identificadas en 
el pasado. Con la obtención de las secuencias del COI de los topotipos de las especies de mamíferos se 
podrán identificar correctamente a las poblaciones y evitar que problemas taxonómicos de este tipo sigan 
ocurriendo en el futuro, sobretodo cuando se desea implementar una librería de referencia. La mayor parte del 
material biológico (principalmente tejidos) de las especies a estudiar se encuentra albergado en la Colección de 
Mamíferos del Centro de Investigaciones Biológicas del Noroeste (CIBNOR) y cuentan con un número de 
catálogo, localidades georeferenciadas, datos de colecta y han sido identificados por un experto en los 
mamíferos de la región. Sin embargo, hay algunas de las especies que cuentan con un tamaño de muestra 
reducido (1 espécimen), por lo que durante el proyecto se hará trabajo de campo para incluir una muestra 
representativa para cada taxa. Cabe hacer la aclaración que las poblaciones y áreas geográficas propuestas 
aquí no están representadas en el sistema BOLD. El material biológico de las especies que incluye el proyecto 
será procesado bajo los protocolos estandarizados por el iBOL en el Nodo Regional CIBNOR. La base de datos 
final que se incorporará al sistema BOLD cumplirá con todas las características estipuladas para ello. 

                                                
_______________________________________________________________________________________________ 

 * El presente documento no necesariamente contiene los principales resultados del proyecto correspondiente o la 

descripción de los mismos. Los proyectos apoyados por la CONABIO así como información adicional sobre ellos, 

pueden consultarse en www.conabio.gob.mx 

 ** El usuario tiene la obligación, de conformidad con el artículo 57 de la LFDA, de citar a los autores de obras 

individuales, así como a los compiladores. De manera que deberán citarse todos los responsables de los proyectos, 
que proveyeron datos, así como a la CONABIO como depositaria, compiladora y proveedora de la información.  

En su caso, el usuario deberá obtener del proveedor la información complementaria sobre la autoría específica de 

los datos.   
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Resumen:  

La finalidad de este proyecto fue la obtención de códigos de barras de ADN mitocondrial (secuencias del gen 

citocromo oxidasa c subunidad 1) de ejemplares topotipos de mamíferos terrestres del noroeste de México, 

para ser integradas a la base de datos del sistema de Barcode of Life Database y que sirvan como parte de 

la librería de referencia para la identificación de especies mexicanas. 

Se obtuvieron 650 códigos de barras de 151 taxa de mamíferos (especies y subespecies), comprendidos en 

15 familias y siete órdenes con distribución en los estados de Baja California, Baja California Sur, Sonora, 

Chihuahua, Coahuila, Sinaloa, Durango y Nayarit. 

 
Palabras clave: Identificación taxonómica, mamíferos, México, noroeste, topotipos. 
 
 
 

 



 

 

Introducción 
 

El topotipo es un espécimen colectado en la misma localidad que el ejemplar tipo (International Commission 

on Zoological Nomenclature 1999). El tipo es el portador del nombre binomial con el que se reconoce a las 

especies, es decir, es el espécimen con el cuál se describe una nueva especie. El topotipo, proveniente del 

mismo sitio que el tipo (localidad tipo), por lo que se presume que pertenece a la misma población, y por 

ende, a la misma especie que el ejemplar tipo. Por lo tanto, ambos tienen los mismos atributos taxonómicos 

como coloración, morfología, tamaño y forma, y en el caso particular que nos ocupa, es extremadamente 

probable que tenga el mismo haplotipo (información genética mitocondrial). Aquí es donde radica el gran 

valor del espécimen topotipo ya que tiene implicaciones importantes en el reconocimiento de la especie. 

Lógicamente, la mayoría de los ejemplares tipo de cualquier grupo taxonómico trata de especímenes 

antiguos, albergados en colecciones altamente reconocidas y de uso restringido. Y por el valor a la ciencia 

que representa, es casi imposible el acceder a ellos para mutilarlos con el fin de obtener material genético. 

Por el contrario, el topotipo tiene la ventaja de ser un espécimen joven, con tejido fresco recientemente 

colectado. De esta manera, se pueden obtener secuencias de ADN de mejor calidad del topotipo que a partir 

de un ejemplar tipo, el cual por permanecer preservado durante años en una colección se ha visto sometido 

a la degradación y a la exposición de contaminantes, como resultan ser los químicos utilizados para fumigar 

las colecciones. Además de que los ejemplares tipo no suelen contar con muestras de tejidos u órganos 

asociados a ellos, o si existen, es material que se encuentra sujeto a las limitaciones del conservador. Por 

esto, el topotipo es la mejor alternativa para la obtención de códigos de barras y fungir como material de 

referencia para la identificación taxonómica de poblaciones. 

Por otro lado, durante el procedimiento básico del sistema de códigos de barras del ADN se obtiene 

la secuencia del gen mitocondrial que codifica para el citocromo oxidasa c subunidad 1 (COI, en el caso de 

animales) de un ejemplar que regularmente es recién colectado y del que no se conoce su nombre todavía. 

Esta secuencia es comparada con otras secuencias de the Barcode of Life Database (BOLD, Ratnasingham 

y Hebert 2007) que generalmente contiene especimenes identificados a priori de los que se conoce su 

nombre y su identidad genética. Si las secuencias coinciden, se le asigna al ejemplar recién colectado el 

mismo nombre científico del ejemplar identificado a priori. En tales procedimientos, el investigador entra en 

un conflicto serio, debido a que el espécimen identificado a priori es la base de referencia de su estudio y a 

pesar de que ha sido revisado, la identidad del espécimen identificado a priori no esta asegurada. Es por 

este motivo, que el hecho de tener una secuencia del ADN de un espécimen no implica necesariamente que 

la identidad de ese ejemplar esté garantizada. El taxónomo experto abastecerá de opiniones que permitirán 

una mejor certidumbre y una “validación” de la identificación (Hebert et al. 2003). Sin embargo, este 

problema se hace doblemente complicado cuando se trabaja con especies crípticas (Hebert et al. 2004, 

Dasmahapatra y Mallet 2006). En este caso, no se puede esclarecer la identidad de un espécimen basado 

exclusivamente en la morfología, debido a que son estas especies crípticas las que efectivamente no 

disponen de rasgos morfológicos suficientes (al menos los rasgos morfológicos tradiciones) para poder ser 

diferenciadas por el taxónomo especialista. 

La fuente de información esencial, antes de emitir un juicio apresurado sobre la identidad taxonómica 

de un ejemplar o el nombre que le corresponde a un grupo, es el espécimen tipo y representa el centro de 

confianza de la taxonomía. Los especimenes tipo son fuente necesaria de material comparativo para 

estudios sistemáticos. Pero como anteriormente se indicó, el topotipo puede cubrir la misma función que el 

ejemplar tipo cuando éstos definitivamente no estén disponibles. Con la ventaja adicional de que el tejido del 

topotipo es fresco, se puede obtener la secuencia de cualquier marcador y obtener tantos pares de bases 

como sea necesario en la investigación.  



 

 

El espécimen topotipo, y su secuencia de ADN asociada, puede proporcionar el registro de referencia 

obligada y todas las demás secuencias que son muy similares o idénticas podrían ser relacionadas 

inequívocamente con la base de datos y el nombre de la especie misma. De esta manera, el examen 

genético de los ejemplares topotipo puede crear confiabilidad en los estudios que utilizan la taxonomía del 

ADN para determinar la identidad de un espécimen y también para dar certidumbre, estabilidad y mejor 

coherencia a cualquier estudio de sistemática molecular (Austin et al 2002, Austin y Melvilla 2006). 

El valor que puede aportar la secuencia de ADN de un ejemplar topotipo resulta evidente cuando 

existen muchas especies sumamente raras o posiblemente extintas, o cuando los grupos taxonómicos son 

problemáticos. Un ejemplo de especies crípticas son los estudios del código de barras de moscas, donde 

han encontrado una gran cantidad de posibles especies nuevas, con una alta divergencia entre los diferentes 

linajes (4% en promedio). No obstante, por tratarse de linajes morfológicamente crípticos no se puede tener 

una completa certidumbre sobre la asignación de estos linajes con las especies conocidas. Pero hasta el 

momento, la extracción del ADN es destructiva para el espécimen (Smith et al. 2006, 2007). 

Por otro lado, para este proyecto se consideró trabajar la región noroeste de México incluyendo los 

estados de Baja California, Baja California Sur, Sonora, Chihuahua, Coahuila, Durango, Sinaloa y Nayarit e 

islas adyacentes, como una primera aproximación al conocimiento de secuencias génicas para la 

identificación taxonómica de la mastofauna del país; con la idea en mente de en un futuro próximo extender 

el conocimiento de códigos de barras de especies topotipo a otras regiones del territorio nacional. 

 
 

 
Antecedentes 
 

La Colección de Mamíferos del Centro de Investigaciones Biológicas del Noroeste, S. C. (CIBNOR), se ubica 

en la región noroeste del país. Dicha colección es joven, con menos de 20 años desde su fundación, y se 

caracteriza por tener ampliamente representadas las especies de mamíferos terrestres de la región noroeste 

de México, lo que incluye un elevado número de ejemplares de especies endémicas. Así mismo, ha llegado a 

ser considerada como la tercera colección mastozoológica de importancia en el país por el número de 

ejemplares que alberga y como la primera con respecto a su colección de tejidos asociada a las especies 

albergadas; además de que cumple con los estándares establecidos para colecciones estipulados por la 

American Society of Mammalogists, CONABIO y la SEMARNAT. 

La colección cuenta con una base de datos de todos los ejemplares que alberga, la cual incluye 

información de colecta, localidades georeferenciadas, entre otros datos. Mantiene notas de colecta con 

descripciones de hábitat, fotografías, ejemplares capturados, liberados y preparados en taxidermia. El 

material albergado en la colección es de reciente colecta y se encuentra conservado de manera adecuada, 

por lo que se asegura la obtención de secuencias de buena calidad para la obtención de los códigos de 

barras del COI. 

El equipo de trabajo que laboró en este proyecto ha formado parte del personal de la colección de 

mamíferos del CIBNOR desde sus inicios; y desde hace 10 años inició su primer investigación con técnicas 

moleculares (análisis de secuencias de ADN mitocondrial) para estudiar las filogenias de especies de 

mamíferos de la región, resolviendo incluso, diversos problemas taxonómicos. Del mismo modo, se cuenta 

con diversas publicaciones como resultado de los distintos proyectos de investigación que versan sobre la 

distinción de las especies y poblaciones utilizando herramientas moleculares (Álvarez-Castañeda, 2007; 

Álvarez-Castañeda y Patton, 2004; Álvarez-Castañeda et al. 2009; Patton et al., 2007; Trujano-Álvarez y 

Álvarez-Castañeda, 2007; Whorley et al., 2004); así como material de divulgación sobre la importancia de las 



 

 

colecciones como bancos de diversidad genética (Rios y Álvarez-Castañeda, 2006) y el uso de marcadores 

moleculares en estudios zoológicos (Rios et al., 2009). 

 
Objetivos 

 General: 

Generar códigos de barras del COI para topotipos de al menos 140 taxa de mamíferos terrestres del 

noroeste mexicano y crear una base de datos con la información crítica para su identificación e incorporarla 

al sistema BOLD. 

 Particular(es): 

1) Obtención de muestras de tejido o piel de los ejemplares topotipo de las especies de mamíferos de 

la región noroeste que estén albergadas en la Colección de Mamíferos del Centro de Investigaciones 

Biológicas del Noroeste (CIBNOR). 

2) Colectar ejemplares para aquellos taxa que estén pobremente representados en la Colección, 

tratando de incluir un mayor número de topotipos. 

3) Recopilar y generar información detallada sobre las características críticas para la identificación 

taxonómica de las especies. 

4) Elaborar una base de datos que incluya información relevante para cada especie y fotografías 

anexas de los ejemplares. 

5) Incorporar la base de datos generada al sistema BOLD. 

 

 
 
Técnicas y métodos 

 
ÁREA GEOGRÁFICA 

El área geográfica de estudio comprendió la porción terrestre de la región noroeste de México, que 

incluye los estados de Baja California, Baja California Sur, Sonora, Chihuahua, Coahuila, Durango, Sinaloa, 

Nayarit e islas adyacentes, tanto del Océano Pacífico como del Golfo de California. Las coordenadas 

extremas de toda el área a estudiar son: al norte 32° 43’ LN, al sur 20° 40’ LN, al oeste 117° 07’ LW, y al este 

99° 51’ LW (Fig. 1). 

La región noroeste de México es una semillanura costera casi recta e ininterrumpida, que se extiende 

por más de 1,500 km desde el Río Santiago hasta la frontera. A lo largo se pueden apreciar distintos 

aspectos de su geografía; desde el sur, con las hondas y deshabitadas cañadas de la Sierra Madre 

Occidental, se recorren tierras cada vez más áridas, hasta llegar a los desiertos de Chihuahua y Sonora y la 

prolongación oeste hacia la península de Baja California, con mar de por medio; con el añadido de una 

cadena montañosa que recorre la península de norte a sur (Nieto-Garibay 1999). La península de Baja 

California es una angosta franja de tierra que corre paralela al Océano Pacífico a lo largo de 

aproximadamente 1,700 km, con una anchura promedio de 100 km. Debido a esta circunstancia presenta 

características similares a una isla, con contrastes muy marcados con respecto al resto del país. 

El hecho de que la región noroeste del país se ubique en el extremo occidental de la masa 

continental de Norteamérica da como resultado dos grandes consecuencias: una, de que su ubicación 

contribuye por sí misma a la aridez de esta porción del país que se encuentra sometida a los efectos de 

celda de alta presión durante la mayor parte del año; y dos, la costa occidental de la península de Baja 

California se encuentra sometida a la influencia de una corriente marina fría que tiene efectos de 

consideración sobre el clima local (Mosiño y García, 1974). 

 



 

 

 

 
 

Fig. 1. Ubicación geográfica en la que se circunscribe el proyecto. 1) Baja California; 2) Baja 

California Sur; 3) Sonora; 4) Chihuahua; 5) Coahuila; 6) Sinaloa; 7) Durango; y 8) Nayarit. 

 

Según la clasificación de Köppen, modificada por García (1981), los climas que imperan en esta 

región son los del grupo de climas secos o B, dentro de éste, el clima que predomina es de tipo muy árido o 

seco desértico BW característicos por tener temperaturas medias anuales que oscilan entre los 18 y 22°C, y 

en el mes más frío menor a 18°C, y con lluvias en verano e invierno, pero generalmente escasas todo el año. 

En relación a la vegetación presente en el noroeste de México, el tipo que predomina es el xerófilo, 

caracterizado por un número considerable de formas biológicas que constituye aparentemente otros tantos 

medios de adaptación del mundo vegetal para afrontar la aridez. También incluye los tipos de bosque tropical 

caducifolio y subcaducifolio, bosque espinoso, bosque de coníferas, bosque de encino, mangles y pastizal 

(Rzedowski 1978, Nieto-Garibay 1999). 

 

OBTENCIÓN DE MUESTRAS 

Obtención de muestras de material de colección. Se revisó la base de datos de la Colección de Mamíferos 

del CIBNOR para determinar el número de especímenes topotipo que existía para cada una de las especies 

consideradas en el proyecto, considerando obtener un tamaño de muestra de diez individuos para 

secuenciar. Esto responde a que uno de los objetivos del Proyecto Mexicano del Código de Barras de la Vida 



 

 

(MEXBOL) es el contar con este tamaño de muestra que represente poblaciones o áreas geográficas por 

especie. Una vez seleccionado el material que sería enviado a secuenciar se obtuvo el tejido del espécimen, 

o en su defecto, se tomó una muestra directamente de la piel en taxidermia. En los casos en los cuales no se 

contó con los diez ejemplares topotípicos, o bien, no se tenía representado el taxón con ejemplares topotipo, 

fue necesario realizar colectas de campo en las localidades tipo. 

Colectas en campo. Se realizaron cuatro salidas al campo con el objetivo de obtener material fresco de 

especímenes topotipo de sitios particulares no representados en la colección. El responsable del proyecto 

contó con todos los permisos necesarios vigentes FAUT-044. En todos los casos se solicitará permiso de las 

autoridades, comunidades y propietarios de los predios para trabajar. La duración de cada salida fue variable 

ya que respondió al número de sitios visitados y la distancia entre ellos. 

Los ejemplares fueron colectados con diferentes metodologías. En el caso de los roedores, se 

utilizaron trampas del tipo Sherman que fueron cebadas con avena, con las cuales se colecta a los individuos 

vivos. Las trampas se colocaron en sitios específicos donde se encontraron las condiciones de hábitat que 

correspondían a la especie o donde se observara actividad de los organismos, o bien, cada 10 metros de 

distancia por transectos de 40 estaciones (Jones et al. 1996). Para el caso de mamíferos medianos, se 

utilizaron trampas del tipo Tomahawk, que fueron colocadas en lugares que pudieran ser usados como 

senderos. Para murciélagos, se colocaron redes de niebla en un horario crepuscular en sitios donde se 

observara actividad o cercanos a cuerpos de agua. Una vez capturados los individuos se procedió a su 

identificación con la ayuda de claves especializadas (Hall 1981) y la toma de medidas somáticas. Solamente 

organismos seleccionados fueron sacrificados y preparados en taxidermia obteniendo muestras de tejido 

muscular para la obtención de los códigos de barras. Todo el material mastozoológico (piel y esqueleto) fue 

trasladado al laboratorio de vertebrados del CIB, para ser procesados y posteriormente integrados a la 

Colección. 

En cada sitio de colecta se elaboró una hoja de control en el que se incluyen los siguientes datos: 

localidad, fecha, georeferencia, método de colecta, descripción del hábitat, tipo de vegetación asociada, 

substrato, número de ejemplares colectados por especie, número de ejemplares liberados y retirados para 

ser preparados e incorporados a la colección del CIB; además de notas sobre el micro ambiente en el que 

fueron colectados los individuos de cada una de las especies. 

Preparación de muestras, envío y procesamiento. La toma de la muestra se realizó en las condiciones más 

limpias posibles, teniendo cuidado de limpiar con alcohol el instrumental utilizado (pinzas, tijeras, bisturí) y 

flamearlo al terminar de manipular cada individuo. Las muestras se colocaron en etanol al 95% en los 95 

pozos de cada placa de PCR, se etiquetó la placa con el identificador de la institución para ser reconocidas 

por el Laboratorio del Nodo Regional Norte (CIBNOR) para su procesamiento. Cada placa que se envió a 

procesar estuvo acompañada del formato de hoja de cálculo establecido por BOLD con todos los datos que 

identifican la procedencia de las muestras. Se abrió el proyecto “Topotypes Mammals Mexico” con el código 

MXTOP, donde se le otorgó acceso a todos los investigadores asociados al proyecto y al asesor de la 

CONABIO asignado al proyecto. 

 

 
Resultados y discusión 

 

Se obtuvieron 650 códigos de barras para distintos taxa de mamíferos topotipos del noroeste mexicano. El 

total de estos códigos puede ser utilizado como referente para la identificación adecuada de las especies en 

estudio, ya que todas las secuencias fueron validadas. Cabe señalar que parte del material de tejido enviado 



 

 

a secuenciar aun se encuentra en proceso, por lo que se espera que el número de códigos de barras 

generados en este proyecto se incremente en un futuro próximo. 

El proyecto comprende 940 registros de especímenes de mamíferos topotipo incluidos en el Sistema 

BOLD (representando el 145% de lo proyectado, 650 comprometidos). Cabe señalar que durante el 

desarrollo del proyecto, para algunos especímenes fue necesario enviar una segunda muestra de tejido ya 

que en una primera corrida de laboratorio no se obtuvo éxito al secuenciar. De tal modo que algunos 

especímenes presentan un registro duplicado. Del mismo modo, es importante destacar que aun se 

encuentra material de tejido en proceso de secuenciación en los laboratorios de BOLD, por lo que se espera 

que en un futuro próximo el número total de códigos de barras generados en este proyecto sea superior. En 

la tabla 1 se resume el número de muestras y actividades comprometidas comparando con las cifras 

alcanzadas. 

El catálogo del código de barras iBOLD incluye todos los datos obtenidos para cada espécimen 

dentro del proyecto, particularmente las fotografías del ejemplar voucher, las secuencias y los 

electroferogramas originales. Estos registros pertenecen a 70 especies de mamíferos (151 taxa considerados 

en el proyecto, Anexo 1), incluidas en 32 géneros, 15 familias y siete órdenes. Hay que aclarar que en el 

sistema BOLD sólo se considera el nivel específico de los individuos y no a las subespecies, además de que 

se maneja para varios casos una nomenclatura distinta a la aplicada en este proyecto, principalmente porque 

el proyecto trata de taxa originales (especies y subespecies) que en la actualidad no reconoce BOLD. Por 

ello es la diferencia en el número de taxa referidos, 70 en BOLD, pero 151 topotipos. En relación al número 

de taxa considerados para el proyecto, se obtuvo el 108% de lo proyectado, por lo que se supera la meta 

inicialmente planteada. 

 

 

Tabla 1. Programa de trabajo proyectado indicando las metas comprometidas y las alcanzadas. 
 

Actividad Comprometido Alcanzado 

Colectas en campo 4 salidas 4 salidas 

Obtención de especímenes en campo 250 especímenes 285 especímenes 

Selección de muestras para extracción  650 muestras 1045 muestras 

Obtención de fotografías de ejemplares 250 fotografías 602 fotografías 

Validación de la determinación por parte del taxónomo 140 validaciones 151 validaciones 

Entrega-Envío de muestras al Nodo norte CIBNOR 
placas/muestras de tejido 

8 placas/650 muestras 11 placas/1045 muestras 

Registros en el BOLD 650 registros 940 registros 

Especies incluidas en el BOLD 140 taxa 151 taxa 

Ejemplares incluidos en el BOLD 650 ejemplares 940 ejemplares 

Ejemplares georreferidos en el BOLD 650 ejemplares 940 ejemplares 

Especimenes con fotografía 250 especimenes 340 especimenes 

Imágenes incluidas en el BOLD 250 fotografías 602 fotografías 

Secuencias incluidas en el BOLD 650 secuencias 650 secuencias 

Código de barras (CB) en el BOLD 650 CB 650 CB 

Entrega de informe de actividades a CONABIO 2 2 

Entrega de informe final de actividades a la CONABIO 1 1 

 



 

 

Con relación a las fotografías, 340 de los registros en el Sistema cuentan con al menos una 

fotografía del ejemplar, haciendo un total de 602 imágenes entregadas a la CONABIO. Todos los ejemplares 

voucher se encuentran depositados en la Colección de Mamíferos (CIB) del Centro de Investigaciones 

Biológicas del Noroeste, S. C. 

Se obtuvo el árbol completo de identificación con todas las secuencias generadas para este proyecto 

(BOLD TaxonID Tree, Anexo 2). Al interpretar dicho árbol generado por el sistema BOLD, bajo el modelo de 

distancia Kimura 2 parámetro, para los 650 códigos de barras se observa coherencia en toda la acreditación 

de los grupos. En cada uno de los casos, todas las especies están asociadas a grupos con similares códigos 

de barras. Esto demuestra que la identificación por medio de códigos de barras es afín entre las especies 

que se utilizaron para este estudio. Como el proceso de códigos de barras es únicamente a nivel de especie 

y en algunas ocasiones de género, y el árbol generado no es un árbol filogenético si no únicamente de 

similitud, no existe una concordancia entre los diferentes géneros dentro de las familias o entre familias. Los 

datos de las especies presentadas tienen una estrecha correlación entre los ejemplares de las mismas 

especies, lo que es una buena validación de que el método de códigos de barras de la vida es un sistema 

fiable para la identificación de las especies. El árbol que se presenta tiene todos los estándares necesarios 

para ser considerado como un buen árbol dentro del proyecto de código de barras. 

De manera independiente, se tuvo la oportunidad de analizar las secuencias generadas en este 

proyecto con aquellas de ejemplares de mamíferos provenientes del resto del continente Americano. Esto 

nos permitió hacer una comparación directa y así validar este árbol con respecto al resto de los códigos de 

barras existente para los mamíferos de América. 

En el Anexo 1 se presenta la relación de los 151 taxa registrados en BOLD. Como archivos adjuntos 

a la presentación de este informe final de proyecto se entrega a la CONABIO el archivo en Excel generado 

por el sistema con los datos de los 940 registros, el archivo con los datos para las imágenes, así como los 

comentarios a las revisiones hechas por la Subdirección de Inventarios Bióticos. 

 

 

Conclusiones 
 

Se alcanzaron todas las metas propuestas para este proyecto, en la mayoría de los casos, sobrepasando el 

número comprometido. Cabe destacar que aun se encuentra material de tejido en proceso de secuenciación 

en los laboratorios de BOLD, por lo que se espera que en fechas próximas el número total de códigos de 

barras generados en este proyecto sea superior. 

Los códigos de barras obtenidos son de buena calidad, cerca del 90% corresponde a secuencias con 

una longitud de 680 pares de bases. Todos estos códigos pueden ser utilizados como referentes para la 

identificación adecuada de las especies consideradas, todas las secuencias fueron validadas. 
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ANEXO 1 

 

Relación de los 151 taxa registrados en BOLD para el proyecto MXTOP. 

 

Taxón 

Ammospermophilus leucurus canfieldae 

Ammospermophilus leucurus extimus 

Antrozous minor 

Bassariscus astutus insulicola 

Bassariscus saxicola 

Canis latrans peninsularis 

Chaetodipus arenarius ramirezpulidoi 

Chaetodipus artus 

Chaetodipus hispidus 

Chaetodipus penicillatus 

Citellus beecheyi nudipes 

Cynomys mexicanus 

Didelphis californica 

Dipodomys agilis latimaxillaris 

Dipodomys agilis martirensis 

Dipodomys merriami annulus 

Dipodomys merriami arenivagus 

Dipodomys merriami brunensis 

Dipodomys merriami llanoensis 

Dipodomys merriami melanurus 

Dipodomys merriami quintinensis 

Dipodomys merriami semipallidus 

Dipodomys merriami trinidadensis 

Dipodomys ordii extractus 

Dipodomys paralius 

Dipodomys peninsularis australis 

Dipodomys peninsularis eremoecus 

Dipodomys peninsularis pedionomus 

Dipodomys platycephalus 

Dipodomys simulans simulans 

Dipodomys spectabilis zygomaticus 

Hesperomys sonoriensis 

Lepus californicus 

Liomys sonorama 

Lynx rufus peninsularis 

Mormoops megalophylla rufescens 

Myotis californicus 

Myotis micronyx 

Myotis peninsularis 

Myotis yumanensis lambi 

Neotoma albigula sheldoni 

Neotoma arenacea 

Neotoma bella felipensis 

Neotoma fuscipes martirensis 

Neotoma intermedia notia 

Neotoma intermedia ravida 

Neotoma intermedia vicina 

Neotoma lepida aridicola 

Neotoma lepida bensoni 



 

 

Neotoma lepida egressa 

Neotoma lepida marcosensis 

Neotoma lepida molagrandis 

Neotoma nudicauda 

Notiosorex crawfordi 

Odocoileus cerrosensis 

Perodipus simulans peninsularis 

Perognathus arenarius 

Perognathus arenarius albescens 

Perognathus arenarius arenarius 

Perognathus arenarius mexicalis 

Perognathus arenarius paralios 

Perognathus arenarius sabulosus 

Perognathus arenarius sublucidus 

Perognathus baileyi 

Perognathus baileyi extimus 

Perognathus baileyi hueyi 

Perognathus baileyi mesidios 

Perognathus baileyi rudinoris 

Perognathus fallax inopinus 

Perognathus fallax majusculus 

Perognathus fallax xerotrophicus 

Perognathus goldmani 

Perognathus helleri 

Perognathus intermedius pinacate 

Perognathus longimembris venustus 

Perognathus pernix pernix 

Perognathus pernix rostratus 

Perognathus pricei 

Perognathus spinatus broccus 

Perognathus spinatus nelsoni 

Perognathus spinatus oribates 

Perognathus spinatus peninsulae 

Peromyscus boylii simulus 

Peromyscus crinitus delgadilli 

Peromyscus dubius, sex ND 

Peromyscus eremicus papagensis 

Peromyscus eremicus propinquus 

Peromyscus eremicus sinaloensis 

Peromyscus eva 

Peromyscus fraterculus 

Peromyscus goldmani 

Peromyscus leucopus coolidgei 

Peromyscus maniculatus hueyi 

Peromyscus merriami 

Peromyscus metallicola 

Peromyscus truei lagunae 

Pipistrellus hesperus 

Procyon lotor 

Procyon lotor grinnelli 

Reithrodon megalotis 

Reithrodontomys fulvescens canus 

Sciurus griseus 

Sciurus nayaritensis 



 

 

Sigmodon berlandieri 

Sitomys martirensis 

Sorex lagunae 

Spermophilus  grammurus atricapillus 

Spermophilus tereticaudus 

Spermophilus spilosoma ammophilus 

Sylvilagus audobonii 

Sylvilagus floridanus macrocarpus 

Sylvilagus mansuetus 

Tadarida brasiliensis 

Thomomys aphrastus 

Thomomys bottae abbotti 

Thomomys bottae borjasensis 

Thomomys bottae cactophilus 

Thomomys bottae camoae 

Thomomys bottae catavinensis 

Thomomys bottae convergens 

Thomomys bottae divergens 

Thomomys bottae estanciae 

Thomomys bottae homorus 

Thomomys bottae imitabilis 

Thomomys bottae incomptus 

Thomomys bottae jojobae 

Thomomys bottae juarezensis 

Thomomys bottae litoris 

Thomomys bottae proximarinus 

Thomomys bottae rhizophagus 

Thomomys bottae ruricola 

Thomomys bottae russeolus 

Thomomys bottae xerophilus 

Thomomys fulvus alticolus 

Thomomys fulvus anitae 

Thomomys goldmani 

Thomomys magdalenae 

Thomomys nelsoni 

Thomomys simulus 

Thomomys sinaloae 

Thomomys toltecus 

Thomomys umbrinus brazierhowelli 

Thomomys umbrinus caliginosus 

Thomomys umbrinus camargensis 

Thomomys umbrinus madrensis 

Thomomys umbrinus sonoriensis 

Thomomys umbrinus varus 

Urocyon cinereoargenteus nigrirostris 

Urocyon cinereoargenteus peninsularis 

Vespertilio volans 

Vulpes macrotis devia 

 



 

 

ANEXO 2 

 

Árbol de identificación con todas las secuencias generadas para el proyecto (BOLD 

TaxonID Tree). 
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