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Resumen
En el presente escrito se compilan los estudios genéticos sobre diferentes especies de la 
Reserva de la Biosfera de la Sierra La Laguna.  Se describen los diferentes estudios, desde 
los primeros realizados en la década de los 80 en base a cromosomas hasta los recientes, en 
base a genes específicos.  Se analizan las teorías evolutivas planteadas para diferentes taxa 
de la península de Baja California, que pueden explicar el origen de la conformación de la 
fauna del singular ecosistema de la Sierra La Laguna.  Se abordan los cambios taxonómicos 
que han tenido sus especies en base a los análisis filogenéticos.  Los grupos mejor estudiados 
en aspectos genéticos  son los mamíferos y reptiles.  Se ha observado que el proceso de 
especiación ha sido más marcado para las especies pequeñas no voladoras. Se analiza la 
importancia de la genética de la conservación para la Reserva.
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Abstract
We compiled the genetic studies made with different species in the Sierra La Laguna 
Biosphere Reserve from the first in the 80s using chromosomes to the recent ones based 
on specific genes.  The main evolutionary theories formulated to explain the origin of  the 
biota on La Laguna Biosphere Reserve were analyzed.  We reviewed the taxonomic changes 
of  different species based on phylogenetic analyses.  The best-studied groups in this issue 
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were the mammals and reptiles.  The data showed that the speciation process has been more 
marked for small non-flying species.  We discuss the importance of  conservation genetics 
for the Reserve.
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Introducción
La Sierra La Laguna resulta de especial interés, debido a que es considerada como una “isla 
biológica”.  Esencialmente por la presencia de tipos de vegetación con elementos arbóreos 
que sobresalen del entorno árido característico de la península de Baja California.  La Sierra 
La Laguna alberga el único bosque de pino-encino de Baja California Sur y a la única selva 
baja caducifolia de la península (Arriaga et al., 1990; Álvarez-Cárdenas et al., 1999; Rodríguez-
Estrella, 2005).  La Sierra La Laguna está embebida dentro del área conocida como la región 
del Cabo, que resalta por su historia biogeográfica que difiere del resto de la península 
(Aguirre et al., 1999; Riddle et al., 2000).

Debido a su aislamiento geográfico, tanto del continente como del resto de la península.  
La flora y la fauna de esta zona presentan una alta incidencia de especies y subespecies 
endémicas (Stebbins y Major, 1965; León-de-la-Luz y Breceda, 2005; Riemann y Ezcurra, 
2007).  Atributos del ecosistema que en conjunción con el reconocimiento biológico de 
características particulares que presentan muchos de los organismos de la región (Ezcurra, 
1998) y a la mengua del ecosistema debido al aumento del uso de los recursos naturales.  
Sirven como fundamento en 1994 para su decreto como Área Natural Protegida con la 
categoría de Reserva de la Biosfera Sierra La Laguna (Diario Oficial de la Federación, 1994).

Resulta de vital importancia para el país el conocer y mantener actualizada la información 
de las diferentes Áreas Naturales Protegidas de México (ANP).  Es por esto que el Centro 
de Investigaciones Biológicas del Noroeste, S.C. (CIBNOR), ha trabajado intensamente en el 
estudio y conocimiento de las principales áreas de este tipo en la península de Baja California, 
como son el caso de la Sierra La Laguna (Gallina et al., 1988; Rodríguez-Estrella, 1988; 
Arnaud, 1992), el Desierto de Vizcaíno (Ortega y Arriaga, 1991; Castellanos et al., 2002), 
el Valle de los Cirios (Ríos y Álvarez-Castañeda 2002; Álvarez-Castañeda et al., 2008) y las 
Islas del Golfo de California (Case et al., 2002).  Estos estudios deben de ir encaminados no 
sólo a los listados de las especies presentes, sino también a la investigación que nos permita 
conocer el estado de conservación y situación actual de las poblaciones (Álvarez-Castañeda 
1994; Álvarez-Castañeda y Cortés-Calva 1996; 2002; Álvarez-Castañeda et al., 2006; Nogales 
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et al., 2004; Tershy et al., 1997; 1999; Vázquez-Domínguez et al., 2004).

La mastofauna de la Sierra La Laguna no ha recibido en su conjunto un análisis específico, 
pero sí ha sido incluida en diferentes estudios (ver capitulo de mastofauna) y son pocos 
los estudios relacionados a aspectos genéticos del grupo en la región (Whorley et al., 2004; 
Patton et al., 2007; Patton y Álvarez-Castañeda 2005; Álvarez-Castañeda et al., 2009 y 2010; 
Álvarez-Castañeda y Rios,  2010).  Paralelamente los estudios realizados con la herpetofauna 
de la península no conllevan al conocimiento específico de las poblaciones del área (ver 
capitulo de herpetofauna).  Éstos se enfocan en aspectos biogeográficos y filogeográficos, 
en los que las poblaciones con distribución en la sierra son un elemento más del estudio 
(Murphy, 1983; Murphy y Aguirre-León, 2002; Sinclair, 2004; Devitt, 2006; Douglas et al., 
2006; Riddle y Hafner, 2006; Leache y Mulcahy, 2007; Bezy 2008; Lindell et al., 2008), así 
como en sistemática (Grismer et al., 2002; Douglas et al., 2007).  Los estudios de avifauna se 
han centrado de manera muy general, en aspectos de dispersión y distribución (Martínez-
Morales et al., 2010).  En cuanto a flora, los estudios genéticos también son limitados y 
están principalmente enfocados en especies de zonas áridas (Nason et al., 2002; Clark-Tapia 
y Molina-Freaner, 2003; Ezcurra et al., 2008; González-Abraham et al., 2010; McCauley et al., 
2010; Prado et al., 2010).  En el caso del resto de los grupos son mínimos, como el de las 
microalgas (López-Cortés y García-Maldonado, 2010) y artrópodos, (Crews y Hedin, 2006; 
Correa-Ramírez et al., 2010).

Los estudios genéticos de las especies silvestres, son notoriamente más comunes con 
el paso de los años, debido a que representan un método confiable para la interpretación 
de diversos procesos poblacionales.  Su aplicación en la taxonomía es relevante para la 
determinación de especies mediante la diferenciación molecular.  En estos estudios se 
utilizan secuencias de ADN nuclear ó mitocondrial para descubrir especies crípticas (Mayer 
y Von Helversen, 2001; Baker y Bradley, 2006).  El análisis de las relaciones filogenéticas es 
útil para la elaboración de inferencias sobre los procesos biogeográficos que han circunscrito 
a las especies (Hare, 2001).  Es así, que el conocer la estructura genética de una población 
se considera de utilidad para determinar la variabilidad y flujo genético.  En general, estos 
estudios consisten en la tipificación molecular de poblaciones para compararlas con las de 
otras localidades y poder diferenciarlas.

La aplicación de análisis comparativos entre poblaciones de la península con las de 
distribución continental, surge a partir de la singularidad biótica del área.  Tradicionalmente 
se han realizado para explicar fenómenos que han actuado en la composición de la biota 
mediante diversas teorías evolutivas como la radiación adaptativa y la divergencia (Murphy, 
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1983).  Dichos planteamientos han sido poco comprobables mediante análisis tradicionales 
fundados estrictamente en diversidad morfológica, distribución geográfica o registro fósil.  
Así, los estudios moleculares actuales se emplean para respaldar y formular hipótesis 
evolutivas de la Sierra La Laguna, que se relatan a continuación.

Resultados
Divergencia Molecular
Mamíferos
En la Sierra La Laguna se encuentra una población relicto de la musaraña Sorex ornatus 
(Maldonado, 1999).  Esta población es originalmente descrita como S. lagunae y considerada 
como una especie endémica de la Sierra (Nelson y Goldman, 1909).  Posteriormente en 
la revisión del género Sorex (Jackson, 1928) se considera a S. lagunae como subespecies de 
S. ornatus.  Especie que se encuentra ampliamente distribuida incluyendo los estados de 
California y Baja California.  Los análisis genéticos con ADN mitocondrial y aloenzimas 
muestran que la especie se encuentra estructurada filogeográficamente en tres clados, norte, 
centro y sur, genéticamente diferenciados, a lo largo de su distribución desde el Suroeste 
de Estados Unidos de Norte América (Nevada y California) y al noroeste de México (Baja 
California Norte y Sur; Maldonado et al., 2004).  Su  divergencia genética es alta (entre 4.2 y 
4.9% en el citocromo b), lo que sugiere una gran independencia evolutiva entre los clados.  
Por lo que se considera que las poblaciones divergieron hace aproximadamente 1 millón 
de años y que las poblaciones con distribución norte de la especie, son genéticamente más 
parecidas a la especie de musaraña boreal S. vagrans.  Lo que sugiere que las poblaciones de 
S. ornatus vecinas a las de S. vagrans pertenecen a una forma de ésta última (Maldonado et al., 
2004).  Una explicación alternativa para esta similitud es que ambas especies derivaron del 
mismo ancestro (Willmann, 1986).

En específico en la Sierra La Laguna se encontró que S. ornatus lagunae tiene un único 
haplotipo para el citocromo b.  Sin embargo al compararle con poblaciones del suroeste de 
Estados Unidos y del norte de la península de Baja California, se observó que el número de 
mutaciones está en proporción a la distancia geográfica del resto de las poblaciones de S. 
ornatus.  En base a una divergencia de 4.6% (en pares de bases) entre los dos clados, se estimó 
una divergencia de aproximadamente 1.2 millones de años (Maldonado et al., 2001).

El caso de los murciélagos es diferente.  Se considera que debido a la ausencia de barreras 
geográficas que impidan su desplazamiento, la mayoría de las especies presentan bajos niveles 
de diferenciación genética entre sus poblaciones y exhiben poca estructura filogeográfica 



DiversiDaD genética   Segura-Trujillo et al. 225
en intervalos geográficos amplios (Lloyd, 2003).  Se asume que la migración es la causa de 
los bajos niveles de diferenciación en este grupo y probablemente en otros también.  Sin 
embargo, en poblaciones no migratorias del noroeste de México del murciélago Tadarida 
brasiliensis mexicana no se encuentra diferenciación entre sí o de los grupos migratorios de 
distribución oriental (Russell et al., 2005).  En el caso del murciélago pálido (Antrozous pallidus) 
se analizaron secuencias mitocondriales de la región control y citocromo b de individuos 
de 36 localidades; de éstas una en las partes bajas de la Sierra La Laguna. En donde se 
identificaron haplotipos únicos, cinco de la región control y tres del citocromo b.  El estudio 
determina la presencia de tres linajes a través de la distribución de la especie, que no se solapan 
geográficamente.  Los relojes moleculares fecharon la divergencia entre los tres linajes en más 
de un millón de años en promedio (Weyandt y Van Den Bussche, 2007).

Se plantea que la estructura genética de las poblaciones en un área geográfica amplia 
debe reflejar los procesos demográficos, evolutivos y ambientales que han moldeado a las 
especies a través de su intervalo de distribución.  En el caso de la revisión de los “Juancitos” 
Ammospermophilus leucurus que se distribuye desde el sur de Oregon hasta la región del Cabo 
en Baja California Sur (Whorley et al., 2004).  La variación de la estructura genética fue  
examinada utilizando dos marcadores mitocondriales (citocromo b y región control).  Se 
identificaron dos clados.  El clado boreal, que se extiende desde el Desierto de Vizcaíno a 
la parte sur de Oregon y el austral desde el Desierto de Vizcaíno hasta la Sierra La Laguna.  
Se identificaron varios haplotipos únicos en la zona sur de la península, algunos asociados 
a la Sierra La Laguna.  En el clado boreal se observó un proceso de expansión geográfica 
reciente de la población, probablemente asociado a la sucesión en el hábitat relacionado con 
el cambio climático del Cuaternario (Whorley et al., 2004).

En referencia al grupo de los heterómidos, se han hecho revisiones de dos especies con 
distribución en la Sierra La Laguna.  La primera con base en la estructura genética de la 
rata canguro de Merriam Dipodomys merriami (Álvarez-Castañeda et al., 2009), especie que se 
distribuye ampliamente en la península de Baja California y que sustenta once subespecies 
(Lidicker, 1960).  El estudio versa sobre las poblaciones que se distribuyen en hábitat con 
diversas características climáticas, edáficas y de vegetación.  Fueron utilizados los genes 
mitocondriales citocromo b y la subunidad III de citocromo c oxidasa.  Los resultados 
sugieren la presencia de dos linajes monofiléticos separados por veinte eventos mutacionales.  
El clado austral se extiende hasta el extremo norte del Vizcaíno y es posible identificar cuatro 
subclados, incluyendo las poblaciones de la región del Cabo.  El clado boreal incluye el resto 
de las poblaciones de la península y se pueden observar tres subclados dentro de él.  El 
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análisis de los datos de morfometría y coloración de la especie confirman la presencia de las 
once subespecies previamente descritas por Lidicker (1960).

La segunda revisión es la que se hizo en el complejo de ratones de abazones Chaetodipus 
arenarius, la cual es una especie endémica de la península (Álvarez-Castañeda y Ríos, 2010).  
Hasta hace poco dos especies eran formalmente reconocidas dentro del complejo: C. arenarius 
y C. dalquesti, siendo la ultima considerada como sinónimo de C. ammophilus, especie con 
distribución aledaña a la Sierra La Laguna.  El análisis molecular de dos genes mitocondriales 
citocromo b y la subunidad III de citocromo c oxidasa condujo al reconocimiento de C. siccus, 
como una tercera especie dentro del complejo y con distribución restringida a Isla Cerralvo 
y a la Cuenca de Los Planes.

El grupo de mamíferos más estudiado en la región de la Sierra La Laguna es el de las tuzas 
(Thomomys), principalmente por lo variable del grupo y las implicaciones evolutivas asociadas.  
En este grupo es posible observar una marcada estructuración genética poblacional.  Se 
cree que la combinación de poblaciones relativamente pequeñas y aisladas, conectadas por 
eventos de dispersión limitados, en conjunto como la gran variedad de hábitat, puede ser la 
causa de una estructuración genética muy marcada.

En el primer estudio se analizó el gen mitocondrial que codifica para el citocromo b, en 
el que se incluyeron 35 localidades de la parte sur de la península, incluida una localidad en la 
Sierra La Laguna; los resultados sugieren que las tuzas han invadido recientemente la mitad 
sur de la Península y muestran un sello genético de expansión evidente, pero con el tiempo 
suficiente para resultar en un leve patrón de aislamiento por distancia (Álvarez-Castañeda y 
Patton, 2004).

En el estudio de T. bottae del sur de la península, incluyendo la Sierra La Laguna (Trujano-
Álvarez y Álvarez-Castañeda 2007), se analizan seis subespecies (T. b. anitae, T. b. alticolus, 
T. b. magdalenae, T. b. russeolus, T. b. imitabilis, T. b. incomptus y T. b. litoralis) habiendo sido 
estas subespecies definidas principalmente por el aislamiento físico, así como a la presencia 
de diferencias morfológicas.  Se realizaron análisis genéticos utilizando el gen citocromo 
b de ejemplares de 42 localidades.  Los resultados no demuestran alguna discontinuidad 
morfológica, morfométrica o genética entre las poblaciones previamente consideradas como 
diferentes subespecies (T. b. anitae, T. b. imitabilis, T. b. incomptus, T. b. litoralis y T. b. magdalenae).  
Es por esto que se consideran a todas ellas como sinónimo de T. b. anitae, población endémica 
de las partes bajas de la Sierra La Laguna.

En la Sierra La Laguna han sido registradas dos subespecies de T. bottae: T. b. alticolus y T. b. 
anitae (Allen, 1899).  La primera se encuentra restringida al bosque templado de las partes altas 
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de la sierra, mientras que la segunda se distribuye en la selva baja caducifolia y en el matorral 
xerófilo (Patton, 1999).  El que todas las subespecies del sur de la península conformen una 
sola subespecie hace evaluar la situación de estas dos poblaciones.  Por lo que se contrastó 
la estructura genética y con datos de diferenciación de la morfología y morfometría.  Los 
análisis mostraron que las dos poblaciones de T. bottae presentan homogeneidad genética, con 
mayor variación dentro de la población que entre ellas, sin ser posible distinguir diferencias 
morfométricas entre poblaciones.  Sólo revelando diferencias significativas en la coloración 
del pelaje entre los individuos, pero a pesar de esto se concluye que deben de ser considerados 
como la misma subespecie (T. b. anitae; Ríos y Álvarez-Castañeda, 2007).

El último estudio de las tuzas con ejemplares de la Sierra La Laguna, evaluó 
filogeográficamente al complejo de especies Thomomys bottae-umbrinus de los Estados Unidos 
y México (Álvarez-Castañeda, 2010).  El complejo originalmente formado por dos especies 
se revisó utilizando secuencias de citocromo b de 108 localidades, a través de su intervalo de 
distribución.  Los análisis indican variación significativa con el 13% de diferencias genéticas 
entre los principales grupos del complejo bottae-umbrinus.  El patrón general de variación 
geográfica no es concordante con la actual taxonomía, por lo que se propone que el complejo 
sea dividido en ocho diferentes especies. Siendo la especie válida para la Sierra La Laguna 
Thomomys anitae (Álvarez-Castañeda, 2010).

Reptiles 
Los estudios sobre genética de reptiles que se distribuyen al sur de la península datan de la 
década de los ochentas (Murphy, 1983).  En estos se ha observado la existencia de un patrón 
de divergencia genética que distingue a las poblaciones terrestres del área.  En este grupo se 
observó por primera vez este fenómeno a nivel genético en las poblaciones de la península, 
entre ellas las de la Sierra La Laguna y las de las islas del Golfo de California (Murphy, 
1983).  Con el análisis de cariotipos, se cuantificó y comparó la similitud de los cromosomas 
de poblaciones de lagartijas y gecos del norte y sur de la península, estimando un índice 
promedio de 0.69 de similitud entre las especies de ambas regiones.  Esto se consideró en 
su tiempo evidencia suficiente que respalda la teoría de vicarianza en la parte media de la 
península (ver Murphy, 1983).

Por lo que posteriormente se sigue esta línea y se amplía el conocimiento filogenético de 
los reptiles de la península.  Se realizan análisis en diferentes de sus grupos.  En las lagartijas 
nocturnas del género Xantusia, por ejemplo, que por su escasa diferenciación morfológica 
se considera un grupo con alto número de especies crípticas.  Se utilizaron secuencias 
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moleculares de genes mitocondriales (citocromo b y subunidad IV nicotinamida adenina 
dinucleótido dehidrogenasa).  Con lo que observa una divergencia del 22.2% (citocromo 
b) entre la especie del sur de la península (X. gilberti) y las especies que se distribuyen en 
el norte (X. riversiana, X. wigginsi y X. magdalena).  Además de que la del sur presenta una 
mayor semejanza con especies continentales (X. bolsonae, X extorris y X. sanchezi; Sinclair et al., 
2004).  Sin embargo, con subunidad IV nicotinamida adenina dinucleotido deshidrogenasa 
no se encontró variabilidad significativa para la interpretación de patrones filogeográficos 
del género.  Aquí la importancia de la selección de genes y marcadores de acuerdo al grupo 
taxonómico objetivo de análisis (Thomson, 2010).  No obstante se pudo observar que el grupo 
presenta un flujo genético muy limitado y está compuesto por varios linajes independientes 
y se sugirió la necesidad de una revisión taxonómica del género

Por lo que se amplia el análisis de Xantusia en el noroeste de México, por medio de un mayor 
número de marcadores de ADN mitocondrial (citocromo b,  subunidad IV nicotinamida 
adenina dinucleótido dehidrogenasa y subunidad II de nicotinamida adenina dinucleótido 
dehidrogenasa) y nuclear (intrón 8 de α-enolasa e intrón 11 de glyceraldehido-3-fostato 
deshidrogenasa).  Con lo que se confirma los resultados previamente expuestos (Leavitt et 
al., 2007; Sinclair et al., 2004) y se obtiene un análisis a mayor detalle.  Apoyándose en las 
discrepancias moleculares obtenidas con los múltiples marcadores, se obtiene información 
más puntual.  Lo que permite concluir que las poblaciones de X. gilberti de la Sierra La Laguna 
exhiben divergencia genética, morfológica y etológica que las diferencia claramente de las 
especies X. sherbrookei y X. wigginsi (Bezy et al., 2008). 

En el estudio del complejo de las lagartijas espinosas Scelophorus orcutti al analizar 
secuencias de genes mitocondriales (Subunidad 12 de RNA  ribosomal y subunidad 
IV nicotinamida adenina dinucleótido deshidrogenasa) y de exones nucleares (Gen 
activador de recombinación-1, los factores neuritróficos del cerebro, sun 27 y sun 32; 
Leaché y Mulcahi, 2007).  Se observó que consiste en un linaje endémico reciente de 
la región del Cabo y se estima que su divergencia data del Plioceno.  Así mismo que su 
divergencia está relacionada al evento de la reconexión de la región del Cabo con el resto 
de la península.  Condición que permitió un repoblamiento que dio como resultado 
el complejo S. orcutti.  A partir de ese momento sus tres integrantes se han aislado 
reproductivamente, a tal grado que actualmente ocupan diferente nicho ecológico (S. 
orcutti y S. hunsakeri, se distribuyen en zonas rocosas; mientras que S. licki, se encuentra 
en hábitat arbóreos).
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Otros análisis filogenéticos de las especies que se distribuyen en la región del Cabo 

también indican el tiempo de divergencia en relación con los eventos geológicos ocurridos en 
la península.  En el estudio del género Trimorphodon, que con el uso del marcador subunidad 
IV nicotinamida adenina dinucleótido deshidrogenasa se infiere que el tiempo de divergencia 
de la subespecie de la península (T. biscutatus lyrophanes) ocurrió hace aproximadamente 
6.5 millones de años (Devitt, 2006).  Dato que se aproxima al tiempo de separación de la 
península calculado en base a modelos geográficos calculados para otros grupos de reptiles 
(5.5 Ma; Grismer, 1994).  Proporcionando así un estimado más preciso que con el realizado 
a partir con registro fósil (5.9 ±0.7 Ma; Murphy, 1983).

En cuanto al grupo de los lagartos escíncidos, se ha observado evolución paralela entre 
las especies del género Eumeces que se distribuyen en la península y las que se encuentran en la 
porción oeste de Estados Unidos.  Motivo por el cual se estudiaron tres especies comprendidas 
con dos morfotipos: uno de cuerpo pequeño y con rayas (E. skiltonianus y E. lagunensis) y 
otro de mayor tamaño y por lo general de color uniforme (E. gilberti; Morrison et al., 1999).  
Cabe destacar que los miembros de éste grupo pasan por etapas fenotípicas muy similares 
durante el desarrollo temprano, pero difieren en la fase adulta.  Así mismo los morfotipos 
ocupan hábitats distintos, el de mayor talla que habita en zonas bajas y entornos más secos 
que los más pequeños.  A pesar de su parecido entre E. lagunensis y E. skiltonianus, muestran 
algunas diferencias morfológicas y al parecer su poblaciones son alopatricas.  E. lagunensis se 
encuentra en tres regiones aisladas entre sí dentro de la región del Cabo, una de ellas es la 
Sierra La Laguna.  En contraparte para E. skiltonianus su distribución es más amplia, desde el 
norte de Baja California hasta el noroeste de Estados Unido (Grismer, 1996).  El análisis con 
la subunidad IV del gen mitocondrial nicotinamida adenina dinucleótido deshidrogenasa se 
pudo observar diferencia entre los haplotipos de E. lagunensis y E. skiltonianus, por lo que se 
apoya la validez taxonómica de E. lagunensis (Richmond y Reeder, 2002).

Aves
En el estudio de Clegg et al. (2003), los resultados del análisis de la variación entre loci 
microsatélites fueron utilizados para caracterizar la estructura poblacional del chipe de 
corona negra Wilsonia pusilla, un paseriforme neotropical.  Esta especie migra a México 
para el invierno, estableciéndose en localidades de la parte central del país y en la Sierra La 
Laguna.  La información generada a partir del estudio de loci microsatélites reveló cierta 
estructuración genética a través de Norteamérica.  Las poblaciones del oeste presentaron 
poca estructura genética.  La falta de aislamiento por distancia sugiere que el flujo genético 
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podría desempeñar un papel permanente en la limitación de la diferenciación genética entre 
las localidades de la parte occidental de la distribución.

Los estudios demográficos de los pájaros migratorios neárticos y neotropicales se han 
visto limitados por la dificultad de seguirlos a través de un ciclo anual.  Es por esto que los 
marcadores moleculares han sido de valiosa ayuda para llevar a cabo este tipo de estudios. 
Milá et al. (2005), analizaron la utilidad de marcadores mitocondriales para determinar centros 
de crianza y refugios invernales de cinco aves migratorias de distribución neotropical.  Entre 
estas cinco especies destaca el caso de los chipes Icteria virens, Geothlypis trichas y Wilsonia pusilla, 
debido a que su intervalo de distribución anual incluye la Sierra La Laguna.  Se observaron 
patrones comunes entre las poblaciones de las especies estudiadas.  Las similitudes más 
evidentes fueron que cada especie se encuentra dividida en dos haplotipos principales y la 
falta relativa de estructura geográfica dentro de los haplotipos de los grupos orientales y 
occidentales.  A estos últimos pertenecen las poblaciones que se distribuyen desde el sur de 
Baja California Sur hasta Oaxaca.  Los relativamente bajos niveles de variación se pueden 
deber a un actual o histórico flujo génico o eventos demográficos pasados.  En conclusión, los 
resultados sugieren que la conectividad entre centros de crianza y refugios invernales puede 
ser resuelta en escalas geográficas grandes, examinando la variación en el ADN mitocondrial.
El bosque de pino-encino es una comunidad vegetal común en Norteamérica.  El ave 
sita de pecho blanco (Sitta carolinensis) se encuentra distribuida continentalmente a través 
de las conformaciones disyuntas de este ecosistema.  Para S. carolinensis se reconocen ocho 
subespecies y una de ellas (S. c. lagunae) con distribución en la Sierra La Laguna (The American 
Ornithologists’ Union, 1957).  El analisis filogenético de la variación del gen mitocondrial 
subunidad II de nicotinamida adenina dinucleótido dehidrogenasa demuestra la existencia 
de cuatro clados fuertemente respaldados y exhibiendo un aislamiento casi total (Spellman 
y Klicka, 2007).  El clado al que pertenece S. c. lagunae es el que corresponde a México, las 
montañas Rocallosa y la Gran Cuenca (Great Basin) tiene haplotipos ampliamente distribuidos.  
La profunda estructura filogenética observada entre los cuatros clados es consistente con 
el aislamiento regional a largo plazo de las poblaciones.  Esto sustenta la hipótesis de la 
evolución in situ de las poblaciones de bosques de pino-encino de Norteamérica.

En el estudio en que se evaluaron los patrones geográficos de diferenciación genética 
de 15 poblaciones de el carpintero bellotero Melanerpes formicivorus (n = 98) a lo largo de 
su intervalo de distribución (Honey-Escandón et al., 2008).  Se utilizaron secuencias de los 
genes mitocondriales subunidad II de nicotinamida adenina  dinucleótido deshidrogenasa 
(334pb) y citocromo b (608 pb).  Se identificaron 44 haplotipos de los cuales, cuatro 
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corresponden a la población de la Sierra La Laguna, a 14 eventos mutacionales del haplotipo 
más común, presente en un tercio de los individuos estudiados.  También se observó un 
haplotipo común entre la población de la Sierra La Laguna y las poblaciones del centro de 
México.  La desconexión genética de la población de Baja California Sur se apreció gracias 
a la normalización de las distancias genéticas con las distancias geográficas y el trazado de 
índices de diferenciación por kilómetro en los mapas.  Las zonas de mayor diferenciación 
genética de M. formicivorus son las de la parte sur de Baja California Sur, en comparación con 
las del centro y suroeste de México.  Desde la perspectiva del concepto biológico de especie, 
es posible inferir dos comportamientos: el intercambio de algunos genes posterior a una 
separación reciente de las poblaciones o, que ese intercambio continúe actualmente, lo que 
pueda estar causando la mezcla de haplotipos.

Vegetación 
La historia geográfica de las plantas vasculares de la región de la Sierra La Laguna difiere de 
la de la los vertebrados.  En contraste se ha observado que los eventos que influyen en la 
distribución en las especies de plantas de la región del cabo se encuentran más relacionadas 
con los cambios climáticos que con las barreras geográficas.  Ejemplo de ello el estudio 
filogeográfico del cactus “sina” Lophocereus schotti.  En el que en base en aloenzimas se 
encontró que los ejemplares con distribución en la península presentan baja variabilidad 
genética (Nason et al., 2002).  Sin embargo, se encontró, mediante el análisis filogenético, 
evidencia de que L. schotti presenta especies crípticas que taxonómicamente no se encuentran 
diferenciadas.  Además no se encontró evidencia genética de que la formación del istmo de La 
Paz durante el plioceno aislara a las poblaciones del Cabo (L. s. var. australis) de las del resto de 
la península (L. schottii var. schottii).  En conclusión en este grupo no se encontró evidencia de 
efecto de vicarianza, ni se observan distancias genéticas que indiquen barreras que frenaran 
el flujo genético, como lo es en el caso de los mamíferos y reptiles anteriormente expuestos.  
Por lo que se propone que la estructura genética de L. s. var. australis está vinculada a los 
fenómenos de extinción y recolonización postglacial.

En el caso de la flora también se plantea que la estructura genética de sus especies es 
afectada también por otros procesos.  En el análisis de la estructura genética de la Pitaya 
agria Stenocereus gummosus (Clark-Tapia y Molina-Freaner, 2003), se emplearon las isozimas, 
encontrándose que las poblaciones de S. gummosus presentan una mayor variabilidad genética 
que otras especies de cactus anteriormente estudiadas en la península.  En contraste las 
poblaciones de S. gummosus presentaron 81% de loci polimórficos mientras que L. schottii 
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50% (Nason et al., 2002; Clark-Tapia y Molina-Freaner, 2003).  En este caso en el particular 
de S. gummosus  se plantea que las poblaciones con mayor variabilidad genética coinciden 
en distribución con la del grupo étnico Seri.  Este grupo humano cosecha y consume las 
frutas frescas de esta especie, lo que sugiere que este uso y selección es un factor importante 
que aumenta los niveles de variación en esta región (Clark-Tapia y Molina-Freaner, 2003).  
Mientras que en las especies del género Lophocereus se ha demostrado que la divergencia 
genética esta en gran medida influenciada por la capacidad de dispersión de sus polinizadores 
(Hartmann et al., 2002) 

Aislamiento genético y biogeografía
Los cambios geológicos ocurridos en la región del Cabo, han sido factores determinantes 
de las condiciones climáticas, orográficas y biológicas de los ecosistemas (Lyndell y Murphy, 
2006; Gonzáles-Abraham et al., 2010).  Como resultado directo de procesos geológicos, se 
le considera como centro de evolución reciente (Riddle y Hafner, 2006).  Tal condición se 
sustenta esencialmente por el aislamiento genético que ha sobrellevado su biota (Riddle et 
al., 2000).  Al realizar comparaciones filogeográficas de mamíferos y reptiles de la península, 
se puede observar que estos grupos están compuestos en una gran proporción de especies 
monofiléticas.  Esto comprueba que efectivamente la historia evolutiva de la península difiere 
de la del resto del continente (Zink, 2002).

Entre los principales acontecimientos evolutivos que se argumentan, es el de la vicarianza.  
El cual se piensa que fue ocasionado por los eventos geológicos ocurridos en el Mioceno 
tardío y Plioceno, que dieron como resultado su separación del desierto de Sonora (Murphy, 
1983; Murphy y Aguirre-León, 2002; Riddle y Hafner, 2006).  Las divergencias biológicas 
observadas entre las poblaciones de la Sierra La Laguna, han servido como base para 
describir los procesos evolutivos que les llevaron a su aislamiento.  Así como para realizar 
hipótesis sobre el efecto de los eventos geomorfológicos en el intervalo de su diferenciación.  
Se ha planteado que el macizo de la Sierra La Laguna en un principio era parte de la placa 
continental y que con la actividad tectónica de las placas de Norteamérica y Pacífica, durante 
el Mioceno tardío sobreviene su separación, con la formación simultanea del Golfo de 
California (Murphy, 1983).

Los estudios genéticos han servido para respaldar, refutar ó para complementar tales 
hipótesis.  Se considera que tanto la restricción espacial de las especies, como las condiciones 
ambientales de la Sierra La Laguna, se deben principalmente a dos eventos geomorfológicos: 
a) La formación de la península, mediante su separación del resto del continente con el 
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surgimiento del Golfo de California, y b) La formación del istmo de La Paz, que separa a la 
región del Cabo del norte de la península.  En primera instancia los análisis filogenéticos de 
taxa que tienen distribución tanto peninsular como continental, estiman que el aislamiento 
genético de las especies de la península de Baja California ocurrió alrededor de hace 6.5 
millones de años (Devitt, 2006).  Mientras que el aislamiento de la región del Cabo se deduce 
que es un evento más reciente de alrededor de un millón de años (Lindell et al., 2008).  A 
diferencia de los métodos tradicionales, las estimaciones del tiempo de divergencia que se 
basan en análisis genéticos, proveen mayor exactitud.  En contraparte, con el registro fósil 
de reptiles se calcula un margen muy amplio e impreciso (de 5.9 a 0.7 millones de años) 
en el tiempo en que ocurrió el aislamiento del sur de la península (Murphy, 1983).  Los 
estudios genéticos más recientes asumen que el aislamiento de la región del Cabo es de 
aproximadamente un millón de años (Lindell et al., 2008; Maldonado et al., 2001). 

Sin embargo, aún existen interrogantes sobre la historia evolutiva de muchas de sus especies.  
Por ejemplo la culebra listada Thamnophis validus, especie con distribución disyunta, con una 
población en la región del Cabo y otras aisladas de la parte continental de México (Rossman 
et al., 1996).  El estudio (T. validus) con diferentes genes de ADN mitocondrial: Citocromo 
b y nicotinamida adenina dinucleótido deshidrogenasa (I, II y IV), analiza la filogenética 
y compara los resultados con las diferentes teorías biogeografías, para explicar la posible 
causa de sus poblaciones disjuntas (Queiroz y Lawson, 2008).  Con su análisis filogenético 
se estimó que las poblaciones continentales y las del Cabo de T. validus divergieron hace 0.5 
Ma.  Cifra que se aparta de la teoría de vicariaza tectónica.  La cual estima que la separación 
de estas dos regiones ocurrió hace alrededor de 5.5-6.5 Ma (Ridde et al., 2000).  Así mismo, 
se cuestiona también que la teoría de la vicarianza por aridificación pueda explicar la historia 
evolutiva de T. validus.  La teoría de la vicarianza por aridificación, argumenta que durante el 
Pleistoceno tardío algunas especies que se distribuían a lo largo de la península se separaron 
aislándose en las partes más húmedas al no tolerar el proceso de desertificación (Conant, 
1969; Thompson y Anderson, 2000).  Sin embargo, con el estudio genético se encontró 
evidencia que pone duda que la separación de las poblaciones de  T. validus sea producto 
de éste proceso.  Debido a que la diferencia entre los haplotipos de la región del Cabo y las 
poblaciones continentales tiende a incrementar conforme aumenta la latitud geográfica.  Es 
decir que los ejemplares T. validus de la región del Cabo son más parecidas a las poblaciones 
del sur (Colima) que a las del norte (Sonora; Queiroz y Lawson, 2008).  La tercer teoría con 
la que contrastaron los datos genéticos, es que la presencia de T. validus en la región del Cabo 
haya sido introducida por el humano hace 13 mil años atrás (Conant, 1969).  Al respecto no 
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encontraron evidencia genética que la respaldara o la refutara.  Casos como este nos sugieren 
que la historia evolutiva de la biota Sierra La Laguna, podría ser aún más compleja de lo 
imaginado.

Otros Grupos
También se ha incursionado en el estudio genético en otros grupos que tienen especies en 
Sierra La Laguna.  Pero no con el mismo éxito en sus resultados.  Como en las cianobacterias 
(en base a segmentos de genes que codifican Subunidad 16 del RNA ribosomal) que se ha 
realizado el estudio de cuatro especies del género Microcoleus en 10 localidades del sur de 
la Península.  Dos de ellas en la Sierra La Laguna, en donde se encontraron tres especies 
(M. paludosus, M. sociatus y M. vaginatus).  Las cuales presentaron un 48% de similitud entre 
sí (López-Cortés et al., 2010).  En el trabajo se propone la conclusión de que la historia 
geológica de la península junto con el aislamiento y las condiciones climáticas actuales de 
la Sierra La Laguna, favorecieron el desarrollo de procesos de especiación en las especies.  
Sin embargo, no presentan el análisis ni los datos de porcentaje de similitud, ni de otro tipo 
que permita la comparación de los especímenes del área con las otras localidades y dicha 
conclusión.

En cuanto a artrópodos, la limitante del conocimiento genético de las especies que se 
distribuyen en la Sierra La Laguna se debe a que son pocos los estudios.  Uno de ellos es 
el análisis taxonómico del arácnido Pardosa sierra, que en base a marcadores moleculares, no 
cambia su taxonomía, sin embargo si presentan evidencia de que su distribución es más restricta 
de lo contemplado (Correa-Ramírez et al., 2010).  P. sierra anteriormente se consideraba una 
especie ampliamente distribuida en Norte Ámerica (Vogel, 2004).  Sin embargo los estudios 
genéticos recientes sugieren que los sinónimos conocidos para la especie pueden tratarse 
de diferentes especies y que por lo tanto P. sierra es una especie endémica de la península 
(Correa-Ramírez et al., 2010). Resultado que respalda el aislamiento biogeográfico observado 
anteriormente en el caso de los vertebrados.

Los análisis comparativos de filogenia y filogeografía han revelado una importante 
divergencia en las genealogías mitocondriales de varios taxa de vertebrados distribuidos en 
la península de Baja California.  Es por esto que el estudio se extiende a los artrópodos, 
examinando patrones de divergencia filogenética en arañas del género Homalonychus (Crews 
y Hedin, 2006).  Se analizaron secuencias de marcadores mitocondriales (Subunidad 16 
del RNA  ribosomal y subunidad I de nicotinamida adenina dinucleótido deshidrogenasa) 
y nucleares (Subunidad 28 del RNA  ribosoma) de 88 localidades dentro del intervalo de 



DiversiDaD genética   Segura-Trujillo et al. 235
distribución del taxón, incluyendo cuatro localidades aledañas a la Sierra La Laguna.  Se 
obtuvieron 157 haplotipos que se agrupan en tres clados bien diferenciados.  Uno de ellos 
representa exclusivamente la porción sur de la península y es el que presenta mayor cantidad 
de ramas internas.  Los resultados derivados representan una primera evidencia de profunda 
divergencia mitocondrial en artrópodos en parte central de la península.  Lo que concuerda 
con resultados de otros estudios que proporcionan sustento a la hipótesis de un evento 
vicariante en la parte media de la península.

Discusión
Implicaciones en la conservación
Se ha observado que el aislamiento de las especies de la Sierra La Laguna está vinculado con el 
tamaño y capacidad de dispersión de las especies.  Este fenómeno es evidente en las especies 
de hábitos terrestres.  Su distribución geográfica se encuentra asociado a las cualidades del 
hábitat.  En algunos casos las especies están restringidas, como el caso de la lagartija espinosa 
X. gilberti, especializada a uno de los ecosistemas más singulares del México.  Ésta especie 
se encuentra estrechamente emparentada a un grupo de especies continentales (X. bolsonae 
y X. sanchezi) que presentan un patrón de dispersión similar y que también son endémicas.  
Debido a estas características se encuentran categorizadas en peligro de extinción (NOM-
059-ECOL-2010).  No obstante la especie endémica de la Sierra La Laguna no se contempla 
dentro de este amparo de protección jurídica, por lo que se considera que encabeza el grupo 
de especies con necesidad de estudios de abundancia, calidad del ambiente, diversidad 
genética intraespecífica, etc. que contribuyan a su debido conocimiento.

El estudio del Guaycan Guaiacum unijugum, arbusto endémico de la región del Cabo, 
basado en 17 loci microsatélites, se observó que esta especie presenta una baja diversidad 
génica (McCauley et al., 2010).  Esto lleva a concluir que las especies endémicas del área 
presentan aislamiento reproductivo, como resultado de pequeños intervalos de distribución 
y poca dispersión.  Presentando así un efecto de deriva génica y depresión endogámica.  Ésta 
situación conduce a revalorar qué especies están en declive y por lo tanto reconocer cuáles 
de ellas son más propensas a la extinción. Los marcadores moleculares en la biología de la 
conservación se han utilizado para cuantificar la variabilidad genética, describir la influencia 
de expresión de genes en la adaptación, en la genética de poblaciones así como para conocer 
los factores ecológicos que conducen a la selección (Crandall et al., 2000; Primer, 2009). 
Conocer la variabilidad molecular de las poblaciones es un elemento acorde a la biología de 
la conservación actual, ya que es útil para estimar la probabilidad de extinción que tienen las 
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especies.  Con ello se puede conocer la viabilidad genética y predecir que tan susceptible son 
al decaimiento ante las presiones ambientales e impactos de la actividad humana.  En especial 
de aquellas especies que se consideran en riesgo, en donde este conocimiento se aplica para 
determinar el estado de conservación de sus poblaciones (Schwartz et al., 2007).

Se han empleado diferentes medidas de diversidad para identificar áreas de importancia 
para la conservación para las especies de cactus de Baja California Sur.  Una de ellas es la de la 
diversidad filogenética.  Para lo cual se evaluaron a 85 especies de cactus y observaron que el 
85.9 % de los grupos filogenéticos se encuentra dentro de las áreas protegidas ya establecidas.  
En la Sierra La Laguna se encontró el 26% de la diversidad filogenética total de cactus de 
la península.  Sin embargo los autores proponen que es necesario complementar las Áreas 
Naturales Protegidas hasta que se incluya el 89% (Prado et al., 2010).

Conclusión
Los estudios genéticos de las especies de la Sierra La Laguna son relativamente recientes. 
Antes de su declaratoria como Área Natural Protegida, sólo existía el trabajo de Murphy 
(1983).  Por lo que no existe un parámetro de comparación genético de su biota antes del 
decreto.  Cabe destacar que la importancia primordial de las áreas protegidas como la Sierra 
La Laguna, es la de preservar la diversidad biológica, inclusive a nivel genético.  También 
se consideran reservorios de  recursos genéticos potencialmente importantes (Soulé y 
Simberloff, 1986; Dixon y Sherman, 1991). 

Los estudios moleculares realizados en el área se han enfocado en describir la estructura 
genética de las especies para poder hacer análisis filogeográficos que nos pueda llevar a 
entender su origen.  Además han sido muy útiles en la taxonomía al definir las relaciones 
filogenéticas de las especies que se han estudiado.  Aún con los estudios realizados no se 
ha logrado desentrañar la historia evolutiva de sus especies.  Las estimaciones sobre tiempo 
de especiación en base a los marcadores moleculares han sido variadas para los diferentes 
taxones.  Esto puede deberse principalmente a que estos estimados pueden estar sesgados ó 
a que la historia evolutiva de la biota de la Sierra La Laguna es más compleja de lo que se ha 
contemplado. 

Es de esperarse que las poblaciones de la Sierra La Laguna presenten poca diversidad 
genética, debido al carácter insular del área.  Cabe señalar que la selva baja caducifolia es 
considerada uno de los ecosistemas más amenazados (Trejo y Dirzo, 2002).  Si a esta condición 
se le suman la características biogeográficas y filogeográficas, sobresale la necesidad de 
conservación del área. Hay algunos aspectos que no se han abordado, como lo es la viabilidad 
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genética de las poblaciones.  Evaluar este aspecto de diversidad genética es de importancia 
debido a que la pérdida de diversidad genética esta relacionada con el decremento en la 
aptitud biológica a nivel  individuo y poblacional (Saccheri y Hanski, 2006), así mismo con 
la disminución del potencial evolutivo de la especie (Bouzat, 2010).  Aspecto interesante de 
determinar sobre todo en las especies endémicas, poco abundantes o que están en riesgo de 
extinción (Grueber et al., 2008).

Estos estudios han mostrado que la alta incidencia de especies cripticas son el resultado 
de múltiples períodos de divergencia.  Sin embargo, la mayoría de los estudios de la península 
se enfocan en las especies de las regiones áridas, por lo que hace falta desarrollar estudios en 
la zona de la Sierra La Laguna.  Es necesario para muchas de las poblaciones asociadas a la 
región templada de la Sierra La Laguna la realización de análisis del estado de conservación, 
mediante el conocimiento de su estructura, diversidad genética y relaciones filogenéticas.  
También la aplicación de métodos para evaluar la vulnerabilidad a la extinción de las especies, 
como los de la IUCN (2001) y CITES (2003) a nivel internacional y el de la Método de 
Evaluación del Riesgo de extinción de las especies de México (MER; Sánchez et al., 2007) 
a nivel nacional.  Es posible de esta manera categorizar a las especies bajo un estatus de 
conservación y/o riesgo.

Recomendaciones
Como recomendaciones a llevarse en un futuro próximo en la Sierra La Laguna se sugiere: 
El realizar estudios enfocados en conocer la variabilidad genética intra-poblacional de las 
especies endémicas, raras ó que esté considerada bajo alguna categoría de riesgo.  Debe de  
procurarse que la protección de la biota sea efectiva, especialmente de aquellas poblaciones 
que tienen su distribución circunscrita.  No limitar el flujo genético natural entre las  especies 
con amplia distribución que parte de sus poblaciones se encuentren dentro de la Sierra La 
Laguna.  Que las autoridades permitan y fomenten la realización de una colección de tejidos 
de las especies de la Sierra La Laguna, para poder analizar y evaluar a las poblaciones de las 
especies que en esta área se encuentran.  Esta colección  servirá para la realización de estudios 
genéticos en la actualidad, y serán una reserva de material para futuras investigaciones.
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