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Marcadores Genéticos del Color para Determinar la Estructura
Genética de Gatos Domésticos (Felis catus) en Zonas
Rurales de Lorica, Colombia
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DowmesTic CaAts (Felis catus) IN RURAL AREAS OF Lorica, COLOMBIA
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RESUMEN

El objetivo de este estudio fue analizar la estructura genética de gatos domésticos
(Felis catus) en ambientes rurales de Lorica, Colombia, utilizando marcadores morfoldgicos
del color. Se hizo una clasificacion fenotipica de 134 individuos distribuidos en tres
poblaciones, atendiendo a la presencia o ausencia de los marcadores autosémicos Non-
agouti, Blotched tabby, Dilution, Pelo largo, Manchado de blanco y Dominante blan-
co y el marcador Orange ligado al sexo. El marcador Blotched tabby fue el de mayor
frecuencia y muestra una posible seleccion natural, mientras que Dominante blanco
evidencio los valores mas bajos. Las poblaciones mostraron ausencia de equilibrio Hardy-
Weinberg. Asimismo, se evidencié un exceso de homocigotos, y se encontro diferencias
entre poblaciones y poco flujo genético entre ellas. El polimorfismo de genes que codi-
fican el color de gatos en habitats rural, probablemente difieran de las condiciones
domésticas en habitat urbano.

Palabras clave: diversidad genética, frecuencia alélica, heterocigosidad, equilibrio
Hardy-Weinberg, habitat

ABSTRACT

The aim of this study was to analyse the genetic structure of domestic cats (Felis
catus) in rural environments in Lorica, Colombia using morphological markers of colour.
A phenotypic classification was made of 134 individuals distributed in three populations,
attending to the presence or absence of the autosomal markers Non-agouti, Blotched
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tabby, Dilution, White spotting, Dominant white and the marker Orange linked to sex.
The Blotched tabby marker was the most frequent and showed a possible natural selection,
while Dominant white showed the lowest values. Populations showed absence of Hardy-
Weinberg equilibrium. Moreover, an excess of homozygotes was evident, and differences
between populations and scarce gene flow between populations was found. Polymorphism
of genes that encode the colour of cats in rural habitats likely differ from domestic

conditions in urban environment.

Keywords: genetic diversity, allele frequencies, heterozygosity, Hardy-Weinberg

equilibrium, habitat

INTRODUCCION

La presencia del gato doméstico (Felis
catus) en ambientes rurales se le puede con-
siderar, en determinadas ocasiones, como un
problema relevante para su conservacion
(Ferreira et al., 2011); sobre todo, donde la
variacion fenotipica del color, tipico de mu-
chos grupos de mamiferos, cuyos dibujos en
la piel (como manchas, rayas y puntos, entre
otras), podrian jugar un importante papel
adaptativo, sea como camuflaje, para la eva-
sion de depredadores o para la comunicacion
social, ya que el gato doméstico interactua
con muchas otras especies (Eizirik et al.,
2010).

Los analisis de estructura genética ba-
sados en frecuencias alélicas, son bastante
utilizados en estudios relacionados con
genética, ecologia y conservacion de pobla-
ciones. Sus resultados ofrecen informacion
acerca de la existencia de diferencias en la
composicion genética entre poblaciones de
una misma especie, asi como describen el
nivel de diferenciacion a través de indices que
miden la estructura genética de una pobla-
cion (Godoy, 2009).

Para entender la dinamica poblacional
del gato doméstico se debe entender prime-
ramente su estructura genética-poblacional,
la cual podria variar, dependiendo el tipo de
habitat (urbano o rural) (Bradshaw et al.,
1999). El polimorfismo de un grupo de genes,
expresado en marcadores fenotipicos que
codifican para el disefio y coloracion del pe-
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laje, ha sido una estrategia muy utilizada para
estudiar la variabilidad y estructura genética
de muchas poblaciones animales, tanto sil-
vestres como domésticas (Andersson, 2015).

Las alternativas alélicas de los genes
expresan marcadores morfologicos que obe-
decen a un comportamiento mendeliano. La
variacion morfoldgica del color en poblacio-
nes naturales de gatos domésticos es un pun-
to de partida util para investigar la evolucion
de la diversidad fenotipica en los mamiferos,
y de mucho interés para establecer relacio-
nes genético-ecologicas, proporcionando una
plataforma para estudios comparativos de
variacion morfoldégica (Schneider et al.,
2015). Los gatos presentan polimorfismos evi-
dentes, coherentes con el color, el patron y
textura de la capa, particularidades factibles
de reconocer a simple vista, razon por la cual
la recoleccion de datos en campo es un pro-
cedimiento relativamente sencillo (Pardo et
al.,2016).

En Colombia y, especificamente, en la
costa del Caribe, se han llevado a cabo estu-
dios genéticos en poblaciones de gatos do-
mésticos de areas urbanas utilizando marca-
dores morfoldgicos del pelaje, cuyos resulta-
dos han evidenciado que su estructura y va-
riacion genética esta directamente relaciona-
da con preferencias antrépicas, lo que ha
ocasionado la seleccion artificial de algunos
genes que codifican para la coloracion y di-
sefio del pelaje (Pardo ez al., 2014,2015, 2016;
Montes-Diaz et al., 2015). El objetivo de esta
investigacion fue analizar la estructura
genética de gatos domésticos utilizando mar-
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cadores genéticos para la coloracion del pe-
laje, en el habitat rural de Lorica, Colombia,
y comparar los resultados con aquellos de
estudios previos en el pais.

MATERIALES Y METODOS

Sitio de Estudio

El trabajo se realizo en areas rurales de
Lorica, Colombia, especificamente en El
Carito (9°4'0.012" N) con una extension de
11.8 mm?, Los Morales (9° 4'4.933" N), con
una extension de 12.2 km? y Narifio (9° 10'
7.630" N), con una extension de 28.13 km?.
La temperatura promedio anual de las tres
poblaciones es de 33 °C.

Obtencion de Datos

Los muestreos se llevaron a cabo entre
marzo y abril de 2016, mediante excursiones
rurales, donde fueron muestreados la totali-
dad de los gatos encontrados en todas las
casas y en campo abierto de las tres pobla-
ciones, mediante observacion directa y con
ayuda de registros fotograficos para la iden-
tificacion de los gatos.

Se hizo una clasificacion fenotipica de
cada individuo adulto, atendiendo a la pre-
sencia o ausencia de los marcadores
autosémicos Non-agouti (a); Blotched
tabby (Tb); Dilution (d), Pelo largo (I);
Manchado de blanco (S) y Dominante
blanco (W) y el marcador Orange (O) liga-
do al sexo. Asimismo, se determiné el sexo
en la medida de lo posible, edad, raza y pre-
ferencias antropicas. Se eliminaron los re-
gistros de individuos con sospecha de doble
entrada.

Diseno Estadistico
Se calcularon las frecuencias alélicas,
donde la estimacidon de las frecuencias

alélicas autosoémicas recesivas (q) de cada
marcador a nivel poblacional y global fueron
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estimadas por la raiz cuadrada de las frecuen-
cias fenotipicas, mientras que las frecuencias
alélicas dominantes (p) fueron calculadas
como 1-q, siguiendo el modelo propuesto por
Ruiz-Garcia y Alvarez (2003), asumiendo
panmixia dentro de la poblacion.

La frecuencia del alelo del marcador
Orange fue calculada con el método de maxi-
ma verosimilitud (Robinson, 1987), suponien-
do una relacion de sexos de 1:1. De esta
manera p(O) = (2a + b)/(2N), donde a = ni-
mero de gatos Orange (O/0O'y O/), b = nl-
mero de hembras heterocigotas (0O/0) y N =
tamafio de la muestra para ese marcador.

El equilibrio Hardy-Weinberg fue testa-
do mediante un Chi-cuadrado. La distancia
genética entre las poblaciones y el indice de
diversidad genética correspondientes a la
heterocigosidad esperada (He) fueron calcu-
ladas siguiendo los parametros de Nei (1972).
El coeficiente de diferenciacion genética
(Gg,) y flujo génico (Nm) se estimaron a tra-
vés del programa PopGene 1.31 (Yeh et al.,
1999) y los indices de fijacion F , F, y F_ se
calcularon mediante el programa FSTAT v.
2.9.3.2 (Goudet, 2001).

RESULTADOS

Se muestrearon un total de 134 indivi-
duos distribuidos en tres poblaciones, El Carito
(n=40), Los Morales (n=52) y Narifio (n=42),
en un area total de 52.14 km?, para una den-
sidad poblacional de 0.39 individuos/km?.

Frecuencias Alélicas

Las frecuencias alélicas para cada po-
blacién (Cuadro 1), evidencian que el marca-
dor Tabby blotched (p=0.5863) fue el mas
frecuente, seguido de Dilution (p=0.5323),
mientras que Dominante blanco presentd los
valores mas bajos (p=0.0512), estando au-
sente en las poblaciones de El Carito y
Narifio.
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Cuadro 1. Frecuencias alélicas de cada marcador morfoldgico del pelaje en las poblaciones
de gatos domésticos de las zonas rurales de Lorica, Colombia

Marcador!
Poblaciones
o a Tb d / s w
El Carito 0.1000 0.2200 0.5500 0.5900 0.2500  0.4000 0.0000
Los Morales 0.2115 0.3462 0.5900  0.5880 0.1538 0.1538 0.1538
Narifio 0.1190 0.3810 0.6190 0.4190 0.0952 0.0952 0.0000
Total 0.1435 0.3157 0.5863 0.5323 0.1663 0.2163 0.0512

1 0: Orange; a: Non-agouti; Th: Blotched tabby; d: Dilution; I: Pelo largo; S: Manchado de blanco; W:
Dominante blanco

Cuadro 2. Indice de diversidad genética de Nei (1972) en cada poblacion de gatos domésticos
de las zonas rurales de Lorica, Colombia, a través de la heterocigosis esperada (He)
para cada marcador morfologico del pelaje

Marcador!
Poblaciones
0 a Tb d [ s w Total
El Carito 0.2411 0.2282 03077 0.1846 0.1823 0.2900 0.0000 0.2048
Los Morales 0.1846 0.2200 0.4150 0.1800 0.3846 0.2227 0.0868 0.2419
Narifio 0.1800 0.2148 0.4090 0.3040 0.2692 0.3042 0.0000 0.2401
Total 0.2019 0.2210 0.3772 0.2228 0.2787 0.2723 0.0289 0.2289

L 0: Orange; a: Non-agouti; Th: Blotched tabby; d: Dilution; I: Pelo largo; S: Manchado de blanco; W:

Dominante blanco

Diversidad Genética

El indice de variabilidad genética a ni-
vel global fue relativamente bajo (Cuadro 2;
He=0.2289). Las poblaciones de Los Mora-
les y de Narifio mostraron los indices de di-
versidad mas altos (He=0.2419 y He=0.2401,
respectivamente). Con respecto a los mar-
cadores, Blotched tabby report6 el mas alto
valor de diversidad (He=0.3772), seguido de
Dilution (He= 0.2787), en tanto que Domi-
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nante blanco tuvo los valores mas bajos
(He=0.0289), aunque se debe indicar que
pocos ejemplares presentaron este marcador.

Diferenciacion Genética y Flujo Génico

El nivel de diferenciacion genética en-
tre las poblaciones de gatos domésticos fue
relativamente alto (G, =0.25). El valor de flujo
génico (Nm=0.762) evidencia que las pobla-
ciones mantienen un grado minimo de inter-
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Cuadro 3. Equilibrio de Hardy-Weinberg para los marcadores morfologicos del pelaje
utilizados en poblaciones de gatos domésticos de las zonas rurales de Lorica,

Colombia
Poblacion Marcador Chi-cuadrado Gr.ados de P
libertad

. Orange 21.839 1 0.0003
El Carito Manchado de blanco 27.961 1 0.0001
Los Moral Orange 19.710 1 0.0009
os Viorales Manchado de blanco 23.394 1 0.0001
Narifi Orange 9.0985 1 0,0008
0 Manchado de blanco 14.360 1 0.0015

Cuadro 4. Valores de los estadisticos F para cada marcador morfoldgico del pelaje en la
poblacion global de gatos domésticos de las zonas rurales de Lorica, Colombia

Marcadores Fir Fsr Fis

Orange - O 0.5833 0.0193 0.5810
Non-agouti - a 0.5735 0.0288 0.5846
Blotched tabby - Th 0.4380 0.1704 0.4026
Dilution - d 0.5890 0.0889 0.5987
Pelo largo - 1 0.7670 0.0293 0.7661
Manchado de blanco - s 0.4860 0.1028 0.4140
Dominante blanco - W 0.5042 0.1081 0.5738
Promedio 0.563 0.0782 0.5601

cambio genético, ya que el flujo génico fue
menor que 1, por lo que se podria suponer
que las poblaciones se comportan de forma
independiente.

El test de equilibrio de Hardy-Weinberg
(Cuadro 3) indico ausencia de equilibrio
(p<0.005) para los marcadores O (Orange)
y S (Manchado de blanco), debido a un
exceso de homocigotos; hecho que podria
proporcionar baja variabilidad genética entre
y dentro de las poblaciones.
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Estructura Poblacional

Los valores positivos de F ¢ para todos
los marcadores morfoldgicos de pelaje (Cua-
dro 4) muestran un exceso de homocigotos
de los individuos con respecto a cada pobla-
cion, con valores que oscilan entre 0.7661
para el marcador Dilution y 0.4026 para el
marcador Blotched tabby. Los resultados,
por lo tanto, hacen suponer la presencia de
consanguinidad dentro de las poblaciones. El

estadistico F,, en forma similar, refleja un
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exceso de homocigotos de los individuos con
respecto a la poblacion total. Por otro lado, el
valor promedio de F, resulté ser relativamen-
te alto (0.0782), lo que podria indicar diferen-
ciacion génica significativa entre las pobla-
ciones.

DiscusioN

Debido a su estrecha asociacion con los
humanos, el gato doméstico tiene una de las
mayores distribuciones geograficas que cual-
quier otro carnivoro terrestre (Thomas et al.,
2012). Las densidades de gatos domésticos
pueden reflejar las densidades poblacionales
humanas y la predisposicion de los seres hu-
manos hacia el mantenimiento de los gatos
como mascotas. Por lo tanto, es probable que
su densidad poblacional sea mayor en luga-
res con altas densidades poblacionales
antropicas, donde se han reportado densida-
des minimas de gatos de 132 individuos/km?
(Sims et al., 2008), lo que podria explicar la
baja densidad encontrada en este estudio.

Frecuencias Alélicas

Los gatos domésticos tienen diferentes
y heredables patrones de dibujos en la piel
(rayas, manchas o puntos en el cuerpo), de-
nominados colectivamente como patrones de
tipo (Kaelin y Barsh, 2010). Posiblemente la
inactivacion o reduccion de la proteina Agouti,
molécula de sefializacion paracrina, y su re-
ceptor objetivo, el de Melanocortina 1
(MCIR), que controla la produccion tempo-
ral de la eumelanina y la feomelanina duran-
te el crecimiento del pelo seria el principal
factor para que aparezca alguna de las va-
riables de los fenotipos expresados por el
marcador Tubby (Kaelin y Barsh, 2013), in-
cluyendo su forma recesiva Blotched tabby.

El marcador Blotched tabby, en am-
bientes rurales, podria presentar una ventaja
selectiva, puesto que la herencia del color en
el gato doméstico sugiere un mecanismo con-
servado, cuya apariencia puede ser alterada
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por la seleccion (Kaelin et al., 2012), y la
presencia de este marcador podria ayudar en
las estrategias de camuflaje, en la dinamica
predador-presa (Mills y Patterson, 2009). Este
hecho podria explicar que las frecuencias
alélicas de Blotched tabby fueron las mas
altas en las tres poblaciones, dado que el es-
tudio se realiz6 en un habitat rural. Estos re-
sultados difieren del estudio de Pardo et al.
(2016) realizado en un habitat urbano en la
costa del Caribe colombiano, donde la fre-
cuencia de Blotched tabby fue nula. Estos
resultados sugieren que las presiones
antropicas en ambientes urbanos juegan un
papel importante en el polimorfismo del color
en poblaciones de gatos.

Los bajos valores del marcador Domi-
nante blanco podrian estar relacionados a
que este expresa efectos pleiotropicos, que
exhiben penetrancia completa para la ausen-
cia de pigmentacion del manto y penetrancia
incompleta para la sordera (David et al.,
2014). El fenotipo de los gatos blancos sor-
dos se caracteriza por piel blanca, iris azul y
pérdida de audicion. Se estima que solo el
5% de los gatos de la poblacion mundial son
blancos y una subpoblacion de estos son de
ojos azules (Kral y Lomber, 2015). Este tipo
de sordera en gatos blancos puede ser bilate-
ral, aunque en algunos casos es unilateral con
audicion residual en el oido del lado opuesto
(Kral y Lomber, 2015). Esta anomalia con-
fiere una desventaja selectiva (Ryugo y
Menotti-Raymond, 2012); hecho que podria
explicar que los gatos de color blanco fueron
los menos frecuentes en este estudio, pues
un predador con limitaciones de audicion en
un medio rural ofrece ventajas frente a otros
que poseen una adecuada audicion.

En el estudio realizado en habitat urba-
no en la ciudad de Lorica (Pardo et al., 2015),
la poblacion de gatos mostro una alta frecuen-
cia de individuos portadores del marcador
Orange (0.3516) debido a una posible selec-
cion, tanto natural como artificial. En el pri-
mer caso, podria deberse a que el marcador
Orange es favorecido en ambientes urbanos
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(densidades poblacionales altas), en tanto que
la seleccion artificial, debido a preferencias
antropicas por cuestiones estéticas, dado que
los habitantes del 4rea urbana de esta ciudad
manifestaron una tendencia preferencial por
gatos naranjas y sus dos formas heterocigotas
(Calico y Tortoiseshell) (Pardo et al., 2015).
A diferencia del habitat urbano, en el presen-
te estudio, las frecuencias del marcador
Orange fueron bajas (0.1435), y la encuesta
realizada a los habitantes del lugar no evi-
dencid preferencias por algin fenotipo en
particular. Es conocido que en ambientes ru-
rales, las presiones antropicas son menores y
los fenotipos de coloraciones silvestres po-
drian verse favorecidos (Mills y Patterson,
2009).

Indice de Diversidad Genética

Laheterocigosidad génica media, enten-
dida como la media del nimero de individuos
heterocigodticos observados por loci, es una
de las estimaciones mas empleadas para ana-
lizar la variabilidad genética de las poblacio-
nes. En este estudio, en todos aquellos casos
donde no se podia diferenciar los individuos
heterocigoticos de los homocigoticos para los
alelos activos, se supuso la existencia de equi-
librio de Hardy-Weinberg y, por lo tanto, la
heterocigosidad génica considerada, es la
heterocigosidad génica esperada.

Los valores de heterocigosidad espera-
da encontrados en este estudio (0.2289), son
menores que la heterocigosidad encontrada
en la zona urbana de Lorica (He=0.3220)
(Pardo et al., 2015). Los eventos evolutivos
que alteran las frecuencias alélicas y, por ende,
el nmimero de individuos heterocigotos es mas
compleja si se tiene en cuenta que las presio-
nes de seleccion, tanto natural como huma-
na, y el flujo génico podrian ser mayores que
en habitat rural. Es asi que la media de la
heterocigosidad esperada en este estudio fue
baja, lo que indicaria un bajo nivel de diversi-
dad genética.
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Diferenciacion Genética y Flujo Génico

El alto valor del indice de diferenciacion
génica (Gg,) indicaria que cerca del 25% de
la variacion detectada se debe a diferencias
entre las poblaciones, que estas fueron
significativamente diferentes para los mar-
cadores estudiados, de alli que se deben ana-
lizar de forma independiente y no como una
sola poblacion; hecho que también es refleja-
do en el bajo valor del flujo genético.

Los gatos domésticos en ambientes ru-
rales son usualmente de vida solitaria, pero
no se descarta que algunas poblaciones vi-
van en camadas. Shreve y Udell (2015) en-
contraron un alto indice de paternidad multi-
ple en la poblacion urbana (70-83% de las
camadas con mas de un padre), pero mas
baja en la poblacion rural (0-22%). Asimis-
mo, se reporta que los machos se reprodu-
cen tan pronto como alcanzan la madurez
sexual (10 meses de edad) en la poblacion
urbana, mientras que la mayoria de los ma-
chos comienzan a reproducirse a los tres afios
en la poblacion rural (Say et al., 1999). Estos
factores inciden en la dinamica genética-
poblacional, lo que podria explicar la ausen-
cia de equilibrio de Hardy-Weinberg de las
poblaciones estudiadas. Esto estaria directa-
mente relacionado con el exceso de
homocigotos, el cual podria influir negativa-
mente en el flujo genético, y posiblemente
aumentar el efecto de endogamia; situacion
que sugiere una disminucion en los niveles de
panmixia y con ello un incremento de con-
sanguinidad en la poblacion. Por otra parte,
la estimacion de la relacion de flujo génico
podria afectarse con el aumento de la distan-
cia geografica (Hansen et al., 2008).

Estructura Poblacional
El indice de fijacion o coeficiente de
endogamia F representa la desviacion de los

genotipos con respecto al equilibrio de Hardy-
Weinberg, dentro de una poblacion y oscila
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en valores que van desde -1 (exceso de
heterocigotos) hasta 1 (exceso de
homocigotos). En este estudio, el exceso de
homocigotos estaria relacionado con una fuer-
te relacion de consanguinidad entre los indi-
viduos de cada poblacion. Asimismo, el défi-
cit de heterocigotos podria explicarse como
resultado de seleccion natural de algunos
fenotipos, que confieren cierta ventaja selec-
tiva en la dinamica predador-presa y que ha
conllevado a marcadores como Blotched
tabby a un incremento de sus frecuencias
alélicas (Kaelin y Barsh, 2013).

Los valores relativamente altos del in-
dice F, evidencian diferencias entre las po-
blaciones, las cuales podrian obedecer a que
los patrones de colonizaciéon humana se re-
flejan en datos genéticos de poblaciones de
gatos domésticos (Koch et al., 2015). Estas
poblaciones fueron colonizadas por los espa-
floles, pero una vez que la poblacion negra de
Cartagena se rebeld, se establecio en las zo-
nas urbanas y rurales de Lorica, principal-
mente en las poblaciones de interconexion con
medio y alto Sind, como El Carito (Rhenals y
Florez, 2008). Es asi que las poblaciones de
gatos domésticos podrian haberse estableci-
das en diferentes épocas, lo cual podria ex-
plicar parte de las diferencias entre ellas.

CONCLUSIONES

e La dindmica poblacional en cuanto al
polimorfismo de genes que codifican el
color de gatos en condiciones naturales
o sin cuidado doméstico, probablemente
difieran de las condiciones domésticas
en habitat urbanos.

e Los resultados sugieren que marcado-
res de fenotipo silvestre ausentes o de
baja frecuencia alélica como Blotched
tabby en ambientes urbanos, se ven fa-
vorecidos en habitat rural, en tanto que
marcadores como Orange, debido a dis-
tintas presiones antropicas por condicio-
nes estéticas, han aumentado su frecuen-
cia en ambientes urbanos, pero eviden-
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cian bajas frecuencias en habitat rural.

e Sereporta exceso de homocigotos y, por
ende, déficit de heterocigotos, lo que con-
llevaria a un aumento de consanguinidad
y bajos niveles de panmixia en la pobla-
cion, causando una desviacion en el equi-
librio de Hardy-Weinberg.
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