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Variabilidad Genética del Gato Domeéstico (Felis catus) en
Magangué, Bolivar, Colombia

GeNEeTIC VARIABILITY OF THE DomEsTIC CAT (Felis catus) IN MAGANGUE,
BoLivar, CoLomBIA

Enrique Pardo'?, Yiris Montes!, Yorlenis Cardales!

RESUMEN

El objetivo de este trabajo fue determinar la variabilidad genética de las poblaciones
de gatos domeésticos (Felis catus) utilizando genes que codifican la coloracion, el disefio
y longitud del pelaje en Magangué, Bolivar, Colombia. Un total de 297 gatos fueron
fenotipados mediante observaciones directas realizados en recorridos por las zonas ur-
banas en Magangué, atendiendo a los marcadores fenotipicos: Orange, Agouti, Tabby,
Dilution, Long hair, Spotting white y Dominant white. Se calcularon los pardmetros
genéticos poblacionales: frecuencia alélica, diversidad genética, flujo génico, equilibrio
Hardy-Weinberg y distancia genética y se infirieron las relaciones filogenéticas entre las
pablaciones de gatos. Se encontrd que el marcador Non-agouti fue el de mayor frecuen-
cia, mientras los genes Tabby blotched y Dominant white presentaron los valores mas
bajos. La mayor parte de la diversidad genética se encontr6 dentro de poblaciones y
poca entre poblaciones, asi como un elevado flujo génico. Se observd un exceso de
heterocigotos a nivel poblacional y no hubo equilibrio Hardy-Weinberg. Las poblacio-
nes se encuentran muy relacionadas genéticamente; ademas se evidencié una posible
seleccion natural y artificial de los marcadores Non-agouti y Spotting white.

Palabras clave: Felis catus, marcadores fenotipicos, diversidad, heterocigosidad,
Magangué

ABSTRACT

The aim of this study was to determine the genetic variability of populations of
domestic cats (Felis catus) using genes that encode color, design and length of pelage in
Magangué, Bolivar, Colombia. Atotal of 297 cats were phenotyped by direct observations
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made on tours through urban areas in Magangué, providing the phenotypic markers:
Orange, Agouti, Tabby, Dilution, Long hair, Spotting white y Dominant white.
Population genetic parameters were calculated: allele frequencies, genetic diversity,
gene flow, Hardy-Weinberg equilibrium and genetic distance and phylogenetic
relationships among cat populations were inferred. The non-agouti marker was the
most frequent, while Tabby blotched and Dominant white gene had the lowest values.
Most of the genetic diversity was found within populations and low among populations
as well as high gene flow. An excess of heterozygotes was observed at the population
level and there was no Hardy-Weinberg equilibrium. The populations are highly
genetically related and was evidenced a possible natural and artificial selection of the

Non-agouti and Spotting white markers.

Key words: Felis catus, phenotypic markers, diversity, heterozygosity, Magangué

INTRODUCCION

El gato doméstico (Felis catus) es un
mamifero carnivoro de la familia de los félidos,
de pequefio tamafio y con peso corporal cer-
cano a los 5 kg, aungue con gran variabilidad
entre razas, donde las hembras suelen ser
mas pequefias que los machos. Tiene una lon-
gitud de unos 50 cm sin incluir la cola. Segun
Driscoll et al. (2007), los gatos domésticos
procederian de cinco lineas maternas de ga-
tos monteses de Oriente Proximo (Felis
silvestris lybica) y que habrian sido domes-
ticados a partir de los gatos silvestres (Felis
libyca) hace mas de 10 000 afios, Su area
natural incluia el norte de Africa, China, In-
dia, sur de Europa, Gran Bretafa e islas del
Mediterraneo, y en la actualidad, debido a sus
caracteristicas adaptativas, se encuentran
globalmente distribuidos (Ruiz-Garcia et al.,
2005).

Los gatos presentan polimorfismos evi-
dentes, coherentes con el color, el patrén 'y
textura de la capa, particularidades factibles
de reconocer a simple vista, razén por la cual
la recoleccion de datos sea un procedimiento
sencillo. Sumado a esto, los gatos son una
especie de eleccion para este tipo de estu-
dios poblacionales por ser animales cosmo-
politas y ser una poblacién panmictica (Todd
1977).
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Los andlisis genético poblacionales en
gatos son necesarios para revelar la historia
de su evolucion y para la construccion de hi-
potesis filogenéticas sobre las relaciones en-
tre los alelos; sin embargo, a pesar la impor-
tancia de este tipo de estudios, la informa-
cion a nivel mundial es escasa y en algunos
lugares inexistente.

Magangué puede ser considerada una
de las ciudades mas importantes del departa-
mento de Bolivar, por ser desde tiempos
ancestrales uno de los principales puertos flu-
viales de Colombia en el rio Magdalena, lo
gue pudo haber incidido en la diversidad
genética de poblaciones de Felis catus. No
obstante, no existe informacion sobre la va-
riabilidad de los marcadores fenotipicos en
los genes del pelaje en las poblaciones del gato
doméstico en esta ciudad. Por tal motivo, el
objetivo de este estudio fue conocer la variabi-
lidad genética de las poblaciones de gatos do-
mésticos (Felis catus) en Magangué median-
te marcadores que codifican para el pelaje.

MATERIALES Y METODOS

Recoleccién de Datos
La recoleccién de datos se realizé me-

diante muestreos aleatorios a través de ex-
cursiones urbanas y observacion directa en

Rev Inv Vet Per(12016; 27(2): 277-287
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Cuadro 1. Descripcion de los siete genes estudiados (Ruiz-Garcia, 1994)

Locus Alelos® Caracteristica
O (gen ligado al sexo) 0 Silvestre; pigmentacion no naranja
0 Mutante; toda_ la pigmentacidn es naranja; epistatico
para la deteccion del locus A
A (gen autosémico) A Silvestre color agouti
a Mutante;_colo_r no-agouti; un mismo color; color
negro; epistatico para la observacion del locus T
T (gen autosomico) * Silvestre; ftigrado 0 ‘_‘Mackerel taE)by"; recesivo
frente a T°, pero dominante para t
£° Mutante; clasico o “Tabby blotched”; recesivo
Ta Mutante; abisinio o “Tabby Abyssinian”; dominante;
este alelo es poco frecuente
D (gen autos6mico) D Silvestre; color denso
d Mutante; color diluido; recesivo
L (gen autosomico) L Silvestre; pelo corto
I Mutante; pelo largo; recesivo
S (gen autosémico) S Silvestre; sin manchas blancas
S Mutante; manchado de blanco; dominante
W (gen autosomico) w Silvestre; color normal
W Mutante; color blanco; epistatico para todos los otros

colores

' 0: Orange; a: Non-agouti; Tb: Blotched tabby; d: Dilution; I: Long hair; s: Spotting white; W: Dominant

white

12 barrios urbanos del municipio de
Magangué, pertenecientes al departamento
de Bolivar, Colombia. Los barrios fueron:
Baracoa, Centro, La Candelaria, Cérdoba,
Simon Bolivar, Villa Juliana, La Florida, Las
Delicias, Maracana, Pueblo Nuevo, San Mar-
tin y Versalles.

Se realiz6 una clasificacion fenotipica
de cada individuo adulto (n=297). Las rutas
se utilizaron solo una vez a fin de evitar el
remuestreo, atendiendo a la presencia o au-
sencia de los marcadores autosémicos: Non-
agouti(a), Tabby blotched (Tb), Dilution
(d), Long hair (I), Spotting white (S) y
Dominant white (W), asi como el locus liga-

Rev Inv Vet Perd2016; 27(2): 277-287

do al sexo O (Orange) (Cuadro 1). Ademas,
se tomaron registros fotograficos de cada in-
dividuo.

Variables de Estudio

Para el estudio de la diversidad genética
de las poblaciones de gatos domésticos se
tuvieron en cuenta marcadores fenotipicos
(Cuadro 1) propuestos por el Committee on
Standardized Genetic Nomenclature for Cats
(1968): O (Orange. Caracter ligado al sexo)
y los loci autosémicos, A (A, a; agouti vs.
non-agouti), T (Ta, t+, th; Abyssinian
tabby vs. mackerel o atigrado vs. Tabby
blotched), D (D, d; full color vs. Dilution),

279



E. Pardo et al.

Cuadro 2. Frecuencias alélicas de subpoblaciones de Felis catus en Magangué, Colombia

Subpoblacién N o) a T T d I S W

Baracoa 34 0.103 0.707 0.000 0.000 0.1712 0.171 0.485 0.000
Centro 21 0.429 0.756 0.000 0.000 0.000 0.000 0.548 0.000
Coérdoba 35 0529 0.793 0.000 0.000 0.414 0.169 0.586 0.000
La Candelaria 42 0.762 0.598 0.000 0.000 0.000 0.154 0.381 0.000
La Florida 14 0536 0.655 0.000 0.000 0.000 0.000 0.429 0.000
Las Delicias 22 0295 0.769 0.000 0.000 0.369 0.369 0.636 0.000
Maracana 15 0.700 0.683 0.000 0.000 0.000 0.000 0.567 0.000
Pueblo Nuevo 26 0327 0.620 0.000 0.000 0.000 0.000 0.667 0.000
San Martin 19 0.184 0.827 0.000 0.000 0.229 0.229 0.658 0.000
Simén Bolivar 12 0.583 0.913 0.000 0.000 0.408 0500 0.625 0.000
Versalles 30 0.467 0.753 0.000 0.000 0.183 0.408 0.467 0.000
VillaJuliana 27 0333 0.770 0.000 0.000 0.192 0.192 0574 0.000
Promedio/Total 297 0.437 0.737 0.000 0.000 0.164 0.183 0552 0.000

1 0: Orange; a: Non-agouti; T*: Tabby abissynian; T°: Blotched tabby; d: Dilution; I: Long hair; s:

Spotting white; W: Dominant white

L (L, I; pelo corto vs. Long hair), S (s+, S;
no manchado de blanco vs. Spotting white)
y W (w+, W; color normal vs. Dominant
white).

Anadlisis Poblacional

Se estimaron las frecuencias alélicas, la
diversidad genética de Nei correspondientes
a la heterocigosidad esperada (He) y
heterocigosidad de la poblacion total (H,),
coeficiente de diferenciacion genética (G,,),
flujo génico (Nm), equilibrio Hardy-Weinberg
y la distancia genética entre poblaciones pro-
puestas por Nei (1972) mediante el progra-
ma PopGene 1.31 (Yeh et al., 1997).

Para determinar las relaciones genéticas
entre las poblaciones analizadas se constru-
yeron arboles filogenéticos que se obtuvie-
ron mediante el algoritmo matematico
UPGMA (Unweighted Pair Group Method-
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with Arithemetic mean) utilizando datos re-
portados por Ruiz-Garcia y Alvarez (1999),
Causil y Rodriguez (2008), Morales (2008),
Pefiuela y Cérdenas (2012) y Zambrano y
Martinez (2014), y trabajados en el progra-
ma MEGAS5.2 (Tamuraet al., 2011), a partir
de la matriz de distancias genéticas.

REsuLTADOS

Frecuencias Alélicas

En el analisis de 297 individuos, la fre-
cuencia alélica mas alta se present6 en el
alelo non-Agouti, especialmente para las
subpoblaciones Simén Bolivar (0.913) y San
Martin (0.827), mientras que los loci Tabby
abissynian, Tabby blotchet y Dominant
white no fueron observados en la poblacién
estudiada (Cuadro 2).

Rev Inv Vet Per(12016; 27(2): 277-287
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Cuadro 3. Heterocigosidad esperada de la poblacion de Felis catus de Magangué, Colombia

Subpoblacion  Orange Agouti Tabby Dilution Long hair Ss\ﬁmgg White
Baracoa 0.185  0.414 0.000 0.284 0.284 0.500  0.000
Centro 0.490 0.369 0.000 0.000 0.000 0.495  0.000
Cordoba 0.498  0.329 0.000 0.485 0.281 0.485  0.000
LaCandelaria  0.363  0.481  0.000 0.000 0.261 0.472  0.000
LaFlorida 0.497  0.452  0.000 0.000 0.000 0.490  0.000
Las Delicias 0.416  0.356  0.000 0.466 0.466 0.463  0.000
Maracana 0.420  0.433 0.000 0.000 0.000 0.491  0.000
Pueblo Nuevo  0.440  0.471  0.000 0.000 0.000 0.444  0.000
San Martin 0.301  0.286  0.000 0.354 0.354 0.450  0.000
Simon Bolivar  0.486  0.159  0.000 0.483 0.500 0.469  0.000
Versalles 0.498  0.372  0.000 0.298 0.483 0.498  0.000
Villa Juliana 0.444  0.354 0.000 0.311 0.311 0.489  0.000
Media 0.420  0.373  0.000 0.223 0.245 0.479 0

Cuadro 4. Equilibrio Hardy-Weinberg mediante la prueba de bondad de ajuste de chi-

cuadrado
i 1 Grados de i
Poblacion Locus libertad P -valor
Magangué ) 26.464 3 1.7923E-06
S 6.319 1 0.042

' 0: Orange; S: Spotting white

Diversidad Genética

Baracoa fue la subpoblacion que pre-
sent0 el valor mas alto de heterocigosidad para
el marcador Spotting white, seguido de la
subpoblacién Simoén Bolivar que presento el
valor mas alto de heterocigosidad para el
marcador Long hair, mientras que los marca-
dores White y Tabby presentaron los valores
mas bajos de heterocigocidad (Cuadro 3).

Rev Inv Vet Per(12016; 27(2): 277-287

El test de equilibrio Hardy-Weinberg
(Cuadro 4) a nivel global, mostré ausencia de
equilibrio para las poblaciones estudiadas.

Diferenciacion Genética y Flujo Génico

La diversidad genética total (H,) de la
poblacion de Magangué es moderada, siendo
el promedio igual a 0.390, con unintervalo de
0.274 enel locus Dilution a 0.495 en el locus
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Cuadro 5. Distribucién de la diversidad genética de la poblacion de Felis catus de
Magangué, Colombia

Hr Hs Gst Dst Nm
Orange 0.492 0.420 0.147 0.072 2.905
Aguti 0.388 0.373 0.038 0.015 12.642
Tabby 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
Dilution 0.274 0.223 0.185 0.051 2.203
Long hair 0.299 0.245 0.180 0.054 2.273
Spotting white 0.495 0.479 0.032 0.016 15.138
White 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
Media 0.390 0.348 0.107 0.041 4.194

H; = diversidad genética total

Hs = diversidad dentro de las poblaciones
Dsr = diversidad entre poblaciones

G¢r= coeficiente de diversidad genética
Nm = namero de migrantes

Cuadro 6. Matriz de distancia genética (Nei, 1972) entre subpoblaciones de Magangué
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1: Villa Juliana, 2: Baracoa, 3: Centro, 4: Cérdoba, 5: La Candelaria, 6: La Florida, 7: Las Delicias, 8:
Maracand, 9: Pueblo Nuevo, 10: San Martin, 11: Simén Bolivar, 12: Versalles
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Villaduliana
SanMartin

Baracoa

LasDelicias
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Figura 1. Dendograma construido con el método UPGMA de poblaciones de Felis catus de
Magangué basado en la distancia genética de Nei (1972)

Ibague
Bucaramanga
L Bogota
Cali

L Pasto

Monteria

lorica
|: Cartagena
Magangue

—— San/antero

He Cowvenas
L Tolu

1
0.08 0.06 0.04 0.02 0.00

Figura2. Dendograma construido con el método UPGMA de poblaciones de Felis catus de
Colombia basado en la distancia genética de Nei (1972)
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Spotting white. La mayor parte de la diver-
sidad genética se encuentra dentro de las
poblaciones (H,=0.348) y escasa entre las
poblaciones (D,=0.041). EI coeficiente de
diferenciacion genética (G,,=0.107) indica
que el 10.7% de la diversidad genética se
encuentra entre poblaciones y el 89.3% den-
tro de las poblaciones. El valor de Nm mayor
a uno indica que existe alto flujo génico entre
las subpablaciones locales estudiadas (Cua-
dro 5).

Distancia Genética

La distancia genética entre las
subpaoblaciones de Magangué fue baja, sien-
do San Martin y Villa Juliana las
subpoblaciones méas cercanas, mientras que
Pueblo Nuevo y Simén Bolivar presentaron
mayor distancia génica (Cuadro 6).

En el dendograma UPGMA elaborado
a partir de los valores de distancia genética
de Nei (1972) para las doce subpoblaciones
de Magangué se puede apreciar claramente
la conformacion de dos grupos, donde en uno
se agrupan las subpaoblaciones Villa Juliana,
San Martin, Baracoa, Las Delicias, Versalles,
Cordobay Simén Bolivar y el otro conforma-
do por las cinco subpoblaciones restantes
(Figura 1).

El dendograma UPGMA, elaborado a
partir de los valores de distancia genética de
Nei (1972) para 12 poblaciones de Felis catus
de Colombia, revela la conformacion de dos
grupos (Figura 2): uno conformado por po-
blaciones del interior del pais como Ibagué,
Bucaramanga, Bogota, Caliy Pasto, a las que
se han unido Monteria y Lorica, y el segundo
grupo formado por poblaciones del Caribe
colombiano: Magangué, Cartagena, San
Antero, Covefias y Tolu.

Discusion

La elevada frecuencia del alelo non-
agouti en Magangué podria estar relaciona-
da con factores ambientales como las eleva-

284

das temperaturas, que posiblemente estarian
favoreciendo la presencia y aumento de indi-
viduos portadores de dicho gen (Ruiz-Garcia
et al., 2005, Kaelin et al., 2012), unido a la
posible existencia de sucesos selectivos, aso-
ciados a una progresiva melanizacion del pe-
laje, generando alternativas alélicas que po-
sibilitan que las coloraciones mas melénicas
se vean favorecidas en el medio urbano
(Ruiz-Garcia y Alvarez 2003).

Entre los sucesos selectivos cabe des-
tacar las altas densidades poblacionales y la
injerencia humana, debido a que estos indivi-
duos son mas sociables con otros congéne-
res, lo que aumenta la posibilidad de co-exis-
tir y adaptarse a entornos urbanos (Grahn et
al., 2005, Eizirik et al., 2010, Rosenfeld 2010).
Estudios realizados en visones (Keeler y
Moore 1961; Trapezov et al., 2008) y en zo-
rros (Keeler et al., 1968, Keeler 1975,
Borodin 1981) revelan una correlacion entre
genes de la coloracion y ciertos rasgos del
comportamiento, resultando los individuos mas
mel&nicos menos temerosos, menos agresi-
VoS y mas resistentes al estrés que produce
las zonas urbanas.

El locus Spotting white (s) también pre-
sentd altas frecuencias, lo que podria estar
relacionado con factores ambientales, ya que
este gen se asocia a zonas de altas tempera-
turas y exposicion solar, postulandose como
un posible claro ejemplo de seleccién natural
in situ en nuevos hébitats colonizados (Ruiz-
Garcia et al., 2005, Kaelin et al., 2012).

La nula frecuencia de los alelos Tabby
blotched y Dominant white concuerdan con
los resultados de Ruiz-Garcia y Alvarez
(2008), quienes afirman que las frecuencias
de Tabby blotched en Latinoamérica resul-
tan ser bajas 0 muy bajas. Por otro lado, la
ausencia del alelo Dominant white podria
deberse a que este gen se expresa mayor-
mente en lugares donde la temperaturas os-
cilan entre 28-39 °C (Morales, 2008), tempe-
raturas bastante menores a las presentadas
en Magangué; ademas, se tiene la particular

Rev Inv Vet Per(12016; 27(2): 277-287
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condicion que caracteriza a este gen, pues
propicia efectos pleiotropicos sobre la audi-
ciony vision (Geigy et al., 2007), hechos que
colocan en desventaja y provocan la reduc-
cion sustancial de los individuos que portan
este gen.

La presencia de la mayoria de los mar-
cadores estudiados en la poblacién de gatos
domésticos de Magangué demuestra la gran
variedad de genes disponibles en la zona, si-
tuacion que posiblemente se puede atribuir a
la ubicacién geografica estratégica de dicha
poblacion, pues desde hace mucho tiempo es
paso obligado de transeuntes, favoreciendo
el movimiento de migrantes lo que ha facili-
tado un considerable flujo génico.

La desviacion del equilibrio de Hardy-
Weinberg para los alelos O (Orange) y S
(Spotting white) puede deberse a diversas
causas. El exceso de heterocigotos y déficit
de homocigotos encontrado en el estudio po-
dria atribuirse a factores evolutivos como la
seleccion artificial, pues las personas tienen
predileccion por cierto tipo de caracter en los
gatos, lo que ha favorecido algunas caracte-
ristica fenotipica mas que a otras. Otro as-
pecto que podria afectar esta desviacion es
la cercania geogréafica entre las subpo-
blaciones estudiadas, lo que ocasiona un au-
mento sustancial del flujo génico que hay en-
tre las mismas, dado que la existencia de un
alto intercambio de genes previene eventos
de endogamia al interior de las poblaciones
(Cortés, 2008), provocando un aumento de
genotipos heterocigotos en la poblacion.

La diversidad genética total (H,) encon-
trada fue moderada. La mayor parte de la
diversidad génica se encuentra dentro de las
poblaciones (H,) y poca entre las poblacio-
nes (D), lo cual indica que las
subpoblaciones locales comparten una gran
proporcion de la diversidad total. El flujo de
genes Nm fue de 4.194 y, en general, se con-
sidera que valores cercanos 0 mayores de 5
son considerados suficientes para mantener
una relativa homogeneidad del pool de genes
(Slatkin, 1987). Los resultados indican que

Rev Inv Vet Perd2016; 27(2): 277-287

aparentemente no hay diferenciacién entre
las subpoblaciones muestreadas. La falta de
diferenciacion genética entre poblaciones es
generalmente considerada como el resultado
de un suficiente flujo de genes, tipicamente
dado por migraciones, ocurriendo en todas
las poblaciones para contrarrestar los efec-
tos de la seleccion o la deriva genética. Se-
gun Lowe et al. (2004), un Nm mayor a 1
permite que las poblaciones conserven
conectividad genética, ya que el flujo genético
sobrepasa los efectos de la deriva e impide la
diferenciacion local.

El elevado grado de flujo génico permi-
te inferir que las poblaciones se encuentran
muy relacionadas genéticamente y se com-
portan como una metapoblacion, situacion a
la cual se atribuye la aproximacion de todas
las poblaciones desde el punto de vista es-
tructural (Ruiz-Garcia et al., 2005).

El dendograma UPGMA elaborado a
partir de los valores de distancia genética de
Nei (1972) en Magangué, muestra como los
resultados obtenidos responden a la antigtie-
dad de los barrios (Pefia-Cruz et al., 2015).

En el dendograma UPGMA elaborado
a partir de los valores de distancia genética
de Nei (1972) indic6 que Magangué se com-
porta genéticamente como una sola pobla-
cion, y al compararla con otras ciudades co-
lombianas se encontro similitud con ellas, sien-
do mayor dicha relacion entre Magangué con
Cartagena, San Antero, Covefias y Tolu. La
homogeneidad genética hallada en estas ciu-
dades del Caribe colombiano puede estar re-
lacionada con el vertiginoso desplazamiento
de los conquistadores espafioles por el rio
Magdalena, donde establecieron muchas ciu-
dades en poco tiempo (Ruiz-Garcia et al.,
2005, Pefia-Cruz et al., 2015). Ademas, este
gran parecido genético entre las poblaciones
puede corresponder a un evento fundador
comun, las cuales se originaron a partir de
las poblaciones espafiolas (Ruiz-Garcia et al.,
2005), al ser una especie ausente en Améri-
ca hasta la inmigracion de los europeos (Ruiz-
Garcia y Alvarez, 1999). Sumado a esto, cabe
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resaltar la similitud de las condiciones am-
bientales de estas ciudades.

CONCLUSIONES

e Las frecuencias alélicas mas elevadas
correspondieron a los alelos Non-agouti
y Spotting White, mientras que los alelos
Tabby bloched y Dominant white pre-
sentaron las menores frecuencias.

e Al no encontrarse los loci Orange y
Spotting white en equilibrio de Hardy-
Weinberg, se presume que en las pobla-
ciones analizadas puede estar ocurrien-
do seleccién sobredominante, mutacion,
deriva génica o la ocurrencia de migra-
ciones.

e Seevidenci6 una posible seleccién natu-
ral y artificial de los marcadores Non-
agouti y Spotting white.
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