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Estudio de la diversidad genética de gato doméstico (Felis catus) mediante genes
asociados al color del pelaje en Lorica-Cérdoba, Colombia

Pardo, E.'®; Causil, L. y Rodriguez, A.!

'Universidad de Cérdoba. Facultad de Ciencias Bdsicas. Departamento de Biologia. Monteria. Colombia.

RESUMEN

PALABRAS CLAVE ADICIONALES

Equilibrio Hardy-Weinberg.
Estructura genética.

Flujo génico.

Frecuencias alélicas.
Heterocigosidad.

Evaluar la diversidad y estructura genética en poblaciones de gatos domésticos (Felis ca-
tus) mediante marcadores de pelaje en Lorica, Cérdoba. Se realizaron muestreos aleatorios
enire los meses de agosto y octubre del afio 2014, en 243 animales adultos presentes en
nueve barrios de Lorica, donde se caracterizé fenotipicamente cada animal; la nomenclo-
tura utilizada estd en concordancia con el Committe Standardized Genetic Nomenclature
For Cats (1968), atendiendo a los marcadores autosémicos de codificacién morfolégica:
el locus ligado al sexo Orange (O) y los loci autosémicos Non-agouti (a), Blotched tabby
(Tb), Dilution (d), Pelo largo () Manchado de blanco (S) y Dominante blanco (W). Los
pardmetros genéticos poblacionales: frecuencia alélica, diversidad genética, flujo génico,
equilibrio Hardy-Weinberg y distancia genética fueron calculados a través del programa
PopGene 1.31; la estructura genética se evalué mediante el programa FSTAT v. 2.9.3.2.
El marcador Manchado de blanco fue el de mayor frecuencia mientras el gen Dominante
blanco presenté los valores mds bajos de las frecuencias alélicas. Se registraron cifras poco
significativas de variabilidad genética a nivel global y poblacional, asi mismo, se obtuvo
una escasa diferenciacién genética entre las poblaciones, acompafiado de un elevado flujo
génico; se observé un exceso de heterocigotos a nivel poblacional y a nivel total, no hubo
equilibrio Hardy-Weinberg en todas las poblaciones con relacién a los marcadores Orange
y Manchado de blanco.

Study of genetic diversity of domestic cat (Felis catus) by genes associated with coat
color in Lorica-Cérdoba, Colombia

SUMMARY

ADDITIONAL KEYWORDS

Hardy-Weinberg equilibrium.
Genetic sfructure.

Gene flow.
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INFORMACION

This study assessed the genetic diversity and population structure in populations of domes-
tic cats (Felis catus), in Lorica (Colombia), using coat color markers. Random samples were
obtained between August and October 2014, in 243 adult animals present in nine neighbor-
hoods of Lorica. Each animal was characterized phenotypically; the nomenclature used is in
accordance with Committe on Standardized Genetic Nomenclature For Cats (1968), based
on markers encoding morphological variants the sex-linked orange locus Orange, autosomal
loci: Non-agouti (a), Blotched tabby (Tb), Dilution (d), Long hair (l), Spotted white (S) and
Dominant white (W). Population genetic parameters allele frequency, genetic diversity, gene
flow, Hardy-Weinberg equilibrium and genetic distance were calculated through the program
PopGene 1.31; the genetic structure was assessed using the program FSTAT v. 2.9.3.2. The
Spotted white gene showed the highest frequency, while the Dominant white marker pre-
sented the lowest values of allele frequencies. Insignificant values of genetic variability and
population occurred at global level, likewise, low genetic differentiation among populations,
accompanied by a high gene flow was evident; an excess of heterozygotes at population
and global level was observed. In no population was Hardy-Weinberg equilibrium found in
relation to the Orange and Spotting white markers.
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INTRODUCCION

El gato doméstico (Felis catus) es un mamifero pe-
queno, principalmente carnivoro, pertenece a la familia
de los Félidos. Es posible que haya sido resultado del

cruce entre el gato montés europeo (Felis silvestris) y del
gato doméstico africano (Felis lybica) en Asia y Europa.
Su domesticacién habria comenzado en Chipre hace
unos 9500 anos, donde descubren una tumba con los
cadaveres de un gato y su amo. Lo cual prueba una
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Tabla I. Descripcion de los 7 genes estudiados, Ruiz-Garcia, 1994 (Description of the 7 genes studied, Ruiz-Garcia, 1994).

Locus Alelos  Caracteristica
0 (gen ligado al sexo) o] Silvestre; pigmentacion no naranja.
O Mutante; toda la pigmentacion es naranja; epistatico para la deteccion del locus A.
A (gen autosémico) A Silvestre color agouti. _ _ o .
a Mutante; color no-agouti; un mismo color; color negro; epistatico para la observacion del locus T.
tr Silvestre; atigrado o mackerel tabby; recesivo frente a T2, pero dominante para t°.
T (gen autosémico) t Mutante; clasico o blotched tabby; recesivo.
™ Mutante; abisinio o abyssinian tabby; dominante; este alelo es poco frecuente.
D (gen autosémico) D Silvestre; color d.er.130. .
d Mutante; color diluido; recesivo.
. L Silvestre; pelo corto.
L (gen autosdémico) . ; .
| Mutante; pelo largo; recesivo.
S (gen autosémico) S Silvestre; sin manchas blancas. .
S Mutante; manchado de blanco; dominante.
W (gen autosémico) w Silvestre; color normal. o
W Mutante; color blanco; epistatico para todos los otros colores.

O= Orange; a= Non-agouti; Tb= Blotched tabby; d= Dilution; |= Pelo largo; s= Manchado de blanco; W= Dominante blanco.

relacion intensa entre gatos y seres humanos; proba-
blemente los gatos domesticados eran dedicados a
actividades especiales o a personas especiales dentro
de la aldea (Pennisi, 2004). El esqueleto de gato se
hallé sélo a 40 centimetros del ser humano. Tanto por
la relativa salud del esqueleto como por el sedimento
que lo rodeaba indicaria que alguien habia cavado este
pequefio hoyo o tumba, colocado ahi el gato y lo habia
cubierto rapidamente; ambos esqueletos estan colo-
cados en forma simétrica. La proximidad tan intensa
de ambos en la muerte deberia interpretarse como
una evidencia de una fuerte relacién en vida (Pennisi,
2004). Los romanos habrian introducido esta especie a
Bretana alrededor del ano 300 D.C. Mas tarde, serian
los europeos los encargados de introducir al gato do-
méstico en el resto del mundo (Illanes et al., 2007; Vella
et al., 2005).

La estricta relacion entre las grandes movilizaciones
antrépicas y la distribucién actual de las poblaciones
de gatos domésticos es lo que se conoce como la hip6-
tesis de migracion histérica (Ruiz-Garcia y Alvarez,
2003). Varias poblaciones han sido analizadas desde
una perspectiva de la genética de poblaciones biogeo-
graficas en diferentes partes del mundo, utilizando las
caracteristicas que codifican para la longitud, distri-
bucién, coloracion del pelaje y anomalias esqueléticas.
La mayoria de estudios de las poblaciones de gatos se
han realizado en Europa. Dado ese gran niimero de es-
tudios, es sorprendente que solo algunos han incluido
informacion sobre América Latina y especificamente
de Colombia (Ruiz-Garcia y Alvarez, 2003, 2008; Ruiz-
Garcia et al., 2005).

La variacion fenotipica en la hibridacién de especies
o subespecies es una condicién para que los ecologis-
tas, conservacionistas y administradores de vida silves-
tre identifiquen poblaciones parentales y sus hibridos
en el campo, por tal razén los marcadores fenotipicos,
especialmente los relacionados con la coloracién del
pelaje, constituyen una valiosa herramienta a la hora
de analizar la estructura genética de las poblaciones,
debido a su gran contenido informativo, bajo costo,
facil manipulacién e identificacién y rapida obtencién
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de resultados (Ruiz-Garcia et al., 2008; Devillard et al.,
2014; Adefenwa et al., 2013).

Por esta razén la presente investigaciéon tuvo como
finalidad conocer el grado de diversidad y estructura
genética en poblaciones de gatos domésticos (Felis ca-
tus) mediante marcadores que codifican para el pelaje
en Lorica, Cérdoba, Colombia.

MATERIAL Y METODOS

SITIO DE ESTUDIO

El estudio se realizé en la zona urbana de Lorica
(09°13’54” Latitud Norte y 75°49’11” Longitud Oeste)
y una temperatura promedio de 28 °C. Se muestrearon
los barrios Nueva Colombia, San Miguel, Jestis Maria
Lugo, La Gloria, Kennedy, 25 de Agosto, Finzend, Los
Andes y Villa Juana.

OBTENCION DE DATOS

Se realizaron muestreos aleatorios entre los meses
de agosto y octubre del afio 2014; mediante excursiones
urbanas y observacién directa se realizé una clasifica-
cién fenotipica de cada uno de los individuos adultos
encontrados en Lorica (n=243), cada ruta se utilizé s6lo
una vez, a fin de evitar el remuestreo, atendiendo a la
presencia o ausencia de los marcadores autosémicos:
Non-agouti(a); Blotched tabby (Tb); Dilution (d), Pelo largo
(1); Manchado de blanco (S) y Dominante blanco (W) y el
locus ligado al sexo O (orange) (tabla I), por tltimo se
tomaron registros fotograficos de cada individuo. De
igual manera, se realizé una encuesta sobre sexo, edad
raza, origen y preferencias antrépicas.

DISERO ESTADISTICO

La estimacion de las frecuencias alélicas de cada
marcador a nivel poblacional y global, asi como las
medidas de diversidad genética establecidas por Nei
correspondientes a la heterocigosidad esperada (He),
heterocigosidad esperada de la poblacién total (H),
coeficiente de diferenciacion genética (Gg;), flujo gé-
nico (Nm), equilibrio Hardy-Weinberg y la distancia
genética entre las poblaciones, se estimaron a través del
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Tabla II. Frecuencias alélicas de cada marcador en las poblaciones estudiadas (Allele frequencies for each marker in

the populations studied).

Locus

Poblaciones (0] a Tb d | s w

Nueva Colombia 0,3939 0,3143 0,4643 0,4603 0,1224 0,6424 0,0000
San Miguel 0,4118 0,2000 0,3750 0,5000 0,1538 0,5000 0,0000
J. Ma Lugo 0,5000 0,0714 0,2174 0,7647 0,1250 0,3636 0,0000
La Gloria 0,2353 0,2727 0,2308 0,3125 0,4000 0,4483 0,0000
Kennedy 0,2473 01707 0,5333 0,5484 0,0408 0,6000 0,0000
25 Agosto 0,3333 0,4400 0,2857 0,4400 0,2000 0,6364 0,0000
Finzenu 0,3208 0,4000 0,3600 0,5556 0,0556 0,6667 0,0000
Los Andes 0,2727 0,2727 0,4286 0,3548 0,0404 0,4000 0,0244
Villa Juana 0,4400 0,0909 0,3750 0,4400 0,1053 0,3846 0,0000

O= Orange; a= Non-agouti; Tb= Blotched tabby; d= Dilution; |= Pelo largo; s= Manchado de blanco; W= Dominante blanco.

Tabla III. Frecuencia alélica total de cada marcador
fenotipico en Lorica (Total allele frequency of each phenotypic
marker in Lorica).

Locus
O a Tb d | s w
0,3516 0,2876 0,3922 0,4949 0,1437 0,5576 0,0012

O= Orange; a= Non-agouti; Tb= Blotched tabby; d= Dilution; 1= Pelo
largo; s= Manchado de blanco; W= Dominante blanco.

Total

programa PopGene 1.31 (Yeh et al., 1999), la estructura
genética de las poblaciones, atendiendo a los indices de
fijaciéon propuestos por Wright: Fg, F;; y Fg, se calcul6
mediante el programa FSTAT v. 2.9.3.2 (Goudet, 2002).

La elaboraciéon del dendrograma que representa
los valores estimados de distancia genética se realizo
a través del método UPGMA (Unweighted Pair Group
Methodwith Arithmetic Mean) empleando el progra-
ma MEGA 5.2 (Tamura ef al., 2011).

RESULTADOS

FRECUENCIAS ALELICAS

Al calcular las frecuencias alélicas para cada po-
blacién (tabla II) se obtuvo que el gen Manchado de
blanco fue el mas frecuente, especialmente en las sub-

poblaciones de Finzent (q= 0,6667), Nueva Colombia
(q= 0,6424) y 25 Agosto (q= 0,6364). Por su parte, el
marcador Dominante blanco, responsable de la capa
blanca, solo se registré en dos de las subpoblaciones:
Los Andes y Villa Juana, siendo este el marcador me-
nos frecuente en la poblaciéon de Lorica. También los
marcadores Non-agouti y Pelo largo mostraron bajas
frecuencias, tanto a nivel subpoblacional, como a nivel
global (tabla III). Cabe sefialar que la frecuencia del
gen Orange, fue alta (p= 0,3516) en comparacién con
las reportadas en otras poblaciones por otros autores
(Ruiz-Garcia y Alvarez, 1999, 2003, 2008; Ruiz-Garcia
et al., 2005).

DIVERSIDAD GENETICA

En cada una de las poblaciones, el nivel medio de
variabilidad genética fue alto (tabla IV) siendo la po-
blacién de Nueva Colombia la de mayor heterocigosi-
dad (He= 0,3538), por otro lado, a nivel de marcadores,
las poblaciones Jestis Maria Lugo, San Miguel y Villa
Juana resultaron ser las de mayores indices de diver-
sidad génica con respecto al gen Orange, sin embargo,
la poblacién 25 de Agosto, para el marcador Manchado
de blanco se ubicé como la zona con el mayor grado de
diversidad génica a nivel global mostrando un valor
de 0,4907, seguido por Nueva Colombia (He= 0,4958)
y Finzenu (He= 0,4878) para el marcador antes men-

Tabla IV. Indice de diversidad genética de Nei (1973) en cada poblacién a través de la heterocigosis esperada
(He) para cada marcador (Genetic diversity index of Nei (1973) in each population through expected heterozygosity (He) for each

marker).
Locus

Poblaciones (0] a Tb d | s W Promedio
Nueva Colombia 0,4138 0,3735 0,4879 0,4392 0,2802 0,4824 0,0000 0,3580
San Miguel 0,4430 0,3230 0,4311 0,4707 0,2800 0,4707 0,0000 0,3455
J. Ma Lugo 0,4657 0,1753 0,3122 0,5080 0,2741 0,4173 0,0000 0,3053
La Gloria 0,3330 0,3600 0,4560 0,3837 0,1610 0,4449 0,0000 0,3052
Kennedy 0,3629 0,2619 0,2288 0,4639 0,2577 0,4748 0,0000 0,2957
25 Agosto 0,3983 0,4437 0,3712 0,4437 0,1934 0,4907 0,0000 0,3344
Finzenu 0,3802 0,4190 0,3900 0,4679 0,2327 0,4878 0,0000 0,3400
Los Andes 0,3594 0,3594 0,4174 0,4059 0,2220 0,4260 0,0149 0,3255
Villa Juana 0,4437 0,1934 0,3043 0,4437 0,2176 0,4224 0,0000 0,2968

O= Orange; a= Non-agouti; Tb= Blotched tabby; d= Dilution; |= Pelo largo; s= Manchado de blanco; W= Dominante blanco.

Archivos de zootecnia vol. 64, niim. 248, p. 391.
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Tabla V. Heterocigosidad total para cada marcador en Lorica (Total heterozygosity for each marker in Lorica).

Locus O a Tb

HT 0,4000 0,3232 0,3776

d | S W

0,4474

Promedio

0,2307 0,4573 0,0179 0,3220

O= Orange; a= Non-agouti; Tb= Blotched tabby; d= Dilution; |= Pelo largo; s= Manchado de blanco; W= Dominante blanco.

Tabla VI. Equilibrio de Hardy-Weinberg para los
marcadores Orange (O) y Manchado de blanco (s)
(Hardy-Weinberg equilibrium for Orange (O) and White spotting (s)
markers).

Poblacién Locus ha Grados de libertad p
) O 37,8 1 0,045
Lorica s 14,4 1 0,000

O= Orange; s= Manchado de blanco.

Tabla VII. Coeficiente de diferenciacién genética
(GST) y flujo génico (Nm) en Lorica (Coefficient of genetic
differentiation (GST) and gene flow (Nm) in Lorica).

GST Nm

0,026 9,75

Tabla VIII. Valores de los estadisticos F para cada
marcador en la poblacién global (F statistical values for
each marker in the overall population).

Marcadores FIT FST FIS

O -0,3563 0,0035 -0,3515
a -0,2630 0,0018 -0,2879
Tb -0,3444 0,0013 -0,3924
d -0,4936 0,0008 -0,4978
| -0,1167 0,0001 -0,1185
s -0,5559 0,0015 -0,5684
w -0,0050 0,0088 -0,0140
Promedio -0,3049 0,0025 -0,3186

O= Orange; a= Non-agouti; Tb= Blotched tabby; d= Dilution; 1= Pelo
largo; s= Manchado de blanco; W= Dominante blanco.

cionado, quien ademds mostré los niveles mas altos
de variabilidad genética en todas las poblaciones a
excepcion de Jestis Maria Lugo. En general, el mar-
cador Manchado de blanco presentd el mayor valor de
diversidad genética seguido de los genes Dilution y

Orange cuyo indice fue superior a los registrados por
el resto de los marcadores (tabla V), en promedio el
nivel de variabilidad genética en la poblacion total fue
de 0,3220. Con relacion al test de equilibrio Hardy-
Weinberg (tabla VI), a nivel global las poblaciones
reportaron ausencia de equilibrio.

DIFERENCIACION GENETICA Y FLUJO GENICO

El nivel de diferenciaciéon genética en la poblacién
de Lorica fue muy bajo (tabla VII), lo cual indica que
aproximadamente el 2,6 % de la variacion detectada se
debe a diferencias entre las poblaciones, por lo tanto,
las nueve poblaciones no fueron significativamente
diferentes para los marcadores estudiados y sugiere
que todas ellas se mantienen como una sola poblacién.

En contraste, el elevado valor de flujo génico per-
mite suponer que las poblaciones mantienen un grado
considerable de intercambio genético, asumiéndose
un total de nueve migrantes por generacion, ademds
la cifra obtenida resulté ser mayor que 1 y 4, lo que
indica que las poblaciones se comportan como una
metapoblacion.

ESTRUCTURA POBLACIONAL

Los valores negativos en cada marcador y en pro-
medio para el estadistico F;g (tabla VIII) evidencian un
exceso de heterocigotos de los individuos con respecto
a cada poblacién y por lo tanto se asume ausencia de
consanguinidad, con valores que oscilan entre -0,0140
para el marcador Dominante blanco y -0,5684 para el
gen Manchado de blanco; con relacién al estadistico Fy,
en promedio se obtuvo un exceso de heterocigotos de
los individuos con respecto a la poblacién total, abar-
cando valores de -0,0050 a -0,5559 para los marcadores
Dominante blanco y Manchado de blanco respectivamente.
Por otro lado el valor promedio de Fg; resulté ser bajo,
lo que indica la escasa diferenciacion génica existente
entre las poblaciones, cabe resaltar un valor similar se
registré para el coeficiente Gg; (tabla VII).

Tabla IX. Matriz de distancia genética (Nei, 1972) entre las poblaciones (Matrix of genetic distance (Nei, 1972) between

populations).

Poblacion 1 2 3 4 5 6 7 8 9
1 —

2 0,038 —

3 0,046 0,063 —

4 0,041 0,068 0,094 —

5 0,009 0,040 0,059 0,063 —

6 0,011 0,036 0,049 0,016 0,024 —

7 0,008 0,057 0,038 0,047 0,012 0,012 —

8 0,008 0,040 0,072 0,039 0,011 0,013 0,013 —

9 0,006 0,025 0,051 0,040 0,019 0,007 0,014 0,011 —

1=Nueva Colombia; 2= San-Miguel; 3= José Maria Lugo; 4= La-Gloria; 5= Kennedy; 6= 25-Agosto; 7= Finzenu; 8= Los-Andes; 9= Villa-Juana.

Archivos de zootecnia vol. 64, niim. 248, p. 392.
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DISTANCIA GENETICA

La distancia genética entre las poblaciones fue baja,
siendo Nueva Colombia y Villa Juana las poblaciones
mas cercanas (tabla IX), mientras que José Maria Lugo
y La Gloria resultaron ser las de mayor diferencia gé-
nica, cifra poco significativa, pues no super?6 el 10%, en
este contexto, la poblacién de José Maria Lugo present6
los mayores valores de distancia genética en compara-
cién con el resto de las poblaciones.

El dendrograma (figura 1) evidencia la similitud
genética entre las poblaciones de Nueva Colombia y
Villa Juana a las cuales se asocia la poblacion de 25 de
agosto, luego Los Andes y Finzent. Por otro lado, la
poblacién de José Maria Lugo se mantuvo alejada de
las demas, pero con un valor de distancia poco signi-
ficativo, que permite deducir que las poblaciones en
conjunto estdn muy relacionadas.

A nivel de Colombia (figura 2), la poblacién de Bo-
gotéd es la mas alejada de las poblaciones estudiadas,
al igual que lo es la poblacién de Lorica en su cluster.

DISCUSION

La elevada frecuencia del gen Manchado de blan-
co, podria estar relacionada con factores ambientales
como las altas temperaturas, que posiblemente estarian
favoreciendo no solo la presencia, sino el aumento de
individuos portadores de dicho gen (Ruiz-Garcia et al.,
2005; Shostell et al., 2005; Kaelin et al., 2012). Este hecho
unido a ciertas preferencias antropicas por cuestiones
estéticas, reflejadas en la encuesta que se realizé du-
rante el muestreo, evidencian una posible seleccién
artificial, no solo por este marcador, sino también por
el marcador Orange, de tal manera que sus frecuencias
fueron elevandose progresivamente (Ruiz-Garcia y
Alvarez, 1999) al igual que la heterocigocidad espe-
rada. Estudios han reportado que el gen Orange se ve
favorecido en ambientes urbanos, cuyas densidades
poblacionales son altas (Eizirik et al., 2010; Grahn et al.,
2005; Rosenfeld 2010), pues tienden a sociabilizar con
otros congéneres para poder co-existir y adaptarse a
una mayor injerencia humana en sus vidas; lo que per-
mite suponer que los gatos que portan este gen, estan
mejor adaptados a las condiciones imperantes de este
sitio, que otros que no lo portan. Ademads, otra posible
respuesta podria ser el rdpido crecimiento poblacional
de gatos lo cual incrementa considerablemente el flujo
genético e incrementa la panmixia (Pefia-Cruz et al.,
2015). Cabe sefialar que Ruiz-Garcia y Alvarez (1999)
proponen que la carencia del locus White puede ser
utilizado como indicador de diversidad genética. En el
presente estudio se obtuvo una frecuencia del alelo W
ligeramente mayor al reportado en estudios realizados
en otras poblaciones colombianas por Ruiz-Garcia y
Alvarez (1999), lo cual segtn ellos, puede revelar la
cantidad de intervencién humana en las poblaciones
de gatos, lo que conduciria a mostrar en la presente
investigacion una injerencia mayor. Sin embargo, el he-
cho que la frecuencia del alelo W sea tan baja en todos
los estudios, puede atribuirse a efectos pleiotrépicos
sobre la audicién (Geigy et al., 2007) lo cual podria
causar complicaciones en los individuos, asi como la
muerte a una edad mds temprana.

Nueva-Colombia
Villa-Juana
25-Agosto
Los-Andes

Finzenu

— L Kennedy

San-Miguel

— La-Gloria
J-M-Lugo

, , ,
0.025 0.020 0015 0.010 0.005 0.000

Figura 1. Dendrograma de neighbor-joining elabora-
dos para las poblaciones de Lorica usando siete mar-
cadores genéticos y la distancia genética (D) de Nei
(1972) (Neighbor-joining dendrogram produced for populations of
Lorica using seven genetic markers and genetic distance (D) of Nei
(1972)).
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Figura 2. Dendrograma de neighbor-joining elabora-
dos para nueve poblaciones colombianas usando
siete marcadores genéticos y la distancia genética
(D) de Nei (1972) (Neighbor-joining dendrogram produced for
nine Colombian populations using seven genetic markers and ge-
netic distance (D) of Nei (1972)).

La presencia de todos los marcadores estudiados en
la poblacion de gatos domésticos de Lorica, demuestra
la gran variedad de genes disponibles en la zona, situa-
cién que posiblemente se puede atribuir a la ubicacién
geogréfica estratégica de dicha poblacién, pues desde
hace mucho tiempo es paso obligado de los transetin-
tes que vienen desde y hacia Cartagena y poblaciones
aledafas, favoreciendo el movimiento de migrantes
favoreciendo un considerable flujo génico.

La desviacién del equilibrio H-W puede ser debida
a diversas causas. Como los resultados arrojan un exce-
so de heterocigotos, podria en este caso ser atribuida a
la presencia de una seleccién sobredominante o la ocu-
rrencia de migraciones en las poblaciones estudiadas.

El elevado grado de flujo génico (tabla VII), per-
mite inferir que las poblaciones se encuentran muy
relacionadas genéticamente y se comportan como una
metapoblacién, situacion a la cual se atribuye la apro-
ximacién de todas las poblaciones desde el punto de
vista estructural (Ruiz-Garcia, 1994).

El exceso de heterocigotos obtenidos a través de los
distintos indices de fijacién (Fg y F;;) en cada una de
las subpoblaciones estudiadas, muestra que éstas pre-
sentan una estructura casi homogénea, hecho que seria
atribuible a su cercania geografica, lo que ocasiona un
aumento sustancial del flujo génico que hay entre las
mismas, dado que la existencia de un alto intercambio
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de genes previene eventos de endogamia al interior
de las poblaciones (Cortés, 2008), provocando por lo
tanto un aumento de genotipos heterocigotos, en la
poblacion.

Como sefala Ruiz-Garcia y Alvarez (1999), los due-
fos de estas mascotas, se desplazan por toda la ciudad
con éstos animales, dejando las crias o cediéndolas, asi
el flujo génico es alto y era de esperarse que las fre-
cuencias alélicas de los genes evaluados no hayan di-
ferido sustancialmente entre los muestreos realizados
en Lorica, lo cual fue confirmado por el estadistico Fgr,
ya que todas las zonas analizadas se comportan como
una sola poblacién (Fg= 0,0025).

El valor de Fq; junto con el de la distancia genética
(Fsr= 0,0025; I= 0,0034) obtenidas para las poblaciones
estudiadas, muestran que las localidades no son sub-
poblaciones lo cual puede demostrarse por: el dominio
de los humanos en la generacién de descendientes
con paternidades simultdneas, aumentando asi el flujo
genético dentro de las poblaciones, disminuyendo la
endogamia y acrecentando la panmixia; igualmente, no
existen barreras que circunscriban el flujo de los gatos,
por medio de sus duefios de un lado de la ciudad al
otro, es de aclarar que el valor del Fg; se debe al siste-
ma de apareamiento y no a la subdivisién poblacional.
(Pena-Cruz et al., 2015).

Si se compara Lorica con otras ciudades colombia-
nas analizadas (figura 2), se encontré que todas son
semejantes genéticamente. La elevada homogeneidad
genética hallada en gran parte de Colombia puede es-
tar relacionada con el vertiginoso desplazamiento de
los conquistadores espanoles por el rio Magdalena, los
cuales establecieron muchas ciudades y villas en poco
tiempo (Ruiz-Garcia et al., 2005; Pefia-Cruz et al., 2015).

La distancia de Nei (1972) mostré a Lorica compor-
tandose genéticamente como una sola poblacion, y al
compararla con otras ciudades colombianas, se observa
un gran parecido entre ellas; corroborando lo encontra-
do con el estadistico Fg;. Este gran parecido genético
entre las poblaciones colombianas puede corresponder
a un evento fundador comdn, las cuales se originaron a
partir de las poblaciones espafolas (Ruiz-Garcia et al.,
2005; Pefia-Cruz et al., 2015), al ser una especie ausente
en América hasta la inmigracién de los europeos y su
entrada debi6 estar asociada a las rutas colonizadoras
de diferentes naciones europeas en el Nuevo Mundo
(Ruiz-Garcia y Alvarez, 1999).

CONCLUSIONES

El marcador con la mayor frecuencia fue Manchado
de blanco, lo cual podria estar relacionado con factores
como las elevadas temperaturas y las preferencias an-
trépicas por cuestiones estéticas, evidencian una posi-
ble seleccién artificial, no solo por este marcador, sino
también por el marcador Orange de tal manera que sus
frecuencias fueron aumentando progresivamente La
presencia de todos los genes estudiados en la poblacién
de gatos de Cartagena, muestra la gran variedad de
genes disponibles en la zona. La diversidad genética
total encontrada en Lorica fue moderada, la mayor
parte de la diversidad génica se encontré dentro de
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las poblaciones y poca entre las poblaciones, lo cual
revela que las poblaciones locales comparten una gran
proporcion de la diversidad total. Se encontré ademas,
ausencia del equilibrio de Hardy-Weinberg para los
alelos O (Orange) y S (Spotting White). El dendrograma
mostré a Cartagena comportandose genéticamente
como una sola poblacién, y al compararla con otras
ciudades colombianas, se encontré un gran parecido
entre ellas; lo cual puede corresponder a un evento
fundador comun al originarse estas a partir de las po-
blaciones espafolas; ademés se evidenci6é una posible
seleccion natural y artificial de los marcadores Orange
y Manchado de blanco.
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