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Resumen de la tesis que presenta Nicole Sicaeros Samaniego como requisito parcial para la obtención 
del grado de Maestro en Ciencias en Ciencias de la Vida con orientación en Biología Ambiental 

Distribución de la diversidad genética de Tegeticula baja (Lepidoptera: Prodoxidae), polillas 
polinizadoras de yucas endémicas de la Península de Baja California 

 

Resumen aprobado por: 

___________________________ 
 Dra. María Clara Arteaga Uribe 

Directora de tesis  
 

La heterogeneidad del paisaje, la historia de la región y las interacciones ecológicas son factores que 
afectan la distribución espacial de la diversidad genética de las especies, porque influyen en el flujo 
génico entre poblaciones. Un ejemplo clásico de interacción ecológica es el mutualismo entre yucas y 
polillas de la yuca. Mientras las yucas necesitan de polillas adultas para su polinización, las polillas 
requieren de semillas en desarrollo de las yucas para que sus larvas se alimenten y se refugien. En la 
Península de Baja California, México, existen tres especies de yucas y al menos tres especies de polillas 
polinizadoras. La polilla Tegeticula baja poliniza a Yucca valida, Y. capensis y a poblaciones de híbridos 
de éstas. En este proyecto se evaluó el nivel de diversidad y el grado de estructuración genética de la 
polilla polinizadora T. baja en su área de distribución. Para esto se usaron 128 secuencias del marcador 
mitocondrial COI. Específicamente se evaluó si existe una estructura genética que sea congruente con 
la distribución alopátrica de sus hospedadores. Además, se generó un modelo de nicho ecológico bajo 
diferentes proyecciones históricas y actual. La diversidad haplotípica es alta (H= 0.708), en cambio, la 
nucleotídica es baja (Pi= 0.0015). Estos valores aunados con la prueba D de Tajima (-2.28, P<0.01) y un 
análisis “mismatch” indican una expansión demográfica. Los valores obtenidos para el índice de 
estructuración son bajos (Fst<0.07) al compararse las poblaciones según su hospedador. El modelo de 
nicho ecológico indica que las áreas con condiciones climáticas adecuadas para la ocurrencia de T. baja 
han variado a lo largo del tiempo, con la mayor cobertura en la actualidad. Se observó que la historia 
de la región afectó la diversidad y baja estructura de T. baja, mientras que no se encontró una 
diferenciación genética que coincida con la distribución de sus hospedadores. Se recomienda el uso de 
marcadores moleculares con un mayor nivel de variación para dilucidar el efecto de las interacciones 
ecológicas sobre la distribución de la variación genética de T. baja. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Palabras clave: filogeografía, estructura, COI, diversidad, tegeticula  
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Abstract of the thesis presented by Nicole Sicaeros Samaniego as a partial requirement to obtain the 
Master of Science degree in Life Sciences with orientation in Environmental Biology 

Distribution of the genetic diversity of Tegeticula baja (Lepidoptera: Prodoxidae), pollinating 
moths of endemic yucas from the Baja California Peninsula 

Abstract approved by: 

___________________________ 
Dr. María Clara Arteaga Uribe 

Thesis Director 
The heterogeneity of the landscape, the history of the region and ecological interactions influence the 
spatial distribution of species’ genetic diversity, because these influence genetic flow between 
populations. A classic example of an ecological interaction is the mutualism between yucas and yuca 
moths. While yucas need adult moths to pollinate their flowers, moths require the developing seeds 
of yucas for their larvae to feed on and take refuge. In the Peninsula of Baja California, Mexico there 
are three species of yucas and at least three species of pollinating yuca moths. The moth Tegeticula 
baja pollinates the species Yucca valida, Y. capensis and hybrid populations between the two. In this 
project we evaluated the level of genetic diversity and genetic structuring of the pollinating yucca moth 
T. baja in its geographical range. For this, 128 sequences from COI mitochondrial marker were used. 
Specifically, we evaluated if there’s genetic structuring that is congruent with the allopatric 
distributions of its hosts. Furthermore, an ecological niche model was constructed with past and 
present projections. Haplotype diversity is high (H= 0.708), while nucleotide diversity is low (Pi= 
0.0015). The levels of genetic diversity joined with Tajima’s neutrality test and mismatch analysis 
indicate a population demographic expansion. The values obtained for the structure index were low 
(Fst <0.07) when comparing the population in accordance with their host. The ecological niche model 
indicates that the areas with the suitable climatic conditions have varied with time, with the greatest 
coverage during the present. In this study we observed that the history of the region affected the 
diversity and low structure of T. baja, and no genetic differentiation was observed in accordance with 
host geography. The use of molecular markers with a greater level of genetic variation is recommended 
to reveal the effect that ecological interactions have on the genetic diversity and structure of T. baja. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Keywords: phylogeography, structure, COI, diversity, tegeticula   
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Capítulo 1.  Introducción 

Los patrones de variación genética en poblaciones naturales están moldeados por factores históricos y 

contemporáneos. Estos factores pueden ser eventos geológicos, climáticos y barreras físicas, así como el 

comportamiento de las especies (Lait y Hebert, 2018; Wang et al., 2017). Dichos factores pueden actuar 

como limitantes del flujo génico al reducir el movimiento de individuos entre poblaciones dentro del área 

de distribución de una especie (Frankham et al., 2004; Avise, 2009; Paz et al., 2015; Wang et al., 2017). Las 

barreras geográficas pueden ocasionar que las poblaciones se fragmenten y se aíslen (Frankham et al., 

2004; Avise, 2009). Después de un evento de fragmentación, el tamaño de las poblaciones resultantes y 

su nivel de aislamiento determinará el grado en el cual se pierde la diversidad genética a través de procesos 

estocásticos (deriva génica), mientras que el flujo génico determinará el nivel de variación que es 

introducido a las poblaciones remanentes (Ecker et al., 2008). 

Las oscilaciones climáticas del Cuaternario causaron que las distribuciones de especies se contrajeran y/o 

ampliaran durante los periodos glaciares e interglaciares de manera cíclica (Wang et al., 2017; DeChaine y 

Martin, 2005). La variación en la distribución de los hábitats durante estas oscilaciones generó divergencia 

entre poblaciones a causa del aislamiento en refugios y falta de flujo génico entre poblaciones (Koch et al., 

2017). Los refugios son áreas de tamaño limitado donde se localizan poblacionales durante eventos de 

condiciones desfavorables que se prolongan por milenios (Keppel et al., 2011; Ridley, 2004). Posterior a 

estos eventos, los hábitats pueden expandirse y facilitar la expansión de poblaciones que ocurren en ellos. 

La diversidad genética de poblaciones de insectos fitófagos, además de ser determinada por factores 

geográficos e históricos, también es altamente influenciada por factores ecológicos (Wang et al., 2017). 

Por ejemplo, las barreras geográficas pueden generar aislamiento por distancia, lo cual puede ser 

independiente de la diferenciación dada por la interacción con hospedadores (Driscoe et al., 2019). No 

obstante, también el uso de diferentes hospedadores por distintas poblaciones de la misma especie de 

insecto puede generar diferenciación poblacional en las poblaciones de insectos (Bagley et al., 2017). 

Finalmente, los cambios históricos en la distribución de los hospedadores pueden repercutir en el flujo 

génico y a su vez en la diversidad genética de las poblaciones de insectos que interactúan con ellos (Goczal 

et al., 2020). 
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1.1 Marco teórico 

1.1.1 Diversidad genética  

La diversidad genética es la variación de alelos (variantes de genes específicos en individuos de una 

población) en sitios específicos (loci) en el genoma y la combinación que se puede dar entre los alelos para 

formar genotipos en los individuos de una población o especie de estudio. En algunos casos esta diversidad 

se puede manifestar como diferencias en distintos caracteres visibles o no (fenotipos) (Frankham et al., 

2004). Los estimados que comúnmente se utilizan para describir la diversidad genética son: polimorfismo, 

el cual indica que existe más de una variante (alelo) en un locus (singular de loci) dentro de una población; 

heterocigosis, representa la cantidad de individuos dentro de una población con distintos alelos en un 

locus; diversidad alélica, la cual representa el promedio de alelos por locus de una población (Frankham 

et al., 2004). Además, está la diversidad nucleotídica y haplotípica (Zhou et al., 2020). La diversidad 

nucleotídica representa el promedio de diferencias nucleotídicas por sitio al compararse pares de 

secuencias dentro de una muestra; mientras que la diversidad haplotípica es la probabilidad de que dos 

haplotipos sean diferentes al muestrear una población (de Jong et al., 2011).  

La diversidad genética de una especie es influenciada por las características de la historia de vida. 

Igualmente, los procesos demográficos como la migración y cuellos de botella afectan la diversidad 

genética a largo plazo al reducir o aumentar el tamaño poblacional. Cuando se reduce el tamaño 

poblacional a causa de un cuello de botella también se reduce la variedad de alelos y la heterocigosidad 

por deriva génica, por lo cual se pierde diversidad genética. Por el contrario, la migración puede aumentar 

el tamaño poblacional e introducir nuevos alelos (Ellegren y Galtier, 2016; Ecker et al., 2008).  

Estudiar los patrones de diversidad genética entre poblaciones permite tener un mayor entendimiento de 

las historias evolutivas de las especies. La distribución y la cantidad de diversidad genética permite 

dilucidar aspectos sobre tamaños poblacionales históricos, estructura poblacional, diferenciación 

poblacional y procesos de especiación (Bensch et al., 2005). Para conocer la diversidad genética se usan 

distintos tipos de marcadores moleculares (Frankham et al., 2004). Un marcador molecular se define como 

una secuencia de ADN que tiene sitios variables o polimorfismos y que puede ser detectado utilizando 

técnicas moleculares (Athe et al., 2008). Existen diversos marcadores moleculares dependiendo del 

genoma de origen, pueden ser nucleares, mitocondriales o del cloroplasto (Frankham et al., 2004). 
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1.1.2 Estructura genética  

La estructura genética de una especie está definida por el nivel de diferenciación genética entre sus 

poblaciones, y puede ser medida como la distribución de las frecuencias de alelos (Chakraborty, 1993). La 

estructura genética es determinada por factores ambientales como distancias físicas o barreras 

geográficas entre hábitat favorables, que alteran el flujo génico (Gibbs, 2001). También, las características 

de historia de vida de las especies, puede influenciar el nivel de estructura, como por ejemplo la capacidad 

para dispersarse, habrá más flujo génico en especies que tienen mayor capacidad para dispersarse 

(Kerdelhué et al., 2006). Las interacciones inter-específicas son parte de las características de la historia 

de vida, y también pueden influenciar el flujo génico (Magalhaes et al., 2011). Es posible conocer la 

estructura genética de una muestra a través de índices de fijación (Fst), por medio de análisis de varianza 

molecular (AMOVA), al igual que por métodos filogenéticos (Greenbaum et al., 2016). 

1.1.3 Filogeografía 

La filogeografía es una disciplina que investiga la distribución geográfica de la variación genética 

intraespecífica (Avise, 2009). Los estudios filogeográficos también exploran procesos históricos como 

cuellos de botella y expansiones demográficas, así como patrones de flujo génico e identificación de áreas 

de refugios (Emerson y Hewitt, 2005). En los estudios filogeográficos de animales predomina el uso de 

ADN mitocondrial.  

1.1.4 ADN mitocondrial 

El ADN mitocondrial ha sido ampliamente utilizado en estudios de diversidad genética y filogeografía en 

especies animales (Avise, 2009). Existen diversas razones biológicas para ello, primeramente, el genoma 

presenta alta variabilidad dada su alta tasa de mutación (Avise, 2009). Además, la herencia del ADN 

mitocondrial en animales es directamente maternal (uniparental), por lo cual este genoma no sufre 

recombinación (Galtier et al., 2009; Avise, 2009; de Jong et al., 2011). Dada la falta de recombinación, las 

diferencias existentes entre haplotipos se atribuyen únicamente a la mutación, dichas mutaciones son 

acumuladas desde el último ancestro común (hembra) compartido. Por esto es posible utilizar los 

haplotipos mitocondriales para estimar la historia matrilineal de individuos o de poblaciones (Avise, 2009; 

Bensch et al., 2005). 
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El marcador mitocondrial del gen Citocromo Oxidasa I (COI) ha sido implementado de manera exhaustiva 

en estudios evolutivos de insectos, especialmente para estudiar patrones filogeográficos (de Jong et al., 

2011). Un ejemplo relevante es el estudio de Segraves y Pellmyr (2001), donde utilizaron el marcador COI 

para estudiar la estructura filogeográfica de la polilla Tegeticula maculata. A través de un análisis 

filogenético los autores encontraron tres linajes distintos que confirmaron la existencia de las subespecies 

T. maculata maculata, T. m. extranea y un tercer linaje antes desconocido. Otro ejemplo es el estudio de 

Rich y colaboradores (2008), donde implementaron el marcador COI para indagar en la estructura de la 

polilla Greya politella. A través del análisis de las relaciones entre haplotipos y un análisis filogenético 

encontraron un alto nivel de estructura. Además, encontraron niveles altos de divergencia entre las 

poblaciones identificadas; especialmente entre el extremo norte de su distribución y el extremo sur, las 

cuales muestran un nivel de divergencia comparable a la de especies crípticas del género Astraptes 

fulgerator. Igualmente, el marcador COI ha sido implementado en estudios de diversidad y estructura 

genética de insectos fitófagos en asociación a sus hospedadores. Tal es el caso del estudio realizado por 

Brunner y colaboradores (2004) en donde estudiaron la diferenciación genética de Thrips tabaci en 

asociación a sus hospedadores (tabaco y puerro). Mediante un análisis filogenético encontraron tres 

grupos genéticamente diferenciados de T. tabaci, uno en asociación al tabaco y los otros dos al puerro, 

uno correspondiente a las localidades de Grecia y Bulgaria y el otro a Suiza. Otro ejemplo es el estudio de 

Pérez-Alquicira y colaboradores (2018), donde estudian la diversidad y estructura genética de Liriomyza 

trifolii. A través de un análisis filogenético y una red de haplotipos encontraron que L. trifolii está 

compuesta por dos grupos genéticamente diferenciados en asociación a sus hospedadores (chile y 

tomatillo, y cebolla). Además, emplearon un análisis AMOVA donde observaron que el 89% de la variación 

observada se debía a las diferencias en relación a los diferentes hospedadores. Asimismo, Stokes y 

colaboradores (2012) llevaron a cabo un estudio sobre la estructura genética de Asphondylia borrichae en 

la relación con sus hospedadores. Por medio de un análisis AMOVA observaron alta estructura genética 

asociada a los hospedadores. Estos estudios permiten inferir que el marcador molecular COI es lo 

suficientemente variable para detectar alta variación a nivel intra-específico y revelar la estructura 

genética de poblaciones. 

1.1.5 Efectos climáticos sobre patrones de diversidad genética  

Los ciclos glaciales han afectado la distribución de las especies (Ayoub y Riechert, 2004). Cambios en la 

temperatura global y en la disponibilidad de agua han contribuido a estos cambios (Hewitt, 2004). Cuando 
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llegaron condiciones climáticas adversas para los organismos, las poblaciones permanecieron en refugios 

y posterior a ello, mostraron una expansión poblacional lenta (Hewitt, 2004; Derkarabetian et al., 2016).  

Las fluctuaciones climáticas del Pleistoceno han generado cambios en las distribuciones de especies de los 

desiertos del hemisferio norte, algunas especies encontraron refugios más al sur de sus previas 

distribuciones (Hewitt, 2004; González-Trujillo et al., 2016). En la Península de Baja California se han 

podido identificar cambios en las distribuciones de diversos elementos de la biota que ocurrieron durante 

los ciclos glaciales (Nason et al., 2002; Clark-Tapia y Molina-Freaner, 2003; Garrick et al., 2009; Dyer et al., 

2010; Garrick et al., 2013). Igualmente, se han identificado refugios para ciertas especies que se 

distribuyen en la península, a través del análisis de patrones genéticos y/o de modelos de distribución de 

nicho/especie (González-Trujillo et al., 2016; Garrick et al., 2013; Wilson y Pitts, 2012; Zink et al., 2000). 

Por ejemplo, Garrick y colaboradores (2013) identificaron la direccionalidad de expansión de Araptus 

attenuatus, insecto fitófago de Euphorbia lomelii. Al observar un patrón latitudinal de diversidad genética 

nuclear aunado con un proceso de expansión demográfica identificado con el marcador COI, lograron 

inferir que la expansión de A. attenuatus tuvo una dirección desde la región central de la península hacia 

el Sur, ya que la diversidad genética disminuía junto con la latitud. Dicha expansión hacia el Sur es 

congruente con la expansión hacia el Sur de su hospedador (Garrick et al., 2009, Dyer et al., 2010). No 

obstante, hay especies cuya expansión fue desde el Sur hacia el Norte de la península (Nason et al., 2002; 

Clark-Tapia y Molina-Freaner, 2003).  

Por otra parte, González-Trujillo y colaboradores (2016) lograron identificar dos refugios en la Península 

de Baja California para la especie de araña Pardosa sierra, endémica de la península. De acuerdo con el 

análisis de distribución de nicho climático, el grupo de investigación encontró un refugio en la parte más 

norteña de la península y otro en la región más sureña. En los análisis genéticos no se observó congruencia 

entre la latitud y la diversidad alélica o la heterocigosidad, es decir que no se encontró ningún gradiente 

de disminución de diversidad genética de Norte a Sur o de Sur a Norte que sugiriera una expansión desde 

un sólo refugio. Si P. sierra únicamente hubiera expandido su población desde un refugio se esperaría una 

mayor diversidad genética en la región del refugio y un decremento de la diversidad genética en las áreas 

de expansión. Además, la presencia del haplotipo con mayor distribución en ambos refugios sugiere que 

P. sierra se mantuvo en estas áreas al menos durante el último periodo interglaciar y el último máximo 

glaciar. 
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1.1.6 El género Tegeticula 

El género Tegeticula (Lepidoptera: Prodoxidae) está compuesto por polillas que son polinizadoras 

obligadas de especies de los géneros Yucca y Hesperoyucca (Asparagaceae). Las polillas son altamente 

sedentarias y comparten, de manera general, características de historia de vida. Todas las especies que 

comprenden el género consumen semillas de la planta durante su etapa larval, no obstante, existe 

variación en los sitios y tiempos de oviposición. Comúnmente la oviposición se lleva a cabo durante la 

floración de las yucas, sin embargo, algunas especies puede retrasar la oviposición hasta la formación de 

los frutos (Pellmyr, 2003).  

Aunque existe variación en las interacciones que se dan entre las yucas y las polillas, aquellas polillas que 

interactúan con las yucas como sus polinizadoras, comparten elementos básicos (Pellmyr, 2003). Las 

polillas hembra recolectan polen de las anteras de la flor con apéndices maxilares que asemejan 

tentáculos, el polen es compactado y guardado debajo de la cabeza de polilla. Posteriormente la hembra 

se mueve a otra flor, que puede estar sobre la misma planta o en otra, e inserta los huevecillos con su 

ovipositor en los ovarios en desarrollo de la flor, aunque el sitio de oviposición puede variar dependiendo 

de la especie. Ulteriormente la polilla utiliza sus apéndices maxilares para polinizar de manera activa el 

estigma de la flor (Cole et al., 2017, Pellmyr, 2003). 

Después de la oviposición, los huevos tardan pocos días en eclosionar, si la oviposición se realiza dentro 

del ovario, entonces la larva puede alimentarse de las semillas al eclosionar. Al finalizar el periodo de 

alimentación, la larva emerge del fruto, excava debajo del suelo y crea un capullo de seda recubierto por 

partículas del suelo. Ya dentro del capullo la larva entra en diapausa y forma la pupa semanas antes de 

emerger del suelo. La larva puede permanecer en diapausa por años, en condiciones de laboratorio puede 

permanecer al menos cuatro años (Powell, 2012). Esto sugiere que las larvas pueden permanecer en 

diapausa hasta coincidir con el periodo de floración y que existen señales no identificadas que permiten 

el desarrollo de la larva para emerger (Pellmyr, 2003).  

Tegeticula baja es una especie de polilla polinizadora dependiente de especies de yucas endémicas de la 

Península de Baja California. La especie presenta una amplia distribución a través de diversos ambientes 

(diferentes ecorregiones) desde el Desierto Central de la Península de Baja California, pasando por las 

Planicies de Magdalena hasta la Región del Cabo de bosques deciduos; estas zonas han sido afectadas por 

oscilaciones climáticas del Cuaternario/Pleistoceno (Maldonado et al., 2001; Dolby et al., 2015).  
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1.1.7 Sistema de estudio 

El mutualismo entre yucas y polillas de la yuca (Lepidoptera: Prodoxidae: Tegeticula y Parategeticula) es 

un ejemplo de una interacción inter-específica entre insectos y plantas hospedadoras. En esta interacción 

la planta depende de la polinización por parte de la polilla para la producción de frutos, mientras que la 

polilla depende de las semillas en desarrollo de la planta para que sus larvas se alimenten. En la Península 

de Baja California, México, existen tres especies del género Yucca y al menos tres especies de polillas 

polinizadoras. Las poblaciones de las especies Yucca capensis Lenz y Yucca valida Brandegee, así como las 

poblaciones de híbridos entre éstas, son polinizadas de manera obligatoria por la especie Tegeticula baja 

Pellmyr (Pellmyr et al., 2008). Estas especies de Yucca y Tegeticula son endémicas de la península de Baja 

California (Turner et al., 1995; Lenz, 1998; Pellmyr et al., 2008). Actualmente las especies de yuca 

presentan una distribución alopátrica y difieren en sus tiempos de floración. Yucca valida se distribuye a 

lo largo del Desierto Central de la península hasta el norte de las Llanuras de Magdalena, en ecosistemas 

áridos y florece entre abril y julio (Turner et al., 1995). En el sur de la península se encuentran las 

poblaciones de Y. capensis en un ecosistema tropical de bosque deciduo y florece entre septiembre y 

octubre (Lenz, 1998; Arteaga et al., 2020). Finalmente, la zona de los llanos de Magdalena es ocupada 

principalmente por poblaciones de híbridos Y. capensis x Y. valida (Arteaga et al., 2020). Mientras que las 

yucas presentan una distribución alopátrica, su especie polinizadora T. baja, se distribuye desde el centro 

de la península hasta el sur de ésta (Pellmyr et al., 2008).  

1.2 Justificación 

Al estudiar la diversidad y estructura genética de insectos polinizadores se logra una mejor comprensión 

sobre cómo las relaciones estrechas, como el mutualismo obligado entre yucas y polillas, pueden generar 

diferenciación intra-específica (Leebens-Mack et al., 1998). Además, es importante conocer la diversidad 

genética de T. baja dado que es el único polinizador de tres entidades evolutivas endémicas de la Península 

de Baja California. La conservación de la polilla, así como la de sus hospedadores, es importante por su 

valor intrínseco, y en especial para las poblaciones de Y. capensis y las poblaciones de híbridos, las cuales 

presentan una distribución geográfica restringida y pocos individuos separados por distancias geográficas 

relativamente amplias (Arteaga et al., 2020). 
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1.3 Hipótesis  

Dada la interacción de mutualismo obligado entre la polilla Tegeticula baja y sus especies hospedadoras 

(Y. valida, Y. capensis y poblaciones de híbridos), la distribución geográfica de la diversidad y estructura 

genética de estos insectos, únicos polinizadores, será influenciada por las distribuciones geográficas de sus 

tres plantas hospedadoras.  

1.4 Objetivos 

1.4.1 Objetivo general 

• Analizar la diversidad y estructura genética de Tegeticula baja a lo largo de la Península de 

Baja California, México.  

1.4.2 Objetivos específicos  

• Caracterizar la diversidad genética de poblaciones de Tegeticula baja a lo largo de la 

distribución geográfica de la especie. 

• Evaluar el grado de estructura genética de Tegeticula baja y determinar si coincide con la 

distribución geográfica de sus tres hospedadores (especies del género Yucca). 

• Determinar el efecto de los cambios climáticos pasados en la distribución geográfica potencial 

de Tegeticula baja. 
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Capítulo 2.  Metodología 

Para realizar este trabajo se recolectaron 128 individuos de Tegeticula baja en estado larval, a lo largo de 

la distribución de las especies hospedadoras en la Península de Baja California (Figura 1). Dichos individuos 

fueron recolectados de frutos de Yucca valida, Y. capensis y de poblaciones de híbridos entre estas 

especies. 

Los frutos fueron diseccionados en busca de las larvas, las cuales fueron guardadas en alcohol etílico de 

96˚ a -80 ˚C. El número de individuos recolectados de T. baja se distribuyó de manera equitativa entre los 

hospedadores, y provienen de al menos 7 a 10 localidades de cada hospedador.  

 

Figura 1. Localidades muestreadas de Tegeticula baja. Los puntos verdes representan localidades asociadas con la 
especie Yucca valida, los puntos azules a Y. capensis y los puntos rosas a las poblaciones de híbridos. 



 10 

2.1 Análisis genéticos 

2.1.1 Extracción de ADN 

Para llevar a cabo las extracciones de ADN de los individuos recolectados de T. baja se pesaron alrededor 

de 20 mg (peso húmedo) de tejido larval. Posteriormente el tejido fue macerado y procesado con el kit de 

extracción de ADN de “Qiagen DNeasy Blood & Tissue Kit”, de acuerdo con las instrucciones del proveedor.  

La integridad de ADN de los productos de extracción se revisó a través de electroforesis (90 voltios, 30 

minutos) en geles de agarosa al 1%. En el gel de agarosa se añadieron 4 µl del producto de extracción con 

1 µl de loading buffer con GelRed, sustancia que permite la visualización del ADN. Posteriormente los 

productos de extracción se visualizaron en un trans-iluminador de luz ultravioleta de BioRad, a través del 

programa ImageLab 4.1. Además, se cuantificó la concentración (ng/µl) de ADN de los productos de 

extracción a través del equipo de espectrofotometría NANODROP 2000. 

2.1.2 Amplificación de marcadores moleculares (PCR) 

A través de la técnica de PCR (Polymerase Chain Reaction) se amplificaron las secuencias correspondientes 

al marcador mitocondrial Citocromo Oxidasa subunidad I (COI) de 767 pares de bases (pb). Para esto se 

utilizaron los cebadores elaborados por Smith y colaboradores (2009): S1461 (5’-

ACAATTTATCGCCTAAACTTCAGCC-3’) y A2302 (5’-CTACAAATCCTAATAATCCATTG-3’). Para la mezcla de 

PCR se usaron 5 µl de buffer, 2 µl de MgCl (2 mM), 0.4 µl de dNTPs (0.6 mM), 0.2 µl de Taq polimerasa 

(1u), 1 µl de cada cebador (0.4 mM x2), 3 µl de producto de extracción y 12.4 µl de agua de grado 

molecular, para finalmente obtener un volumen de 25 µl. Las condiciones de PCR fueron 95°C por 3 

minutos, después 35 ciclos donde se usó una temperatura de 94°C para la desnaturalización por 30 

segundos, la alineación se realizó a 48°C por 45 segundos, la extensión fue a 72°C por 1 minuto, y 

finalmente, se llevó a cabo la elongación final a 72°C por 1 minuto. La presencia de los productos 

amplificados (amplicones) se confirmó mediante electroforesis en geles de agarosa al 2%, cargándose 2 µl 

de producto de PCR con 1 µl de loading buffer con GelRed; la corrida de electroforesis se realizó a 80 

voltios por 30 minutos. Subsecuentemente los productos de PCR fueron preparados para ser secuenciados 

en la empresa SeqXcel Inc. San Diego, CA (http://www.seqxcel.com). 
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2.2 Análisis bioinformáticos  

Con el fin de corroborar que las secuencias sí pertenecieran a la especie de interés Tegeticula baja, se 

utilizó la plataforma de BLAST del Centro Nacional para la Información Biotecnológica (NCBI, por sus siglas 

en inglés). Los sitios polimórficos fueron revisados en cada cromatograma y el alineamiento fue editado. 

Las secuencias fueron alineadas en el programa MEGAX 4.0 por medio del algoritmo MUSCLE (Tamura et 

al., 2007). Los estimados de diversidad y estructura se estimaron para toda la muestra y además se separó 

a los individuos de Tegeticula baja en tres poblaciones diferentes considerando la especie hospedadora Y. 

valida, Y. capensis y Y. valida x capensis. 

2.2.1 Diversidad genética  

La diversidad genética fue estimada para todas las muestras y también considerando las poblaciones 

definidas previamente. Se utilizó el programa de DNAsp (Rozas et al., 2003) donde se obtuvieron: número 

de haplotipos, sitios polimórficos, diversidad haplotípica y nucleotídica. 

2.2.2 Estructura genética  

Para definir si las poblaciones de T. baja están genéticamente estructuradas se obtuvieron índices de 

fijación a través del programa DNAsp (Rozas et al., 2003). Este método permite verificar la presencia de 

una estructura genética jerarquizada (Meirmans, 2012). Los valores del índice de fijación van del 0-1. El 0 

indica que no hay diferenciación genética entre las poblaciones analizadas; mientras que el valor de 1 

indica completa diferenciación (Luo et al., 2019).  

2.2.3 Red de haplotipos 

Con el objetivo de determinar las relaciones que existen entre los haplotipos encontrados dentro y entre 

las distintas poblaciones asignadas de Tegeticula baja, se realizó una red de haplotipos utilizando el 

programa NETWORK 5.0 (Bandelt, 1999) empleando el algoritmo ‘Median joining’. A los genotipos 

mitocondriales se les denomina haplotipos (Avise, 2009). Estos son una combinación de alelos que están 

ligados (Ridley, 2004, Ellegren y Galtier, 2016).  
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2.2.4 Análisis filogenético  

Se realizó un análisis filogenético con el método de Inferencia Bayesiana utilizando las 128 secuencias del 

COI obtenidas de los individuos de T. baja recolectados de los diferentes hospedadores. El análisis se llevó 

a cabo a través del programa BEAST v1.10.4 (Suchard et al., 2018) utilizando el Modelo Hasegawa-Kishino-

Yano (HKY) como modelo de sustitución nucleotídica, el cual se definió en JmodelTest2 (Darriba et al., 

2012) de acuerdo con los valores de Criterio de información de Akaike (AIC, por sus siglas en inglés). Se 

corrieron 100 millones de iteraciones MCMC (Markov Chain Monte Carlo) con sampling cada 1,000 pasos. 

El primer 10% de los pasos fueron descartados como burn-in. Se asumió que todas las ramas tienen la 

misma tasa de evolución (Strict-clock). Se corrió el análisis ocho veces independientes y los resultados 

fueron combinados en LogCombiner v1.10.4. Se examinaron los valores obtenidos en Tracer v1.7.2. Para 

valorar la convergencia de las corridas se utilizó el tamaño de muestra efectivo (ESS, Effective Sample Size), 

asegurando que fuera mayor a 200. Las distribuciones posteriores de las topologías de los árboles y el 

largo de las ramas fueron resumidas en TreeAnnotator v1.10.4 como el árbol con Máxima Credibilidad de 

Clado (Maximum Clade Credibility Tree, MCC). Para enraizar el árbol filogenético se utilizaron secuencias 

de Tegeticula yuccasella dada su cercanía filogenética con Tegeticula baja (Pellmyr et al., 2008). Las 

secuencias de esta especie fueron obtenidas de la base de datos de NCBI (Números de acceso: 

HM428509.1, HM428417.1 Y HM428510.1). El árbol filogenético obtenido fue editado en el programa de 

FigTree v1.4.2 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/). 

2.2.5 Análisis de la historia demográfica  

Se realizó un análisis de distribución ‘mismatch’ para evaluar la historia demográfica de la especie T. baja 

a través del programa DNAsp (Rozas et al., 2003). La distribución observada fue comparada con la esperada 

bajo un modelo de crecimiento poblacional. El análisis compara de manera pareada a los haplotipos, a 

través de un gráfico de dispersión donde presenta las frecuencias relativas de las comparaciones que 

difieren por cero sitios, un sitio, dos sitios, etc... (Rogers et al., 1996). Las diferentes curvas que puede 

arrojar el gráfico de dispersión representan historias demográficas distintas, tales como crecimiento 

exponencial, cuellos de botella, entre otros (Frankham et al., 2004). 

Otra prueba que se usó para inferir la historia demográfica de la especie T. baja fue una prueba D de Tajima 

(Nakamura et al., 2018) utilizando el programa DNAsp (Rozas et al., 2003). La prueba D de Tajima tiende a 
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dar un valor negativo cuando una población pasó por una expansión y un valor positivo cuando hubo una 

reducción en el tamaño poblacional (Nakamura et al., 2018).). 

2.3 Análisis de nicho ecológico  

2.3.1 Datos de ocurrencia de la especie 

Se utilizaron 75 puntos de ocurrencia para la especie T. baja situados a lo largo de su rango de distribución 

geográfica en la Península de Baja California. Estos puntos de ocurrencia fueron obtenidos en salidas de 

campo realizadas durante los años 2013-2017. Todos los puntos de ocurrencia fueron utilizados para 

construir las proyecciones del modelo de nicho ecológico. 

2.3.2 Variables ambientales  

Las variables ambientales actuales se obtuvieron de la base de datos WorldClim 2.1 (Fick y Hijams, 2017). 

Los datos se componen de 19 capas de variables bioclimáticas (Anexos: Tabla 3), las cuales son datos 

climáticos para el periodo de 1970-2000 y describen la temperatura, la precipitación y sus variaciones a lo 

largo del año. La resolución de los datos utilizados es de 10 arcmin. Antes de utilizar las capas se recortaron 

en ArcGIS (Redlands, C.E.S.R.I, 2011) para obtener únicamente una máscara del área de distribución 

geográfica de la especie. Todas las variables climáticas fueron utilizadas para la construcción de las 

proyecciones.  

Las variables ambientales históricas se obtuvieron de la base de datos PaleoClim.org (Brown et al., 2018). 

La resolución de los datos es de 10 arcmin. Las capas que se obtuvieron son del Holoceno-medio (MH, por 

sus siglas en inglés) (8.326-4.2 ka), del último máximo glacial (LGM, por sus siglas en inglés) (17-14.7 ka) y 

del último periodo interglacial (LIG, por sus siglas en inglés) (130 ka). Las capas se recortaron utilizando 

ArcGIS (Redlands, C.E.S.R.I, 2011) para obtener el área de distribución geográfica de la especie. Todas las 

capas fueron utilizadas para la construcción de las proyecciones del modelo.  
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2.3.3 Modelo de nicho ecológico  

Se construyó un modelo de nicho ecológico con distintas proyecciones, una actual (1970-2000) y tres 

históricas (MH, LGM, LIG) para la especie T. baja con el algoritmo de máxima entropía Maxent versión 

3.4.4 (Phillips et al. 2006). El objetivo de Maxent es estimar la probabilidad de distribución de una especie 

por máxima entropía (Phillips et al., 2006). Utiliza algoritmos para correlacionar puntos de ocurrencia de 

las especies con variables ambientales que pueden ser determinantes para sus distribuciones (Raghavan 

et al., 2016). Lo que produce el programa son mapas acumulativos con predicciones de la ocurrencia de la 

especie en relación con las variables ambientales, donde 0 significa que la combinación de las variables 

ambientales no es adecuada para su ocurrencia y 1 que son completamente adecuadas (Kharouba et al., 

2009). 

Para afinar los parámetros bajo los que se corrieron las proyecciones del modelo de nicho ecológico en 

Maxent (Phillips et al., 2006) se utilizó el paquete de R, en Rstudio (versión 3.6.3),” ENMevaL” (Kass et al., 

2021; Rstudio Team, 2019). A través del paquete se obtuvieron valores de Criterio de información de 

Akaike para tamaños poblacionales pequeños (AICc) donde se obtuvo ΔAICc, el multiplicador de 

regularización (regularization multiplier) y el número máximo de puntos de fondo (maximum number of 

background points). Para generar el modelo y validarlo se utilizó la opción de validación cruzada (cross-

validation), la cual usa todos los puntos de ocurrencia para la generación del modelo y su validación 

(Raghavan et al., 2016). Para correr las proyecciones del modelo de nicho ecológico se utilizó un modelo 

linear (linear features), el cual obtuvo el menor valor para ΔAICc.  

Estos valores reflejan la calidad del modelo con relación a los datos que se tienen, cuando un modelo 

obtiene un valor de ΔAICc igual a 0, éste se considera el que mejor se ajusta a los datos (Muscarella et al., 

2014). Para el multiplicador de regularización se obtuvo un valor de 3, lo que se recomienda cuando se 

está proyectando en grandes áreas geográficas fuera del área de estudio, para no sobre ajustar el modelo 

(Sobek-Swant et al. 2012). Para el número máximo de puntos de fondo se utilizaron 500. Estos parámetros 

fueron los más apropiados de acuerdo con lo obtenido con el paquete de “ENMevaL” (Kass et al., 2021). 

El resto de los parámetros se usaron de manera estándar. 

Para evaluar el rendimiento de las proyecciones del modelo se utilizaron valores del área bajo la curva 

(AUC, por sus siglas en inglés) del gráfico de características de operación del recibidor (ROC, por sus siglas 

en inglés), generado automáticamente en Maxent (Phillips et al. 2006). El AUC del gráfico ROC representa 
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la probabilidad de que un punto de ocurrencia real sea diferenciado de un punto aleatorio del área de 

estudio seleccionada (Sobek-Swant et al., 2012). Los valores de AUC varían entre 0 y 1, los valores entre 

0.7 y 0.9 son aceptables, mientras que los que son mayores a 0.9 son excelentes (Sobek-Swant et al., 2012; 

Kharouba et al., 2009). 
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Capítulo 3.   Resultados 

3.1 Análisis genéticos 

3.1.1 Diversidad y estructura genética  

Los resultados muestran 27 sitios polimórficos (SP) que definen 30 haplotipos (Tabla 1). La población de 

polillas asignada al hospedador Yucca valida es la que presenta más sitios polimórficos y más haplotipos, 

pero la diversidad haplotípica (H) es similar entre las tres poblaciones asignadas (Tabla 1), siendo el 

estimado total de 0.708. Los valores de diversidad nucleotídica (Pi) igualmente muestran valores similares 

para las poblaciones asignadas, el estimado total es de 0.00150. Es importante destacar que el muestreo 

de las poblaciones asignadas está balanceado respecto al número de individuos colectados en cada una 

(Tabla 1). 

Tabla 1 Valores de diversidad genética de Tegeticula baja para el marcador mitocondrial COI. Tamaño de muestra 
(n), sitios polimórficos (SP), numero de haplotipos (k), diversidad haplotípica (H) y diversidad nucleotídica (Pi). 

Planta hospedadora n  SP k H Pi 

Yucca valida 49 14 17 0.733 0.0016 

Poblaciones híbridas 40 9 10 0.750 0.0015 

Yucca capensis 39 11 11 0.617 0.0012 

Estimados totales 128 27 30 0.708 0.0015 

 

Respecto a la red de los haplotipos (Figura 2), se encontró que los haplotipos 1 y 5 son compartidos entre 

todas las poblaciones asignadas (de acuerdo con su hospedador), es decir que se presentan a lo largo de 

toda la distribución de la especie T. baja. Además, estos son los más abundantes (n= 67 y n=17, 

respectivamente y en total el 65.5% del tamaño de la muestra). Por otra parte, se observan haplotipos 

menos abundantes, pero igualmente compartidos entre las poblaciones asignadas a Y. valida y a las 
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poblaciones de híbridos (Haplotipos 7 y 16) y entre las poblaciones asignadas a las poblaciones de híbridos 

y a Y. capensis (haplotipo 19 y 24). Además, cada población asignada cuenta con sus haplotipos únicos. En 

general, la mayoría de los haplotipos difieren del haplotipo más abundante por un nucleótido, generando 

una red haplotípica en forma de estrella.  

 

Figura 2 Red de haplotipos de las distintas poblaciones de Tegeticula baja. El color verde representa a los individuos 
que se relacionan con Yucca valida, el color azul a los que se relacionan con Yucca capensis y el color rosa a los que 
se relacionan con las poblaciones de híbridos. Los números representan cada haplotipo del 1 al 30. Cada ramificación 
representa una mutación en un nucleótido. El tamaño de los círculos de los haplotipos varía dependiendo del número 
de individuos que lo posean. 

 

Tabla 2 Índices de fijación de Tegeticula baja para el marcador mitocondrial COI. 

Población 1 Población 2 Fst 

Yucca valida Poblaciones de híbridos 0.075 

Yucca valida Yucca capensis 0.040 

Poblaciones de híbridos Yucca capensis 0.013 
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Los valores obtenidos para el índice de fijación (Tabla 2) demuestran poca diferenciación entre las 

poblaciones asignadas. Se observa que las poblaciones asignadas al hospedador Y. capensis y a las 

poblaciones de híbridos tienen el valor más cercano a cero (Fst = 0.013), es decir que son las más similares. 

Mientras que las poblaciones asignadas a Y. valida y a las poblaciones de híbridos son las que presentan 

mayor diferenciación en comparación con las otras (Fst = 0.075).  

3.1.2 Análisis filogenético  

El árbol filogenético generado muestra bajas probabilidades posteriores, probablemente debido a la 

similitud entre los haplotipos analizados (Figura 3). Se recuperó con una alta probabilidad posterior (1) al 

grupo monofilético conformado por las secuencias de T. baja.  

 

Figura 3 Árbol filogenético de Tegeticula baja (verde) construido con 128 secuencias del marcador mitocondrial COI. 
La especie Tegeticula yuccasella (anaranjado) se utilizó para enraizarlo. Los valores de los nodos indican 
probabilidades posteriores. 

3.1.3 Historia demográfica  

El análisis de distribución ‘mismatch’ indica una alta frecuencia de pocas diferencias en las comparaciones 

pareadas entre secuencias (Figura 3). No se encontró una diferencia significativa entre las frecuencias 

observadas y las esperadas (P = 0.5). La prueba D de Tajima arrojó un resultado negativo de -2.27970 con 

un valor de P significativo (P < 0.01). 
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Figura 4 Distribución ‘mismatch’ para el marcador mitocondrial COI de Tegeticula baja. En el eje X se puede observar 
el número nucleotídicas entre cada par de individuos, mientras que en el eje Y se encuentra la frecuencia relativa. La 
línea anaranjada indica las frecuencias observadas y la línea azul las frecuencias esperadas bajo un modelo de 
expansión poblacional. 

3.2 Modelación de nicho ecológico  

Los valores promedio del AUC para las diferentes proyecciones fueron altos. Para la proyección actual se 

obtuvo un promedio del AUC de 0.889, para la proyección del Holoceno-medio se obtuvo un valor 

promedio de 0.898, para el último máximo glaciar fue de 0.883 y para la proyección del último período 

interglaciar de 0.893. 

Las variables con mayor contribución al modelo fueron la variación estacional de temperatura y la 

precipitación del cuarteto más seco (Anexos: Tabla 3: BIO4 Y BIO17, respectivamente). El porcentaje de 

contribución de la variación estacional de temperatura para la proyección actual fue de 48.4%, para la 

proyección histórica del Holoceno-medio de 62.5%, para la proyección del último máximo glaciar fue de 

48.9% y para la proyección histórica del último periodo interglaciar fue de 54.7%. Respecto a la 

precipitación del cuarteto más seco, la contribución de éste a la proyección actual fue de 28.5%, para la 

proyección histórica del Holoceno-medio de 24.6%, para la proyección histórica del último máximo glaciar 

fue de 27.1% y para la proyección del último periodo interglaciar fue de 31.1%. 

Las áreas de ocurrencia de la especie mayormente varían entre el Desierto del Vizcaíno y la Región del 

Cabo. En el tiempo actual (Figura 4A) se observa que las áreas adecuadas para la ocurrencia de la especie 
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se encuentran en el Desierto Central, las Llanuras de Magdalena y la Región del Cabo. En la proyección 

histórica del Holoceno-medio (8.326-4.2 ka, figura 4B) las áreas para la ocurrencia de la especie están 

limitadas a una pequeña porción de la Región del Cabo y a una zona costera del Desierto del Vizcaíno. En 

la proyección histórica del último máximo glaciar (17-14.7 ka, figura 4C) se observa igualmente un área 

costera del Desierto del Vizcaíno; y en la proyección histórica del último periodo interglaciar (130 ka, figura 

4D) se observa que el área adecuada para la ocurrencia de la especie se restringe a la Región del Cabo. 

 

Figura 5 Modelo de nicho ecológico para la especie Tegeticula baja con diferentes proyecciones (A) proyección actual 
(1970-2000), (B) proyección del Holoceno-medio (MH, 8.326-4.2 ka), (C) proyección del último máximo glaciar (LGM, 
17-14.7 ka) y (D) proyección último periodo interglaciar (LIG, 130 ka). Los colores representan los valores de 
condiciones adecuadas para la distribución de la especie, siendo el rojo el color que indica la mayor probabilidad de 
ocurrencia y el azul el valor de menor probabilidad de ocurrencia. 
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Capítulo 4.  Discusión  

4.1 Diversidad y Estructura Genética  

En el presente estudio se determinó la diversidad genética, la historia demográfica y la estructura genética 

de la polilla Tegeticula baja a lo largo de su distribución geográfica en la Península de Baja California. No 

se encontró estructura genética que coincidiera con las distribuciones geográficas de sus distintos 

hospedadores. No obstante, se encontró que T. baja presenta una diversidad haplotípica alta (H =0.7) para 

el marcador mitocondrial COI, reportando 30 haplotipos en los 128 individuos secuenciados. En cambio, 

la diversidad nucleotídica es baja (Pi < 0.005). Respecto al número de sitios segregantes (SP=27, Tabla 1), 

T. baja presenta un valor menor al compararlo con otras especies del género Tegeticula (Tegeticula 

antithetica y T. synthetica) que se distribuyen en el desierto del Oeste de los Estados Unidos de América y 

que tienen como hospedador a Yucca brevifolia. Para el mismo marcador mitocondrial, T. antithetica 

presenta un número de sitios segregantes de 54 para 114 individuos y T. synthetica mostró 68 sitios en 

109 individuos analizados (Smith et al., 2008). Igualmente, el valor de diversidad nucleotídica de T. baja 

(Pi= 0.0015) es menor si se compara con los valores de T. antithetica (Pi= 0.004) y T. synthetica (Pi= 0.005).  

El valor obtenido de diversidad haplotípica para T. baja está en el límite inferior de los valores obtenidos 

para una especie del mismo género que tiene una amplia distribución en Norteamérica y utiliza diversos 

hospedadores del género Yucca (Tegeticula yuccasella); los valores de diversidad haplotípica que presenta 

esta especie para el marcador COI tienen un intervalo entre 0.929 y 0.772 para 170 individuos 

secuenciados (Leebens-Mack y Pellmyr, 2004).  

El valor de diversidad haplotípica de T. baja también es similar al de Greya politella, una especie de la 

misma familia (Prodoxidae) que es un parásito floral y polinizador de especies de la familia Saxifragaceae, 

específicamente a la población que se distribuye en el norte del Pacífico Noroeste de Estados Unidos de 

América. El valor de diversidad haplotípica para el marcador COI de Greya politella es de 0.786 para 223 

individuos secuenciados (Rich et al., 2008). Además, el valor de diversidad haplotípica es casi idéntico (H= 

0.704) a otro artrópodo que se distribuye en los desiertos norteamericanos sobre una amplia área 

geográfica y utiliza diferentes especies hospedadoras para alimentarse (Mora-Curiel et al., 2021).  
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Igualmente, los valores de diversidad haplotípica y nucleotídica son similares al género Digonogastra spp., 

especies parasitoides de Tegeticula spp., las cuales se distribuyen a lo largo de la península de Baja 

California (H= 0.757 y Pi= 0.0022; Álamo-Herrera, 2017). La especie Tegeticula baja presenta valores 

similares de diversidad genética a especies que son filogenéticamente cercanas con las cuales comparten 

nicho ecológico; igualmente los valores son comparables con otras especies que comparten hábitats 

similares en los desiertos Norteamericanos y son insectos fitófagos al igual que T. baja.  

Respecto a la estructura genética de T. baja, se esperaba encontrar que ésta coincidiera con las 

distribuciones geográficas de sus tres hospedadores. No obstante, se encontraron niveles bajos de 

diferenciación genética al estimarse entre las poblaciones asignadas de polillas en relación a sus diferentes 

hospedadores. El menor valor (Fst= 0.0129) se obtuvo al comparar las poblaciones que polinizan a Yucca 

capensis y las poblaciones de híbridos, las cuales son las poblaciones que se encuentran más cercanas 

geográficamente (Figura 1). La red de haplotipos tampoco apoya lo esperado, ya que los haplotipos no se 

agrupan en relación a los hospedadores de T. baja. En cambio, se encontró que el haplotipo 1 y 2 son los 

más abundantes y se encuentran en todas las poblaciones asignadas según el hospedador, lo que indica 

que estos se presentan en un área geográfica amplia a lo largo de la distribución de T. baja (Figura 2). 

Asimismo, la mayoría de los haplotipos observados derivan del haplotipo 1 (el más abundante) por un 

nucleótido, lo cual le da la forma de estrella a la red de haplotipos, esta forma refleja poca estructura 

genética (de Jong et al., 2011; Mora-Curiel et al., 2021).  

Con relación a la historia demográfica, los resultados obtenidos en los análisis sustentan una expansión 

poblacional. La alta diversidad haplotípica y baja diversidad nucleotídica, así como la forma en estrella de 

la red de haplotipos, donde la mayoría de los haplotipos difieren únicamente por un nucleótido, sugieren 

una divergencia reciente entre los haplotipos (de Jong et al., 2011; Mock et al., 2007). Además, el análisis 

‘mismatch’ donde se obtuvo una distribución unimodal asimétrica, representa una frecuencia relativa alta 

de secuencias pareadas que difieren por un sitio (Figura 4; Jenkins et al., 2018). Adicionalmente, no se 

encontró diferencia significativa entre las frecuencias observadas y esperadas, por lo cual no se puede 

rechazar el proceso de expansión (P = 0.5). Finalmente, la prueba D de Tajima, donde se obtuvo un valor 

negativo de -2.28 con un valor de P significativo (P < 0.01), indica un proceso histórico de expansión 

poblacional (Fay y Wu, 1999; Stajich y Hanhn, 2004; de Jong et al., 2011). No obstante, como se utilizó un 

marcador que se hereda maternalmente, el proceso de expansión puede representar un proceso 

demográfico de polillas hembra (Drummond et al., 2010).  
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4.2 Modelo de nicho ecológico 

Las áreas donde se presentan las condiciones adecuadas para la ocurrencia de Tegeticula baja han variado 

a lo largo del tiempo de acuerdo con las proyecciones generadas. Al comparar la proyección actual con las 

del pasado, se observa un aumento general en el área con las condiciones ambientales adecuadas para la 

ocurrencia de la especie. Las áreas más adecuadas se presentan permanentemente en la región del 

Desierto de Vizcaíno y en la región del Cabo.  

Las condiciones climáticas tienen una enorme influencia sobre los patrones genéticos de poblaciones de 

insectos (Wang et al., 2022). La expansión poblacional detectada con la información genética analizada, 

puede ser el resultado de la presencia de las condiciones climáticas adecuadas para T. baja. Este proceso 

de expansión puede coincidir con el calentamiento del Holoceno-medio y del presente (Wang et al., 2022). 

Además, la distribución potencial de T. baja coincide con la de sus especies hospedadoras en proyecciones 

actuales e históricas (Arteaga et al., 2020). De este modo las condiciones climáticas y la presencia de sus 

especies hospedadoras pudo haber facilitado una expansión demográfica (Rajaei et al., 2013). 

4.3 Diversidad y estructura genética, y modelo de nicho ecológico 

De acuerdo a lo obtenido con el modelo de nicho ecológico, los niveles de diversidad genética, la red de 

haplotipos y el análisis demográfico, es posible que la población de Tegeticula baja, al tener las condiciones 

climáticas adecuadas para su distribución durante los últimos 130, 000 años, así como la presencia de sus 

especies hospedadoras, se haya podido expandir demográficamente y al mismo tiempo su distribución 

geográfica. Hoy en día sus especies hospedadoras presentan una distribución alopátrica, por lo cual se 

esperaba que esto se viera reflejado en la estructura genética de T. baja, no obstante, con la 

implementación del marcador mitocondrial COI no se encontró tal estructura. Una posible explicación para 

la falta de estructura genética observada es el nivel de variación del marcador mitocondrial COI. Dado que 

la separación geográfica entre las especies hospedadoras de T. baja es reciente (López-Alemán 2020), se 

infiere que ha transcurrido poco tiempo para que se refleje estructura en el marcador COI. Vale la pena 

denotar que especies parasitoides de Tegeticula spp., del género Digonogastra, tampoco presentan una 

estructura genética en base a su hospedador o a su distribución geográfica dentro de la Península de Baja 

California. Una de las explicaciones para esto es la poca variabilidad que puede llegar a tener el marcador 

COI intra-específicamente (Álamo-Herrera, 2017). Por otro lado, los marcadores de tipo microsatélite 
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pueden detectar divergencia en escalas de tiempo más recientes en comparación con el marcador COI 

(Ávila-Herrera et al., 2020), por lo cual se recomienda su utilización para seguir explorando la estructura 

genética y la filogeográfica de T. baja. 
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Capítulo 5.  Conclusiones 

Se esperaba que los haplotipos del marcador COI presentaran una estructura genética en relación a los 

diferentes hospedadores de T. baja. Los datos generados en este estudio no apoyan la hipótesis propuesta 

sobre la influencia que pueden tener las distribuciones geográficas de los hospedadores de Tegeticula baja 

sobre su estructura genética. Se sugiere indagar más en la estructura genética y en la filogeografía de T. 

baja a través de marcadores nucleares de tipo microsatélite o SNPs (Single Nucleotide Polymorphism). 

La especie Tegeticula baja presenta un nivel alto de diversidad haplotípica y un nivel bajo de diversidad 

nucleotídica para el marcador mitocondrial COI, apoyando un patrón de expansión poblacional histórico. 

En este proceso pudo haber influido la presencia de las condiciones climáticas adecuadas para la 

ocurrencia de la especie. Igualmente, la presencia de sus especies hospedadoras pudo haber facilitado su 

expansión.  
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Anexos 

Anexo A 

Tabla 3 Lista de variables bioclimáticas. 

Acrónimo de variable Variable 

BIO1 Promedio de temperatura anual 

BIO2 Promedio 

BIO3 Isotermalidad 

BIO4 Variación estacional de temperatura 

BIO5 Temperatura máxima del mes más cálido 

BIO6 Temperatura mínima del mes más frío 

BIO7 Rango anual de temperatura 

BIO8 Temperatura promedio del cuarteto más húmedo  

BIO9 Temperatura promedio del cuarteto más seco  

BIO10 Temperatura promedio del cuarteto más cálido 

BIO11 Temperatura promedio del cuarteto más frío 

BIO12 Precipitación anual 

BIO13 Precipitación del mes más húmedo 

BIO14 Precipitación del mes más seco 

BIO15 Variación estacional de precipitación 

BIO16 Precipitación del cuarteto más húmedo 

BIO17 Precipitación del cuarteto más seco 

BIO18 Precipitación del cuarteto más cálido 

BIO19 Precipitación del cuarteto más frío 

 


