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Introduccion. El conocimiento de los patrones de variacion
genética entre los individuos de una poblacién es de gran
importancia ya que se pueden establecer de manera precisa
la distribucion geogréfica de las diferentes poblaciones e
identificar |as posibles unidades de manejo para el disefio de
estrategias de repoblacion y/o reproduccion. Los marcadores
moleculares basados en regiones hipervariables dl DNA
mitocondrial son de gran utilidad, ya que al ser heredados
por linea materna permiten establecer los patrones de
dispersion geogréfica y/o movimiento de germoplasma (1).
El gran auge que ha adquirido el venado cola blanca Q.
virginianus) en los Ultimos afios hace necesaria la
implementacion de medidas encaminadas a su manejo,
explotacion y conservacion adecuadas. En el pais se han
descrito 14 subespecies de O. virginianus, cuatro de las
cuales se distribuyen en laregion noreste siendo O.v. texanus
y O.v. carminis las méas importante desde el punto de vista
cinegético (2). En este trabajo nos propusimos analizar una
region del DNA mitocondrial provenientes de una poblacion
de O.v. texanus distribuida en la region noreste con el fin de
sentar las bases paralaimplementacion de estrategias para el
manejo de esta especie.

Metodologia De acuerdo a calendario de captura 2001 se
obtuvieron muestras de pelo de 125 individuos de O.v.
texanus , a partir de las cuales se extrgjo el ADN. Para la
obtencién de la region BDloop del ADN mitocondrial, se
disefiaron un par de iniciadores los cuales fueron utilizados
para la amplificaciébn por PCR. Cada producto de
amplificacion fue analizado para la blsgueda de mutaciones
utilizando la técnica de BESST y el secuenciador
semiautomatizado de la marca LICOR. Los patrones de
mutacion fueron obtenidos por lectura directade los geles y
expresados en una matriz binaria la cua fue analizada con €l
programa computacional eDollop.

Resultados y discusion. El andlisis de los patrones de
BESST obtenidos para los individuos bajo estudio
mostraron cambios principalmente en dos regiones las cuales
fueron denominadas como Rl y R2 (Fig. 1), a partir de estas
regiones se hizo lalectura de los patrones el ectroforéticos los
cuales fueron expresados en una matriz binaria, la cual dié
como resultado 16 haplotipos compuestos distribuidos en la
poblacién bajo estudio. Uno de los haplotipos mostro la
mayor frecuenciay esta presente en individuos provenientes
de Tamaulipas y Nuevo Ledn. El andlisis de agrupamiento

de los todos los datos obtenidos permite observar una
distribucién de los haplotipos encontrados en especificos y
compartidos entre |los estados de Tamaulipas, Nuevo Lebn y
Coahuila
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Fig. 1. Se muestra € resultado de un gel de BESST, en e cual se
indican las regiones 1y 2 a partir de las cuales se hizo el andlisis

de mutacién en la poblacion bajo estudio.

Conclusiones. Se lograron establecer las condiciones de
amplificacion y deteccion de mutaciones a partir de muestras
de pelo para el estudio de la variabilidad genética del venado
cola blanca O.v. texanus en muestras provenientes del
noreste de México. Una vez validados los resultados
obtenidos a la fecha mediante el estudio de un nimero mayor
de muestras provenientes de los diferentes estados del
noreste del pais, estaremos en posibilidad de establecer sus
patrones de distribucién en las diferentes poblaciones en
estudio, generando de esta forma informacion precisa para el
disefio de estrategias de manejo.
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