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- Introduccion:
e Mexico cuenta con una Araneofauna muy diversa citandose hasta la fecha 64 familias 423 generos y 2295 especies, sin embargo es dificil llevar
;..(.\.a cabo la identificacion taxonomica de este grupo de artropodos. Asi pues, en este proyecto se planted realizar un analisis filogenetico con
' regiones genicas especificas para la identificacion de ejemplares colectados en una zona urbana, especificamente aracnidos de la Ciudad de
L . Mexico. Para ello se utilizo el gen de la subunidad | de la Citocromo C Oxidasa (COl) debido a su baja tasa de evolucion. El cual es utilizado en
eI establecimiento de biocodigos de barras, es decir una secuencia corta de DNA tomada de una porcion estandarizada del genoma para
determinar de forma objetiva una especie.
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Justificacion: Problema:
Buscaremos contribuir a una determinacion taxonomica de aracnidos de Las brechas de conocimiento en nuestro sistema taxondmico y
« forma precisa por medio de caracteres moleculares, ya que, por medio la escases de taxdnomos resulta en una clara desventaja ante
de caracteres morfoldgicos resulta deficiente. La principal importancia | nuestra basta biodiversidad de especies de aracnidos en la zona
| del estudio de los aracnidos se situa en que son opciones viables para Norte de la CD.MX. Por ello se busca contribuir realizando un
comprender el impacto de la urbanizacion, y por tanto sirven como un analisis filogenético de aracnidos a partir del gen COI para su
bioindicador de disturbio. ‘ iIdentificacion taxonomica.
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Determinar taxonomicamente a los aracnidos mediante Crlterlosv Hipotesis:

gorfologlclos de !OZ eéemplj_rigg:olgptados. o . b ‘ Si la determinacion morfolégica de los aracnidos resulta
onocer la varieaad y distribucion geograrica de [os aracnidos deficiente para establecer una determinacion taxonémica de

folectados Tn Iz Ztona_Norjc’e det a CI?M.X' o | i dicha especie, entonces al realizar un analisis filogenetico
ncorporar la determinacion taxonomica y geografica, al analisis molecular a través del gen COI se lograra una mejor

molecular del gen COI de los organismos colectados, contrastandolos determiriaciolEE S
con los registros de la base de datos del NCBI y Bold System. |
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‘Anélisis de resultados y Conclusiones:

Resultados:
Se colectaron 30 ejemplares de aracnidos de los cuales a 10 individuos de
. la misma mono especie (paucetia viridana), registrandoseles datos de
. I E colecta. Con los cuales se procedio.a realizar una base de datos en Excel
R — ’ — N A y un posterior mapa de distribucion geografica digital en Google Maps.

el S [ e | e | AR el NSRS « Se amplifico un fragmento de secuencia del gen COl mediante PCR.
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et ' . Cada muestra se analizé6 mediante electroforesis en gel, revelando que

JP;;{%;;A 8 STon gy Siee la amplificacién fue negativa debido probablemente a una inadecuada
— TR e N conservacion de ejemplares.

Pl o | oame | owlte | s | 22 A = » Con los otro organismos colectados se llevo a cabo un anilisis de
R Al | S ' s diversidad biolégica del sitio.

oot ' ey ..  En las bases de datos Gene Bank y Bold Systems se obtuvo la

J::m[i;:% e L secuencia del gen COIl para 8 especies de aracnidos que forman parte

v TR de las colectas realizadas, con la finalidad de compararlos para tener

: T e Q una idea de las relaciones evolutivas que presentan entre ellos.

e TR \ ——  El arbol filogenético muestra que las especies de aranas colectadas en

eeeeeeeeee e e e e | S—— la zona de estudio pertenecen al suborden  Araneomorphae,

o A S——— pe rt.e_n ecientes a Ia_ familia Ara n_eldae y el |nffar|or confo e _d° por varias

e IR TR TTRULURT U TR familias (Thomosidae, Lycosidae, Oxyopidae y Salticidae). Todas

iz o o G pertenecientes al suborden Araneomorphae. Lo cual permite observar el

| - rango de diversidad encontrado en las zonas de estudio.

ARt it ) oo Vot meicoss P - Estas secuencias se compararon con varios organismos utilizados
como dgrupos externos, con la finalidad de poder evidenciar las
relaciones presentes entre los aracnidos colectados.
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8. JX909609_Vaejovis_mexicanus_Mexi

12. JN419506_Coenagrionidae_sp_Can:

JN419505_Coenagrionidae_sp_Car
Status ® Private O Public Sromrin JN419506_Coenagrionidae_sp_Cai

MXONDO032-07_Sympetrum_illotus -

Monarch_ButterflyL epidoptera
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