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Los biocodigos sirven para la rdpida y precisa identificacion de las

Distribucion mundial Reportada en Sudamerica.

especies, lo cual es esencial para su conservacion, su posible | m
aprovechamiento y el descubrimiento de especies completamente "
desconocidas. Los aprendizajes basados con el tfrabajo directo en el . ok Drosophila
campo permiten a los alumnos Incrementar su conocimiento (arafia Y tora oja) mediosignata
procedimental, sin depender exclusivamente de los libros de texto (mismatches: 0/658: 0%; (mismatches:  64/705:
(Kvist, et al, 2011). Nuestra propuesta de trabajo es identificar los  |[ProP=?0%b g, o 03 (IRIRERSRESSEEEn el B, asociada al
invertebrados localizados en el Jardin Botdanico de la UNAM (IB) y en h Ipomoea murucoides
el Parque Ecologico de Xochimilco (PEX) usando los biocodigos. -
Ambas localidades representan una variedad de diferentes \ T it
ambientes, terrestre y acudtico. ) o ' i~
J USTl FlCAC | O N ‘ Sphenarium

Utilizando la metodologia de los Biocodigos de Barras, logrard un Anasa tristis (Chinche de la - |purpurascens (chapulin \qociado en el B con
adecuado daislamiento, identificacion, y evaluacién de algunas de ~ Calabaza) | pamatvo) e o PETISELUM (pasto) hamedo.
las especies que alberga el JB y PEX. T Prop<0.000

HIPOTESIS Ry | &
Las especies que se identifican con el Biocddigo de barras, tienen b A
altos valores de confiabilidad. Pensamos que usando los diferentes ‘&
orotocolos, se podrd conocer la diversidad de especies de fauna
que alberga el JB y el PEX. i g

OBJ ETlVO Papilio multicaudata (E;n ﬁl JdB asociacllahccl)ln : : Distribucion en Europa. En

multicaudata (variposacomera Gallardia ——pulchellal  protgetia morio "y

Determinar algunas especies de invertebrados de las diferentes xochiauetza) e obeoooory O o0 TOI0) (remanes o0 1w G e himedo

Aareas del JB y el PEX de acuerdo a su correspondencia con base al
Gen de la subunidad 1 del DNA mitocondrial COT1 vy sus valores de
confiabllidad que permitan idenftificar las especies. B ‘ :

1. Colectar invertebrados en el JB y en el PEX, apoyados con una

identificacion preliminar de la app Naturalista. .
2. Mantener los organismos en alcohol al 96% y consérvalos en el Cloeon dipterum , , Helochara
) ) ., (mismatches: 95/658: 14% : prob<0.0001) ES la efimera mas : Se distribuye en el Este de
congelador para evitar la desnaturalizacion del DNA. comin en los lagunas|  COMMUNIS == o 0,
. . ’ . ’ . TP mismatches: 69/655: 10% .
3. Aislar el DNA mediante la metodologia de Biocddigos de Barras el de las Islas Britanicas ;.00 Se localiz6 en uno de los
y tambien en Norte estanques del JB.
DNA de las muesiras . América.
4. Mediante el uso del termociclador, amplificar el DNA por medio
de la Reaccidon en Cadena Polimerasa (PCR) y evaluar los -
ltad n el uso de gel de electroforesis Parque Ecoldgico de
(Sl ieleio (Ol el LBe) CIs g S Xochimilco ESPECIE
S5.Enviar a secuenciar las muestras seleccionada en o ESPECIE
electroforesis, cotejar los resultfados obtenidos del GenBank vy PO LA R - L Una

2u.> 2 contaminacion, de
SRS acuerdo a la app
P Nl Naturalist
# o X corresponde a

compararlos con el BLASIN del programa DNASUBWAY para
obtener los valores mismatch de cada especie y comarar estos
resulfados con las identificaciones preliminares de Naturalista

Danaus plexippus. |& , o .
Saprolegnia parasitica Danaus plexippus  Capturada en Michoacan para
(mismatches: 32/553: 6%; prob<0.0001) (mismatches: 3/325: 0.01%; ser comparada con la secuencia
PEIESO 00 COI de la monarca recolectada
en el PEX.
< :
s L

Procesamiento de muestras. Extraccion de DNA, PCR y andlisis de datos

Helix aspersa (Caracol de | R
CONCLUSIONES co wa aspece es| |||

_ , . (mismatches: 1/656: 0.01%; prob<0.0001) exéuca Invasora (EE|), f% LJ J
Los valores de mismatch (nucledtidos que no corresponden con nuestra originaria de Europa,| @ : | |
. » . . . s ]
secuencia del COI con respecto a las de GenBank) obtenidos con el BLASTN gg;‘mopomad's”'b“c'on |

oscilaron de 0 a 14%, interpretados como parte de la variabilidad genética
para cada una de las especies.

En los casos con un mayor valor de mismatch deberan ser revisados como:
Drosophila mediosignata con mismatch de 10%; Protoetera morio con 149%;
Cleon dipterum con 14% y Helenochara communis con 10%, ya que pueden
corresponder a una nueva distribucion espacial o ser especies con mayor
variabilidad genética.

Por otro lado, las especies con los valores de mismatch de 0 a 3% son
consistentes con las especies identificadas con Naturalista, aumentado su
confiabilidad.

Es importante mencionar que el mayor numero de especies correspondieron a
la Clase Insecta (9/10) y la otra correspondio a las clase Mollusca cuya
especie es exotica invasora (EEI).

Es lamentable que seamos testigos de la degradacion ambiental del PEX al
ser guemado, esto reduce la biodiversidad y nos invita a concientizarnos en
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