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RESUMEN 

 

Los estudios de citogenética son cruciales para entender la evolución y taxonomía 

de las especies, detectando variabilidad y anomalías cromosómicas que afectan la 

reproducción de los organismos. Se aplica tanto en animales como en plantas, y al 

combinar métodos clásicos y moleculares se pueden obtener características 

detalladas del cariotipo, lo que conlleva a importantes aportaciones sobre cambios 

cromosómicos. En el presente estudio se describe el cariotipo del “ratón espinoso 

mexicano” Heteromys irroratus en la localidad de Tlachinola, Puebla. Los 

ejemplares fueron capturados vivos, utilizando trampas Sherman, posteriormente 

fueron trasladados al laboratorio de mastozoología, donde se les realizó la 

extracción de médula ósea, con la cual se obtuvo el cariotipo convencional y los 

bandeos cromosómicos G y C. Obteniendo como resultado un 2n = 60 y NF = 62, 

los cuales corresponden a dos pares de cromosomas birrámeos, un par de 

autosomas metacéntricos, un par de autosomas submetacéntricos, y 27 pares 

telocéntricos. Mientras que, en los cromosomas sexuales, el cromosoma X fue 

submetacéntrico y el cromosoma Y metacéntrico. En cuanto al bandeo 

cromosómico G, se obtuvieron de 1 a 3 bandas oscuras de eucromatina y en el 

bandeo cromosómico C la heterocromatina constitutiva se localizó en la región 

centromérica. Heteromys irroratus en el estado de Puebla, presenta tres cariotipos, 

los ejemplares de Tlachinola presentaron el cariotipo más representativo, 

caracterizado con un NF = 62 reportado en poblaciones pertenecientes tanto a la 

Faja Volcánica Transmexicana (FVT) como a la Cuenca del Balsas (CB), el segundo 

y tercer cariotipo con un NF = 64 y NF = 74, respectivamente, fueron reportados 

únicamente en poblaciones dentro de la Cuenca del Balsas.  
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1. INTRODUCCIÓN 
 

Los mamíferos son uno de los grupos más extensos de vertebrados terrestres. Su 

éxito se debe a que poseen diferentes atributos, entre los que destacan sus altas 

tasas metabólicas, complejos mecanismos fisiológicos, mantienen una temperatura 

corporal constante y pueden incrementar el metabolismo en periodos de actividad 

(Sánchez-Cordero et al., 2014). Las características principales que los diferencian 

de otros grupos de organismos son, una cubierta de pelo (aunque en grupos como 

los sirénidos y cetáceos el pelaje es escaso o ausente), presencia de glándulas 

mamarias en las hembras, oído medio con tres huesecillos (martillo, yunque y 

estribo) y dientes diferenciados, en incisivos, caninos, premolares y molares 

(MacDonald y Norris, 2001; Grzimek et al., 2003; Villa y Cervantes, 2003). 

México se coloca en el tercer lugar mundial con mayor número de especies 

de mamíferos, con 564 especies, siendo superado por Indonesia en primer lugar 

con 670 especies y por Brasil en segundo lugar con 648 especies (Sánchez-Cordero 

et al., 2014; CONABIO, 2023). Ramírez-Pulido et al., (2014) reportaron 496 

especies de mamíferos terrestres, las diferencias en el número de especies varían 

debido a la descripción de nuevas especies, a la desaparición de sinonimias de 

especies válidas y al uso de nuevas técnicas para su identificación (Ramírez-Pulido 

et al., 2014).  

El orden Rodentia es el grupo de mamíferos más numeroso, representa el 

42% de los mamíferos terrestres, está presente en todos los continentes con 

excepción de la Antártida (Wilson y Reeder, 2005; Tzab y MacSwiney, 2014). Su 

éxito es debido a su gran capacidad de reproducción, su reducido tamaño les 

permite encontrar refugios de manera más fácil y su capacidad de explorar una 

amplia gama de recursos alimenticios (Tzab y MacSwiney, 2014). En México hay 

aproximadamente 240 especies de roedores, reunidas en ocho familias (Ceballos, 

2005). Una de estas familias es la familia Heteromyidae, exclusiva del continente 

americano, a la cual pertenece el género Heteromys (Hafner et al., 2007), dentro de 

este género se encuentra la especie Heteromys irroratus, cuya distribución se 
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extiende desde los valles centrales de México hasta el sur de Texas, Estados Unidos 

(Dowler y Genoways, 1978). 

 

1.1 División celular 
 

Los mamíferos, así como el resto de los organismos vivos se encuentran 

formados por células, estas son la unidad estructural de la vida y únicamente 

pueden surgir por la división de una célula preexistente (Karp, 2009). A los eventos 

que conducen a la división de una célula se les conoce como ciclo celular y está 

constituido por dos fases principales: interfase, que es el periodo entre dos 

divisiones sucesivas de una célula y división celular (Rodríguez-Gómez y Frias-

Vázquez, 2014), estos ocurren en células procariotas y eucariotas, sin embargo, 

varía entre ellas, en el caso de las células eucariotas existen dos tipos de división 

celular, meiosis para células sexuales y mitosis para células somáticas. La meiosis 

ocurre únicamente en células gaméticas, en esta división solo se da origen a células 

hijas con la mitad del contenido genético de la célula madre (Karp, 2009). Por otro 

lado, en la mitosis se generan dos células hijas genéticamente idénticas a la célula 

madre, durante este proceso, que generalmente dura menos de una hora 

(Rodríguez-Gómez y Frias-Vázquez, 2014), la actividad principal de la célula es la 

segregación cromosómica, provocando que se detenga el metabolismo, la 

transcripción y la traducción (Salaün et al., 2008).  

La mitosis consta de cuatro fases: 1) Profase, donde el núcleo es visible, la 

membrana nuclear se mantiene intacta, el ADN se duplica, el huso mitótico 

comienza a formarse entre los centrosomas, la cromatina se condensa en el núcleo 

y se ordena en forma de cromosomas (Curtis, 2008); 2) Metafase, los cromosomas 

se alinean en la placa metafásica, aquí ocurre un “punto de control del huso”, donde 

proteínas reguladoras verifican si hay algún elemento no enganchado o anclado a 

los microtúbulos, así como cromosomas rezagados, y si existe un cromosoma que 

no esté anclado, la mitosis se detiene y continua hasta que los microtúbulos lo 

posicionen correctamente (Curtis, 2008); 3) Anafase, las proteínas que unían a las 
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cromátidas de los cromosomas se separan, alejándose a polos opuestos de la célula 

(Curtis, 2008); y 4) Telofase, todos los microtúbulos han sido degradados, la 

membrana nuclear se forma alrededor de las cromátidas que fueron separadas en 

la fase anterior, formando dos membranas nucleares en los extremos, dentro de 

cada una de estas membranas se forma un nucléolo, la estructura de los 

cromosomas se dispersa, regresando al ADN que contenían al aspecto filamentoso 

que tenía durante la interfase (Curtis, 2008).  

 

1.2 Citogenética  

 

La citogenética es la ciencia que estudia a los cromosomas, su número, 

estructura e implicaciones genéticas, así como su comportamiento, enfermedades 

relacionadas por una alteración en su número o en su estructura (Herrera, 2007). 

Como se mencionó anteriormente fue el trabajo de Flemming (1982), lo que permitió 

que la citogenética se consolidara, sin embargo, se generaron diversas 

interrogantes, sobre el número total de cromosomas humanos, si existían 

variaciones en cuanto a la raza o sexo, ya que con anterioridad algunos 

investigadores sugirieron dichas diferencias (Moreira, 2016). Sin embargo, 

existieron diversas limitantes, que impidieron la identificación de los cromosomas, 

por ello se propusieron técnicas complementarias, permitiendo el desarrollo de la 

citogenética, estás técnicas se enfocaron en el análisis de cromosomas mitóticos y 

meióticos, teniendo la posibilidad de analizar no solo características morfológicas, 

si no también regiones específicas de la cromatina (Herrera, 2007).  

Los estudios de la citogenética proporcionan información significativa sobre 

su evolución y taxonomía, resaltando de otra manera la variabilidad de las especies 

(Beck y Kennedy, 1977). También permite el acceso al acervo cromosómico de 

animales en cautiverio, detección de anomalías cromosómicas que pudieran afectar 

su capacidad reproductiva, evitando las hibridaciones entre especies (Bueno, 2003). 

La citogenética no solo permite realizar estudios en animales, sino también en 

plantas silvestres y cultivadas (Herrera, 2007). 
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Algunos mastozoólogos dedicados a la citogenética pensaban que los 

cariotipos ancestrales de los mamíferos tenían un alto número diploide y que la 

evolución provenía de fusiones cromosómicas (Córdova, 1997). Matthey (1972) 

analizó un resumen de datos de cromosomas trabajados por medio de tinción 

clásica.  Además, acuñó el término NF “número fundamental”, señalando que el 

número de cromosomas puede disminuir o aumentar. 

Combinar la citogenética clásica y molecular en conjunto con la biología 

celular, la genética pura, la evolución y la biología molecular en el estudio de 

cromosomas, permite la obtención de características del cariotipo, con ello 

importantes aportaciones del estado actual de los organismos, que van desde la 

detección de defectos cromosómicos hasta posibles casos de especiación (Poggio 

et al., 2008). 

 

1.3 Cromosomas 
 

La organización de los genes en paquetes, mejor conocidos como 

cromosomas es fundamental en los genomas, todos los seres vivos poseen 

cromosomas, sin embargo, cada especie se va a diferenciar por la morfología y 

número de cromosomas que presenten (Bueno, 2011). Las alteraciones 

cromosómicas, son el resultado de los cambios que pueden ser originados por 

errores durante la mitosis o meiosis, los cuales se pueden fijar en la población de la 

especie durante la evolución, sí estos representan una ventaja selectiva, y en caso 

contrario si estos cambios representan cambios negativos severos en el fenotipo 

y/o fertilidad de los portadores, van a presentarse como una anomalía o síndrome 

genético que se eliminará de la población (Bueno, 2011). 

Tijo y Levan (1956) descubrieron el número y estructura de los cromosomas 

humanos, estableciendo el 2n = 46 que hoy conocemos. Esto corresponde a 22 

pares autosómicos y un par de cromosomas sexuales, XX para las mujeres y XY 

para los hombres. Los cromosomas autosómicos y sexuales son heredados de los 

progenitores, uno de la madre y otro del padre (Del Rey et al., 2021).  
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1.3.1 Morfología de los cromosomas 

 

Los cromosomas han sido descritos como estructuras complejas en el núcleo 

de la célula, se componen principalmente por cromatina y esta a su vez de ADN, 

ARN, histonas y proteínas, en ellos se almacena toda la información genética de los 

organismos y son visibles solo durante la compactación (Copelli, 2010). Son 

observados durante la mitosis, específicamente en la metafase. En su punto más 

condensado, pueden distinguirse un brazo corto (p), brazo largo (q), cromátidas 

idénticas, también llamadas cromátidas hermanas, que se originan por la 

duplicación en el periodo replicativo del ADN que ocurre en la interfase, los brazos 

p y q están divididos por el centrómero o constricción primaria (Figura 1), el 

centrómero es una parte integral del cromosoma y una región especializada, en 

donde las cromátidas hermanas se unen (Copelli, 2010). Los telómeros se localizan 

en los extremos de los cromosomas y son regiones de ADN no codificante, una de 

sus funciones es conservar la integridad del cromosoma (Nikoloff y Ruiz, 2021). 

 

 

Figura 1. Morfología de los cromosomas. Modificado de Copelli (2010). 
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En cuanto a la cromatina se conocen dos tipos, la eucromatina que es la 

forma menos compacta de la cromatina y contiene la mayoría de los genes que se 

transcriben (se utilizan para producir proteínas) y la heterocromatina que es la forma 

más compacta y densa de la cromatina, los genes contenidos aquí no se transmiten 

(Yu y Ren, 2017), esta última puede ser constitutiva o facultativa. Si es constitutiva 

entonces es transcripcionalmente inactiva y contiene secuencias de ADN altamente 

repetitivas, como las regiones centroméricas y los telómeros. La heterocomatina 

facultativa, corresponde a regiones que se transcriben de acuerdo al tipo y estado 

celular, contiene información de los genes que no se expresan o que pueden 

expresarse en algún momento (Nikoloff y Ruiz, 2021). 

 

1.3.2 Clasificación cromosómica 
 

Existen diferentes propuestas para la clasificación e identificación de los 

cromosomas, sin embargo, la más utilizada hasta la fecha es la propuesta por Levan 

et al. (1964), esta se basa en la posición del centrómero, calculada a partir de la 

longitud del brazo corto (p) sobre la suma de la longitud del brazo corto (p) y la 

longitud del brazo largo (q), multiplicado por 100, de acuerdo a la posición del 

centrómero (Cuadro 1), ubicada en la zona de unión del cromosoma al huso mitótico 

(Figura 2). Hay dos tipos de áreas: terminal o telomérica ubicada en la región 

terminal, en donde el brazo p es prácticamente inapreciable, y la región no terminal 

o atelomérica localizada entre los brazos p y q (Levan et al., 1964). La clasificación 

de los cromosomas de acuerdo a la longitud de los brazos p y q es la siguiente: 

 

 Metacéntricos (m): la ubicación del centrómero es en una posición central, 

los brazos p y q tienen la misma longitud. 

 

 Submetacéntricos (sm): la ubicación del centrómero es más próxima a uno 

de los extremos, el brazo p tiene una longitud menor que el brazo q. 
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Subtelocéntricos (st): el centrómero se ubica muy próximo a uno de los 

extremos, el brazo p es extremadamente pequeño. 

 

 Telocéntricos (t): el centrómero está ubicado en posición terminal. Solo 

presentan el brazo q. 

 

 

 

 

Figura 2. Clasificación cromosómica por longitud de brazo p y brazo q (Nikoloff y 

Ruiz, 2021). 
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Cuadro 1. Clasificación de los cromosomas conforme al índice centromérico de 

acuerdo a Levan et al. (1964). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Nomenclatura i

M 50.0

47.5

45.0

42.5

40.0

37.5

35.0

32.5

30.0

27.5

25.0

22.5

20.0

17.5

17.5

15.0

12.5

10.0

5.0

2.5

m

sm

st

t
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1.3.3 Anomalías cromosómicas 

 

Como se mencionó anteriormente, los cromosomas pueden presentar 

alteraciones. Las alteraciones en el material genético pueden ocurrir en dos niveles: 

1) génico por sustitución, deleción o inserción de bases y 2) cromosómico. Estas 

alteraciones pueden afectar el número y la estructura del complemento 

cromosómico de un organismo. Comúnmente cuando se habla de alteraciones 

numéricas, se menciona que se originan por errores durante la división celular, y de 

errores durante la interfase cuando se habla de alteraciones estructurales. 

Ocurriendo tanto en células somáticas como germinales, si ocurren en estas 

últimas, se pueden transmitir a la descendencia, generando anomalías congénitas 

(Nikoloff y Ruiz, 2021). 

Las alteraciones numéricas incluyen los siguientes cambios: Euploidia, es el 

cambio en el número de dotaciones completas del complemento cromosómico; 

Aneuploidía, es la ganancia o pérdida de cromosomas; Fusión y Fisión, se rompe 

un cromosoma y este se une a otro; y Mixoploidía o Mosaico, que ocurre cuando 

una célula o tejido posee un complemento cromosómico diferente al que tienen las 

otras células o tejidos que lo rodean (Nikoloff y Ruiz, 2021).  

En las alteraciones estructurales existen dos tipos de clasificaciones: 1) 

Alteraciones estructurales intracromosómicas, cuando los cortes ocurren en el 

mismo cromosoma como deleciones, duplicaciones, anillo e inversiones; y 2) 

Alteraciones estructurales intercromosómicas, que ocurren cuando hay intercambio 

de material entre dos cromosomas (Nikoloff y Ruiz, 2021). 

 

1.4 Cariotipo e idiograma 
 

Para poder realizar estudios citogenéticos, se deben obtener células con 

cromosomas en metafase, fase mitótica donde los cromosomas están 

suficientemente condensados, para ello, las células primero deben ser expuestas a 

un inhibidor mitótico, el cual bloquea la formación del huso mitótico (Herráez, 2002). 
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Para la obtención de cromosomas se pueden utilizar distintos tipos de tejidos, como 

son, médula ósea, sangre periférica, líquido amniótico e incluso productos de la 

concepción y fibroblastos (Herráez, 2002). Posteriormente se elabora un cariotipo. 

Se denomina cariotipo al conjunto de cromosomas o complemento cromosómico de 

una célula, durante la metafase mitótica (Nikoloff y Ruiz, 2021), incluyendo el 

ordenamiento y numeración de los cromosomas de acuerdo con su morfología, 

tamaño y estructura (Del Rey et al., 2021). El cariotipo será distinto y característico 

para cada especie (Nikoloff y Ruiz, 2021).  

Por otro lado, un idiograma se refiere a la representación esquemática del 

complemento diploide de una especie, este se ordena de acuerdo al tamaño, forma 

y patrón de bandas (Figura 3). Se ordenan a los cromosomas alineados de acuerdo 

al centrómero, el brazo largo siempre estará hacía abajo.  

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3. Idiograma de Homo sapiens (Alila Medical Media). 

 

 

 

 



11 
 

1.5 Bandeos cromosómicos 

 

El bandeo cromosómico hace referencia a la aplicación de diferentes 

tratamientos, que evidencian las características de la estructura, composición y 

organización de los cromosomas (Nikoloff y Ruiz, 2021).  El bandeo se compone de 

bandas claras y oscuras alternadas, las cuales aparecen por toda la longitud del 

cromosoma, para observarlas debieron pasar previamente por una tinción. Cada 

cromosoma posee un patrón de bandeo único, lo que permite identificar a los pares 

de cromosomas en el cariotipo. La eucromatina en los cromosomas metafásicos se 

encuentra altamente condensada y la heterocromatina constitutiva no contiene 

genes estructurales en su ADN (Cortes, 1984).  

Existen diferentes tipos de bandeos cromosómicos, entre los que destacan 

dos, por ser los más utilizados:  

 

 Bandeo G: el más utilizado, emplea colorante Giemsa, el cual tiñe regiones 

del ADN ricas en AT. Esta técnica requiere un pretratamiento de los 

cromosomas con una enzima proteolítica como lo es la tripsina (Figura 4). 

 

 Bandeo C: colorea las regiones de heterocromatina, que están densamente 

empaquetadas y contienen ADN repetido. Los preparados se tratan con 

Hidróxido de bario saturado (NaOH, Ba (OH)2) seguido de solución salina 

caliente y tinción con Giemsa. El tratamiento degrada el ADN cromosómico y 

lo extrae selectivamente de las partes eucromáticas del cromosoma, dejando 

que las regiones heterocromáticas se tiñan intensamente con Giemsa. El 

nombre de estas bandas (bandas C), se debe a que produce bandas 

constantes que corresponden a regiones de heterocromatina constitutiva que 

no se descondensan en interfase, siendo visibles durante el ciclo celular y 

manteniendo su tamaño constante (Figura 5). 
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Figura 4. Bandeo cromosómico G de Peromyscus gratus (Martínez-Vázquez et al., 

2020). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 5. Bandeo cromosómico C de Peromyscus gratus (Martínez-Vázquez et al., 

2020). 
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1.6 Género Heteromys 

 

El género Heteromys presenta una distribución exclusivamente neotropical, 

incluyendo la región sur de México, Colombia, Ecuador, Venezuela y Centro 

América (Rogers y González, 2010), este género pertenece a la familia 

Heteromyidae, la cual alberga tres géneros más. Los ratones espinosos del género 

Heteromys, presentan un tamaño mediano a grande, entre 180-360 mm, se 

caracterizan por la presencia de abazones, sacos o bolsas de piel en las mejillas, 

donde guardan y transportan alimentos (Figura 6). Poseen también, una coloración 

gris y ocre con tonos oscuros, espinas rígidas, con suave pelaje en la región dorsal 

posterior y lateral del cuerpo. El pelaje ventral es blanco y se extiende a las 

extremidades posteriores, sin llegar a las patas traseras y las patas delanteras 

poseen el mismo color que la región lateral de su cuerpo. En sus patas delanteras 

presentan cuatro dedos mientras que en las traseras tienen cinco dedos con seis 

tubérculos plantares (con excepción de H. irroratus y H. plantinarensis, estos solo 

poseen cinco; Figura 6a). Su cola es bicolor y más larga que la cabeza y el cuerpo. 

En las hembras adultas se presentan tres pares de mamas, y en los machos adultos 

son notorios los sacos escrotales. Tienen una cabeza larga con ojos y orejas 

considerablemente pequeños. Uno de los caracteres craneales diagnósticos de este 

género es una región auditiva plana, con una fosa interpterigoidea con forma de “V” 

(Figura 6b). 

Este género tuvo un gran aprovechamiento histórico por parte de las 

comunidades al sur de México, posiblemente representó un recurso económico 

aprovechable, que posterior a la conquista fue menospreciado (Naranjo-Piñera et 

al., 2005). El género Heteromys tiene una gran importancia ecológica como 

dispersor de semillas, determinación de comunidades vegetales en recuperación 

(Dirzo y Mendoza, 2007; Smythe, 1986).  
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Figura 6. Ejemplar del género Heteromys, a) muestra los abazones presentes en 

las mejillas y tubérculos plantares en las patas traseras; b) forma de la fosa 

interpterigoidea en forma de V (Modificado de Anderson y Timm, 2006). 
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1.6.1 Historia evolutiva del género Heteromys 

 

Se ha considerado que la familia Heteromyidae evolucionó en el sur de 

Norteamérica durante el Oligoceno, hace más de 30 millones de años (Ma), sin 

embargo, la subfamilia Heteromyinae se diversificó hasta el mioceno, 

aproximadamente hace 22.3 a 21.8 Ma, dicha familia alberga al género Heteromys 

(Hafner et al., 2007). Los cambios climáticos durante el Mioceno, inundaron las 

tierras bajas del sur de México (Península de Yucatán e Istmo de Tehuantepec) y 

Centroamérica (Depresión de Nicaragua; Coates y Obando, 1996; Baumgarten y 

Williamson, 2007; Barber y Klicka, 2010; Ordóñez-Garza et al., 2010; Vázquez-

Domínguez y Arita, 2010), caso contrario en las tierras altas (Sierra Madre Oriental, 

Sierra Madre del Sur, y Sierra Madre de Chiapas, Macizo Centroamericano, 

Cordillera de Talamanca) siguieron elevándose, lo cual permitió una conexión 

terrestre entre Norteamérica y Sudamérica por medio del puente de Panamá 

(Maldonado-Koerdell, 1964; Coates y Obando, 1996; Coates et al., 2004; Marshall, 

2007; Almendra y Rogers, 2012). 

La conexión entre Norteamérica y Sudamérica dio lugar a la invasión del 

género Heteromys hacia Centroamérica y el norte de Sudamérica como parte del 

Gran Intercambio Biótico Americano durante el Plioceno (~5 a 3 Ma; Simpson, 1980; 

Rogers y Vance, 2005; Hafner et al., 2007). Posteriormente, durante el Pleistoceno 

(~2.5 Ma), las condiciones climáticas cambiaron ante condiciones más secas y frías 

(Toledo, 1982; Toledo et al., 1997). Heteromys probablemente restringió su 

distribución a los refugios pleistocénicos (zonas donde los cambios climáticos y de 

vegetación no fueron tan drásticos) en el sur de México y en Centroamérica (Toledo 

et al.,1997; Alexander y Riddle, 2005), los cuales pudieron proveer el aislamiento 

necesario para la diversificación morfológica, ecológica, fisiológica y etológica del 

género (Anderson y Jarrín, 2002; Anderson, 2003; Alexander y Riddle, 2005; Patton, 

2005; Anderson y Timm, 2006; Hafner et al., 2007; Anderson y Gutiérrez 2009; 

Espinoza et al., 2011; Ramírez-Pulido et al., 2014), lo cual dio lugar a la diversidad 

de especies que se reconocen actualmente. 
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1.7 Clasificación taxonómica de Heteromys irroratus 

 

Reino: Animalia 

    Filo: Chordata  

        Subfilo: Vertebrata 

            Clase: Mammalia 

                 Orden: Rodentia 

                      Familia: Heteromyidae 

                           Género: Heteromys 

                                 Especie: Heteromys irroratus (Gray, 1868) 

 

1.7.1 Descripción morfológica de Heteromys irroratus 

 
Heteromys irroratus también llamado ratón espinoso, es un roedor de talla 

mediana, presenta cinco tubérculos plantares en extremidades posteriores 

(Godínez, 2010). Posee un pelaje en la región posterior de su cuerpo en tonalidades 

pardo grisáceo que no se riza, lo que impide que sea visible por encima de las 

espinas o cerdas, tienen una línea lateral de pelaje que varía entre tonalidades rosa 

y ante que va desvaneciéndose en color blanco en las regiones inferiores, su cola 

es peluda bicolor, generalmente la punta de esta es oscura. El cráneo es robusto y 

ancho, en comparación con la longitud (Ramírez, 2020). Los dientes que poseen 

tienen la característica de que la superficie anterior de los incisivos superiores es 

lisa, sin surco longitudinal, los últimos molares son más estrechos que los 

premolares (Ramírez, 2020). Por otro lado, sus medidas externas varían entre 194 

- 300 mm, la longitud de la cola va de 95 - 169 mm, longitud de la pata 27.3 - 36.9 

mm y la longitud de la oreja de 22 - 36 mm (Hall, 1981; Ceballos, 2014). La especie 

también presenta dimorfismo sexual, los machos son más grandes que las hembras, 
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con una longitud promedio de 238 mm en los machos y 226 mm en las hembras; y 

un peso de 40 - 60 g en machos y 35 - 50 g en hembras (Ramírez, 2020). 

 

1.7.2 Ecología de Heteromys irroratus 
 

El estado de conservación de esta especie se considera como estable de 

acuerdo con la Lista Roja de Especies Amenazadas de la Unión Internacional para 

la Conservación de la Naturaleza (Castro-Arellano et al., 2016). Y dentro de la NOM-

059-SEMARNAT-2010 no están catalogadas en ninguna categoría de riesgo y por 

lo tanto no se considera a la especie bajo protección de las leyes mexicanas.  

Se ha registrado principalmente en matorral xerófilo, bosque espinoso, 

pastizales, bosques de conífera y encinos, en zonas de cultivo y pastoreo (Dowler 

y Genowyas, 1978), también en matorral seco, hábitat en el que ocupa áreas con 

matorral denso a lo largo de las crestas, restos de antiguas riberas del río Grande 

en Estados Unidos, río Bravo en México, ubicado al norte de México y frontera con 

Estados Unidos (Wilson y Ruff, 1999). 

Al igual que otros ratones de abazones, H. irroratus busca y recolecta 

semillas almacenándolas en las bolsas de las mejillas forradas de piel, su dieta se 

basa en semillas de Almez, mezquite, arbustos y en algunas ocasiones 

invertebrados y arbustos (Santiago-Marcial, 2009). Una característica principal de 

la especie es que puede vivir sin tomar agua, sin embargo, necesitan de algunos 

alimentos suculentos para mantener los procesos metabólicos normales (Santiago-

Marcial, 2009). 

Es un roedor nocturno, permanece en sus madrigueras durante el día. La 

entrada a la madriguera generalmente se encuentra cubierta de hojas u otro tipo de 

vegetación, se ha encontrado también que puede cubrirse con un pequeño 

montículo de tierra. Esta especie se reproduce durante todo el año, pero el punto 

máximo de su período reproductivo parece ser durante el otoño o el invierno, 

mostrando preferencia en los meses de agosto a noviembre (Santiago-Marcial, 

2009). El número de crías que puede tener en cada periodo de gestación oscila de 
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dos a ocho, con un tamaño medio de camada de cuatro (Wilson y Ruff, 1999; 

Ceballos, 2014).  

Santos-Moreno y Santiago-Marcial (2012) describieron las interacciones 

entre los individuos de H. irroratus y su ambiente, en una selva mediana del sureste 

del estado de Oaxaca. Encontraron que los machos presentan áreas de actividad 

más grandes en comparación de las hembras, en las temporadas secas las áreas 

fueron mayores que en la temporada de lluvias, pero las diferencias no fueron 

significativas. Los machos no presentaron superposición de sus áreas de actividad 

con otros machos, y en el caso de las hembras la superposición fue baja igual que 

entre individuos de sexos diferentes. La especie presenta un sistema de 

apareamiento de poligamia, manteniendo su territorio hasta que inicia la temporada 

reproductiva (Santiago-Moreno y Santiago-Marcial, 2012). 

 

1.7.3 Distribución de Heteromys irroratus  
 

Patton (2005), reportó que la especie se encuentra distribuida desde el 

extremo sur de Texas, Estados Unidos (justo al norte del río Grande) hacia el sur en 

la mayor parte del centro de México (Castro et al., 2016; Figura 7). Zona que 

coincide con lo mencionado por Genoways (1973), quien señaló que el rango de 

distribución se extiende desde el norte de Sonora, el este de México y el sur de 

Texas hasta las proximidades del Canal de Panamá.  
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Figura 7. Distribución geográfica de Heteromys irroratus en México (Castro-

Arellano et al., 2016). 
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1.7.4 Características biogeográficas de los sitios de estudio de H. irroratus 

en Puebla. 
 

Con base en la regionalización biogeográfica y evolución biótica de México 

(Figura 8; Morrone, 2019). El estado de Puebla se divide en 5 provincias, en 

orientación norte a sur son: Provincia Veracruzana, Sierra Madre Oriental, Faja 

Volcánica Transmexicana, Cuenca del Balsas y Sierra Madre del Sur (Figura 9). 

 

 

Figura 8. Provincias biogeográficas de México (Morrone, 2019). 1) Californiana; 2) 

Baja California; 3) Sonora; 4) Desierto Chihuahuense; 5) Tamaulipas; 6) Península 

de Yucatán; 7) Sierra Madre Occidental; 8) Sierra Madre Oriental; 9) Faja 

Transvolcánica Mexicana; 10) Cuenca del Balsas; 11) Sierra Madre del Sur; 12) 

Tierras bajas del Pacífico; 13) Veracruzana y 14) Tierras Altas de Chiapas. 
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Figura 9. Provincias biogeográficas del estado de Puebla (Morrone, 2019). 1) 

Provincia Veracruzana; 2) Sierra Madre Oriental; 3) Faja Volcánica 

Transmexicana; 4) Cuenca del Balsas y 5) Sierra Madre del Sur. 
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 Siguiendo la distribución de H. irroratus (Figura 7); Castro-Arellano et al., 

2016) como la distribución de las provincias que ocupan el estado de Puebla (Figura 

9), se determinó que, las cinco provincias se empalman con la distribución de la 

especie de estudio. Sin embargo, la descripción cariotípica de H. irroratus en el 

estado de Puebla, solo se ha estudiado en poblaciones que se distribuyen en la Faja 

Volcánica Transmexicana y en la Cuenca del Balsas (Carrillo, 2005; Morales, 2005; 

Reyes, 2007; Serrano, 2010; Salazar, 2021; Tonacatl, 2024). 

La Faja Volcánica Transmexicana se formó en varias etapas en progresión 

oeste-este entre los 23-2.5 Ma y se localiza entre el Océano Pacífico y el Golfo de 

México (Lugo-Hubb, 1990; Morrone, 2019), al norte se delimita por el Altiplano 

Mexicano y al sur por la Cuenca del Balsas (Morrone, 2019), incluye las elevaciones 

mayores del territorio mexicano constituidas por los volcanes Pico de Orizaba (5,650 

m) y Popocatépetl (5,450 m), la vegetación existente es bosque templado y matorral 

xerófilo. La Cuenca del Balsas (CB) se orienta de oeste a este, se originó en el 

mismo periodo que la Faja Volcánica Transmexicana, entre los 23 -2.5 Ma (Lugo-

Hubb, 1990), al norte se delimita por la Faja Volcánica Transmexicana y al sur por 

la Sierra Madre del Sur, las partes más bajas están a 300 m de altitud y la vegetación 

es bosque tropical estacionalmente seco y matorral xerófilo (Lugo-Hubb, 1990; 

Villaseñor y Ortiz, 2014; Morrone, 2019). Ambas regiones ya estaban bien 

desarrolladas cuando el género Heteromys se diversificó a mediados del Mioceno, 

con Heteromys irroratus originándose durante el Pleistoceno (Schmidly et al., 1993). 

Conocer lo señalado anteriormente, tiene gran relevancia para la 

interpretación de la biogeografía de una región, el análisis de la variación 

cromosómica de las poblaciones que habitan la región del centro de México, 

específicamente las del estado de Puebla, ayudaría a develar rasgos importantes 

de la distribución cariotípica de H. irroratus.  
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2. ANTECEDENTES 
 

Se han realizado diversos trabajos de citogenética con esta especie, debido 

a su amplia diversidad de especies, gran número de individuos en cada camada y 

extensa distribución ecológica. Entre los trabajos se encuentran: 

Genoways (1973) realizó un estudio sobre las relaciones evolutivas y 

sistemáticas del género Heteromys. Comparando cinco especies de este género y 

utilizando exclusivamente machos. Hizo uso de la técnica de secado al fuego, 

obteniendo la preparación de los cromosomas a partir de la médula ósea y los tiñó 

con Violeta de Genciana. Específicamente para la especie H. irroratus describió un 

2n = 60, incluyendo un par de autosomas metacéntricos, un par largo 

submetacéntrico, 27 pares de telocéntricos, el cromosoma X fue submetacéntrico, 

el cromosoma sexual Y fue subtelocéntrico y presentó un NF = 62 (Figura 10).  

 

 

Figura 10. Cariotipo de un ejemplar macho de H. irroratus propuesto por 

Genoways (1973).  

 

 

Cinco años después Dowler y Genoways en 1978, realizaron la descripción 

de H. irroratus. Sugiriendo los mismos resultados, los cuales coinciden con los 

obtenidos por Cervantes et al. (1999), donde se obtuvo un 2n = 60 y un NF = 68, se 

describieron los patrones de bandas de eucromatina y heterocromatina constitutiva 

de cariotipos de H. irroratus, H. spectabilis, y H. pictus, y al obtener resultados 

semejantes a los descritos por Genoways (1973), los utilizaron para contrastar con 

las demás especies, determinando de esta manera  si los resultados obtenidos 
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podrían sugerir reordenamientos cromosómicos que señalaran a una posible 

evolución. 

Mata (2002) comparó los niveles de variación genética entre cinco 

subespecies del ratón espinoso (Heteromys irroratus alleni, H. irroratus 

guerrerensis, H. irroratus irroratus, H. irroratus jaliscensis y H. irroratus torridus) 

mediante un estudio de cromosomas y aloenzimas, así como el análisis de un patrón 

morfológico marcado previamente descrito. Con este estudio comparativo se 

reafirmó que los complementos cromosómicos, así como el patrón de bandas 

cromosómicas G son muy parecidos, presentando de una a dos bandas oscuras en 

todas las subespecies, pero, aloenzimáticamente son muy variables, lo que podría 

sugerir que la diferenciación aloenzimática corresponde con la diferenciación 

morfológica pero que se conservan a nivel cromosómico. 

Morales (2005) realizó un estudio citogenético de la especie H. irroratus en 

el municipio de Chila de las Flores perteneciente al estado de Puebla, donde los 

resultados indicaron para esta especie un 2n = 60 y un NF = 74, en cuanto al bandeo 

cromosómico C, registró que la heterocromatina constitutiva se localiza en la región 

centromérica del cromosoma.  

Carrillo (2005) realizó estudios citogenéticos de H. irroratus en el municipio 

de Coxcatlán, Guadalupe Victoria, Puebla, obteniendo como resultado un 2n = 60 y 

un NF = 62. Registrando variación de en la morfología de los cromosomas, respecto 

a Genoways (1973), quien encontró un par de cromosomas metacéntricos, un par 

de cromosomas submetacéntricos y 27 pares de cromosomas telocéntricos,  con un 

par sexual con un cromosoma X submetacéntrico y un cromosoma Y 

subtelocéntrico, mientras que Carrillo encontró 29 pares autosómicos de los cuales 

27 pares son telocéntricos, dos pares son metacéntricos y en el par sexual, el 

cromosoma X fue metacéntrico y el cromosoma Y fue submetacéntrico. 

Reyes (2007) en el municipio de Santo Domingo Huehuetlán El Grande, 

Puebla, analizó la especie H. irroratus, como resultado obtuvo un 2n = 60 y un NF 

= 64, en el bandeo cromosómico G, se observaron de una a tres bandas oscuras 

de eucromatina, mientras que en el bandeo C, la heterocromatina constitutiva 
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también se localizó en la región centromérica. Las características del cariotipo de 

esta especie varían en cuanto a morfología y número fundamental, pero concuerda 

con el número diploide (2n = 60). 

Serrano (2010) en la localidad de San Salvador Atoyatempan analizó 

cincomachos y una hembra, obtuvo 2n = 60 y NF = 64, con tres pares 

submetacéntricos y 26 pares telocéntricos, el cromosoma X fue submetacéntrico y 

el Y fue telocéntrico. En el patrón de bandas C la heterocromatina constitutiva estuvo 

en la región centromérica tanto en todos los autosomas como en los cromosomas 

sexuales. 

Salazar (2021) analizó seis ejemplares de Heteromys irroratus; tres machos 

y tres hembras, lo cual permitió la obtención de campos cromosómicos, obteniendo 

así los siguientes resultados: El cariotipo de Heteromys irroratus presentó un 2n = 

60 y un NF = 62 (Figura 9). Los cromosomas birrámeos obtenidos fueron dos pares, 

uno metacéntrico y otro submetacéntrico y 27 pares de cromosomas monorrámeos 

corresponden a cromosomas telocéntricos. El par sexual se conformó de un 

cromosoma sexual X telocéntrico y el cromosoma Y fue metacéntrico. 

Tonacatl (2024) en la localidad de Santiago Coltzingo, Ocoyucan, Puebla 

registró un 2n = 60 y un NF = 62, con dos pares birrámeos; un par metacéntrico y 

un par submetacéntrico, y 27 pares de cromosomas monorrámeos telocéntricos, en 

el par sexual registró un cromosoma X submetacéntrico y un cromosoma Y 

metacéntrico. 
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3. JUSTIFICACIÓN 

Realizar un análisis cromosómico es clave, permite identificar si una especie 

ha pasado por un proceso de especiación, si existe alguna diferencia o alteración 

en su cariotipo dependiendo del área de distribución en la que se encuentre. Los 

ratones son bioindicadores en los ecosistemas, ya que su presencia refleja el estado 

en el que su hábitat se encuentra, esta cualidad los convierte en modelos biológicos 

ideales para estudiar la respuesta a diversos factores ambientales o contaminantes, 

pues su fisiología y metabolismo son especialmente rápidos y sensibles, detectando 

alteraciones en su organismo en respuesta a las alteraciones de su hábitat. 

El presente trabajo se desarrolló en la zona sur del estado de Puebla, 

perteneciente a la Cuenca del Balsas, siendo la primera vez en describirse el 

cariotipo de los organismos en Tlachinola, incrementando en número los estudios 

realizados en esa zona geográfica y en el estado.  

Las diferentes zonas al centro del estado de Puebla han registrado los 

mismos resultados en el 2n de la especie, mientras que las diferencias se 

encuentran en el número fundamental (NF), lo que podría explicarse por las 

condiciones presentes en las regiones biogeográficas en las que se encuentra cada 

sitio estudiado. El cariotipo que se encuentre para Tlachinola podría ayudar a dar 

mejor soporte a la explicación de la regionalización biogeográfica en Puebla.   
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4. OBJETIVOS 
 

4.1 Objetivo general 

 

Analizar y describir el cariotipo de Heteromys irroratus de Tlachinola, municipio de 

Tehuitzingo, Puebla. 

 

4.2 Objetivos particulares 

 

 Obtener las constantes cromosómicas, número cromosómico y fundamental 

de Heteromys irroratus de Tlachinola, municipio de Tehuitzingo, Puebla. 

 Obtener los bandeos cromosómicos G y C de Heteromys irroratus de 

Tlachinola municipio de Tehuitzingo, Puebla. 
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5. MATERIALES Y MÉTODOS 
 

5.1 Área de estudio 
 

La junta auxiliar de Tlachinola se localiza al sur del Valle de Puebla, forma 

parte del municipio de Tehuitzingo (Figura 10), colinda al norte y noroeste con el 

Valle de Atlixco, Izúcar de Matamoros y Chiautla. Mientras que al noreste limita con 

la sierra de Acatlán de Osorio. Tlachinola se localiza al suroeste del estado de 

Puebla, bajo las coordenadas 98° 20’ 02.04” W y 18° 20’ 02.15” N, a una altura 

media de 1077 metros sobre el nivel del mar y tiene una población de 203 

habitantes, forma parte del municipio de Tehuitzingo (Figura 11; INEGI, 2020).  

 

 

Figura 11. Ubicación geográfica de Tlachinola, Tehuitzingo, Puebla. 
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5.2 Clima 
 

 Dado que el sitio de estudio se ubica dentro de la Cuenca del Balsas, 

presenta temperaturas con un promedio de 28 a 30° C, mientras que en las 

provincias colindantes como la Faja Volcánica Transmexicana y la Sierra Madre del 

Sur tiene un tipo de clima templado y húmedo. Puebla presenta una precipitación 

que varía en un promedio de 50 mm anuales hasta más de 5, 500 mm. 

 

5.3 Trabajo de campo 
 

El estudio se llevó a cabo en la junta auxiliar de Tlachinola, perteneciente al 

municipio de Tehuitzingo, Puebla, durante el periodo de enero y mayo 2024. Para el 

muestreo y captura de ejemplares se utilizaron 90 trampas Sherman, las cuales 

fueron colocadas en áreas colindantes a los cerros cercanos a los sembradíos de 

Jamaica y cacahuate. Cada una fue colocada en intervalos de 10 metros de 

distancia una de otra. El cebo utilizado y colocado en cada trampa fue avena 

impregnada con esencia de vainilla. Fueron colocadas a partir de las 17:00 horas 

(Figura 12) y se retiraron a partir de las 07:00 horas.  

Es importante señalar que una vez capturados los ejemplares se liberaron 

hembras gestantes, hembras lactantes y machos con testículos escrotados, esto 

para no crear una alteración significativa en la población de la especie. Los 

ejemplares fueron sexados en el sitio de captura. 
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Figura 12. Colocación de trampas. 

 

 5.4 Trabajo de laboratorio 
 

5.4.1 Extracción de médula ósea 
 

La obtención de cromosomas de los ejemplares colectados se realizó por 

medio de la extracción de médula ósea establecido por Baker et al. (1982) y Baker 

y Quimsiyeh (1988). A los ejemplares colectados se les inyectó intraperitonealmente 

colchicina, un inhibidor mitótico. La cantidad de inhibidor se determinó dependiendo 

del peso obtenido de cada ejemplar: 0.1 ml de colchicina por cada 10 g de peso, el 

tiempo de acción fue de 30 minutos. 

Los ejemplares fueron sacrificados por dislocación cervical, posteriormente 

se tomaron las medidas somáticas convencionales, longitud total, la longitud de la 

cola, longitud de patas traseras y la longitud de la oreja. Posteriormente se realizó 

un corte ventral extrayendo las extremidades posteriores, cortando fémures y tibias. 

Con ayuda de una jeringa se tomó solución hipotónica KCI a 37°C y se retiró la 

médula ósea colocándola en un tubo de centrífuga con solución hipotónica. 

Después se resuspendió la solución con la médula ósea y se incubó a 37°C durante 

40 minutos. Posteriormente, se centrifugó el material celular a 800 rpm durante ocho 
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minutos. Con ayuda de una pipeta Pasteur se extrajo el sobrenadante y se agregó 

lentamente por las paredes del tubo cinco ml de solución fijadora de Carnoy recién 

preparada (metanol y ácido acético en proporción 3:1, respectivamente) 

previamente refrigerada. Finalmente, se dejó el material en refrigeración. 

Se conservaron tejidos de músculo, corazón, riñones e hígado en alcohol al 

70% y se realizó la taxidermia a los ejemplares sacrificados con base en el método 

descrito por Martínez-Vázquez et al. (2006). Los organismos fueron depositados en 

la colección de mamíferos de la Facultad de Ciencias Biológicas, BUAP. 

 

5.4.2 Elaboración de laminillas 

  

               Se utilizaron portaobjetos, los cuales colocados en una solución de alcohol 

al 70% que se encontraba en congelación. Uno a uno cada portaobjetos fue 

colocado en un ángulo de 45°. Después, con ayuda de una pipeta Pasteur, se tomó 

la muestra del tubo y desde una altura de aproximadamente 3 m se dejó caer en el 

portaobjetos. Inmediatamente se prendió fuego al portaobjetos hasta que todo el 

alcohol se consumió, se apagó agitando la laminilla y finalmente para asegurar la 

expansión de la muestra se le aplicó aire comprimido a la muestra, con movimientos 

horizontales, a lo largo de todo el portaobjeto. Una vez que todos los portaobjetos 

pasaron por la metodología recién mencionada, estos se dejaron secar 

verticalmente, en un ángulo de 50°, sobre papel absorbente. 

                Posteriormente se tiñó la muestra, preparando una solución de 1 ml de 

Giemsa y 2 ml de buffer solución AB y 47 ml de agua destilada, en el cual se 

sumergieron las laminillas por 20 minutos. Una vez que el portaobjetos se secó se 

realizó el análisis de la laminilla para ubicar los campos mitóticos, iniciando en el 

objetivo de 10X, posteriormente se enfocó en 40X y finalmente en 100X. Con esto 

se logró localizar los campos mitóticos en metafase, utilizando una laminilla de 

ubicación, se analizó si estos estaban completos y si se observaban a los 

cromosomas extendidos y no empalmados. 
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                Encontrados los campos mitóticos metafásicos, utilizando un microscopio 

óptico, marca Leica, modelo DM1000LED, y con una cámara marca JENOPTIK, 

modelo PROGRES GRYPHAX, se obtuvo una fotografía del campo seleccionado 

para su posterior impresión en papel fotográfico, finalizando con la construcción de 

cariotipo. 

 

5.4.3 Construcción del cariotipo 
 

Una vez obtenidas las fotografías se recortaron los cromosomas y se 

organizaron con sus respectivos pares homólogos. Con ayuda del programa Image 

J se tomaron las medidas de los brazos largos y cortos de cada cromosoma, con el 

cual se obtuvo un promedio para cada par de cromosomas. Posteriormente, 

mediante el programa Excel Office 365 se calculó el índice centromérico de cada 

par de cromosomas con la fórmula propuesta por Levan et al. (1964). 

 

 

 

Donde: 

IC= índice centromérico 

p= brazo corto 

q= brazo largo 

 

Una vez obtenido el IC se clasificó en m, sm, st y t de acuerdo con la tabla 

de clasificación de Levan et al. (1964). Finalmente, se organizó el cariotipo conforme 

a su clasificación, de mayor a menor tamaño. 

Con el cariotipo organizado se obtuvieron las constantes cromosómicas: el 

número diploide (2n) por el número de cromosomas obtenidos y el número 

fundamental (NF) contabilizando el número de brazos autosómicos encontrados. Se 
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realizaron tablas de clasificación en Excel donde se registraron las medidas de cada 

par cromosómico correspondientes a cada cariotipo obtenido. 

 

5.4.4 Regionalización biogeográfica-cariotípica de H. irroratus en Puebla 
 

 Como anteriormente se mencionó, para la regionalización de los cariotipos 

en el estado de Puebla, se empalmaron la distribución de H. irroratus (Castro-

Arellano et al., 2016) y las provincias descritas por Morrone (2019). En este 

empalme, la localidad de Tlachinola se encuentra dentro de la Cuenca del Balsas. 
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6. RESULTADOS 
 

Se colectaron dos ejemplares un macho y una hembra de Heteromys 

irroratus, encontrando las siguientes medidas morfométricas en el macho, longitud 

total = 208 mm, longitud de la cola = 105 mm, longitud de la pata trasera = 28 mm, 

longitud de la oreja = 17 mm y un peso = 28 gr. Mientras que en la hembra se registró 

una longitud total = 220 mm, longitud de la cola = 115 mm, longitud de la pata trasera 

= 27 mm, longitud de la oreja = 14 mm y un peso = 27 gr.  

Las muestras de los dos ejemplares permitieron obtener un total de 500 

campos cromosómicos, que se utilizaron para la construcción del cariotipo 

convencional y los bandeos cromosómicos G y C. De los 500 campos se midieron 

16 cariotipos convencionales, teniendo que H. irroratus presentó un 2n = 60 y un NF 

= 62 (Figura 13). Los cromosomas birrámeos obtenidos fueron dos pares, que 

corresponden a uno metacéntrico y otro submetacéntrico y 27 pares de 

cromosomas monorrámeos asignados como telocéntricos. El par sexual se 

conformó de un cromosoma sexual X submetacéntrico y un cromosoma sexual Y 

metacéntrico (Cuadro 2). 

En cuanto al bandeo cromosómico G se analizaron 10 cariotipos, 

encontrando de una a tres bandas de eucromatina, en los pares metacéntricos y 

submetacéntricos, mientras que en los pares telocéntricos se presentaron una a tres 

bandas (Figuras 14 y 15), localizadas a lo largo del cromosoma, y en el bandeo 

cromosómico C se encontró heterocromatina constitutiva en la región centromérica 

(Figuras 16 y 17). 
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Cuadro 2. Medidas del caritipo de Heteromys irroratus.                                                                                                                                              

IC= índice centromérico, LRp = longitud relativa del brazo corto, LRq = Longitud 

relativa del brazo corto, DSq = desviación estándar del brazo largo, m= 

metacéntrico, sm = submetacéntrico, t = telocéntrico, X = cromosoma sexual X,         

Y = cromosoma sexual Y.  

1 3.02 1.29 4.59 2.06 7.62 1.08 40.02 m

2 2.85 1.68 8.80 2.35 10.8 3.67 26.24 sm

3 12.19 3.08 t

4 11.11 2.81 t

5 10.60 2.71 t

6 9.75 2.53 t

7 9.29 2.34 t

8 8.90 2.15 t

9 8.50 1.89 t

10 8.20 1.84 t

11 7.50 1.76 t

12 7.60 1.59 t

13 6.81 1.46 t

14 6.46 1.65 t

15 6.58 1.53 t

16 6.21 1.50 t

17 5.98 1.41 t

18 5.62 1.19 t

19 5.32 1.07 t

20 4.56 1.20 t

21 4.08 1.18 t

22 3.82 0.95 t

23 3.47 0.97 t

24 3.25 0.98 t

25 3.08 0.85 t

26 2.65 0.63 t

27 2.32 0.66 t

28 1.61 0.57 t

29 1.52 0.41 t

X 1.9 0.86 11.85 5.13 4.69 0.58 39.82 sm

Y 1.92 0.88 2.76 0.75 4.72 0.63 40.89 m

Par 

cromosómico

Clasificación 

Levan et al.  (1964)
LRp DSp LRq DSq LR p+q DS p+q IC



36 
 

 

 

Figura 13. Cariotipo convencional de Heteromys irroratus, de la localidad de 

Tlachinola, Tehuitzingo, Puebla. 
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Figura 14. Bandeo cromosómico G, de Heteromys irroratus, de la localidad 

de Tlachinola, Tehuitzingo, Puebla. 
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Figura 15. Idiograma bandeo cromosómico G, de Heteromys irroratus, de la 

localidad de Tlachinola, Tehuitzingo, Puebla.  
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Figura 16. Bandeo cromosómico C, de Heteromys irroratus, de la localidad de 

Tlachinola, Tehuitzingo, Puebla. 
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Figura 17. Idiograma de bandeo cromosómico C, de Heteromys irroratus, de la 

localidad de Tlachinola, Tehuitzingo, Puebla. 
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6.1 Comparación de resultados y regionalización biogeográfica y cariotípica 

de H. irroratus en Puebla 
 

Al comparar los resultados obtenidos en los diferentes sitios de estudio, se 

observó que el cariotipo de Tlachinola ha sido registrado en otros sitios dentro del 

estado de Puebla y es el cariotipo más representativo (Cuadro 3). 

Cuadro 3. Comparación cromosómica de Heteromys irroratus, en diferentes 

regiones de Puebla. 2n = número diploide, NF = número fundamental, morfología 

cromosómica: m = metacéntrico, sm = submetacéntrico, st = subtelocéntrico y t = 

telocéntrico, X Y= cromosomas sexuales. 

 

Localidad Autor 2n NF m sm st t X Y

Chihuahua, 

Tamaulipas, Guerrero
Genoways (1973) 60 62 1 1 - 27 sm st

Veracruz Cervantes (1999) 60 68 1 4 24 sm sm

Oaxaca Mata (2002) 60 68 2 - 3 24 sm sm

San Pedro Cholula, 

Puebla
Salazar (2021) 60 62 1 1 - 27 t m

Santiago Coltzingo, 

Ocoyucan Puebla
Tonacatl (2024) 60 62 1 1 - 27 sm m

San Salvador 

Atoyatempan
Serrano (2010) 60 64 - 3 - 26 sm t

Santo Domingo 

Huehuetlán El Grande, 

Puebla

Reyes (2007) 60 64 - 3 - 26 sm t

Tlachinola, 

Tehuitzingo, Puebla
Presente estudio 60 62 1 1 - 27 sm m

Coxcatlán Guadalupe 

Victoria, Puebla
Carrillo (2005) 60 62 2 - - 27 m sm

Chila de las Flores, 

Puebla 
Morales (2005) 60 74 2 6 - 21 sm st
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En la figura 18 se muestran los sitios donde se ha registrado Heteromys 

irroratus en el estado de Puebla, el sitio 1 corresponde al estudio realizado por 

Salazar (2021) en Santa María Acuexcomac, San Pedro Cholula, el sitio 2 pertenece 

al estudio realizado por Tonacatl (2024) en Santiago Coltzingo, Ocoyucan, el sitio 3 

corresponde al estudio realizado por Serrano (2010) en San Salvador, Atoyatempan, 

el sitito 4 se refiere al estudio realizado por Reyes (2007) en Santo Domingo 

Huehuetlán el Grande, el sitio 5 corresponde al presente estudio realizado en 

Tlachinola, Tehuitzingo, el sitio 6 pertenece al estudio realizado por Carrillo (2005) 

en Coxcatlán, Guadalupe Victoria y el sitio 7 corresponde al estudio realizado por 

Morales (2005) en Chila de las Flores. Estos sitios se ubican en la Faja Volcánica 

Transmexicana (FVT: localidades 1 y 2, Figura 18) y en la Cuenca del Balsas (CB: 

Localidades 3, 4, 5, 6, y 7 Figura 18).  
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Figura 18. Ubicación de los estudios cariotípicos de Heteromys irroratus 

realizados en Puebla.1) Santa María Acuexcomac, San Pedro Cholula; 2) Santiago 

Coltzingo, Ocoyucan; 3) San Salvador, Atoyatempan; 4) Santo Domingo 

Huehuetlán el Grande; 5) Tlachinola, Tehuitzingo; 6) Coxcatlán, Guadalupe 

Victoria y 7) Chila de las Flores. 
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7. DISCUSIÓN 
 

El cariotipo del ratón espinoso mexicano Heteromys irroratus, de la población 

de Tlachinola, Tehuitzingo, Puebla, presenta un cariotipo similar al reportado por 

Genoways (1973) para localidades en los estados mexicanos de Chihuahua, 

Guanajuato, Guerrero, Tamaulipas y Texas, Estados Unidos, con un 2n = 60 y NF = 

62, la diferencia entre estos dos cariotipos se observa en el cromosoma sexual Y, 

Genoways lo reporta como subtelocéntrico mientras que el de Tlachinola es 

metacéntrico (Cuadro 3). Se observan otras diferencias al comparar el cariotipo 

encontrado en Tlachinola con el cariotipo reportado por Cervantes et al. (1999) en 

Jalisco y por Mata (2002) en los estados de Jalisco, Michoacán, Tlaxcala, Hidalgo, 

Guerrero y Oaxaca, los autores antes mencionados reportan que un NF = 68, los 

autosomas metacéntricos son dos, los subtelocéntricos son tres, los telocéntricos 

son 24, y el cromosoma sexual Y es submetacéntrico (Cuadro 4). Además, Mata 

(2002), reporta de una a cuatro bandas en el bandeo cromosómico G, mientras que 

en Tlachinola se registraron de una a tres bandas (Figuras 16 y 17).  

Para el estado de Puebla, el 2n = 60 encontrado en Tlachinola se mantiene 

sin variación en todas las poblaciones estudiadas previamente en el estado de 

Puebla. Por otro lado, el NF = 62, que presentó la población de Tlachinola, coincide 

con tres de los estudios previos en Puebla; en la localidad de Coxcatlán, Guadalupe 

Victoria, (Carrillo, 2005), en Santa María Acuexcomac, San Pedro Cholula (Salazar, 

2021), y con el estudio realizado en Santiago Coltzingo, Ocoyucan (Tonacatl, 2024). 

Aunque entre estas localidades los cromosomas sexuales muestran diferencias en 

la longitud de los brazos, el cromosoma X es metacéntrico, telocéntrico o 

submetacéntrico, mientras que el cromosoma Y es submetacéntrico o metacéntrico 

(Cuadro 3). Sin embargo, para Puebla se han registrado dos cariotipos diferentes al 

de Tlachinola, uno de estos cariotipos fue registrado en Chila de las Flores, con NF 

= 74, dos autosomas metacéntricos, seis submetacéntricos y 21 telocéntricos 

(Cuadro 3; Morales 2005), este cariotipo muestra el NF más alto registrado para el 

estado y para toda la distribución de H. irroratus (Cuadro 3). El otro cariotipo fue 

registrado en Huehuetlán el Grande y en Atoyatempan, con NF = 64, tres autosomas 
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submetacéntricos y 26 telocéntricos, en ambas localidades el cromosoma X es 

submetacéntrico y el cromosoma Y es telocéntrico (Reyes, 2007; Serrano, 2010). 

Por lo que se descarta que la especie Heteromys irroratus haya sufrido alteraciones 

cromosómicas numéricas en su complemento cromosómico, sin embargo, es 

probable que las variaciones registradas en el número fundamental se deban a 

rearreglos cromosómicos estructurales, como deleciones, translocaciones, 

inversiones o duplicaciones. Los rearreglos que causan alteraciones en el número 

fundamental sin cambio en el número diploide han sido reportados en otros roedores 

de los géneros Peromyscus, Onychomys, Reithrodontomys y Thomomys (Ramírez, 

2009). Pero para poder determinar si han ocurrido estas alteraciones cromosómicas 

sería necesario realizar estudios con técnicas más especializadas, ya que a pesar 

de que el análisis citogenético clásico desempeña un papel importante para la 

detección de anomalías cromosómicas, el trabajar con células en división presenta 

varias limitantes, en ocasiones puede ser una morfología cromosómica deficiente. 

Una técnica que pude contribuir a la detección de anomalías cromosómicas es la 

Hibridación fluorescente in situ (FISH), que detecta secuencias de ADN en células 

o tejidos, esta se fundamenta en la característica que tienen los ácidos nucleicos 

para hibridarse entre sí, ha mostrado ser de gran utilidad para identificar las 

alteraciones cromosómicas ya que se puede realizar en células en metafase 

(Arsham et al., 2017; Zneimer, 2016). 

Las alteraciones cromosómicas han sido correlacionadas con la 

diferenciación de poblaciones naturales, interpretándose en relación a su dispersión 

o de acuerdo a parámetros biogeográficos (Fernández-Donoso, 1985). El estado de 

Puebla se dividide en cinco provincias biogeográficas (Morrone, 2019), la Faja 

Volcánica Transmexicana (FVT) y la cuenca del Balsas (CB), estas regiones 

abarcan la mayor parte del estado (Figura 10). Las diferencias altitudinales y de 

vegetación entre estas dos regiones FVT y CB son notables, por su parte la FVT 

engloba las montañas más altas de México (los volcanes Pico de Orizaba, 

Popocatépetl, Iztaccíhuatl y Malinche), la vegetación existente es bosque templado 

y matorral xerófilo, mientras que en la CB se encuentran las altitudes más bajas 

para el estado (~300 a 600 m.s.n.m) con vegetación de bosque tropical 



46 
 

estacionalmente seco y matorral xerófilo (Villaseñor y Ortiz, 2014; Morrone, 2019). 

Esto es importante ya que se ha señalado que H. irroratus ocupa hábitats muy 

diversos que van desde el nivel del mar hasta los 3000 m.s.n.m., por lo que los NF 

de los individuos de las diferentes localidades tanto en la región FVT como en la 

CB, en el estado de Puebla no deberían presentar diferencias. Sin embargo, en las 

localidades dentro de la CB, Santo Domingo, Huehuetlán El Grande y San Salvador 

Atoyatempan, con NF = 64 y ubicadas en línea recta a 48 km y 66 km, 

respectivamente al noreste de Tlachinola, y la localidad de Chila de las Flores con 

NF = 74, ubicada en línea recta a 63 km al sureste de Tlachinola, , muestran NF 

mayores que en Tlachinola y que en el resto de localidades en Puebla,  y como se 

mencionó anteriormente, una de ellas con el NF más alto registrado para el estado 

y para toda la distribución de H. irroratus  (Cuadro 3).   

En cuanto a la morfología de los cromosomas sexuales, solo se encontró 

diferencia en el cromosoma Y, en comparación con lo registrado por Genoways 

(1973), ya que registró un cromosoma sexual X submetacéntrico y un cromosoma 

Y telocéntrico, mientras que en el presente estudio se registró un cromosoma X 

submetacéntrico, pero un cromosoma Y metacéntrico.  

Existe una reducción en el número de autosomas telocéntricos y un 

incremento en los autosomas birrámeos de H. irroratus en Chila de las Flores, por 

otro lado, las poblaciones de Huehuetlán El Grande y Coxcatlán muestran una 

reducción de cromosomas birrámeos. En cuanto al bandeo G y C, no fue posible 

hacer comparaciones entre todas las poblaciones del estado de Puebla que ha sido 

estudiadas, ya que solo se reportan estos resultados para la localidad de Santo 

Domingo Huehuetlán el Grande (Reyes, 2007) y Santiago Coltzingo, Ocoyucan 

(Tonacatl, 2024). La diferencia entre bandeos G de estos dos trabajos y el de 

Tlachinola está en el número de bandas, en Tlachinola se registraron de una a tres 

bandas, mientras que en los trabajos de Reyes (2007) y Tonacatl (2024) registraron 

de una a cinco bandas oscuras y por otro lado en el bandeo C coincide con el estudio 

realizado por Morales (2005) y Tonacatl (2024) donde se registró que la 



47 
 

heterocromatina constitutiva en la región centromérica de los autosomas y en los 

cromosomas sexuales se reportó una alta concentración. 
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8. CONCLUSIÓN 
 

Se describió el cariotipo de Heteromys irroratus de la localidad de Tlachinola, 

municipio de Tehuitzingo, Puebla, registrando un 2n = 60 y un NF = 62, al compararlo 

con los estudios previos, se encontró que el 2n se mantiene y la variación en cuanto 

al NF podría deberse a las condiciones geográficas que presenta cada sitio de 

estudio. 

En cuanto al par sexual se encontró que un cromosoma sexual X fue 

submetacéntrico y un cromosoma sexual Y fue metacéntrico. 

Se caracterizaron el bandeo cromosómico G y C, para el bandeo 

cromosómico G se encontraron de una a tres bandas oscuras (eucromatina), y en 

el bandeo cromosómico C, coincidieron con los estudios realizados por Morales 

(2005) y Cervantes (1991), ya que se registró heterocromatina constitutiva en la 

región centromérica de los autosomas y una intensa concentración en los 

cromosomas sexuales, también en estos últimos la tinción de la heterocromatina 

constitutiva mostró una gran diferencia, pues se aprecia una gran concentración en 

los telómeros. 
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