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Resumen. Para clasificar a los reptiles se han usado tradicionalmente caracteres morfolégicos. Sin embargo, mas recientemente, se ha
recurrido a técnicas citogenéticas y moleculares para incrementar el nimero de caracteres. En este trabajo, se revisan las técnicas
citogenéticas que se han empleado para clasificar a algunos grupos de reptiles, se dan ejemplos de su uso y se abordan las perspectivas

que hay para su empleo en los estudios filogenéticos en reptiles.

Abstract. Traditional methods for clasifying reptiles involve morphological characters. However, new techniques based on cytogenetics and
molecular biology have been developed recantly. A review of the main cytogenetic techniques used in repliles, examples of its use in this group,

and perspectives of cytogenetic studies are presented.
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Los reptiles, como la mayoria de los grupos taxo-
nomicos, se han clasificado por sus caracte-
risticas morfologicas. Sin embargo, desde media-
dos del siglo XX se ha intentado clasificarlos no
sélo por su morfologia, sino también por medio
de otros tipos de caracteres. Asi, se han usado
nuevas técnicas para obtener diferentes tipos de
caracteres e incrementar su numero. Entre estas
técnicas se encuentran las citogenéticas, que pro-
porcionan, por ejemplo, el nimere de cromo-
somas de cada especie como un caracter taxono-
mico adicional.

Este trabajo tiene como fin resumir las técnicas
citogenéticas que se han usado para estudiar
algunos grupos de reptiles, asi como proporcionar
ejemplos de tales trabajos.

Historia

Hasta principios del siglo XX, los estudios sobre
sistematica de reptiles se cimentaban en gran parte
en los analisis morfoldgicos tradicionales. Fue a
partir de la década de los afios veintes que comen-
zaron los estudios cromosémicos en reptiles, con
los trabajos de Dalcq en 1920 y Painter en 1921
(citados en Gorman, 1973). En los afios treintas y
cuarentas, este tipo de investigaciones comenz6 a
cobrar popularidad, especialmente en Japén y
Suiza, y fue acumuldndose asi un caudal cada vez

mayor de informacién cariotipica sobre ese grupo
zoologico, aunque la mayor parte de ella se obtuvo
examinando secciones histolégicas, procedimiento
que no produce muy buena definicién, por lo que
el analisis morfolégico de los cromosomas se
dificulta. Por aquel tiempo se estudiaron los cro-
mosomas de diferentes especies de muchas fami-
lias, pero no se analiz6 la variacién cromosémica
dentro de ningin género ni se examinaron muchos
de los géneros de familias grandes. Esta situacion
comenz6 a cambiar en los afios cincuentas, cuando
el profesor Mattew, quien habia realizado la gran
mayoria de los trabajos en las décadas previas,
analizé los cariotipos de varias especies de cama-
leones y discutié las implicaciones sistematicas y
zoogeograficas de sus datos (Gorman, 1973). Asi,
los herpet6logos comenzaron a examinar los cario-
tipos con fines taxondémicos, realizando estudios
filogenéticos con base en datos provenientes de los
Cromosomas.

A partir de la década de los sesentas, la citota-
xonomia de reptiles entr6 en una fase de gran
desarrollo, debido en gran parte a la infroduccion
de técnicas para realizar cultivos celulares y a la
implantacién del uso de la colchicina para detener
las divisiones mitdticas, lo cual mejord la resolu-
cién de la morfologia cromosémica, y se tradujo
en una mayor confiabilidad de los resultados
obtenidos. Posteriormente, la mayor parte de la
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informacion cariotipica sobre reptiles se basé en
preparaciones de diversos tejidos (médula oOsea,
testiculo, bazo y epitelio intestinal, entre otros)
tefiidos de manera no diferencial, que mostraban a
los cromosomas como siluetas obscuras uniforme-
mente tefiidas (Gorman, 1973). Mediante estas
técnicas, fue posible analizar adecuadamente el
numero, forma y tamafio de los cromosomas, e
incluso identificar ciertos cambios cromosémicos
como fisiones y fusiones céntricas y, menos
frecuentemente, inversiones pericéntricas, con lo
que estos datos cromosémicos pudieron usarse
para inferir relaciones filogenéticas.

Al pasar el tiempo, se observo que al analizar los
cromosomas solamente por su nimero y forma, se
volvia a incurrir en descripciones puramente
morfolégicas, solo que a nivel microscdpico; y que
existian problemas para determinar homologias
cromosdmicas al comparar cariotipos de especies
relacionadas. Actualmente se siguen llevando a
cabo estudios cromosomicos a ese nivel pero, con
el surgimiento de técnicas de tincién diferencial,
ha sido posible identificar zonas homélogas en
cromosomas diferentes, asi como regiones en el
cromosoma con mayor contenido de heterocroma-
tina constitutiva, lo cual permite segiin Bickham y
Carr (1983) resolver uno de los problemas mas
dificiles en la reconstruccion de la filogenia: la
determinacién de caracteres homologos. La deter-
minacién del patrén de bandas cromosémicas,
sobre todo de los microcromosomas, esta limitada
por la resolucion de las preparaciones convencio-
nales. Por esto, se han realizado analisis del
complejo sinaptonémico que permiten una
resolucién mayor; tanto en morfologia, como en el
comportamiento de apareamiento de los mi-
crocromosomas durante la meiosis (Reed ef al.,
1990).

Finalmente, el campo de la citogenética cambi6
radicalmente al iniciarse el analisis cromosdmico a
nivel molecular. La citogenética molecular se
centra en la técnica de hibridacion in situ de 4cidos
nucleicos usando muestras radiactivas o no
radiactivas. Ademas, se han desarrollado técnicas
para localizar secuencias de copias de DNA de
una cadena en cromosomas mitoticos (Sessions,
1996).

Técnicas

El cariotipo puede definirse como el juego
diploide de cromosomas de una especie y estd
caracterizado por el numero, forma y tamafio de
los cromosomas (Becak, 1968). Para obtener
cromosomas aislados se debe realizar un sencillo
procedimiento que permite que éstos salgan de la
célula y se plasmen en un portaobjetos.

Existen diferentes técnicas que se emplean segun
el grupo que se esté estudiando, y que van desde el
simple aplastamiento o “squash” de un odrgano
completo, hasta el cultivo de células in vitro cuyos
cromosomas se utilizan después para hacer el
cariotipo. Bésicamente, las diferencias entre los
métodos a usar dependen de las caracteristicas del
tejido del que se extraen las células en division.
Por ejemplo, entre los reptiles existen organismos
muy pequefios y con un contenido de sangre tan
bajo que es insuficiente para hacer cultivo de
células, por lo que éstas se obtienen extrayendo
médula 6sea del organismo para usarla directa-
mente. También existen organismos que no poseen
extremidades, lo cual hace dificil la obtencion de
células de la médula dsea por los métodos ordina-
rios. Asi, en el caso de cocodrilos y tortugas se
utiliza fundamentalmente el cultivo de células de
la sangre (Bickham, 1975), mientras que en el
grupo de las lagartijas se usan comunmente las
células de la médula ésea obtenida al macerar los
huesos largos, y en el caso de las serpientes se
utilizan érganos completos como las gonadas, el
rifién o el bazo (Becak, 1968).

El método mds comlin para preparar cariotipos de
tortugas es el cultivo de células sanguineas
tomadas de la cola, evitando asi sacrificar a los
organismos, lo cual es de vital importancia sobre
todo en especies amenazadas, en peligro de
extincién o de tamafio considerable. Este procedi-
miento requiere de un tratamiento previo, que
consiste en la inyeccion subcutdnea de una solu-
cion comercial de fitohemaglutinina tres dias antes
de la obtencion de las células. Tres horas antes de
la obtencién de las células, se inyecta intraperi-
tonealmente una solucién de colcemida (Gibco®)
y los organismos se incuban a 40° C por veinte
minutos para estimular la produccién de leuco-
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citos, después de lo cual se extrae una minima
cantidad de sangre de la cola con una jeringa, que
se vierte a un vial de separacion. La sangre se
mantiene en hielo por 40 minutos y después se
centrifuga por aproximadamente 5 minutos a 1000
rpm para decantar el plasma. El botén celular se
resuspende v se vuelve a centrifugar durante el
mismo tiempo y a la misma velocidad ftres veces
mas, resuspendiendo en cada ocasion, para
finalmente gotear el contenido del boton celular
sobre un portaobjetos (Bickham, 1975). Se puede
seguir el mismo procedimiento sacrificando a los
organismos, usando células sanguineas obtenidas
de la vena yugular de ejemplares adultos o de
sangre obtenida por puncién cardiaca de organis-
mos recién eclosionados. El procedimiento es
similar cuando se usan 6rganos completos como el
bazo o el rifién para obtener los cromosomas. En
estos casos, se extrae el drgano y se transfiere a un
vaso de precipitados con solucién de citrato de
sodio al 1%; se corta en pedazos muy pequefios y
se macera con ayuda de mortero y pistilo. La
suspension que se obtiene se centrifuga de la
manera descrita anteriormente.

Uno de los métodos mas utilizados en saurios es el
de Patton (1967) modificado por Cole y Leavens
(1971) v Sites (1983), que requiere el sacrificio de
los organismos a estudiar y en el que se emplean
células de la médula ésea. El procedimiento
consiste en inyectar, 24 horas antes del sacrificio,
una de las extremidades posteriores con una
solucion de levadura-azicar (0.5 g de cada
reactivo en 10 ml de agua caliente) que desen-
cadena una infeccion, la cual a su vez promueve la
proliferacion celular. Dos horas antes del sacri-
ficio, se inyecta en el abdomen una solucién de
colchicina al 0.05%, la cual detiene la division
celular en metafase. Después se extraen los huesos
de las extremidades y se maceran con una solucién
hipoténica de KCI. Esta suspensién se incuba por
espacio de media hora, lo que permite que las
células se hinchen; éstas se fijan en seguida con
solucién Carnoy (metanol- 4cido acético 3:1) y se
centrifuga la solucion por 3 minutos a 1000 rpm.
El botén celular se lava con el fijador para
eliminar desechos celulares que obstaculicen la
observacion de los cromosomas. Este procedi-
miento, lavado y centrifugado, se repite tres veces

mas, cambiando el fijador en cada ocasién. Ei
paquete celular se resuspende en un pequefio
volumen de fijador y se gotea sobre un porta-
objetos limpio, el cual se seca al aire o flama y se
tifie con Giemsa.

En el caso de los ofidios la técnica es un poco
distinta, ya que no tienen extremidades de las
cuales obtener facilmente la médula osea, aunque
se ha aplicado el método descrito en los parrafos
anteriores usando costillas o vértebras para obte-
nerla. El procedimiento mas utilizado es el des-
crito por Begak (1968) que consiste en practicar
una puncion al corazén para la obtencion de
células sanguineas, seguida de la separacion de
leucocitos e incubacion por 72 horas para después
proseguir como en el caso de la médula 6sea de las
lagartijas. Otro método propuesto por el mismo
investigador es el de “squash” de génadas y otros
organos completos (bazo o rifién), el cual consiste
en cortar el 6rgano en fragmentos pequefios, que
se mantienen en agua destilada muy fria por 15
minutos y se transfieren a 4cido acético al 50%
durante media hora. Los fragmentos de tejido se
transfieren a portaobjetos limpios y se distribuyen
de manera uniforme, se cubren con cubreobjetos
siliconizados y se hace el aplastamiento presio-
nando con el dedo. Las preparaciones se tifien con
colorante de Giemsa.

En cocodrilos, se utiliza una técnica muy similar a
la propuesta por Bickham (1975) para tortugas, es
decir, los cromosomas se obtienen por medio de
cultivo de células sanguineas, ya que seria
impractico sacrificar a los organismos para hacer
el cariotipo.

Bandeo de cromosomas

Hasta 1970, solo se podian diferenciar los
cromosomas por sus tamafios relativos y posicion
del centrémero. Sin embargo, en ese afio, se hizo
posible tefiir a los cromosomas de forma dife-
rencial a lo largo de su eje, gracias a nuevos
procedimientos citolégicos que permiten observar
diferentes bandas, que reflejan diferencias entre
segmentos del cromosoma. A estas técnicas se les
denomina técnicas de bandeo de cromosoras
debido a que las bandas obtenidas se parecen a las
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bandas de los cromosomas politénicos (Klug y
Cummins, 1999). Existen varios tipos: Q, G, C, R
y NOR, aunque las mas usadas en citogenética de
reptiles son las C, G y NOR. Las técnicas para
obtener el bandeo de cromosomas en los diferen-
tes grupos de reptiles solo difieren en la forma de
tincién, puesto que el procedimiento para obte-
nerlo es el mismo.

Las preparaciones teflidas con Giemsa se consi-
deran convencionales y en ellas se puede observar
la morfologia gruesa de los cromosomas. Las
bandas Q son las primeras que se utilizaron en
estudios cromosémicos. Se observan al tefiir los
cromosomas con mostaza de quinacrina, la cual es
fluorescente y tifie las bandas; sin embargo, la
tincion no dura mucho, pues la fluorescencia se
desvanece pronto, ademas de que las bandas s6lo
pueden visualizarse con luz ultravioleta (Sessions,
1996). Las bandas G son las mas usadas; para
observarlas se lleva a cabo un procedimiento que
implica prote6lisis con tripsina o citrato de sodio y
calor, seguida por la tincién con Giemsa
(Sessions,1996); se pueden observar bandas de
color obscuro y claro. Las bandas C se utilizan
frecuentemente para observar polimorfismos e
inversiones (de heterocromatina constitutiva). En
el procedimiento de tincion se extrae casi toda la
cromatina y solo quedan las regiones con acimulo
de heterocromatina constitutiva, por lo que se
tifien estas zonas y los centrémeros (Sessions,
1996). Para obtener estas bandas se utiliza calor y
una solucién de hidroxido de bario (Sessions,
1996). Las bandas R son contrarias a las G y C; es
decir, lo que se observa tefiido en las bandas G y C
se advierte claro en las bandas R. Las bandas NOR
se utilizan para poner de manifiesto las regiones
del organizador nucleolar y para obtenerlas se
utiliza nitrato de plata (Avers, 1983). Este tipo de
bandas ha sido muy utilizado en lacertilios debido
a que las técnicas para obtener bandas G y C no
han sido fructiferas (Sites, 1983).

La utilidad de la informacion de los cariotipos en
los estudios de sistematica y evolucion radica en
tres puntos: 1) Las diferencias en el numero y
forma de los cromosomas pueden dar como
resultado un decremento de la fertilidad o hasta
esterilidad en los hibridos; por lo tanto, el poder

detectar diferencias en cariotipos entre dos taxa
incrementa la posibilidad de que no sean
conespecificos. 2) Debido a que los cambios cro-
mosémicos y morfolégicos resultan de diferentes
mecanismos evolutivos, es posible detectar con-
vergencias al comparar relaciones filogenéticas
sugeridas por los andlisis cariotipicos con aquellas
derivadas de otros tipos de informacion como la
inmunolégica, morfoldgica o electroforética. 3) En
virtud de que algunos cambios cromosomicos
parecen ser mas comunes que otros, es posible la
designacion de caracteres primitivos y derivados
(Bezy, 1972), aunque debe advertirse que no
siempre los caracteres comunes son un indicativo
de un estado primitivo.

Ejemplos
A. Testudines

Las tortugas fueron en un principio el grupo de
reptiles menos estudiado a nivel citogenético
(Gorman, 1973) pero, a lo largo de los dltimos
afios, el conocimiento de la cariologia de tortugas
ha ido en aumento, obteniéndose ademas una gran
cantidad de datos de bandeo de cromosomas
(Bickham, 1983), por lo que en la actualidad las
tortugas son uno de los grupos de vertebrados
mejor conocidos (Bickham y Carr, 1983).

La evolucion cromosémica en el orden Testudines
estd caracterizada por un conservadurismo ex-
tremo a niveles taxonomicos superiores (Bickham,
1983; Bickham y Carr, 1983); asi, se tiene que
todas las familias y subfamilias del suborden
Criptodira estan caracterizadas por un cariotipo
Ginico y casi no presentan variacion intragenérica o
intraespecifica (Bickham y Baker, 1979), mientras
que en el suborden Pleurodira, la variacion en los
nimeros diploides se manifiesta en dos tendencias
generales: 2n = 36 en la familia Pelomedusidae y
2n = 50-64 en la familia Chelidae (Bull y Legler,
1980).

Dentro de los pelomedusidos parecen existir dos
radiaciones: una en América del Sur con numeros
diploides 2n = 26-28 y otra en Africa con nimeros
2n = 34-36 (Bickham, 1983), con excepcion de
Podocvemis  (Erymnochelis) madagascarensis,
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cuyo numero diploide es 2n = 28 (Rhodin er al.,
1978). Segiin Bickham (1983), esta especie estd
mas relacionada con las especies sudamericanas
que con las africanas.

En los quélidos también parecen existir dos
radiaciones: una en Australia, con nimeros
diploides 2n = 50 excepto por um género con
numero 2n = 54, y la otra en América del Sur con
numeros diploides 2n = 58-64 excepto por un
género con 2n = 50 (Bickham, 1983).

También se han realizado estudios de bandas
cromosomicas a nivel genérico y especifico, sobre
todo en la familia Chelidae (Reed et al., 1991).

El patrén de variacién cromosémico en los orga-
nismos del suborden Criptodira es basicamente
conservador, como se menciond anteriormente; sin
embargo, existe una variacién considerable al
comparar los datos entre las familias. Por ejemplo,
las tortugas marinas, Cheloniidae, son cariotipi-
camente idénticas a la tortuga dulceacuicola
Dermatemys mawii; ambas tienen un nimero
diploide 2n = 56 y el cariotipo se considera
primitivo en el suborden. Los miembros de las
familias Tryonichidae y Carettochelidae estan
entre los criptodiros més divergentes cariotipi-
camente; mientras que la mayorfa presentan 50-56
cromosomas, los trioniquidos y los caretoquélidos
tienen 2n =66y 2n = 68, respectivamente.

Dentro de la familia Emydidae, los bataguridos
son considerados los primitivos y los testudinidos
como derivados, pues aunque presentan cariotipos
mlorfolégicamente  iguales, al comparar los
patrones de bandas G se aprecian diferencias
considerables.

Los cromosomas de kinostérnidos y estaurotipidos
han sido estudiados ampliamente; todos los
estaurotipidos poseen un nimero 2n = 54,
mientras que tanto Kinosternon como Sternotherus
tienen un nimero 2n = 56 (Bickham, 1983). Sites
et al. (1979) encontraron variacién en la cantidad
y distribucion de la heterocromatina dentro de los
kinostérnidos, y observaron que K. scorpioides es
diferente a las demés especies del género en su

contenido de heterocromatina y en su patrén de
bandas G.

B. Sauria

Las lagartijas son el grupo con mayor niimero de
especies dentro de los reptiles, por lo que es el
£rupo que mas atencién ha recibido en lo que a
estudios citogenéticos encaminados a sistematica
se refiere; muchas familias estdn bien descritas
cariotipicamente, aunque faltan por obtenerse los
patrones de bandas cromosémicas, que a la fecha
no han sido del todo faciles de obtener debido a
que no se han podido estandarizar técnicas de
tincién especificas: para todas las familias de
lagartijas. En este trabajo s6lo se mencionaran los
casos mas sobresalientes y que ocurren en México.

Las lagartijas del género Sceloporus son un
ejemplo clésico de aplicacion de datos cariotipicos
para establecer relaciones filogenéticas. Se han
estudiado desde hace ya dos décadas por Cole,
Hall y Sites, entre otros, quienes han encontrado
una gran variabilidad cariotipica dentro y entre las
especies de este género, y han hipotetizado que se
estan llevando a cabo procesos de especiacién en
varias de ellas. Se han encontrado numeros
diploides 2n = 22-46, hipotetizandose que el
cariotipo antecesor es 2n = 34 (Sites et al., 1992),
el cual difiere del cariotipo ancestral de los
igudnidos en general (considerando como
igudnidos a todos los integrantes de la antigua
familia Iguani-dae, dividida por Frost y Etheridge,
1989) y po-siblemente de todos los lacertilios, que
es 2n = 36.

El cariotipo 2n = 34 se encuentra en todos los
generos de la familia Phrynosomatidae, pero sélo
se ha detectado variacion -intragenérica en Scelo-
porus. Ademas, existe una especie, S. grammicus,
que presenta una gran diversidad de numeros
cromosomicos diploides, que van de 32 a 46
(Arévalo er al., 1994; Sites, 1983, 1986) e incluso
se han encontrado zonas de hibridacién entre
poblaciones con diferentes niimeros cromosémi-
cos (Arévalo er al, 1991, Arévalo er al, 1993;
Goyenechea et al., 1996; Reed, 1991, Reed et al.,
1992, Reed y Sites, 1995; Reed er al., 1995 ab;
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Sites er al., 1993, 1995), lo que hace muy intere-
sante a esta especie para estudios citogenéticos.

También se han realizado estudios cariotipicos
para establecer las relaciones filogenéticas en la
pequefia pero compleja familia Xantusiidae. Bezy
(1972) analiz6 diez especies cuyos numeros
diploides varian entre 36 y 40, y que difieren tam-
bién en numeros de macro- y micro-cromosomas.
El consideré que el cariotipo primitivo para la
familia es de 2n = 40, y detecté variacidn
cariotipica intraespecifica en el género Xantusia.
Ademés, encontrd similitud cromosdmica entre
este género y Klauberina smithi, por lo que
consideré que esta especie debe incluirse dentro
del género Xantusia. Asimismo, con base en los
resultados de su estudio, pudo aclarar la situacién
taxonémica de la subespecie Lepidophyma gaigae
gaigae, la cual segiin Smith (1939) debia formar el
género Gaigae de acuerdo con su morfologia
externa, pero que segin Savage (1963) debia
considerarse dentro del género Lepidophyma de
acuerdo con su osteologia. Los datos cariotipicos
obtenidos concordaron con esta uitima hipétesis.

Un caso especial que se ha estudiado cariotipi-
camente es el del género Crnemidophorus, debido
a que aproximadamente un tercio de sus son
partenogenéticas; es decir, se reproducen en
ausencia tota] de machos, por lo que las crias
pueden considerarse clones de las madres. Dicho
de otra forma, estas lagartijas partenogenéticas
forman poblaciones de individuos genéticamente
idénticos. Este género se distribuye en América e
incluye aproximadamente 40 especies. La mayoria
de estas especies son bisexuales, pero al parecer
12 son unisexuales o partenogenéticas. Con base
en estudios citogenéticos, se¢ ha podido establecer
que algunas de las poblaciones unisexuales tienen
un nimero cromosoémico inusualmente alto, pues
en lugar de poseer un nimero diploide de cro-
mosomas, como cualquier especie bisexual, son
triploides; aunque algunas hembras que son
diploides y se reproducen por partenogénesis
producen crias diploides. Ademas, se ha docu-
mentado que ciertas especies partenogenéticas han
surgido como resultado de la hibridacién entre dos
especies diferentes. Este es el caso de C
neomexicanus. Esta especie comparte una porcion

de su d4rea de distribucion con dos especies
bisexuales: Cnemidophorus inornatus 'y C. tigris.
Se ha encontrado que C. neomexicanus se origind
como un hibrido entre C. inornatus y C. tigris, y
se sabe que ha preservado su identidad después de
varias generaciones debido a reproduccién
partenogenética (Cole, 1984).

C. Serpentes

Las serpientes son el grupo menos estudiado a
nivel citogenético. En los afios sesentas, Begak
describi6 los cariotipos de muchas serpientes de
diversas familias y observé que las serpientes son
un grupo conservador en cuanto a sus nimeros
cromosémicos. El nimero diploide mas comun en
serpientes es 2n=36, el cual se encuentra en todas
las familias, aunque existen algunas diferencias en-
tre especies. Por ejemplo, dentro de la familia Vi-
peridae se observan niimeros cromosomicos entre
36 y 42, y en eldpidos existe una especie (Bu-
ngarus multicinctus) con 2n=48 (Becak, 1968).

Becak (1968) sugiri6é un esquema de evolucion de
las serpientes con base en sus cromosomas, y
planteé que la familia mas primitiva es Boidae,
con 2n = 36 salvo una especie que tiene 2n = 40.
En esta familia no existe diferenciacién sexual a
nivel cromosémico, a diferencia de la familia
Colubridae, en la que si existe heteromorfismo
sexual. En la familia Viperidae, que aparentemente
es la mds derivada, el nimero diploide es 2n = 36
y existe un pronunciado heteromorfismo. El
mismo autor sugirié que los vipéridos se derivan
de los colubridos.

D. Crocodylia

Este grupo de reptiles fue muy estudiado durante
la década de los sesentas por Cohen y Gans,
quienes en su trabajo de 1970 dieron a conocer los
cariotipos de las 21 especies vivientes, haciendo
de éste el grupo mejor estudiado desde el punto de
vista citogenético hasta esa fecha. Los nimeros
diploides registrados en cocodrilos van desde 2n =
30 hasta 2n = 42 (Cohen y Gans, 1970).
Posteriormente, Bickham (1983) propuso la
filogenia del grupo con base en los numeros
diploides y sugirié que el cariotipo primitivo fue
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similar al encontrado en Alligator, Tomistoma 'y
Gavialis (2n = 32), y que las otras especies de
cocodrilos podian dividirse en dos grupos. Dentro
de un grupo estan los géneros Osteolaemus,
Paleosuchus, Melanosuchus y Caiman, con 2n =
38 0 42, y en el otro grupo estd sélo el género
Crocodylus, pero con tres subgrupos: Crocodylus
siamensis y C. porosus (2n = 34), C. intermedius,
C. niloticus, C. johnsoni, C. acutus, C. novaegui-
nea y C. moreletii (2n = 32), y por ultimo C.
cataphractus, C. palustris 'y C. rhombifer (2n =
30). Ademas, Bickham (1983) concluyo que es
necesario obtener el patron de bandas C para
comprender el patron de variacién cromosomica
en este grupo.

Perspectivas

Desde hace muchos afios, el cariotipo forma parte
de la descripcion estdndard de muchas especies de
animales y vegetales, por lo que la realizacion de
los trabajos cariolégicos estd ampliamente justi-
ficada atn cuando se hayan desarrollado nuevas
técnicas, sobre todo a nivel molecular (v. gr.
electroforesis de protefnas, secuenciacion de
4cidos nucleicos). Aunado a lo anterior, las téc-
nicas de citogenética molecular como la hibrida-
cién in situ (ISH) o la técnica de hibridacion in
situ mas fluorescencia (FISH) han revolucionado
la forma de hacer estudios citogenéticos, puesto
que con ellos se pueden localizar regiones
especificas del DNA en un cromosonia, ademas de
que se pueden identificar homologfas cromoso-
micas entre especies (Sessions, 1996). Con ello,
este tipo de estudios se vuelve una herramienta
poderosa para descubrir las relaciones filogenéti-
cas de los grupos de reptiles.

Los estudios integrales que usan tanto caracteres
moleculares como citogenéticos y morfolégicos
pueden ser muy utiles en analisis filogenéticos,
puesto que se pueden contrastar las hipétesis
obtenidas de cada conjunto de caracteres. Este es
el tipo de trabajos que estin resolviendo poco a
poco los problemas taxondémicos en diversos
grupos de organismos.

Quiero terminar citando a Bezy (1972): “Los datos
cariotipicos no pueden ser interpretados aislada-

mente pues pierden su significado; deben com-
pararse con datos de ofras fuentes para establecer
las relaciones filogenéticas y que estas sean
significativas.”
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