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Diversidad genética de la población de gatos domésticos
(Felis catus) de la ciudad de Mompox, Bolívar, mediante
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GENETIC DIVERSITY OF THE POPULATION OF DOMESTIC CATS (Felis catus) OF THE CITY

OF MOMPOX, BOLIVAR, BY COAT MARKERS
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RESUMEN

Con el objetivo de analizar la diversidad genética de la población de gatos (Felis
catus) de la ciudad colombiana de Mompox, Bolívar, se estudiaron los genes: Orange,
Agouti, Tabby, Dilution, Long Hair, Spotting White Dominant White, Manx y Siames
para 200 gatos en cinco barrios de la ciudad. Mompox presentó frecuencias alélicas que
oscilaron entre 0.678 y 0.003 para los marcadores Non-agouti y Manx, respectivamente.
Los marcadores Spotting White y Long Hair mostraron la mayor diversidad; el marcador
Orange presentó desequilibrio en dos poblaciones: Seis de Agosto y Faciolince, mien-
tras que Spotting White se mantuvo en equilibrio de Hardy-Weinberg. Se halló una alta
diferenciación genética entre las poblaciones (G

ST
= 0.1283). En Mompox se presentó una

asociación de las poblaciones atendiendo a la fecha de sus fundaciones. En el Caribe
colombiano, las poblaciones se agruparon conforme a los estamentos políticos erigidos
desde la colonización y conforme a las épocas de las fundaciones de las ciudades;
además, se agruparon por su cercanía geográfica.

Palabras clave: Felis catus; genes; frecuencias alélicas; equilibrio Hardy-Weinberg;
distancia genética

ABSTRACT

The study was conducted to analyze the genetic diversity of the population of cats
(Felis catus) of the Colombian city of Mompox, Bolívar. The following genes were
studied: Orange, Agouti, Tabby, Dilution, Long Hair, Spotting White Dominant White,
Manx and Siames for 200 cats in five neighborhoods of the city. Mompox presented
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allelic frequencies that ranged between 0.678 and 0.003 for the Non-agouti and Manx
markers, respectively. The Spotting White and Long Hair markers showed the greatest
diversity; the Orange marker presented disequilibrium in two populations: Seis de Agos-
to and Faciolince, while Spotting White maintained a Hardy-Weinberg equilibrium. A
high genetic differentiation was found between the populations (G

ST
 = 0.1283). In Mompox

an association of the populations was presented attending the date of their foundations.
In the Colombian Caribbean, the populations were grouped according to the political
estates erected since the colonization and according to the times of the foundations of
the cities; In addition, they were grouped by their geographical proximity.

Key words: Felis catus; genes; allelic frequencies; Hardy-Weinberg equilibrium; genetic
distance

INTRODUCCIÓN

El gato doméstico (Felis catus) des-
ciende de los cruces entre razas silvestres
europeas (Felis silvestris silvestris) y afri-
canas (F. s. libyca), y se encuentra entre los
más eficientes felinos depredadores de pre-
sas medianas y pequeñas (Yamaguchi et al.,
2004). Gracias a sus características adapta-
tivas y a su relación con los seres humanos
están ampliamente distribuidos en una gran
variedad de hábitats (Ruiz et al., 2005).

Los gatos presentan polimorfismos aten-
diendo al color, el patrón y la textura de la
capa, marcadores de fácil identificación; va-
riables generadas por mutaciones que por
protección humana (selección positiva) se han
conservado en las poblaciones (Fang et al.,
2009). Estos marcadores fenotípicos consti-
tuyen una valiosa herramienta para analizar
la estructura genética de las poblaciones por
su bajo costo de muestreo, fácil manipula-
ción e identificación y rápida obtención de
resultados. Los estudios de las poblaciones
de gatos son importantes para revelar su his-
toria evolutiva y para la construcción de hi-
pótesis filogenéticas sobre las relaciones
inter- e intra-poblacionales (Pardo et al.,
2016).

La ciudad de Mompox, en el departa-
mento de Bolívar (Colombia) está ubicada en
una isla atravesada por caños y por el río
Magdalena, arteria fluvial que durante siglos
fue el eje que comunicó al país y contribuyó
a su desarrollo económico. El tráfico fluvial
de la región tenía como epicentro a Mompox
y era una de las rutas utilizadas durante la
colonización española (Franco, 2009). A fi-
nales del siglo XIX se fue reduciendo el tras-
porte fluvial y comercial, ya que la variabili-
dad en el curso de las fuentes de agua hizo
que las rutas se alteren de acuerdo con las
condiciones climáticas. Además, con la lle-
gada del transporte terrestre a Mompox a
principios del siglo XX, el comercio fluvial tuvo
un serio decaimiento (Barrios, 2013).

Las características geográficas pudie-
ron haber incidido en la dinámica de la pobla-
ción y en la diversidad del gato doméstico en
la ciudad de Mompox, debido a que su condi-
ción insular podría generar cambios en las
frecuencias génicas (Caujapé, 2006). Ade-
más de determinar el perfil genético de la
población de gatos de la ciudad de Mompox,
se busca determinar el posible efecto de la
extensión territorial en la diversidad genética,
ya que la población está ubicada en una isla
que puede ser susceptible a eventos
estocásticos como la deriva génica (Peñuela
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y Cárdenas, 2015). Por estas razones el pre-
sente estudio tuvo como objetivo analizar la
diversidad genética de la población de gatos
(Felis catus) de la ciudad de Mompox me-
diante marcadores del pelaje.

MATERIALES Y MÉTODOS

La investigación se realizó en la ciudad
de Mompox (9°142 573  N y 74°252 053  W),
departamento de Bolívar, Colombia, la cual
presenta una extensión urbana de 21.7 km2 y
una temperatura promedio de 31 °C (Vélez,
2013).

Se realizaron muestreos tipo incidental
mediante observación directa en cinco ba-
rrios: La Granja, Faciolince, Seis de Agosto,
Centro y Nuevo Horizonte. Se hizo una cla-
sificación fenotípica de los 200 individuos
adultos encontrados. La información de cam-
po del estudio en el total de barrios se reco-
lectó en cinco días y en cada barrio el
muestreó se realizó en un día para evitar el
remuestreo. Se indagó la presencia de gatos
en cada casa y bajo el consentimiento de los
dueños se tomaron los datos de la presencia
o ausencia de cada uno de los marcadores
autosómicos non-Agouti(a), Blotched tabby
(Tb), Dilution (d), Long hair (l), Spotting
white (S), Dominant white (W), Manx (X),
Siames (N) y del locus ligado al sexo Orange
(O) (Cuadro 1). Asimismo, se hicieron regis-
tros fotográficos para cada individuo.

Para el estudio de la diversidad genética
de las poblaciones de los gatos se tuvieron
en cuenta los siguientes marcadores
fenotípicos (Cuadro 1) propuestos por el
Committee on Standardized Genetic
Nomenclature for Cats (1968): O (Orange.
Carácter ligado al sexo) y los loci autosómicos
A (A, a; Agouti vs. non-Agouti), T ( Ta, t+,
tb; Abyssinian tabby vs. Mackerel o
atigrado vs. Blotched tabby), D (D, d; full
color vs. Dilution), L (L, l; pelo corto vs.

pelo largo), S (s+, S; no manchado de blanco
vs. manchado de blanco), W (w+, W; color
normal vs. Dominant White), X (x, X; cola
larga vs cola corta o sin cola), N (n, N; no os-
curo en el hocico vs. oscuro en el hocico).

La estimación de las frecuencias
alélicas, la diversidad genética, el flujo génico,
el equilibrio Hardy-Weinberg y la distancia
genética se realizaron a través del programa
PopGene 1.31 (Yeh et al., 1999). Así mismo,
se correlacionaron las frecuencias alélicas de
los gatos de la ciudad de Mompox con repor-
tes de frecuencias alélicas de ciudades de la
región caribe colombiana mediante la distan-
cia genética de Nei (Nei, 1972), con las cua-
les se graficaron árboles filogenéticos
UPGMA con el software MEGA 7 (Kumar
et al., 2016).

RESULTADOS

Frecuencias Alélicas

El gen Non-agouti fue el de mayor fre-
cuencia en la población (0.678), mientras que
los loci Long Hair y Spotting White pre-
sentaron frecuencias de 0.539 y 0.523, res-
pectivamente (Cuadro 2).

Los alelos que expresan los rasgos
Dominat White, Manx y Siames en Mompox
presentaron las menores frecuencias alélicas,
hallándose estos tres marcadores en el ba-
rrio de La Granja, mientras que Blochet
Tabby no fue observado en las poblaciones.

Diversidad Genética

La heterocigosidad total en la población
de Mompox (Cuadro 3), mostró una media
de H

T 
= 0.2259, siendo los marcadores

Spoting White (H
T 
= 0.4999), Long Hair (H

T

= 0.4687) y Agouti (H
T 
= 0.452) los que pre-

sentaron mayor diversidad y Manx (H
T
 =

0.0067) quien mostró menor diversidad.
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La diversidad genética dentro de las po-
blaciones reveló un H

S
 = 0.221 y la diversidad

entre las poblaciones un D
ST

 = 0.029. El coefi-
ciente de diversidad genética (G

ST
 = 0.128) in-

dicó que el 12.83% de la diversidad genética se
encuentra entre las poblaciones y el 87.17%
dentro de las poblaciones. El valor Nm (3.3), se
encontró entre 1 y 4, lo cual indica que existe
un flujo génico moderado entre las poblaciones
locales estudiadas (Piñero et al., 2008).

Equilibrio de Hardy-Weinberg

A nivel global, se encontró ausencia de
equilibrio de Hardy-Weinberg para el marca-
dor Orange (0.000), así como para las po-
blaciones Seis de Agosto (0.049) y Faciolince
(0.002), mientras que el marcador Spoting
White se mantuvo en equilibrio de Hardy-
Weinberg (Cuadro 4).

Cuadro 1. Descripción de los nueve genes estudiados (Ruiz y Álvarez, 2003; Paredes, 2010) 
 

Locus Alelos Característica 

O (gen ligado al sexo) O 
O 

Silvestre; pigmentación no naranja 
Mutante; presenta pigmentación naranja; epistático 
para la detección del locus A 

A (gen autosómico) A 
 

A 

Silvestre; color Agouti, el pelaje está dividido en 
bandas o franjas de distintos colores 
Mutante; color No-agouti; un mismo color; no se 
observan bandas o franjas; epistático para la 
observación del locus T 

T (gen autosómico) t+ 
tb 
Ta 

Silvestre; atigrado o “Mackerel tabby”; recesivo frente 
a Ta, pero dominante para tb  
Mutante; clásico o “blotched tabby”; recesivo 
Mutante; Abisinio o “Abyssinian tabby”; dominante 

D (gen autosómico) D 
D 

Silvestre; color denso 
Mutante; color diluido; recesivo 

L (gen autosómico) L 
L 

Silvestre; pelo corto 
Mutante; pelo largo; recesivo 

S (gen autosómico) S 
S 

Silvestre; sin manchas blancas 
Mutante; manchado de blanco; dominante 

W (gen autosómico) W 
W 

Silvestre; color normal 
Mutante; color blanco; epistático para todos los otros 
colores 

X (gen autosómico) X 
X 

Silvestre; cola larga 
Mutante; cola corta o sin cola 

N (gen autosómico) N 
 

N 

Silvestre; no presenta coloración oscura en el hocico 
ni en las patas 
Mutante; coloración oscura en los extremos de las 
patas y en el hocico 

O: Orange; a: Non-agouti; tb; Blotched Tabby; d: Dilution; l: Long Hair; s: Spotting White; W: 
Dominant White; M: Manx; N: Siames 
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Cuadro 4. Análisis de equilibrio de Hardy-Weinberg en los locus Orange y Spotting White en 
gatos domésticos en la ciudad de Mompox, Bolívar 

 

 Mompox 
Seis de 
Agosto 

La granja Centro 
Nuevo 

Horizonte 
Faciolince 

Orange 0.0000 0.0495 0.9354 0.0674 0.2468 0.0019 

Spotting White 0.2982 0.8607 0.1309 0.9205 0.2422 0.3569 

 

Cuadro 2. Frecuencia alélica de los marcadores en las poblaciones de gatos domésticos en la 
ciudad de Mompox, Bolívar 

 

Poblaciones N.° O a tb D l  S W M N 

Seis de Agosto 30 0.300 0.447 0.000 0.105 0.183 0.333 0.000 0.000 0.051 

La Granja 30 0.103 0.809 0.000 0.017 0.000 0.500 0.017 0.017 0.017 

Centro 37 0.347 0.553 0.000 0.102 0.329 0.542 0.014 0.000 0.000 

Nuevo Horizonte  51 0.255 0.721 0.000 0.116 0.464 0.510 0.010 0.000 0.020 

Faciolince 52 0.350 0.741 0.000 0.081 0.899 0.647 0.010 0.000 0.000 

Promedio  0.281 0.678 0.000 0.088 0.539 0.523 0.010 0.003 0.015 

O: Orange; a: Non-agouti; tb: Blotched Tabby; d: Dilution; l: Long Hair; s: Spotting White; W: Dominant 
White; M: Manx; N: Siames 

Cuadro 3. Distribución de la diversidad genética en los marcadores genéticos en gatos
domésticos en la ciudad de Mompox, Bolívar 

 
 HT HS DST GST Nm 

Orange 0.395 0.378 0.016 0.041 11.4 
Agouti 0.452 0.416 0.035 0.078 5.8 
Tabby 0.000 0.000 0.000 0.000 0.0 
Dilution 0.155 0.152 0.002 0.016 30.1 
Long Hair 0.468 0.283 0.184 0.394 0.7 
Spoting White 0.499 0.479 0.020 0.040 11.7 
White 0.019 0.019 0.000 0.003 154.4 
Manx 0.006 0.006 0.000 0.013 36.5 
Siames 0.034 0.034 0.000 0.020 24.2 
Media 0.254 0.221 0.029 0.128 3.3 

HT: diversidad genética total; HS: diversidad dentro de las poblaciones; DST: diversidad entre 
poblaciones; GST: coeficiente de diversidad genética; Nm: Flujo génico 
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Figura 1. Árbol UPGMA obtenido a partir de las distancias genéticas de Nei (1972) que muestra
las relaciones entre las poblaciones de gatos domésticos de la ciudad de Mompox,
Bolívar

 

Figura 2. Árbol UPGMA obtenido a partir de la distancia genética de Nei (1972) en las pobla-
ciones de gatos domésticos del Caribe colombiano

Cuadro 5. Matriz de distancias genética (DNei) entre las poblaciones de gatos domésticos en 
la ciudad de Mompox, Bolívar 

 

Población Seis de Agosto La Granja Centro Nuevo Horizonte Faciolince 

Seis de Agosto -----     

La Granja 0.031 ------    

Centro 0.011 0.031 ------   

Nuevo Horizonte 0.027 0.033 0.008 ------  

Faciolince 0.102 0.125 0.053 0.030 -------- 
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Distancia Genética

La distancia genética entre las pobla-
ciones ubicó a Nuevo Horizonte y Centro
como las más cercanas, mientras que La
Granja y Faciolince se comportaron como las
más alejadas (Cuadro 5). Asimismo, el
dendograma (Figura 1) evidenció la similitud
genética entre las poblaciones de Centro y
Nuevo Horizonte, a las cuales se asocia las
poblaciones de Seis de Agosto y La Granja.
Por otro lado, la población Faciolince fue la
más alejada.

El dendograma elaborado para el Cari-
be colombiano (Figura 2) reveló la formación
de dos grupos, estando el primero formado
por Coveñas, Tolú, San Antero, Mompox,
Cartagena y Magangué, y el segundo grupo
por Montería, a las cuales se unen Lorica y
Sahagún.

DISCUSIÓN

Mompox presenta una alta frecuencia
del alelo Non-agouti, lo cual podría estar fun-
damentado en el hecho de que las alternati-
vas alélicas que posibilitan coloraciones más
melánicas se verían favorecidas en el medio
urbano (Ruiz Álvarez, 2003). Otro factor se-
ria por condiciones ambientales como las al-
tas temperaturas que podrían favorecer tan-
to la presencia como el aumento de indivi-
duos portadores de dicho gen (Causil et al.,
2017). Estos resultados fueron mayores a los
observados en Lorica, Santa Marta y Mon-
tería (Pardo et al., 2014, 2015; Causil et al.,
2017) y bajos en relación con Tolú, Cartagena
y Magangué (Martínez y Zambrano, 2014;
Montes et al., 2015; Pardo et al., 2016).

La frecuencia del alelo Long Hair
(Cuadro 2) pudo deberse a la preferencia
humana, lo cual altera el pool genético ini-
cial; similar al estudio de Wilkinson et al.
(2013) en cerdos europeos, donde la selec-
ción ha modificado la coloración del pelaje,
composición muscular y tamaño corporal, así
como la reproducción y el comportamiento.

La presencia del gen Manx en Mompox
puede asociarse con la época de mayor dis-
persión de este marcador entre los siglos
XVIII y XIX (Robbins, 2012) y su baja fre-
cuencia, relacionándose con el aislamiento en
que quedó dicha población, luego del aban-
dono del río Magdalena como vía fluvial y
comercial (Franco, 2009), lo cual afectó el
flujo genético de los gatos de Mompox. Este
mismo evento de aislamiento también afectó
al alelo Siames.

La ausencia del locus Blochet Tabby
en este estudio fue similar a otros reportes
(Ruiz y Álvarez, 2008; Pardo et al., 2016)
donde se afirma que las frecuencias de este
alelo en Latinoamérica resultaron ser bajas o
muy bajas.

La diversidad genética total (H
T
) encon-

trada en Mompox fue moderada. La mayor
parte se encontró dentro de las poblaciones
(Hs) y poca entre las poblaciones (D

ST
), lo

cual demuestra que las subpoblaciones en
Mompox comparten una gran proporción de
la diversidad total. La heterocigosidad total
presente fue menor (Cuadro 3) respecto a lo
reportado para Cartagena, Santa Marta, y
Riohacha (Montes et al., 2015; Causil et al.,
2017; Pardo et al., 2017) y mayor a lo repor-
tado en Montería y Lorica (Pardo et al., 2014,
2015).

El elevado valor de G
ST

 obtenido (0.128)
es de los mayores registrados en Colombia
(Martínez y Zambrano, 2014; Montes, et al.,
2015; Peña et al., 2015; Causil et al., 2017),
lo cual debe estar relacionado con el rápido
crecimiento demográfico de Mompox y con
la formación de nuevos barrios, lo cual ha
provocado una elevada diferenciación entre
las poblaciones estudiadas (Caujapé, 2006).

El nivel de flujo genético obtenido per-
mite inferir que las poblaciones se encuen-
tran muy relacionadas, ya que cuando Nm es
mayor a 1 se espera que las poblaciones
mantengan conectividad genética, debido a
que el flujo genético supera los efectos de la
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deriva e imposibilita la diferenciación local
(Montes et al., 2015).

La desviación del equilibrio de Hardy-
Weinberg para el marcador Orange puede
estar ocasionada por la existencia de marca-
dores ligados a algún otro gen afectado por
heterosis, efecto Wahlund, mutación, deriva
génica o selección humana por cierto tipo de
pelaje (Pacheco et al., 2014).

El dendrograma UPGMA, obtenido a
partir de los valores de distancia genética de
Nei (1972) para las poblaciones estudiadas,
relaciona las poblaciones con la fecha de su
fundación y con su ubicación geográfica.
Además, el valor obtenido para la distancia
genética permite concluir que las poblacio-
nes están muy relacionadas.

La asociación encontrada entre Cove-
ñas, Tolú, San Antero, Mompox, Cartagena y
Magangué puede relacionarse con la perte-
nencia de estas al mismo estamento político
y a las fechas de fundación semejantes, al
estar dichas poblaciones bajo el mandato de
La Provincia de Cartagena entre los años
1533-1810 y luego al Estado Soberano de
Bolívar hasta 1886 (Lambis, 2011). La agru-
pación de las poblaciones Montería, Lorica y
Sahagún en el dendograma (Figura 2) puede
responder a su cercanía geográfica, a su his-
toria reciente y al elevado flujo génico huma-
no que se da entre estas poblaciones (Mon-
tes y Martínez, 2008).

CONCLUSIONES

 Las frecuencias alélicas de las mutacio-
nes que modifican el patrón y la colora-
ción del pelaje en gatos en la población
de Mompox fueron: Orange = 0.281,
Non-agouti = 0.678, Blochet Tabby =
0.000, Dilution = 0.088, Long Hair =
0.539, Spottin White = 0.523, Dominant
White = 0.010, Manx = 0.003 y Siames
= 0.015.

 La población de Mompox presentó ma-
yor diversidad genética (G

ST 
= 0.1283)

dentro de las poblaciones que entre las
poblaciones. También se encontró la
existencia de un flujo génico moderado
entre las poblaciones. El marcador
Orange reveló ausencia de equilibrio de
Hardy-Weinberg.

 En Mompox, las poblaciones se asocia-
ron teniendo en cuenta su fecha de fun-
dación y su ubicación geográfica. Asi-
mismo, según la distancia genética se
puede indicar que las poblaciones están
muy relacionadas.
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