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Punto de datos 
Materiales para el educador 

Evolución de la pelvis en peces espinosos 

CÓMO UTILIZAR ESTE RECURSO 

Muestra a los estudiantes la siguiente figura, junto con su leyenda y la información general. Las secciones 
“Interpretación de la gráfica” y “Preguntas de discusión” brindan información adicional y sugieren preguntas que 
puedes utilizar para estimular el pensamiento de los alumnos, aumentar su participación o guiar una discusión 
grupal sobre las características de la gráfica y lo que representa. 

 

Leyenda: Resultados de la genotipificación de los polimorfismos de un solo nucleótido (SNPs) de nueve 
poblaciones de peces espinosos con pelvis reducidas o ausentes (el origen geográfico de los individuos se 
muestra en la figura B). Los triángulos representan marcadores SNP que se utilizaron para calcular la 
región del cromosoma donde se encuentran estas deleciones. Las barras de color azul oscuro señalan la 
presencia de marcadores SNP en ambos lados de esa sección, lo que significa que esa sección de ADN 
estaba presente. Las barras de color azul claro indican que solo uno de los dos marcadores SNP estaba 
presente en alguno de los lados de la sección, lo que significa que la deleción comenzó en algún lugar de 
esa sección. Las barras horizontales de color gris claro denotan la ausencia de ambos marcadores SNP en 
los dos lados de esa sección, lo que indica la deleción completa de esa sección de ADN. Se procesaron las 
secuencias 4, 6 y 7 en su totalidad. La longitud de cada una de las deleciones se muestra a la derecha. Las 
barras de color rojo indican la localización de dos regiones no codificantes (Pel-2.5-kb y Pel-501-pb), 
estimadas con base en constructos de ADN de peces marinos que tienen la capacidad de promover la 
expresión génica específicamente en la pelvis. El rectángulo vertical sombreado en gris señala la región 
488-pb donde todas las deleciones se superponen, la cual incluye los marcadores SNP indicados en rojo. 

INFORMACIÓN GENERAL 

Las especies pueden experimentar cambios morfológicos corporales a medida que se adaptan a su ambiente, 
pero los mecanismos moleculares involucrados en estos cambios no siempre se conocen. Un ejemplo clásico de 
un cambio evolutivo importante en la morfología es la modificación, y a veces incluso la pérdida completa, de 
extremidades y aletas. Las extremidades traseras pélvicas se han perdido en muchas especies, incluidas las 
ballenas, los manatíes y algunos anfibios, reptiles y peces. La mayoría de los miembros de una especie conocida 
como peces espinosos (Gasterosteus aculeatus) son marinos y tienen una pelvis con prominentes espinas 
aserradas que sobresalen de la parte inferior de su cuerpo, con las que disuaden a los depredadores. Pero cerca 
de dos docenas de poblaciones de peces espinosos de agua dulce que se encuentran geográficamente aisladas 
carecen parcial o totalmente de la pelvis. Una de las razones por las que las poblaciones de agua dulce pueden 
perder la pelvis y las espinas es porque viven en ambientes con bajo contenido de calcio, donde la construcción 
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de la pelvis puede tener un alto costo metabólico. Además, tener espinas en ambientes de agua dulce puede 
favorecer la depredación de insectos capaces de aferrarse a ellas, en lugar de disuadir a potenciales peces 
depredadores.  

Para determinar las mutaciones genéticas responsables de la reducción y la pérdida de la pelvis en los peces 
espinosos, y para explicar cómo estos cambios surgieron de manera independiente en diferentes poblaciones, el 
equipo de investigación buscó cambios genéticos en una región cromosómica que controla la mayoría de las 
diferencias en el tamaño de la pelvis después de cruzar en el laboratorio a peces espinosos marinos con los de 
agua dulce. La región cromosómica clave tiene un gen homeótico llamado Pitx1 (gen homeótico del factor de 
transcripción), necesario para el desarrollo de la hipófisis y de las extremidades posteriores. La secuenciación y 
los estudios de expresión han demostrado que, aunque el gen Pitx1 de los peces de agua dulce codifica para una 
proteína normal, no se expresa en la región pélvica en desarrollo, lo que sugiere un posible cambio en la 
regulación. El equipo de investigación realizó genotipificación de SNPs (polimorfismos de un solo nucleótido) en 
nueve poblaciones diferentes de peces espinosos con pelvis reducidas para buscar mutaciones genéticas que 
pudieran provocar la expresión alterada de Pitx1 en los peces de agua dulce. A través de la genotipificación de 
SNPs se identificó una variedad de deleciones en una región no codificante del genoma llamada Pel, localizada 
aguas arriba del gen Pitx1. Normalmente, Pel favorece la expresión de Pitx1 durante el desarrollo de la aleta 
pélvica, pero esto no sucede cuando las mutaciones la vuelven no funcional. La figura anterior muestra la 
ubicación de las deleciones. 

 

INTERPRETACIÓN DE LA GRÁFICA 

Esta figura muestra un resumen de los resultados de la genotipificación de ADN en nueve poblaciones diferentes 
de peces espinosos de agua dulce, junto con un mapa geográfico que indica los diferentes lagos de todo el 
mundo donde se encontraron los peces con pelvis reducidas. El tamaño aproximado y la ubicación de las 
deleciones genómicas se determinaron mediante genotipificación de SNPs. Este proceso implica la búsqueda de 
polimorfismos de un solo nucleótido (SNPs, marcados con triángulos azules y rojos) en las muestras de ADN. 
Cuando un marcador SNP en una muestra de ADN es completamente indetectable, esto indica que la región que 
lo contiene ha sido eliminada. El mapeo de los SNPs faltantes permite a los investigadores identificar la 
ubicación y longitud aproximadas de las deleciones. Las barras horizontales de color gris corresponden a las 
regiones en las que faltan SNPs en ambos lados. Las barras de color azul claro indican las regiones donde falta 
uno de los SNPs en un solo lado (lo que significa que la deleción comienza o termina en alguna parte de esta 
región). Las barras de color azul oscuro señalan las regiones en las que los SNPs están presentes en ambos lados. 
La secuenciación de seguimiento en tres de las poblaciones (4, 6 y 7) confirmó la precisión de la genotipificación 
de SNPs. Los números de la escala en la parte superior de la figura indican miles de bases aguas arriba del lugar 
donde comienza la secuencia de la proteína Pitx1. Por ejemplo, “-35k” se refiere a una posición 35,000 bases de 
ADN aguas arriba de la posición que codifica para el primer aminoácido de Pitx1. 

Aunque el sitio de las deleciones es diferente en cada población, todas causaron una disminución o ausencia 
similar de la pelvis y de las espinas. Esto sugiere que la región de ADN donde las deleciones se superponen, un 
segmento de 488 pb (recuadro vertical sombreado en gris), probablemente esté involucrada. Para poner a 
prueba la función de esta región, los científicos desarrollaron dos peces espinosos transgénicos mediante la 
introducción de diferentes constructos de ADN en peces con la pelvis completamente desarrollada. Cada 
constructo de ADN contenía una secuencia intacta de la región Pel de un pez marino (señalada con barras rojas 
en la parte inferior de la gráfica) fusionada con un gen reportero fluorescente verde de medusa. Ambos peces 
transgénicos mostraron fluorescencia verde en la pelvis, lo que indica que las secuencias de la región Pel 
contienen una región potenciadora reguladora no codificante que puede promover la expresión génica 
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específicamente en la pelvis en desarrollo (véase la figura 2 a continuación). Cuando Pel se elimina total o 
parcialmente, la expresión de Pitx1 disminuye en esta región del cuerpo, y la pelvis y los apéndices de la 
columna no se desarrollan por completo. 

Si Pel es realmente la región reguladora del gen Pitx1 y su pérdida conduce a la reducción de la pelvis, restaurar 
esta región debería restablecer la pelvis. Los investigadores crearon un constructo de ADN compuesto por una 
región Pel de 2.5-kb de una población de peces con pelvis, fusionada con un gen Pitx1 de exones codificantes 
proveniente de peces sin pelvis. Este constructo de ADN se inyectó en huevos fertilizados de peces que 
normalmente no desarrollan pelvis. Los peces transgénicos mostraron un mayor desarrollo de espinas pélvicas 
(figura 3A) en comparación con los hermanos control que no recibieron el constructo (figura 3B). Esto brinda 
más evidencia de que Pel-Pitx1 interviene en la formación de la pelvis en peces espinosos. 

Es importante recordar aquí que las variaciones fenotípicas pueden surgir no solamente de mutaciones que 
alteran las regiones de los genes que codifican para proteínas, sino también de mutaciones que alteran el lugar y 
el momento de expresión de los genes. Las mutaciones de regiones codificantes para proteínas y las mutaciones 
reguladoras pueden ser la base de la evolución morfológica. Sin embargo, las mutaciones reguladoras suelen 
producir fenotipos más específicos, porque limitan las alteraciones de la función génica a un sitio particular del 
cuerpo, mientras conservan muchas otras funciones del gen. 

Consejo didáctico: Guía a los estudiantes con la siguiente explicación: 

● Tipo de figura: Figura A. Mapa genético que muestra deleciones en secuencias de ADN de nueve poblaciones 
diferentes de peces espinosos; Figura B. Mapa geográfico de las poblaciones de peces 

● Eje Y: Cada una de las nueve poblaciones de peces (una fila por población) 
● Eje X: Posición del par de bases (pb) en el cromosoma donde se encuentran las secuencias. No se muestra la 

posición cero, pero representa el sitio de inicio de la proteína Pitx1 en el genoma. Los números negativos 
corresponden a las posiciones aguas arriba del sitio de inicio. “k” se refiere a miles de bases. 

● Triángulos: Los triángulos azules indican los sitios de los marcadores SNP. Los triángulos rojos destacan los 
marcadores SNP de una región que se eliminó en las nueve poblaciones. 

● Colores de barras: Las barras grises muestran las regiones del gen eliminadas. Las barras de color azul claro 
indican las regiones donde comienza o termina la deleción. Las barras de color azul oscuro representan 
regiones sin mutaciones. Las barras rojas indican las posiciones de las regiones Pel-2.5 kb y Pel-501-pb que 
se clonaron a partir de ADN marino intacto y en las que se comprobó la actividad potenciadora. El 
rectángulo vertical gris indica una región compartida de 488 pares de bases que fue eliminada mediante 
deleciones superpuestas en todas las poblaciones de agua dulce con pelvis reducidas. 

● Mapa: Mapa geográfico de una parte del hemisferio norte con los nueve lugares de muestreo de las 
poblaciones de espinosos de agua dulce con pelvis reducidas. 
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PREGUNTAS DE DISCUSIÓN 

• Describe en qué se parecen y en qué se diferencian las deleciones de las nueve poblaciones de espinosos. 
• ¿Cuál es la relevancia de la región sombreada en gris? 
• ¿Crees que cada mutación llevaría al mismo cambio fenotípico? Si los fenotipos son diferentes, ¿qué 

mutación crees que podría tener el cambio fenotípico más ligero? Explica tu razonamiento. 
• ¿Cómo explicarías que hayan ocurrido cambios morfológicos similares en nueve lugares distintos? Usa tu 

conocimiento sobre cómo ocurren las mutaciones en el ADN y la evidencia de la figura para respaldar su 
respuesta. 

• ¿Cómo podría resultar una deleción en una región no codificante del genoma en la ausencia de pelvis y 
espinas en los peces espinosos? 

• ¿Cómo ayuda el mapeo de SNPs a los científicos a identificar mutaciones que comparten diferentes 
poblaciones? 

• ¿Qué indican los valores delta que aparecen a la derecha de las poblaciones 4, 6 y 7? ¿Por qué crees que los 
investigadores realizaron secuenciación genética en tres de las poblaciones de espinosos? 

• En rojo se muestran dos constructos diferentes del potenciador Pel. Describe su tamaño y ubicación en 
relación con la región de 488 pares de bases sombreada en gris. Con base en esta comparación, ¿qué 
puedes concluir sobre la importancia de la posición y la longitud de una deleción en la alteración de la 
expresión génica? 

• Si una deleción elimina la región codificante para proteínas de un gen, ¿cuántas de las funciones normales 
de ese gen esperarías que se vieran afectadas? Si una deleción elimina un potenciador genético específico 
de un tejido, ¿cuántas funciones del gen esperarías que se vieran afectadas? 

• El gen Pitx1 también se expresa en otras partes del cuerpo del pez espinoso, incluida la glándula pituitaria. 
¿Esperarías encontrar deleciones similares en los potenciadores de estas regiones? ¿Por qué sí o por qué 
no? 

• Si las deleciones en la región Pel fueran reparadas mediante ingeniería genética, ¿cómo afectaría esto a la 
morfología de los espinosos? 

• ¿Se trata de un estudio observacional o experimental? ¿Es posible inferir causalidad a partir de patrones de 
asociación en estudios observacionales? ¿Por qué sí o por qué no? 
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• ¿Qué experimentos se podrían realizar en este sistema para comprobar si la deleción de Pel provoca una 
alteración del desarrollo pélvico? 
o Después de que tus estudiantes hagan sus predicciones, muéstrales la figura 2, incluida en el documento 

de imágenes adicionales. En este experimento, los investigadores desarrollaron peces transgénicos 
usando un constructo de ADN con la región Pel tomada de peces marinos unida a un gen reportero 
fluorescente verde. ¿Qué te dice este experimento sobre el desarrollo de la pelvis? ¿Qué otros estudios 
podrían aportar evidencia adicional sobre la función de Pel en la formación de la pelvis? 

o Muestra la figura 3 a tus estudiantes, incluida en el documento de imágenes adicionales. En este 
experimento, los investigadores crearon un constructo de ADN utilizando la región Pel tomada de peces 
con pelvis y Pitx1 de peces sin pelvis y lo insertaron en peces que normalmente no desarrollarían una 
pelvis. ¿Qué nueva información brinda este experimento que el anterior no proporcionó? ¿Qué puedes 
concluir sobre la función que desempeña Pel en el desarrollo de la pelvis? 

• ¿Cómo beneficia a las poblaciones de espinosos de agua dulce la reducción o ausencia de espinas? ¿Qué 
tipo de presiones ecológicas dan origen a una población con menos espinas o carente de ellas? 

TÉRMINOS CLAVE 

evolución, fenotipo, genotipo, mutación, pez espinoso, Pitx1, potenciador, región no codificante, selección 
natural, SNP  
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