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RESUMEN

Los registros biologicos constituyen una herramienta fundamental para la preservacion e
identificacion taxondémica de los especimenes, siendo especialmente valiosos aquellos
representativos de la fauna regional. Entre estos destacan los murci¢lagos de la familia
Phyllostomidae, uno de los grupos més diversos del Neotrdpico, que ha sido objeto de importantes
revisiones taxondmicas en afos recientes. Esta investigacion se centro en actualizar la identidad
taxonémica de los murci¢lagos filostoémidos (Chiroptera: Phyllostomidae) depositados en la
Coleccion Biologica de la Universidad del Valle de Guatemala mediante analisis fenotipicos, con
el objetivo adicional de generar una base de datos genética de las especies representativas de la
coleccion. Para ello, se realizd una revision taxondomica de los ejemplares, seleccionandose 39
individuos para la extraccion y secuenciacion de acido desoxirribonucleico o ADN. Las secuencias
obtenidas fueron comparadas con bases de datos internacionales, como la del National Center for
Biotechnology Information (NCBI). Los resultados revelaron que la Coleccion Biologica UVG
cuenta con un total de 167 especimenes de murcié¢lagos filostomidos, de los cuales se realiz6 una
actualizacion taxonomica de 44 individuos. Esta informacion fue utilizada para generar mapas de
distribucion geografica de las especies presentes en las colecciones biologicas de Guatemala. Los
analisis moleculares fueron exitosos en ocho de los ejemplares analizados, de los cuales dos
lograron coincidencias taxonémicas confiables en algiin nivel taxondémico. Con base en estos
hallazgos, se recomienda optimizar las metodologias de reaccion en cadena de la polimerasa (PCR,
por sus siglas en inglés), con el fin de mejorar la calidad de las amplificaciones y aumentar la
efectividad de las futuras identificaciones moleculares.
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ABSTRACT

Biological records constitute a fundamental tool for the preservation and taxonomic
identification of specimens, with those representing regional fauna being especially valuable.
Among these, bats of the family Phyllostomidae stand out as one of the most diverse groups in the
Neotropics, having been the subject of significant taxonomic revisions in recent years. This
research focused on updating the taxonomic identity of the phyllostomid bats (Chiroptera:
Phyllostomidae) deposited in the Biological Collection of the Universidad del Valle de Guatemala
through phenotypic analysis, with the additional objective of generating a genetic database of the
species represented in the collection. To achieve this, a taxonomic review of the specimens was
conducted, selecting 39 individuals for deoxyribonucleic acid (DNA) extraction and sequencing.
The obtained sequences were compared with international databases, such as the National Center
for Biotechnology Information (NCBI). The results revealed that the UVG Biological Collection
holds a total of 167 phyllostomid bat specimens, of which a taxonomic update was performed for
44 individuals. This information was used to generate geographic distribution maps of the species
present in Guatemala's biological collections. Molecular analyses were successful for eight of the
analyzed specimens, two of which achieved reliable taxonomic matches at some taxonomic level.
Based on these findings, it is recommended to optimize polymerase chain reaction (PCR)
methodologies in order to improve amplification quality and increase the effectiveness of future
molecular identifications.
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I. INTRODUCCION

Los murciélagos constituyen el grupo de mamiferos con mayor diversidad de Guatemala.
Esta riqueza no solo es notable en la cantidad de especies presentes en el pais, sino también en la
amplia variedad de funciones ecologicas que desempenan en los ecosistemas. Los murciélagos
participan activamente en procesos clave como el control de insectos, la polinizaciéon y la
dispersion de semillas, contribuyendo de manera significativa al mantenimiento y regeneracion de
los ecosistemas.

Dentro de este grupo, la familia Phyllostomidae o filostémidos, resalta por ser la mas diversa
y ecoldgicamente versatil en la region neotropical. Sus integrantes presentan una notable
variabilidad morfologica y ocupan multiples nichos ecoldgicos. Sin embargo, la taxonomia de esta
familia ha experimentado multiples revisiones en las ultimas décadas, lo que ha generado cambios
en la clasificacion y distribucion de varias especies. Estos cambios evidencian la existencia de
diversidad no completamente documentada y resaltan la importancia de la actualizacion constante
de los registros cientificos para garantizar una comprension precisa de la biodiversidad.

En este contexto, las colecciones bioldgicas adquieren una importancia central como
repositorios de informacion invaluable sobre la diversidad del pais. Estas colecciones permiten
resguardar especimenes recolectados a lo largo del tiempo, facilitando su estudio mediante
enfoques tradicionales y modernos, como los andlisis genéticos. Ademas, constituyen una
alternativa ética y sostenible para la investigacion, al evitar la necesidad de nuevas capturas.

No obstante, la utilidad de estas colecciones depende en gran medida de la actualizacion
constante de sus registros, especialmente frente a los cambios taxondmicos recientes. Los
ejemplares previamente identificados pueden requerir revision para reflejar con precision la
taxonomia actual. Este proceso no solo mejora la calidad de los datos disponibles, sino que también
fortalece las investigaciones en biodiversidad, ecologia y conservacion.

A. Antecedentes

1. Murciélagos de Guatemala

Guatemala es un pais con alta diversidad bioldgica de mamiferos debido no solo a su ubicacion
estratégica en el centro de Américay a la compleja historia evolutiva de estos grupos, sino también
al intercambio faunistico generado por la formacion del puente centroamericano. A esto se suma
su compleja orografia y la amplia diversidad de climas y ecosistemas presentes en el pais, factores
que favorecen un alto recambio beta y contribuyen significativamente a la riqueza y composicion
de las comunidades de mamiferos. (Kraker, 2015). Los murciélagos son el grupo de mamiferos
mas diversos en el pais; se han reportado alrededor de 105 especies, lo que corresponde a un 9%
de las especies de murci¢lagos a nivel mundial (Kraker-Castafieda et al., 2016). En el pais se
encuentran ocho familias de murciélagos, de las cuales seis son exclusivamente neotropicales:
Emballonuridae, Vespertilionidae, Molossidae, Mormoopidae, Thyropteridae, Natalidae,
Noctilionidae y Phyllostomidae; siendo esta ultima la méas abundante con 49 especies registradas
en el pais (Kraker-Castafieda ef al., 2016).



Los murci¢lagos desempenan roles ecologicos fundamentales en los ecosistemas. Se pueden
clasificar en cinco gremios troficos segun su tipo de alimentacion y contribucion al equilibrio
ecoldgico. Los murciélagos insectivoros controlan las poblaciones de insectos, incluyendo plagas
agricolas y vectores de enfermedades como dengue, malaria y zika; los murci¢lagos nectarivoros
y frugivoros cumplen roles esenciales asociados con la polinizacion y la dispersion de semillas,
aportando a la regeneracion de bosques; los murciélagos hemat6fagos y carnivoros regulan las
poblaciones de otras especies manteniendo el equilibrio en la cadena tréfica (CONAP, 2024).

A pesar de su importancia, los murciélagos enfrentan diversas amenazas como la pérdida de
habitat, la destruccion de ecosistemas y la desinformacion publica. La creencia erronea de que
todos los murciélagos son peligrosos contribuye a su persecucion y exterminio. Es crucial
promover la educacion ambiental y la conservacion de estos mamiferos alados, ya que desempefian
funciones vitales para la salud de los ecosistemas.

a. Familia Phyllostomidae: los murci¢lagos de la familia Phyllostomidae conforman un
grupo endémico de la region neotropical, cuya distribucion se extiende desde Estados
Unidos de América hasta el norte de Argentina (Jiménez, 2013). Los filostomidos son la
familia de murcié¢lagos més diversa del orden Chiroptera, que incluye ocho subfamilias,
36 géneros y alrededor de 55 especies registradas.

El nombre de la familia Phyllostomidae se deriva de las palabras griegas phyllo (hoja) y
stoma (boca), en referencia a la estructura dérmica prominente y lanceolada que se
encuentra por encima del hocico, conocida como hoja nasal. Esta caracteristica
morfoldgica es distintiva de la familia (Kraker ef al., 2021).

Los murciélagos filostomidos presentan una notable diversidad morfolégica y de
comportamiento, lo que les permite ocupar una amplia gama de nichos ecolédgicos. Esta
familia incluye especies de murci¢lagos que representan los cinco gremios tréficos:
frugivoros, nectarivoros, carnivoros, insectivoros y hematéfagos (Kraker et al., 2021).
Estos murci¢lagos desempefian roles ecoldgicos clave como la dispersion de semillas, la
polinizacion, el control de poblaciones de insectos, contribuyendo significativamente al
equilibrio y funcionamiento de los ecosistemas neotropicales (Pérez-Netzahual et al.,
2023).

A lo largo del tiempo, la taxonomia de la familia Phyllostomidae ha sido objeto de
multiples revisiones, aunque estos cambios no siempre se reflejan en los registros de las
colecciones bioldgicas. Por ejemplo, en Guatemala, para el género Uroderma ahora se
reconocen dos especies distintas, que anteriormente se consideraban como una sola
(Mantilla-Meluk, 2004; Kraker et al., 2021). De manera similar, se han documentado
ampliaciones en la distribucion geografica de especies como Micronycteris minuta y
Carollia castanea, las cuales no se habian reportado previamente en el pais (Pérez-
Consuegra et al., 2017).

Un ejemplo adicional de los cambios taxondmicos dentro de la familia Phyllostomidae se
observa en el género Sturnira. Anteriormente, la especie Sturnira hondurensis era
considerada una subespecie de Sturnira ludovici; sin embargo, ha sido elevada a nivel de
especie. Por otra parte, Sturnira lilium, que antes se registraba en regiones de
Centroamérica, quedo6 restringida Gnicamente a Sudamérica (Kraker-Castafieda et al.,
2016; Velazco et al., 2013). Como ilustracion de dichas variaciones taxondémicas, la
Figura 1 presenta la filogenia y distribucion del género Sturnira. En la figura se evidencia
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que aun existen linajes cripticos dentro del género que no han sido completamente
descritos, lo que sugiere la presencia de diversidad criptica aun por explorar (Velazco y
Patterson, 2013).

Figura 1. Distribucion y filogenia del género Sturnira
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Nota. Velazco et al., 2013.

Estos ejemplos, junto con otras actualizaciones recientes en la taxonomia de la familia
Phyllostomidae, subrayan la importancia de revisar y actualizar los registros en las colecciones
bioldgicas. Mantener una taxonomia actualizada no solo mejora la precision de los andlisis, sino
que también fortalece la calidad de los datos obtenidos sobre la diversidad de murciélagos en el
pais.

2. Importancia de las colecciones biologicas en estudios de biodiversidad y taxonomia

Las colecciones biologicas funcionan como repositorios de especimenes de biodiversidad
recolectados tanto en el pasado como en el presente, y constituyen una herramienta fundamental
para la conservacion del patrimonio biologico del pais. Estas colecciones promueven el
conocimiento de la diversidad bioldgica y facilitan su estudio mediante el desarrollo de
investigaciones mediante el acceso a datos morfométricos, biométricos y ecologicos. Estos datos
pueden convertirse en una base solida para investigaciones en areas de sistematica, ecologia y
biogeografia (Ossa et al., 2012).



Uno de los principales aportes de las colecciones bioldgicas es la posibilidad de reevaluar
identificaciones previas utilizando enfoques modernos, en particular aquellos basados en genética
molecular. Estos andlisis permiten detectar especies cripticas, corregir posibles errores de
identificacion e incluso describir nuevas especies. Aunque este tipo de analisis genético también
puede realizarse a partir de muestras de individuos silvestres, dicha practica conlleva limitaciones
importantes, como la necesidad de capturar ejemplares, realizar procedimientos invasivos y, en
algunos casos, sacrificar animales para obtener las muestras necesarias. En contraste, el uso de
especimenes conservados en las colecciones biologicas ofrece una alternativa ética y sostenible,
al conservar tejidos y especimenes a largo plazo, permitiendo su estudio sin necesidad de recurrir
a nuevas capturas. Ademas, brindan acceso a un amplio conjunto de datos asociados a los
ejemplares, como la localizacion, fecha de colecta, caracteristicas morfoldgicas y ecoldgicas, entre
otros (Ossa et al., 2012).

Un ejemplo del valor de estos registros se observa en la Figura 2, que describe la distribucion
geografica de los especimenes de la familia Phyllostomidae en Guatemala y el sur de México. Esta
representacion se construyo utilizando datos provenientes de los ejemplares depositados en las
colecciones de mamiferos de El Colegio de la Frontera Sur (ECO-SC-M) y la Universidad de San
Carlos de Guatemala (USAC), complementados con los registros disponibles de la base de datos
del Global Biodiversity Information Facility (GBIF) (Kraker-Castafieda et al., 2021).

Figura 2. Murciélagos filostomidos (Phyllostomidae) en Guatemala y el sur de México
segun registros de colecciones biologicas
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Nota. Kraker-Castafieda et al., 2021.

a. Colecciones bioldogicas de la Universidad del Valle de Guatemala: las colecciones
bioldgicas de la Universidad del Valle de Guatemala (UVG) cuentan con mas de 1,500
registros digitalizados que abarcan una amplia variedad taxondmica, incluyendo especies
de artrépodos, moluscos, crusticeos, equinodermos, peces, reptiles, anfibios, aves y
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mamiferos. La coleccion fue establecida en 1976 y desde entonces ha funcionado como un
valioso reservorio de la diversidad de Guatemala (Universidad del Valle de Guatemala,
s.f.)

Dentro de esta coleccion, se encuentran 351 registros de murciélagos pertenecientes a la
familia Phyllostomidae. Algunos de estos ejemplares se encuentran identificados a nivel
de familia, subfamilia o género; mientras que otros estan clasificados hasta nivel de especie.
Entre ellos, se destacan 29 individuos registrados como Sturnira lilium, recolectados entre
1990 y 2010, antes de las revisiones taxondémicas que diferenciaron formalmente las
especies del género (Portal de biodiversidad de Guatemala, s.f.).

La actualizacién y revision continua de los registros de las Colecciones bioldgicas de la
UVG es fundamental para asegurar la correcta identificacion de los especimenes; asi como
para mantener las descripciones precisas sobre la distribucion geografica y las
caracteristicas morfoldgicas de cada especie. Del mismo modo, una actualizacion de los
datos digitalizados en el Portal de Biodiversidad de Guatemala permite mejorar la calidad
de los registros disponibles y facilitar el acceso a informacion confiable a través de los
portales en linea, fortaleciendo asi su valor cientifico y académico.

B. Justificacion

La familia Phyllostomidae es uno de los grupos mas diversos de murci¢lagos en la region
neotropical. Las especies de esta familia cumplen con una variedad de roles ecologicos que van
desde la polinizacion hasta el control de poblaciones. En Guatemala, este grupo representa un
componente importante en los ecosistemas del pais, sin embargo, su estudio taxondémico aln
enfrenta retos significativos.

Durante las tltimas décadas, se han propuesto multiples revisiones en la clasificacion de los
murci¢lagos filostomidos como producto de estudios morfologicos y moleculares que han revelado
nuevas complejidades, como la existencia de especies cripticas y la redefinicion de rangos de
distribucion. A pesar de estos avances, algunas variaciones en la taxonomia atn no se reflejan en
los registros de las colecciones bioldgicas nacionales, lo que puede generar inconsistencias en los
datos que son utilizados en futuras investigaciones.

Las colecciones bioldgicas funcionan como una invaluable fuente de informacion sobre la
biodiversidad histérica y actual de Guatemala. Sin embargo, la falta de actualizaciones
taxonomicas en los registros limita el potencial de estos recursos. Por lo tanto, la revision y
actualizacion de la nomenclatura taxondémica de los especimenes depositados permite validar la
identificacion de los ejemplares, reconocer errores en las identificaciones previas y contribuir a
una mejor comprension de la diversidad de murciélagos del pais.

Este estudio busca brindar una actualizacion de los registros taxondmicos de las especies de
murciélagos de la familia Phyllostomidae depositados en Colecciones biologicas UVG, a través
de la revision y validacion de identificaciones, buscando fortalecer la calidad y confiabilidad de
los registros disponibles, lo cual es fundamental para el desarrollo de futuras investigaciones en
areas como la sistematica, ecologia y conservacion.



C. Objetivos
1. Objetivo general

Actualizar la identificacion taxondmica de los murciélagos de la familia Phyllostomidae que
se encuentran depositados en Colecciones bioldgicas de la Universidad del Valle de Guatemala
mediante un enfoque fenotipico y molecular.

2. Objetivos especificos

Realizar la identificacion fenotipica de los especimenes de la familia Phyllostomidae
depositados en la coleccion, que atin no han sido identificados a nivel de especie.
Actualizar la base de datos de la coleccion incorporando la informacion taxondémica
revisada.

Elaborar mapas de distribucion con la informacion geografica de especies de murcié¢lagos
filostomidos, anadiendo la informacion de la coleccion.

Estandarizar un método para la extraccion y amplificacion de ADN de pieles de
murcié¢lagos depositados en colecciones bioldgicas.

Generar una base de datos de secuencias genéticas obtenidas a partir de los especimenes
analizados para ser ingresada en repositorios internacionales.



II. METODOS

A. Actualizacion taxonémica
1. Revision de datos de Colecciones biolégicas UVG

Se realiz6 una revision de los especimenes depositados en las Colecciones biologicas UVG.
Esta revision consistid en la inspeccion de la informacion disponible sobre murci¢lagos de la
familia Phyllostomidae en el Portal de biodiversidad de Guatemala. A partir de esta consulta, se
identificaron y verificaron los registros correspondientes mediante la revision directa de los
ejemplares en las Colecciones bioldgicas.

Adicionalmente, se tomaron en cuenta especimenes que carecian de identificacion previa, asi
como aquellos que no habian sido incorporados al portal con anterioridad. El analisis se enfocod
exclusivamente en los especimenes conservados como pieles, por lo que no se incluyeron en el
estudio los individuos preservados en otros medios.

2. Analisis fenotipico de especimenes

Se examind detalladamente el conjunto de caracteristicas fenotipicas de cada espécimen,
comparando sus caracteristicas distintivas con las guias de identificacion de murcié¢lagos
disponibles. Ademas, se revisaron las identificaciones taxondmicas previas, cuando se encontraran
disponibles, y en caso de que los especimenes no se encontraran identificados, se procedio a
realizar su identificacion taxondmica utilizando como base las guias de Medellin ef al. (2007),
Reid (2009) y Turcios-Casco et al. (2020).

Es importante sefialar que las guias de campo utilizadas en este estudio se basan en el
reconocimiento de caracteres morfoldgicos externos para la identificacion taxondémica de los
ejemplares. Por ello, su aplicacion se realizd exclusivamente sobre pieles, lo que permitio la
observacion de rasgos diagnosticos visibles en este tipo de material, aunque con las limitaciones
inherentes a la ausencia de estructuras internas y otros caracteres que podrian aportar mayor
resolucion en la identificacion de algunas especies.

Para la identificacion de los organismos se consideraron diversas caracteristicas morfologicas,
entre ellas: las caracteristicas y longitud de la hoja nasal, presencia o ausencia de cola, la longitud
del antebrazo (AB), ancho del uropatagio, los patrones de coloracion de banda del pelaje y otras
caracteristicas distintivas relevantes que se presentan en la Figura 3.



Figura 3. Caracteristicas morfologicas relevantes para la identificacion taxonémica de
murciélagos filostomidos
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Nota. Kraker et al., 2021.

Los datos fenotipicos fueron documentados en una base de datos, en donde se coloco la
informacion de los especimenes examinados. Para aquellos ejemplares que ya contaban con una
identificacion especifica, se mantuvo la informacion taxondmica bajo la cual fueron ingresados en
colecciones, incorporando ademas la informacion de colecta, como sitio y fecha.

3. Verificacion taxonomica

Una vez que las especies fueron correctamente ingresadas y verificadas, se llevé a cabo una
revision bibliografica de los géneros y especies listadas que hubiesen experimentado cambios en
su rango de distribucion o cambios en su taxonomia posterior a su ingreso en colecciones,
utilizando de forma complementaria la plataforma Batnames (Simmons y Cirranello, 2020) para
obtener el registro completo de modificaciones taxondmicas en las especies. Con base en la
revision, se realizaron las actualizaciones taxondmicas correspondientes, las cuales fueron
reflejadas tanto en las etiquetas de colecciones como en el Portal de biodiversidad de Guatemala.

Cabe destacar que, en los casos en que los cambios taxondmicos fueron sustanciales, se efectud
una segunda revision de las caracteristicas fenotipicas de los especimenes. Aquellas especies que
no pudieron ser identificadas, se dejaron a nivel de género. Adicionalmente, algunos individuos
que presentaron incertidumbre taxondmica fueron seleccionados para el anélisis molecular.

B. Analisis espacial de los registros de colecciones biologicas
1. Recopilacion de informacion de colecta

Se utilizo la base de datos generada a partir de la revision taxondmica, a la cual se incorporaron
las coordenadas de los sitios de colecta de cada uno de los ejemplares depositados en las
colecciones. Posteriormente, esta base de datos fue complementada con la informacion geografica
sobre murciélagos filostomidos de Guatemala proporcionada por Kraker-Castafieda ef al. (2021).
Tras la depuracion y estandarizacion, la base de datos fue empleada para su analisis mediante la
plataforma ArcGIS.



2. Analisis en ArcGIS

En ArcGIS se elaboraron dos tipos de andlisis. El primero corresponde a la distribucion total
de los registros totales de murciélagos filostomidos depositados en las colecciones biologicas
nacionales, para lo cual se generdé una cuadricula de 20 x 20 kilometros a escala nacional,
representando la riqueza de especies de la familia por unidad espacial. El segundo analisis se
enfocd en la distribucion de las especies por subfamilia, en los cuales se visualizan las especies
registradas en el pais, con sus respetivas localidades de ocurrencia.

C. Analisis molecular
1. Seleccion de individuos

Con el objetivo de establecer una base de datos genética, se seleccionaron 39 murciélagos
filostoémidos depositados en Colecciones bioldgicas UVG. La seleccion de los especimenes se
realizd con el propdsito de maximizar la representatividad genética, priorizando individuos
pertenecientes a diferentes especies. Estos ejemplares fueron considerados como referencias para
la conformacion de la base de datos genética de Guatemala. Adicionalmente, se incluyeron algunos
individuos cuya identificacién taxondmica requeria confirmacion, con el fin de comparar su
informacion genética con la de individuos previamente identificados y validados, aportando
evidencia complementaria para sustentar su asignacion taxonomica.

2. Recoleccion de muestras de tejido

Posteriormente, se llevd a cabo la obtencion de muestras de tejido alar de los individuos
seleccionados. El procedimiento consistio en la realizacion de biopsias en las membranas alares
de los especimenes preservados, utilizando un bisturi previamente desinfectado. Generalmente, las
biopsias se realizan en el pliegue de piel extendido entre los dedos del ala del murciélago, eligiendo
una zona preservada (Pinzan y Morielle-Versute, 2008) y de baja visibilidad, con el fin de no
comprometer la integridad de los especimenes de la coleccion ni los caracteres diagnosticos de
cada individuo.

Con el proposito de minimizar el impacto sobre los ejemplares, se priorizo el uso de fragmentos
de tejido previamente desprendidos o bordes dafiados. Una vez delimitada el area de toma de
muestra, utilizando un bisturi se realiz6 un corte superficial de aproximadamente 5 mm de longitud
(Bailey et al., 2015), como se muestra en la Figura 4. Las muestras de tejido obtenidas fueron
depositadas individualmente en tubos Eppendorf estériles de 1.5 mL para su posterior anélisis.



Figura 4. Toma de muestra de tejido alar en pieles de murciélago
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3. Extraccion de ADN

Para la obtencion de acido desoxirribonucleico o ADN a partir de tejido alar de especimenes
de coleccion, se realizd una extraccion con fenol-cloroformo basada en la metodologia descrita
por Molbert et al. (2023). Inicialmente, las muestras se cortaron mecdnicamente en fragmentos
pequefios para optimizar el proceso de lisis. Como parte del proceso de digestion se agregaron 200
pL de buffer de lisis y 20 pL de proteinasa K a cada una de las muestras, seguido de una
homogeneizacion en vortex por 2 minutos e incubacion a 56 °C bajo agitacion constante durante
12 horas.

Posteriormente, se afiadieron 300 pL de agua ultrapura, 550 pL de fenol-cloroformo-alcohol
isoamilico (25:24:1) y se agitaron manualmente por 5 minutos. Las muestras se centrifugaron a
10,000 rpm durante 5 minutos a temperatura ambiente y se descartd el sobrenadante
cuidadosamente. Luego, se agregaron 550 pL de cloroformo-alcohol isoamilico (24:1) y se
agitaron manualmente durante 5 minutos. La fase acuosa superior fue transferida a un nuevo tubo
y se afiadieron 73.3 pL de NaCl 3M para favorecer la precipitacion.

Después, se agregaron 1100 pL de etanol absoluto, las muestras se incubaron a -20 °C por 3
horas y se centrifugaron a 10,000 rpm durante 30 minutos a 4 °C. Se descarto el sobrenadante y
los ultimos pasos se repitieron nuevamente utilizando 1100 pL de etanol 70%.

El pellet resultante se dejo secando en la incubadora a 37 °C durante 3 horas y se someti6 a
una evaporacion final de remanentes de alcohol a 56 °C por 10 minutos. Finalmente, el ADN se
resuspendio con 100 pL de buffer TE, se mezcld con vortex, se centrifugd a 10,000 rpm durante 3
minutos y se incubd a 55 °C durante 10 minutos. La integridad y concentracion de las muestras
obtenidas se verifico por medio de una cuantificacion con el Nanodrop (Thermofisher) y por el
fluorometro Quantus (Promega) utilizando el kit QuantiFluor® ONE dsDNA System.
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4. Amplificacion de fragmentos por reaccion en cadena de la polimerasa (PCR)

La amplificacion de ADN se llevo a cabo mediante la reaccion de cadena de la polimerasa
(PCR, por sus siglas en inglés) utilizando la enzima GoTaq® DNA Polymerase (Promega). Con
el objetivo de identificar el conjunto de primers con las caracteristicas Optimas para la
amplificacion del ADN, se evaluaron cuatro conjuntos de primers distintos, los cuales se detallan
en el Cuadro 1.

Cuadro 1. Primers utilizados para la evaluacion de eficiencia

Nom!)re Locus Secuencia Referencias
del primer
RAG2-F1 RAGD GGCYGGCCCAARAGATCCTG
nuclear Baker et al., 2000
RAG2-R2 GRAAGGATTTCTTGGCAGGAGT
D-loop-E D-loop CCTGAAGTAGGAACCAGATG Wilkinson &
mitocondrial Chapman, 1991; Cruz-
D-loop-P CCCCACCATCAACACCCAAAGCTGA | Salazar et al., 2020
MammO2F 168 CGAGAAGACCCTRTGGAGCT Giguet-Covex et al.,
) . 2014; Taberlet et al.,
mitocondrial
MammO2R CCGAGGTCRCCCCAACC 2018
VertO1F 195 TTAGATACCCCACTATCG Riaz ef al.. 2011:
Vert0IR mitocondrial TAGAACAGGCTCCTCTAG Taberlet et al., 2018

Todos los primers evaluados fueron amplificados empleando los programas de termociclado
recomendados en los protocolos previamente descritos. Posteriormente, los productos de PCR
obtenidos con cada set de primers fueron analizados mediante electroforesis en gel de agarosa, con
el fin de verificar la presencia y el tamano esperado de los amplicones.

Con base en los resultados obtenidos, el primer MammO02 fue seleccionado por presentar el
mejor desempetio en la amplificacion. Este primer genera productos dentro de un rango de tamaiio
comprendido entre 53 y 84 pares de bases. El programa de termociclado consistio en una
desnaturalizacion inicial a 95 °C durante 4 minutos, seguida de 38 ciclos a 95 °C durante 30
segundos, 53 °C durante 45 segundos para alineamiento, 72 °C durante 45 segundos para una
extension inicial, y una extension final a 72 °C durante 10 minutos (Giguet-Covex et al., 2014;
Taberlet et al., 2018).

Con el fin de monitorizar posibles eventos de contaminacion, se incluyeron controles negativos
en todos los ensayos. La verificacion de los productos amplificados se realizd6 mediante
electroforesis en gel de agarosa al 1.5%. Finalmente, los productos de PCR fueron sometidos a
secuenciacion bidireccional para la obtencion de las secuencias consenso.
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5. Banco de datos genéticos

El procesamiento bioinformatico se inicidé con el ensamblaje, filtrado y alineamiento de las
secuencias mediante el software MEGA 12 (Gouy et al., 2010; Kumar et al, 2024).
Posteriormente, cada una de las secuencias se revisaron de forma individual y se realiz6 un
consenso de los resultados obtenidos por muestra. La identidad taxondmica de cada secuencia se
determin6 mediante comparaciones de homologia utilizando la herramienta BLASTn en la base
de datos del National Center for Biotechnology Information (NCBI), tomando como referencia
secuencias validadas de la familia Phyllostomidae.
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III. RESULTADOS

A. Actualizacion taxonomica

A partir de la informacion disponible en las Colecciones bioldgicas UVG, se elabor6 un listado
actualizado de las especies de murciélagos filostomidos presentes en la coleccion. La coleccion
comprende 167 especimenes de murcié¢lagos filostdmidos, incluidos 136 ejemplares representados
por pieles disponibles para analisis, los cuales estan registrados en el Portal de Biodiversidad de
Guatemala.

Considerando estos registros y las identificaciones realizadas, se incorporaron 38 nuevos
registros tanto a la coleccién como al Portal de biodiversidad, asi como 11 especies adicionales
que fueron identificadas, pero no ingresadas al sistema de colecciones debido a la falta de
informacion sobre su colecta.

En la Figura 5 se presenta informacion detallada sobre el nimero de especies por subfamilia y
género en las Colecciones biologicas UVG, considerando Unicamente aquellos registros que se
encuentran tanto en la coleccion como en el portal de biodiversidad de Guatemala, y aquellos
especimenes identificados hasta el nivel taxonémico correspondiente.

Figura 5. Nimero de especimenes disponibles en Colecciones biologicas por género
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Ademas, se realizaron multiples cambios en la identificacion de individuos de Colecciones
biologicas UVG, considerando tanto actualizaciones generales como cambios taxonomicos
especificos. La Figura 6 muestra la proporcion de especimenes por género cuya identificacion fue
actualizada o modificada debido a un cambio taxonémico.
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Figura 6. Validacion de identificacion taxonomica por género

100%
T5%
50%

25%

Proporcion de Especimenes (%)

0%

g o o o o o 4 4 4o 4o o 4o o o o o o o 4o 4o g4 oo o
w w Wy L] v 2] w Wy wy wy w w L] v w w L] v 2] w w Wy w w
o [} fu] o %] lul w L} w mw © o = @» = o %] %] FE ) ful @ 0
s I = = = 3 3 = L] oD T = = = = [s] = =1 S 5 B = w L'}
2 2 ¢ 2 & 2 ¥ > £ @ & £ E 2 L& = E E E E ® E w T
g 28 5 E3 §F S E s 5255 S 85 €55 8¢ ¢
£ T > g E = = = v L 5 =2 5 E F K =X
T < Y S8 5 E s QB 3 E S L8 3 & £ 54 g 2 2
e 4 @ = v X £ @ = 2 = > 0® o E E
§ = @ 2§ T s 38§¢g gf£a¢d g 8
2 g © = = = =

Q

Género

Identificacion . Actualizada . Cambio Taxondmico

Se observa que, en general, la mayoria de los individuos mantienen su identificacion original,
mientras que los cambios taxondmicos se concentran principalmente en ciertos géneros. En la
Figura 6 se destacan los géneros Carollia, Choeronycteris, Dermanura, Lophostoma, Mimon,
Uroderma, Tonatia, Sturnira 'y Vampyrodes, en los cuales todos los especimenes, o la mayoria de
ellos, presentan cambios en su clasificacion. Esto refleja la revision y actualizacion de los criterios
taxondmicos utilizados, especialmente en las subfamilias Phyllostomidae y Stenodermatinae,
donde se concentraron la mayor parte de las modificaciones.

Por otra parte, el analisis comparativo a nivel de especie, que se presentan en la Figura 7,
permitid identificar los taxones con mayores conflictos de identidad. Los resultados indican que
las reasignaciones taxondmicas no se distribuyen de manera uniforme, concentrandose
principalmente en especies como Sturnira hondurensis, Carollia sowelli y Dermanura watsoni.

Figura 7. Especies de la familia Phyllostomidae con actualizacion taxonémica
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B. Distribucion geografica de los registros de murciélagos filostomidos en
colecciones biologicas nacionales

Con base en la informacion compilada por Kraker-Castafieda et al. (2021) y los datos de
Colecciones biologicas UVG, se gener6 un mapa consolidado que integra la distribucion
geografica de los ejemplares de murciélagos filostomidos depositados en las colecciones
biologicas nacionales (Figura 8).

Figura 8. Registros de murciélagos filostomidos en colecciones bioldgicas de
Guatemala
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Asimismo, las figuras 9-16, presentan la distribucion geografica de los registros de
murciélagos depositados en colecciones biologicas de acuerdo con cada una de las 8 subfamilias
presentes en Guatemala. En dichas figuras se pueden observar diferencias significativas a nivel
subfamilia, como en el caso de la subfamilia Glyphonycterinae que cuenta con un Unico registro,
en contraste con la subfamilia Stenodermatinae que presenta la mayor cantidad de registros.
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Figura 9. Registros de subfamilia Stenodermatinae
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Figura 10. Registros de subfamilia Phyllostominae
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Figura 11. Registros de subfamilia Glossophaginae

z 92°0'0"W 91°0'0"W 90°0'0"W 89°0'0"W 88°0'0"W
s 1 1 1 L L
21 i '

©

89°0'0"W 88°00"W

Figura 12. Registros de subfamilia Lonchorhininae
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Figura 13. Registros de subfamilia Micronycterinae
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Figura 15. Registros de subfamilia Desmodontinae
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Figura 16. Registros de subfamilia Glyphonycterinae
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C. Estandarizacion de un método de extraccion para pieles de murciélago

Durante la extraccion se sigui6 el protocolo establecido por Molbert et al. (2023), mediante el
cual se logré obtener material genético para cada una de las muestras. No obstante, es probable
que el ADN se encontrara fragmentado, considerando la procedencia y antigiiedad de las muestras.
Posteriormente se llevo a cabo un analisis de cuantificacion de las muestras obtenidas con el
objetivo de determinar su concentracion y calidad. Para este procedimiento se emplearon dos
metodologias distintas: Nanodrop y fluorescencia.

Los resultados obtenidos mediante ambas técnicas fueron registrados y comparados entre si,
permitiendo una evaluacién mas completa de las muestras analizadas. En el Cuadro 2, se presenta
el resumen que integra los datos obtenidos a partir de cada metodologia:

Cuadro 2. Resumen estadistico de la concentracion de ADN a partir de dos métodos de

cuantificacion
Método Promedio Desviacion estandar Minimo Maximo
(ng/pL) (ng/pL) (ng/pL) (ng/pL)
Fluorescencia 2.50 4.46 0.0 25.0
Nanodrop 35.6 35.5 1.4 113.2

Asimismo, es importante sefialar que las muestras analizadas proceden de organismos
recolectados en distintos periodos de tiempo, con fechas de colecta que abarcan desde el afio 1989
hasta afios mas recientes. Esta variabilidad temporal puede influir en la calidad y concentracion
del material biologico, por lo que se llevd a cabo un andlisis comparativo de ambas técnicas de

cuantificacion, tomando como un eje principal el afio de colecta del espécimen utilizado para la
extraccion (Figura 17).

Figura 17. Concentracion de ADN por afio de colecta
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Por otro lado, se evaluo la pureza de las muestras obtenidas tras el proceso de extraccion,
considerando el afio de colecta de cada una, como se ilustra en la Figura 18. La mayoria de los
valores se encuentra dentro del rango de pureza aceptable, definido por la relacion 6ptima de
absorbancia A260/A280, lo que indica que las muestras poseen una calidad adecuada para analisis
posteriores.

Figura 18. Pureza de ADN de las muestras por afio de colecta
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D. Base de datos genética

Se construyd una base de datos con las secuencias genéticas obtenidas a partir de los
especimenes analizados. Del total de muestras enviadas, se logré generar secuencias de ocho
ejemplares, las cuales se observan en la Figura 19. Estas secuencias fueron posteriormente
alineadas y sometidas a analisis BLAST utilizando la plataforma del NCBI.
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Figura 19. Alineamiento de muestras en MEGA12

C2 (Carollia sowell))
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Species/Abbrv
1. D7 Mamm02F - - -
2.D7Mamm02R [GICEEAGTTTAATTCCTCEAGAAGACC - - - - - -------CUHTATE- - - - - - -

Species/Abbrv
1. G16 Mamm02F
2.G16 Mamm02R |BITCEGAGAAGAC - - - - - - -

M3 (Micronycteris minuta)
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2. M3 Mamm02R

T31 (Tonatia bakeri)
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V28 (Vampyressa thyone)
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V38 (Vampyrodes major)
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El anélisis BLAST permiti¢ una identificacion taxondémica unicamente para dos de las ocho
muestras analizadas, logrando coincidir a nivel de género con Micronycteris minuta y a nivel de
familia con Glossophaga soricina (Cuadro 3). Sin embargo, las seis muestras restantes no
mostraron coincidencias concluyentes que permitieran una asignacion taxonomica confiable.
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Cuadro 3. Resultados de la identificacion molecular mediante del gen Mamm02 de la region mitocondrial 16S y BLASTn

ID de . . Longitud | = ¢ 0. cidencia en BLASTn | Identidad Estado del
Especie de colecciones consenso . 0 Valor E
muestra (pb) (Especie) (%) resultado
C2 Carollia sowelli 50 No se obtuvo coincidencia - - No
concluyente
E33 Enchisthenes hartii 60 No se obtuvo coincidencia - - No
concluyente
D7 Desmodus rotundus 60 No se obtuvo coincidencia - - No
concluyente
Glo6 Glossophaga commissarisi 57 Macrotus waterhousii 96.88 0.002 Exitosa a‘n'lvel
de familia
M3 Micronycteris minuta 56 Micronycteris megalotis 92.73 Se-11 EXI'[OSEl’ anivel
de género
T31 Tonatia bakeri 62 No se obtuvo coincidencia - - No
concluyente
V28 Vampyressa thyone 61 No se obtuvo coincidencia --- - No
concluyente
V38 Vampyrodes major 58 No se obtuvo coincidencia - - No
concluyente

Es importante mencionar que el set de primers MammO02 se caracteriza por generar un amplicon pequeiio, de aproximadamente 72 pares
de bases. Debido a su tamano, los fragmentos de ADN obtenidos presentaron cierto grado de degradacion del material genético, lo cual
tuvo un efecto en el rendimiento de identificacion de los especimenes mediante analisis BLASTn, ya que la baja longitud de las secuencias
disminuye la probabilidad de coincidencias obtenidas en las bases de datos.
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IV. DISCUSION

A. Actualizacion taxonomica

Los registros biologicos constituyen una herramienta fundamental para la preservacion e
identificacion taxondémica de especimenes, funcionando como repositorios de material biologico
de referencia para la investigacion cientifica (Aranda, 2014; OCTA, 2020). Estos registros
proporcionan datos de ocurrencia de las especies, lo que permite modelar sus patrones de
distribucion y contribuir al conocimiento taxondmico y biogeografico de los distintos grupos
biologicos (Elith e al., 2006). En este contexto, la actualizacion continua de la informacion
existente en las colecciones bioldgicas es una tarea esencial para garantizar que los registros
biologicos reflejen el conocimiento cientifico mas reciente y sirvan como una base de referencia
confiable para estudios ecoldgicos, evolutivos y de conservacion. Una clasificacion taxondomica
obsoleta puede limitar la confiabilidad de los estudios biogeograficos y filogenéticos, asi como la
adecuada valoracion del estado de conservacion de las especies.

La actualizacion taxondmica se centrd en los registros de pieles de murci¢lagos de la familia
Phyllostomidae. El recuento de especimenes de colecciones demostrd que actualmente
Colecciones bioldgicas UVG cuenta con un total de 167 pieles de murciélagos codificadas. Esta
revision permitido observar que la mayor cantidad de especimenes depositados en la coleccion
corresponden a la subfamilia Stenodermatinae; de las cuales el 20% corresponden al género
Artibeus. Dicho género que incluye especies como Artibeus jamaicensis que se caracterizan por
ser bastante abundante en ecosistemas neotropicales, de amplia distribucion geografica, alta
movilidad y con alta adaptacion a diferentes tipos de hébitat (Llaven et al., 2017), por lo que la
magnitud del nimero de registros es congruente con las expectativas. Otros géneros que también
presentaron una alta abundancia de especimenes en la coleccion son Sturnira sp., con 26
especimenes, Carollia sp., con 25 individuos, y Glossophaga sp. con 19 especimenes.

Es relevante destacar que la coleccion alberga ejemplares de alto valor cientifico que
corresponden a especies con escasos registros documentados en Guatemala, cuya representacion
en colecciones bioldgicas nacionales resulta particularmente limitada. Entre estas se incluyen C.
mexicana, L. nicaraguae, L. evotis, H. underwoodi, L. aurita, M. minuta, M. macrophyllum, M.
cozumelae, P. stenops 'y V. major, las cuales cuentan con menos de seis registros reportados en
otras colecciones nacionales. En este contexto, la incorporacion de los ejemplares resguardados
por la UVG tiene el potencial de enriquecer de manera significativa el conocimiento disponible y
fortalecer la informacion reportada actualmente para estas especies en el pais.

Asimismo, dentro de Colecciones biologicas UVG se establecieron 18 especimenes sin datos
de colecta completos, los cuales no pueden ser subidos al Portal de biodiversidad de Guatemala.
Es fundamental destacar que organismos identificados, pero no incorporados formalmente a las
colecciones por falta de datos completos de colecta, siguen siendo valiosos para la investigacion
cientifica. Tales especimenes pueden utilizarse en estudios genéticos, filogenomicos o de
museogendmica sin comprometer el valor de la coleccion fisica original. Esto es particularmente
importante para especies raras o poco representadas, como Chrotopterus auritus, cuya presencia
en las colecciones nacionales es escasa y cuyo material puede aportar informacion critica para
investigaciones futuras sin causar dafio a la coleccion principal.
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Del total de especies revisadas en Colecciones biologicas UVG, 44 presentaron
discrepancias taxondmicas respecto a la clasificacion actualmente aceptada. Estas discrepancias
se concentraron principalmente en especies que han experimentado revisiones recientes basadas
en evidencia molecular y biogeografica. Un ejemplo representativo de las discrepancias
taxondmicas identificadas se evidencid en los registros del género Sturnira, uno de los mas
diversos de la subfamilia Stenodermatinae, con al menos 21 especies reconocidas (Torres-Morales,
2019). En Colecciones biologicas UVG se encontraron siete ejemplares de murciélagos
historicamente asignados a Sturnira lilium y un individuo registrado como Sturnira ludovici. Sin
embargo, investigaciones filogenéticas recientes basados en marcadores moleculares han
demostrado que la distribucion geografica de estas especies no incluye la parte norte de
Centroamérica.

Anteriormente, Sturnira hondurensis fue considerada una subespecie de Sturnira ludovici;
no obstante, evidencia reciente la reconoce a nivel de especie, delimitando su distribucién desde
la sierra Madre Occidental y Oriental de México hasta la Cordillera Central de Panama (Velazco
y Patterson., 2013; Torres-Morales, 2019). Otro caso parecido se presenta para la especie Sturnira
parvidens que anteriormente estaba registrada como una subespecie de Sturnira lilium; no
obstante, S. /ilium qued¢ restringida exclusivamente a Sudamérica; mientras que S. parvidens paséd
a ser reconocida como especie en la region centroamericana (Velazco y Patterson, 2013;
Hernandez-Canchola y Ledn-Paniagua, 2017).

De manera similar, varios ejemplares de Colecciones bioldgicas UVG se encontraban
registrados bajo el género Artibeus, a pesar de que actualmente algunas especies son reconocidas
dentro del género Dermanura con base en evidencia molecular comparativa. La taxonomia del
grupo ha sido compleja, ya que anteriormente el género Dermanura fue incluido dentro del género
Artibeus debido a la alta variabilidad en caracteres morfoldgicos entre las especies de ambos
grupos (Solari et al., 2009). Como resultado, este conjunto taxondmico ha experimentado
multiples reordenamientos a lo largo del tiempo. En la actualidad, los andlisis filogenéticos han
demostrado que las especies tradicionalmente consideradas de talla pequefia forman un grupo
monofilético separado de las especies de mayor tamafio agrupadas en Artibeus sensu stricto, 1o
que sustenta el reconocimiento de Dermanura como un género independiente (Solari et al., 2009;
Solari, et al., 2018). En consecuencia, la totalidad de los registros asociados a este grupo requirid
actualizacion taxondmica, representando el 100% de las revisiones realizadas para este género y
el 35 % de las actualizaciones a nivel genérico.

Otro caso relevante es el del género Lophostoma, ya que también ha tenido algunas
modificaciones taxondmicas en los ultimos afios. En la coleccidon se observaron dos especies: un
individuo de Lophostoma evotis, cuyo nombre fue actualizado a Lophostoma evote, y dos
especimenes de Lophostoma brasiliense, actualmente reconocida como Lophostoma nicaraguae.
Esta ultima clasificacion estad basada en evidencia molecular, morfologica y geografica del
complejo Lophostoma brasiliense que revelo la existencia de dos linajes claramente diferenciados
con distribuciones alopatricas. Uno de ellos corresponde a Lophostoma brasiliense sensu stricto,
cis-andino, restringido unicamente a Sudamérica, y el otro al linaje trans-andino reconocido
actualmente como Lophostoma nicaraguae, presente en Centroamérica y el noroeste de
Sudamérica (Esquivel et al., 2022). Por lo tanto, aquellas especies que cumplen con las
caracteristicas de L. brasiliense y se encuentran registradas en Guatemala pasaron a ser L.
nicaraguae.
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Adicionalmente, se identificaron cambios relevantes en la taxonomia del género Mimon. En
Colecciones bioldgicas UVG se encontraban registrados tres especimenes de Mimon bennetti; no
obstante, de acuerdo con revisiones taxonoémicas recientes, estos corresponden a la especie Mimon
cozumelae, que anteriormente era tratada como una subespecie de M. bennetti, pero que en la
actualidad se reconoce como una especie independiente. Esta actualizacion se sustenta, entre otros
criterios, en la delimitacion de la distribucion geografica de ambas especies, dado que M. bennetii
presenta una distribucion restringida al sudeste de Brasil y Guyanas, mientras que M. cozumelae
mantiene una distribucidon que abarca México, Centroamérica y Colombia (Herrera et al., 2014).

De la misma forma, se observaron cambios taxondmicos muy similares en las especies
Tonatia bakeri y Vampyrodes major, que anteriormente estaban registradas como Tonatia bidens
y Vampyrodes caraccioli, respectivamente. En ambos casos, estas especies fueron consideradas
previamente como subespecies hasta que analisis taxondémicos y filogenéticos respaldaron su
reconocimiento como especies validas. En particular, Tonatia bakeri, anteriormente tratada como
subespecie de Tonatia saurophila, que en sus inicios era tratada como una subespecie de Tonatia
bidens; en la actualidad, la especie Tonatia bidens esta restringida a Sudamérica, mientras que
Tonatia saurophila se restringe a su localidad en la isla de Jamaica (Basantes et al., 2020; Kraker-
Castafieda et al., 2021). En el caso de Vampyrodes major fue elevada a nivel de especie tras la
actualizacion de su rango de distribucion, que separa a V. caraccioli en Sudamérica 'y a V. major
en Centroamérica (Herrera ef al., 2014).

En el caso del género Carollia, los ajustes taxondmicos realizados respondieron a
inconsistencias detectadas durante la revision de los especimenes depositados en la coleccion,
particularmente relacionadas con identificaciones taxondmicas a nivel de especies. Se observo que
algunos especimenes previamente asignados a Carollia sowelli no presentaban el patron de tres
bandas en el pelaje con una banda central blanca marcada, caracteristica distintiva de la especie
(Medellin et al., 2007; Mora et al., 2021). Estos especimenes fueron sometidos a una nueva
identificacion, manteniéndose dentro del mismo género, pero reasignandose a nivel especifico con
base en caracteristicas morfologicas. En este proceso, los ejemplares con una coloracion del pelaje
incompatible y una longitud del antebrazo (AB) mayor a 41 fueron identificados como Carollia
perspicillata;, mientras que aquellos con un AB menor fueron asignados a Carollia subrufa.

De manera complementaria, se revisaron también los ejemplares originalmente identificados
como C. subrufa 'y C. perspicillata dado que algunos presentaban el patron de tres bandas con la
una banda central blancuzca marcada correspondiente a C. sowelli (Medellin et al., 2007; Mora et
al., 2021), como resultado de este proceso de verificacion, se realizaron un total de nueve ajustes
taxonomicos dentro de la subfamilia Carolliinae.

Este ajuste taxondmico también se aplico a dos ejemplares de la especie Choeronycteris
mexicana, los cuales habian sido clasificados dentro del género Glossophaga sp. Sin embargo, tras
una revision de los especimenes, se determind que presentaban caracteristicas diagnosticas
congruentes con C. mexicana. Ambos especimenes coinciden con la descripcion morfologica de
la especie, destacandose un pelaje café claro uniforme, con una coloracion ventral ligeramente mas
clara, un hocico notoriamente alargado, un uropatagio carente de pelo en el borde, asi como una
longitud de antebrazo (AB) de 44 mm (Riechers-Pérez y Vidal-Lopez, 2009; Medellin et al., 2007;
Mora et al., 2021).

Todos estos hallazgos subrayan la necesidad de revisar y actualizar los registros taxonémicos
en las colecciones bioldgicas con base en la literatura cientifica actualizada, especialmente para
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grupos complejos y con taxonomia dindmica como los murci¢lagos filostomidos. Las
discrepancias observadas en los especimenes de colecciones evidencian cémo los cambios
recientes basados en filogenias moleculares han redefinido los limites geograficos de especies
previamente consideradas con amplia distribuciéon. Como se menciond anteriormente, se observa
que algunas especies que presentaron mayores discrepancias taxondmicas son algunas que también
presentan la mayor abundancia en Colecciones bioldgicas UVG.

B. Analisis geografico

La informacidon proporcionada por Kraker-Castafieda er al. (2021) permitié obtener
informacion proveniente de otra coleccion bioldgica registrada en el pais, correspondiente a la
Coleccion Biologica de la Universidad de San Carlos de Guatemala. En ese contexto, es importante
sefalar que la informacién disponible en las bases de datos puede estar sujeta a errores de
catalogacion e incertidumbre taxondmica, por lo que algunos registros podarian requerir de la
examinacion directa de los ejemplares para una adecuada validacion.

Se compilé la informacion de ambas colecciones para generar una base de datos
georeferenciados que incluya Unicamente a las especies representadas en las colecciones
bioldgicas nacionales, con la finalidad de obtener un recuento de los murciélagos filostobmidos
como recursos fisicos disponibles en Guatemala. Si bien las plataformas como GBIF y iNaturalist
proporcionan informacion valiosa de las especies en campo mediante registros fotograficos, estas
no sustituyen por completo la importancia de los ejemplares fisicos, ya que muchas caracteristicas
diagnodsticas son necesarias para la identificacion taxondmica de las especies y solo pueden
evaluarse directamente. Ademas, estos especimenes depositados en las colecciones bioldgicas
representan un recurso invaluable para analisis filogenéticos, fenotipicos y moleculares (Museo
Nacional de Historia Natural, 2025).

Como se observa en la Figura 8, la cuadricula de 20 x 20 kilémetros evidencid varios sitios
del pais donde atin no se cuentan con registros fisicos de murciélagos filostomidos. Asimismo, se
identificaron departamentos que presentan una mayor abundancia de los registros existentes, como
Izabal, Zacapa y Petén; mientras que otros departamentos presentan una cantidad de registros
escasa, siendo nula en algunas unidades espaciales de los departamentos de Jutiapa, Jalapa,
Chiquimula y Quiché. Esta distribucion de registros podia estar relacionada a la presencia y
extension de las areas protegidas, dado que los departamentos como Petén, Izabal y Zacapa
albergan importantes reservas naturales declaradas como areas protegidas, incluyendo la Reserva
de la Biosfera Maya, Punta de Manabique y Sierra de las Minas, respectivamente (CONAP, s.f.).

Adicionalmente, se realizaron mapas especificos para cada subfamilia de murciélagos
filostdmidos, en los cuales se presentan los puntos de registro de cada ejemplar. Estos analisis son
relevantes para visualizar la disponibilidad y localizacion de las especies por subfamilia dentro del
pais. Un caso notable es el de la subfamilia Glyphonycterinae, la cual cuenta con un tnico registro
que se encuentra depositado en la coleccion de la Universidad San Carlos de Guatemala (USAC),
demostrando la necesidad del incremento del nimero de ejemplares de la especie Trinycteris
nicefori que se encuentren resguardados en las colecciones biologicas, como una estrategia de
preservacion de la informacion taxondmica y bioldgica como un recurso invaluable de referencia
para la especie (Pérez et al., 2012; Portal de Biodiversidad de Guatemala, s.f.). De manera similar,
la subfamilia Lonchorhininae presentd una representacion limitada, con Unicamente cuatro
registros correspondientes a la especie Lonchorhina aurita.
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Para cada una de las subfamilias analizadas, se detectaron especies cuya representacion en
las colecciones nacionales fue aportada exclusivamente por Colecciones biologicas UVG, lo que
resalta su relevancia como repositorio de referencia, como en el caso de Macrophylllum
macrophyllum. Esta especie no se encuentra representada en ninguna otra coleccion nacional,
reflejando la importancia de las colecciones de mamiferos, particularmente en un pais como
Guatemala, con potencial de investigacién en campo, en donde la colecta de estos especimenes
represente una fuente de referencia principal. Sin embargo, las colecciones bioldgicas enfrentan
grandes limitaciones econdmicas y logisticas, especialmente relacionadas con la capacidad técnica
y recursos para la adecuada conservacion de los ejemplares de colecta (Lizcano et al., 2020).

C. Analisis genético

Durante el proceso de estandarizacion de un método para la extraccion de ADN a partir de
pieles de murciélagos filostomidos, se emplearon dos técnicas de cuantificacion para evaluar la
cantidad y calidad del ADN obtenido: fluorescencia y espectrofotometria mediante el NanoDrop.
Ambas técnicas fueron aplicadas a muestras historicas recolectadas entre 1989 y 2014.

En términos generales, la comparacion estadistica de las concentraciones de ADN indico
que la técnica de espectrofotometria con el NanoDrop produjo una concentracion promedio mas
elevada en comparacion con el andlisis de fluorescencia. No obstante, esta técnica también
presentd una mayor desviacion estandar, asi como valores minimos considerablemente bajos y
maximos marcadamente altos en relacion con la media. En contraste, la técnica de fluorescencia
presentd una concentracion menor, lo cual es consistente con la naturaleza del método, presentando
ademds una menor desviacion estdndar. Sin embargo, en algunas muestras se registraron
concentraciones no detectables o extremadamente bajas (menor a 1.0), lo que evidencia las
limitaciones en la recuperacion de ADN en algunos casos.

A partir de este analisis se determind que el método de preservacion y el afio de colecta de
los especimenes no representan, por si mismos, una limitante para la extraccion de ADN. No
obstante, se observo que puede ser un factor para la calidad y cantidad de ADN de las muestras
(McGaughran, 2020). Como se observa en la Figura 17, las muestras mas antiguas,
correspondientes al afio 1989, presentan la mayor variabilidad y las concentraciones mas elevadas
en ambos métodos de cuantificacion. Este patron es caracteristico de muestras que han estado
almacenadas por largos periodos, donde la degradacion del material o la evaporacion del solvente
pueden alterar las lecturas en los equipos (Molbert et al., 2023). Ademads, los datos
correspondientes a 1989 sugieren que las muestras de ese afio no se preservaron de manera
homogénea, lo que refleja en una mayor dispersiéon de los valores en comparacion con afios
posteriores como 1998 o0 2011.

Asimismo, la comparacion entre ambas técnicas de cuantificacion resulta relevante, ya que
evidencia diferencias claras en la variabilidad de los resultados. Aunque la técnica de fluorescencia
generd menores valores de concentracidon, estos mostraron una menor variabilidad entre si,
reflejada en rangos intercuartilicos mas estrechos en los diagramas de caja y bigotes, en contraste
con los obtenidos mediante el NanoDrop, que presentan una mayor dispersion de los datos, asi
como un numero elevado de valores atipicos, lo que representa una mayor amplitud de los
diagramas de caja.
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Asimismo, el analisis de métodos de cuantificacion evidencia que el método basado en
fluorescencia presenta una mayor precision y especificidad para la cuantificacion de ADN, ya que
emplea fluorocromos que se unen selectivamente al ADN de doble cadena, reduciendo la
interferencia de contaminantes como proteinas, ARN o compuestos organicos. En contraste, el
método de espectrofotometria (NanoDrop) tiende a sobreestimar o generar mayor variabilidad en
las concentraciones debido a que mide absorbancia total a 260 nm, sin distinguir entre tipos de
acidos nucleicos ni contaminantes presentes en la muestra. Diversos estudios han demostrado que
los métodos fluorométricos ofrecen una mayor exactitud en muestras con baja concentraciéon o con
posibles impurezas, mientras que los espectrofotométricos son mas sensibles a interferencias y
pueden sobrestimar la concentracion real de ADN (Bruijns et al., 2022; Masago et al., 2021). Por
lo tanto, el uso de métodos de fluorescencia resulta mas confiable para la determinacion precisa
de la concentracion de ADN de muestras de organismos preservados en colecciones biologicas.

Por otra parte, la cuantificacion con el NanoDrop permitio evaluar la pureza de las muestras
obtenidas a partir de la extraccion a través de la relacion de absorbancia A260/280. La mayoria de
las muestras presentd valores de pureza dentro del rango esperado. Sin embargo, tres muestras
presentaron una pureza menor a la del rango esperado, sugiriendo una posible contaminacion de
la muestra por presencia de proteinas, fenol u otros contaminantes que se absorben fuertemente a
280 nm (Gallagher, 2001; Lucena-Aguilar ef al., 2016). Por el contrario, se observaron otras tres
muestras que sobrepasaron el rango 6ptimo, lo cual podria atribuirse a la incapacidad del método
de espectrofotometria para diferenciar el ARN del ADN, de forma que la presencia de ARN puede
incrementar los valores obtenidos (Glasel, 1995; Lucena-Aguilar et al., 2016).

Adicionalmente, no se identificaron patrones de tendencia especifica asociados al afio de
colecta de las muestras en ninguno de los dos métodos de cuantificacion, tanto para los valores de
concentracion como para los valores de pureza. En consecuencia, no se evidencioé una relacion
directa entre la antigiiedad de las muestras y cantidad o calidad del ADN recuperado.

En cuanto a los resultados obtenidos a partir de la secuenciacion, de las 39 muestras enviadas
para la secuenciacion, inicamente 8 proporcionaron un espectroferograma de alta calidad para el
analisis (Figura 19), ya que la mayoria de los resultados de secuenciacion presentaron una
espectroferograma que presentaba una baja calidad de las secuencias. En las muestras que no
presentaron la calidad esperada se identificaron dos tipos de problemas; el primero relacionado
con una espectroferograma correcto, pero con mucho ruido de fondo y no se logra diferenciar el
lugar donde comienza la secuencia, y el segundo relacionado a la pérdida brusca de la secuencia
(Figura 21).

Ambos escenarios observados durante la amplificacion pueden atribuirse a multiples
factores. Por un lado, la ausencia o debilidad de la sefial puede estar asociada a la insuficiente
cantidad de ADN utilizado, lo cual genera una sefial demasiado baja que tiende a confundirse con
el ruido de fondo inherente a la reaccion, situacion que puede corregirse utilizando mayores
cantidades de ADN en las reacciones de PCR. Por otro lado, estos resultados también pueden estar
asociados a una amplificacion inespecifica, en donde existen amplicones contaminantes o
productos secundarios en la muestra, sugiriendo la necesidad de optimizar las condiciones de la
reaccion de PCR, o de sustituir y/o purificar los primers empleados (Instituto de Parasitologia y
Biomedicina Lopez Neyra, s.1.).

Es importante mencionar que los fragmentos recuperados fueron de tamaio reducido, lo cual
estd directamente relacionado con el uso del primer corto como Mamm02, disefiado para
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amplificar un fragmento maximo de 72 pb (Taberlet et al., 2018). Adicionalmente, la calidad del
ADN extraido fue limitada, lo cual est4 relacionado con el origen de las muestras; al ser muestras
de museo, la degradacion del material genético es un factor comun. A pesar de estas limitaciones,
en aquellos casos que lograron amplificar, se detectaron regiones con multiples interrupciones
(gaps) en las secuencias obtenidas. Por esa razon, se realizd una secuenciacion bidireccional de
las muestras, permitiendo la obtencion de informacion del forward y reverse, las cuales facilitaron
la reconstruccion de una secuencia consenso alineada.

Los resultados preliminares del andlisis BLASTn sugieren que el procedimiento
implementado es potencialmente ttil como un indicador confiable a nivel de familia y género para
algunas especies. Sin embargo, para incrementar la resolucion taxondémica y precision de
identificacion, se sugiere complementar este enfoque con el uso de otros marcadores moleculares,
asi como utilizar primers de mayor longitud que permitan amplificar fragmentos de mayor tamafio,
por medio de los cuales puedan generarse un mayor nimero de coincidencias durante el analisis.

Es necesario corroborar en bases de datos publicas como NCBI la disponibilidad de
secuencias de referencia correspondientes a las regiones analizadas para las especies muestreadas.
La ausencia o escasez de informacion genética de referencia puede estar relacionada con la falta
de coincidencias concluyentes en algunos analisis BLAST, considerando que numerosos estudios
emplean marcadores mitocondriales como el gen citocromo-b, u otras regiones mitocondriales y
nucleares para realizar analisis filogenéticos.

Un ejemplo de esta situacion es el caso de la muestra E33, correspondiente al organismo
Enchisthenes hartii. El analisis BLASTn no encontr6 coincidencias concluyentes con secuencias
previamente registradas. Por este motivo, se realizo la busqueda manual de los genes en NCBI,
revelando que, aunque existen varias secuencias disponibles para la especie, es importante aclarar
que de los 37 resultados obtenidos nicamente se identifico una Unica referencia genética para la
especie correspondiente al gen 16S. Esta limitacion restringe la posibilidad de coincidencias para
la secuencia extraida. Cabe destacar que la mayoria de los estudios genéticos enfocados en esta
especie han utilizado regiones diferentes del genoma, como el Citocromo-b (Redondo et al., 2008),
lo que explica la escasez de coincidencias para la region analizada en el estudio.
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V. CONCLUSIONES

La revision taxonomica de los registros de murciélagos filostomidos depositados en
colecciones biologicas demostrd ciertas discrepancias con la taxonomia aceptada en la
actualidad, lo que confirma la necesidad de realizar actualizaciones periddicas como un
proceso indispensable para la confiabilidad de la informacion.

Las Colecciones biologicas de la Universidad del Valle de Guatemala representan un
repositorio clave a nivel nacional albergando 167 pieles de murciélagos filostomidos,
incluyendo registros de especies poco representadas a nivel nacional.

Los cambios en la taxonomia de los géneros Sturnira, Dermanura, Lophostoma, Mimon,
Tonatia y Vampyrodes evidencian la importancia de un seguimiento detallado de las
actualizaciones taxonomicas de los especimenes de colecciones, tomando como
referencia literatura reciente.

Los andlisis espaciales revelaron una concentracion de registros en departamentos que
presentan areas protegidas como Petén e Izabal; mientras que departamentos como
Jutiapa, Jalapa y Quiché presentan vacios de informacion basada en ejemplares fisicos.

Existen especies que tienen una representacion extremadamente limitada en colecciones
nacionales, como L. aurita y T. nicefori, lo que limita el conocimiento bioldgico y
taxonomico de estos grupos en Guatemala; por lo cual, resulta fundamental fortalecer su
inclusion de forma responsable en colecciones cientificas institucionales, como
Colecciones biologicas de la Universidad del Valle de Guatemala (UVG).

La extraccion de ADN de las pieles de murci¢lagos depositados en colecciones bioldgicas
no esté4 limitada por el afio de colecta y el método de preservacion; sin embargo, pueden
influir en la calidad y la cantidad, observandose una alta variabilidad en las muestras mas
antiguas.

Los resultados preliminares de secuenciacion evidencian el potencial de la generacién de
secuencias moleculares como un aporte al conocimiento de los taxones estudiados y a la
construccion de referencias genéticas. Sin embargo, el nimero de secuencias exitosas no
permiten evaluar de manera robusta la utilidad de la integracion de los enfoques
fenotipico y molecular en la identificacion taxondmica.
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VI. RECOMENDACIONES

Se recomienda establecer protocolos de actualizacion continua en Colecciones bioldgicas
de la Universidad del Valle de Guatemala basada en revisiones taxondmicas periddicas,
con la finalidad de reforzar la informacion asociada a los especimenes para maximizar su
utilidad en futuros estudios taxondmicos y moleculares.

Es prioritario dirigir esfuerzos de colecta en departamentos con vacios de informacion,
priorizando las zonas con menor representacion en colecciones bioldgicas; asi como
aumentar el numero de individuos de las especies que han sido poco documentadas en el
pais para fortalecer el conocimiento taxonémico y biogeografico.

Se recomienda fortalecer la inclusion de registros de aquellos especimenes con pocas
referencias en colecciones bioldgicas nacionales ya que su resguardo permitiria mejorar el
acceso a material de referencia confiable, apoyar procesos de identificacion molecular y
morfologica, y fomentar la investigacion cientifica y estudios de conservacion.

Se sugiere optimizar el protocolo para la amplificacion de ADN, ajustando las condiciones
de PCR como aumentar la cantidad de ADN por muestra, la prueba de diferentes sets de
primers y la evaluacion del disefio de nuevos primers especificos.

Asimismo, se recomienda complementar el marcador utilizado con otros genes
mitocondriales y/o nucleares que son cominmente empleados en otros estudios genéticos,
como el citocromo-b.

Se recomienda continuar la generacion de secuencias de referencia y ampliar el muestreo

para evaluar en futuras investigaciones el desempefio de este enfoque combinado, con el
objetivo de reducir errores de identificacion y fortalecer la validez de los registros.
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VIII.

ANEXOS

Cuadro 4. Especimenes seleccionados de Colecciones biologicas UVG para analisis genético

No. Codigo UVG Subfamilia Especie

1 UVGMO001240 Sturnira parvidens

2 UVGMO000133 Sturnira hondurensis

3 UVGMO000159 Sturnira hondurensis
4 UVGMO000645 Sturnira sp.

5 UvVGMO001239 Sturnira hondurensis
6 UVGMO000430 Platyrrhinus helleri

7 UVGMO001231 Centurio senex

8 UvVGMO000020 Artibeus toltecus

9 UVGMO000501 Sternodermatine Artibeus watsoni

10 UuvGMO000847 Artibeus sp.

11 UVGMO001127 Artibeus astecus

12 UuvGMo000147 Artibeus literatus

13 UVGMO000238 Artibeus jamaicensis
14 UVGM002529 Enchisthenes hartii
15 UVGMO000828 Vampyressa thyone
16 UVGMO001133 Vampyrodes major
17 UVGMO002510 Uroderma davisi

18 UVGMO000074 Phyllotomus discolor
19 UVGMO000436 Phylloderma stenops
20 UVGMO000128 Mimon cozumelae
21 UVGMO000439 Lonchorhina aurita

Phyllostominae

22 UVGMO000835 Macrophyllum macrophyllum
23 UVGMOO01118 Micronycteris minuta
24 UVGMO000649 Hylonicteris unerwoodi
25 UVGMO000500 Lophostoma nicaraguae
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No. Codigo UVG Subfamilia Especie
26 UVGMO000129 Tonatia bakeri
27 N/A Chrotopterus auritus
28 UVGMO000142 Desmodus rotundus

Desmodontinae

29 UVGMO000494 Diphylla ecaudata
30 UVGMO001104 Carollia perspicillata
31 UvVvGMO001102 Carollia perspicillata
32 UVGMO000502 Carolliinae Carollia sowelli
33 UvVGMO000496 Carollia perspicillata
34 UvVGMO000169 Carollia subrufa
35 UVGMO000160 Anoura geoffroyi
36 UVGMO000498 Glossophaga commisarisi
37 UvVGMO000134 Glossophaginae Glossophaga soricina
38 UvVGMO000142 Desmodus rotundus
39 UvVGMO000405 Choeronycteris mexicana

Figura 20. Espectroferograma de buena calidad
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Figura 21. Espectroferograma de baja calidad con pérdida de sefial (muestra A18)
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Figura 22. Coincidencias resultantes de la busqueda manual en la base de datos de
NCBI para la especie Enchisthenes hartii
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