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RESUMEN

Elavancetecnologico en biologia molecular haaumentado nuestra habilidad paraanalizarel ADN (dcido desoxirribonucleico),
molécula que concentra la informacion genética. Los marcadores moleculares constituyen una herramienta de gran utilidad
para planificar, tomar decisiones y emprender acciones en el manejo y conservacion de la fauna silvestre. En el presente se
describe el uso de esta metodologia molecular en el contexto de manejo y conservacion de fauna silvestre y cita trabajos
en la que ha sido utilizada. Las fuentes para obtener el ADN son diversas y la metodologia para realizarlo varia de acuerdo a
estas. Existen métodos de extraccion para sangre, tejido, pelo y plumas de donde se pueden extraer pequefias cantidades
de ADN; nuevas fuentes de extraccion de ADN se desarrollan mediante andlisis de las excretas (Perry et al, 2010), fosiles y
muestras de museo. Los marcadores moleculares son ya una herramienta importante dentro del manejo de fauna silvestre,

y existen muchas mas alternativas de su uso en este campo.
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ABSTRACT

Thetechnologicaladvancementof the molecular biology discipline hasincreased our ability to analyze DNA (deoxyribonucleic
acid), molecule which concentrates genetic information. Molecular markers constitute a tool of great use to plan, make
decisions and undertake actions in the management and conservation of wild fauna. This study describes the use of this
molecular methodology in the context of management and conservation of wild fauna and cites the studies where it has
been used. The sources to obtain the DNA are diverse and the methodology to do it varies according to these; there are
extraction methods for blood, tissue, hair and feathers, from which small amounts of DNA can be extracted; new sources
of DNA extraction are developed through methods such as excretes, fossils and museum samples. The molecular markers

are already an important tool within management of wild fauna, and there are many alternatives for their use in this field.
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INTRODUCCION
es uno de los recursos

|_a fauna S|l\/egtre renovables basicos de

nuestro medio ambiente; sus especies y poblaciones son producto de un
proceso evolutivo que genero la gran biodiversidad que ahora observamos,
su importancia radica en valores tanto intrinsecos (éticos y de derecho a la
vida) como el valor que la sociedad le confiere como aporte utilitario, econo-
mico, cultural y ecologico; a pesar de lo anterior, este recurso ha sido sub-
estimado debido a caracteristicas, tales como, la poca vocacion comercial
(salvo algunas excepciones) vy las estadisticas de aprovechamiento no com-
parables a las que presentan los recursos pesqueros o forestales (DeWoody
et al, 2010). Aun asi, el uso de este recurso se encuentra excedido a nivel
mundial, a tal grado que algunas especies han desaparecido y otra gran parte
se encuentra en peligro de extincion, por lo que la administracion adecuada
del recurso se convierte en alta prioridad. El manejo de la fauna silvestre se
refiere a la forma de su administracion; y es la aplicacion del conocimien-
to cientifico y habilidades técnicas para proteger, conservar, limitar, crear o
mejorar habitats para la vida silvestre. Mas concretamente, el concepto del
manejo de fauna silvestre se define como ‘la ciencia y el arte de decidir y ac-
tuar para manipular la estructura, dinamica y las relaciones entre poblaciones
de animales silvestres, sus habitats y la gente, al fin de alcanzar determinados
objetivos humanos por medio del recurso fauna silvestre” (Anderson, 2002).
Estos objetivos se derivan de las demandas de diversos sectores de la socie-
dad para el uso sustentable y la conservacion del recurso fauna silvestre.

Historicamente, este manejo se realiza aplicando el conocimiento de la bio-
logia y ecologia de las especies, y asi generar objetivos vy justificaciones para
cada una de las especies y/o sus necesidades de accion especifica. Actual-
mente, los desafios de la conservacion y la sustentabilidad han aumentado,
los manejadores ahora necesitan mayor cantidad de datos que con el uso
de los métodos convencionales no pueden ser adquiridos (Honeycutt et al.,
2010); ahora, esta informacion se puede generar con cierta precision si esta
metodologia de campo se combina con las técnicas de la ecologia molecu-
lar; disciplina emergente generada de los avances tecnoldgicos en biologia
molecular, y que conforma una nueva rama de la ecologia que pretende
resolver problemas ecologicos y poblacionales (Freeland et al., 2011).

¢Qué son los marcadores moleculares?

La caracterizacion genética de las poblaciones, individuos y especies es un
metodo casi de rutina que aporta datos importantes de la biologia y ecologia
de los seres vivos. Los marcadores moleculares estan basados en el ADN
(dcido desoxirribonucleico); molécula que se encuentra en casi todos los
seres vivientes del planeta y que contiene la informacion genética altamente
variable entre individuos, poblaciones y especies (Freeland et al., 2011). Estos
marcadores permiten identificar “variantes alélicas” (grupo de genotipos de
determinado gen) que se forman de algun tipo de mutacion en la informa-
cion genética de las poblaciones a traves de un tiempo evolutivo (también
llamadas polimorfismos). Esta informacion permite identificar grupos, pobla-
ciones, cepas, especies o grupos taxonomicos (Astorga, 2008; Freeland et
al., 2011) y generar decisiones rapidas y precisas para la asignacion de priori-
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dades de conservacion (Shivaji et al.,
2003). Para facilitar la comprensién
de este tema, se presentan algunas
de las definiciones mas comunes
utilizadas en esta disciplina (Cuadro
1).

La variacion genética: base de la

utilidad de los marcadores moleculares

La variacion en la naturaleza se di-
vide en niveles de jerarquia: los ge-
nes, los individuos, poblaciones,
especies y ecosistemas; juntos con-
forman el espacio y la biodiversidad,
la base hereditaria de esta diversi-
dad es la variacion genética (Kimu-
ra, 1983); definida como la variedad
de alelos y genotipos presentes en
una poblacion, que se reflejan en
diferencias morfoldgicas, fisiologi-
cas y conductuales entre individuos
y/o poblaciones (Frankham et al,
2002). Esta variacion es la base de
la evolucion de las especies como
respuesta a los cambios del ambien-
te, pilar importante para la genetica
de la conservacion (Toro y Caba-
llero, 2005). Esta variacion puede
maodificarse por eventos como la
migracion, seleccion y oportunidad,
formando parte de la adaptacion
a los cambios ambientales de los
organismaos, por lo que su pérdida
se asocia a la endogamia (Cuadro
1) y la disminucion en la reproduc-
cion (Frankham et al., 2002). Otros
eventos que pueden modificar la va-
riacion genetica en los organismos
son los procesos poblacionales ac-
tuales como el tamafo y subdivision
poblacional, dispersion y estructura
social, y los cambios ambientales
provocados por el hombre como la
fragmentacion del habitat (Ruoko-
nen, 2001). El objetivo principal de
los marcadores moleculares es es-
tablecer las variaciones (polimor-
fismos) para diferenciar grupos de
estudio al nivel que se requiera, pro-
porcionando una identificacion con
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Cuadro 1. Términos mas frecuentes utilizados en ecologia molecular y genética de poblaciones. Adaptado de Frankham et al. (2002); DeYoung
y Honeycutt (2005); Freeland et al. (2011).

Término

Definicion

Ecologia molecular

Biologia molecular

Genética de la conservacion

Genética de poblaciones

Acido desoxirribonucleico (ADN)

Nucleotido

Gen

Alelo
Locus
Genoma

Genotipo

ADN mitocondrial (ADNmt)

Flujo genético

PCR

Polimorfismo
Mutacion

Endogamia

Rama de la ecologia que se enfoca en la interaccion de los organismos, entre los mismos y su
medio ambiente mediante el uso de marcadores genéticos para explorar preguntas y problemas en
ecologia y evolucion

Es el estudio de los procesos bioldgicos a nivel molecular

Es el uso de la genética para la preservacion de especies como entidades dinamicas capaces de
enfrentar el cambio ambiental

Es el estudio de la variabilidad genética dentro y entre diferentes grupos de individuos

Es el material genético de todos los organismos que lleva su informacion genética y que se
encuentra principalmente en el nucleo celular

Es una molécula compuesta de bases nitrogenadas, acido fosforico y azucares, las bases
nitrogenadas son las purinas adenina (A) y guanina (G) y las pirimidinas la citosina (C), timina (T) y
uracilo (U). La secuencia de estas bases en el cromosoma conforman el codigo genético

Es un segmento de ADN gue constituye una estructura dentro de un cromosoma y que es heredable
a la descendencia

Son las formas alternativas de un gen o secuencia de ADN que pueden diferir en tamafio

Es la localizacion de un gen o secuencia de ADN dentro del cromosoma (en plural: Loci)

Es el conjunto de genes que caracterizan a un individuo

Son todas las caracteristicas genéticas (informacion genética) que presenta un organismo

Molécula circular de ADN que en la mayoria de los organismos es de herencia maternal, en otras
palabras, que se hereda solo de la madre hacia su descendencia

Es el intercambio genético entre poblaciones como resultado del movimiento de los individuos con
potencial reproductivo

Reaccion en cadena de polimerasa (Polimerase chain reaction en inglés) es el proceso por el
cual se amplifican los fragmentos de ADN de las muestras por medio del uso de una enzima (Tag
polimerasa) y de ciclos repetidos de calor en un aparato denominado termociclador

Que tiene multiples alelos
Son cambios en la secuencia de los nucleotidos en el ADN

Apareamiento entre individuos cercanos geneticamente

mayor precision entre especies, poblaciones, grupos o
individuos (Astorga, 2008).

Tipos de marcadores moleculares

Los marcadores moleculares se clasifican en Co-domi-
nantes, que se refieren a los que se pueden identificar
en todos los alelos presentes en un locus en particular;
y Dominantes, también conocidos como multilocus, los
cuales generan datos de multiples loci, que revelan solo
un alelo dominante por lo que su capacidad de identi-
ficacion se limita a un alelo para cada locus (Freeland
et al,, 2011). Para cada categoria se han desarrollado los
siguientes marcadores:
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Marcadores Co-dominantes

Aloenzimas: Fueron los primeros marcadores que unie-
ron a la biologia molecular y la ecologia; y son variantes
alélicas de enzimas codificadas por genes estructurales
que permiten cuantificar los niveles de variacion genéti-
ca dentro de las poblaciones (Freeland et al., 2011).

RFLP s (Restriction Fragment length Polymorphism):
Son polimorfismos de longitud de fragmentos de restric-
cion, determinan la variacion de la secuencia de ADN
con el uso de enzimas de restriccion, las cuales pueden
identificar cualquier mutacion y obtener fragmentos de
ADN de diferente tamano.



SNP’s (Single nucleotide polymor-
phism): Polimorfismo de nucledtido
simple, €s una variacion de secuen-
Cia que ocurre como resultado de la
substitucion de un solo nucleotido
(A, T, C o G) en un sitio especifico
en el ADN (DeYoung y Honeycutt,
2005).

Microsatélites: Son secuencias cor-
tas que consisten de dos a tres nu-
cleotidos repetidos, su analisis se
basa en el uso de la técnica de PCR
para identificar polimorfismos y en
el numero de repeticiones de un
alelo en un locus (Astorga, 2008).

Analisis de secuencias de ADN: Es
la lectura de las bases nucleotidicas
(nucledtidos) y su arreglo dentro de
un gen o en un fragmento de ADN;
puede identificar las diferencias de
pares de bases exactas entre indi-
viduos, se aplica para el ADN del
nucleo, el ADNmt, y en el caso de
plantas, en el cloroplasto (Astorga,
2008; Freeland et al., 2011).

Marcadores dominantes

RAPD's (Random amplified poly-
morphic DNA): Método de genotipi-
ficacion individual de multiples loci,
se genera utilizando primers cortos
al azar (usualmente de diez pares de
bases) en una reaccion de PCR (Fre-
eland et al., 2011).

ALFP’s (Amplified fragment length
polymorphism): Es la amplificacion
de ADN fragmentado con enzimas
especificas y con primers disefiados
para identificar sitios especificos de
restriccion (DeYoung y Honeycutt,
2005).

Las caracteristicas de los tipos de
marcadores moleculares se mues-
tran en la Figura 1y Cuadro 2.

Importancia de los métodos genéticos en el manejo de la fauna silvestre
Los estudios poblacionales son una herramienta indispensable para el ma-
nejo de la fauna silvestre; y los marcadores moleculares permiten identificar
con mayor precision, procesos poblacionales en dichas especies (Beebee y
Rowe, 2004). La integracion de estas técnicas permite a la vez aplicar accio-
nes de conservacion mas precisas y especificas. Por ejemplo, la genética de
la conservacion se enfoca en factores que impactan al proceso de extincion
de las especies y la forma de controlarlos; por otro lado, ayudan a identificar
los efectos genéticos producidos por la disminucion poblacional, endoga-
mia, y pérdida de la diversidad genética (Frankham et al., 2002).

Aplicaciones de marcadores moleculares en el manejo de fauna silvestre

Los marcadores moleculares son utiles en las ciencias biologicas como la
taxonomia, sistematica y biologia evolutiva entre otras (Astorga, 2008); es-
pecificamente, en el manejo de la fauna silvestre han aportado importantes

— Aloenzimas

Marcadores il = tomgh polymorphic)
Co-dominantes ™| gyps (single nucleotide polymorphism)

Microsatélites

Secuenciacién de ADN — ADN Nudlear

MARCADORES |
MOLECULARES

ADN Mitocondrial
ADN Cloroplasto (plantas)
Marcad {mo's (Random amplified polymorphic DNA)

Dominantes AFLP's (Amplified f t lenght pob hism)

Figura 1. Proceso de andlisis de informacion genética de poblaciones y/o individuos utili-
zando marcadores moleculares (Freeland et al., 2011).

Cuadro 2. Caracteristicas de diferentes marcadores moleculares (Astorga, 2008).

Variabilidad Genoma Reproducibilidad Costo
Aloenzimas Media Completo Media Medio
RFLP Media Completo Alta Medio
SNP Alta Parcial Alta Alto
Microsatélite Alta Parcial Alta Medio
Secuenciacion Media Parcial Alta Alto
RAPD Alta Completo Baja Bajo
AFLP Alta Completo Media Medio

Marcadores moleculares
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avances generando informacion para conservar y apro-
vechar este recurso, algunos de los temas en los que
los marcadores moleculares han contribuido son los si-
guientes:

En la cuantificacion de la variacion genética de las po-
blaciones: Los marcadores moleculares tienen la capa-
cidad de identificar de forma mas precisa los procesos
naturales que se desarrollan dentro y entre las poblacio-
nes de vida silvestre (Greenwood, 1980; Frankham et al.,
2002; Toro y Caballero, 2005; Avise y Ayala, 2007); esta
cualidad permite identificar problemas como la subdi-
vision poblacional ocasionada por la fragmentacion del
habitat y separacion geografica (McCraken et al., 2001),
asi como los procesos de especiacion vy divergencia de
especies (Avise et al.,, 1998), la expansion de las poblacio-
nes (Peters et al,, 2005) y la diferenciacion vy flujo gené-
tico entre ellas (Templeton et al., 1995). Los marcadores
genéticos por ejemplo, permiten identificar hibridos y de
esta manera discriminar individuos con cambios genéti-
cos derivados de la conjuncion de diferentes especies,
como en el caso de Meleagris gallopavo (Latch et al.,
2006).

En la genética de la conservacion: Esta disciplina se en-
foca preservar la diversidad genética especialmente de
aquellas especies y/o poblaciones sujetas a la destruc-
cion y fragmentacion de su habitat, presiones antropo-
génicas y otras perturbaciones que afectan el crecimien-
to y desarrollo de las poblaciones en vida libre (Frankham
et al, 2002; Freeland et al,, 2011). En este sentido, los
manejadores de fauna silvestre tratan de explicar los
factores ambientales que determinan la viabilidad de las
poblaciones y utilizan los marcadores moleculares para
identificar como la reintroduccion de poblaciones en el
pasado han afectado a las actuales, y aportan informa-
cion sobre el incremento en la variacion y/o pérdida de
diversidad genética como resultado de estas practicas
(Stephen et al, 2005). Las "unidades de manejo”, des-
critas como unidades evolutivamente significativas (Evo-
lutionary Significant Unit, ESU por sus siglas en inglés)
(Moritz, 1994) ayudan a definir unidades poblacionales
que merecen un manejo propio, que tienen una alta
prioridad de conservacion (Rocha y Gasca, 2007) y per-
mite identificar especies con prioridades especificas de
conservacion (McCraken et al., 2001).

En otros usos en manejo de vida silvestre: Los marcado-
res geneticos permiten identificar el sexo en especies de
aves que no presentan dimorfismo sexual (Matta et al,,
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2009), ciencia forense en vida silvestre, donde la iden-
tificacion de especies es imprescindible (Guglich et al.,
1994). Asimismo, se han utilizado para identificar patoge-
nos, posibles procesos epidemiologicos y la prediccion
de patrones de dispersion de enfermedades para su con-
trol (Biek y Real, 2010) (Cuadro 3).

¢De dénde se extrae el ADN para cuantificar

marcadores moleculares?

Las fuentes para obtener el ADN son diversas y la meto-
dologia para realizarlo varia de acuerdo a estas; existen
metodos de extraccion para sangre, tejido, pelo y plu-
mas de donde se pueden extraer pequefas cantidades
de ADN; nuevas fuentes se desarrollan mediante méto-
dos de extraccion de las excretas (Perry et al., 2010), fosi-
les y muestras de museo (Leonard, 2008), huesos, orina
y marcas de olor (Freeland et al., 2011).

CONCLUSIONES

|_ marcadores moleculares son ya una herra-
OS mienta importante dentro del manejo de
fauna silvestre; aun hay muchas mas alternativas de su
uso en esta rama de la ciencia que las descritas ante-
riormente por o que su uso en este campo sigue en
crecimiento. La descripcion sobre el tema en este docu-
mento Nno es muy profunda y probablemente sea dificil
de comprender por un amplio sector del publico. Por
ello, se exhorta a los profesionales en vida silvestre que
Nno manejan esta tematica que se acerquen y colabo-
ren con grupos academicos y personal de laboratorios
especializados para unir esfuerzos en la conservacion y
aprovechamiento sustentable de este recurso natural.
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Cuadro 3. Ejemplos de manejo de fauna silvestre utilizando marcadores moleculares.

Aloenzimas y ADNmt
Referencia: Blandon et al. (2001)

Propésito: Caracterizar la estructura poblacional del lenguado moteado (Paralichthys lethostigma) en las regiones del
noreste del Golfo de México y noroeste del Oceéano Atlantico.

Resultado: Existe correlacion entre la distancia geografica y la distancia genética de las poblaciones analizadas, asi
Como una variacion genética a causa de una respuesta adaptativa a las condiciones ambientales localizadas, o la
presencia de barreras fisicas que limitaron el flujo genético entre poblaciones.

PCR- RFLP's y ADNmt
Referencia: Benitez (2014)
Propésito: Identificar la especie de carnivoros mediante el analisis de ADN extraido de excretas colectadas en campo.

Resultado: Se identifico la presencia de las especies Leopardus pardalis, Urocyon cinereoargenteus, Puma concolor,
Puma yagouaroundi 'y Leopardus wiedii.

SNP’'s
Referencia: Herrero et al. (2013)

Propésito: Determinar la presencia de procesos homocigoticos causantes de la endogamia en poblaciones de cerdos
domeésticos y ferales de la Peninsula Ibérica.

Resultado: Los datos genéticos indican una historia demografica y estructura poblacional con alta frecuencia de
homocigosis debido a un reciente proceso de cuello de botella, reportado anteriormente en registros historicos.

Microsatélites y ADNmt
Referencia: Calderdn (2009)

Propésito: Determinar la variabilidad genética entre las subespecies de Odocoileus virginianus texanus, O.v. carminis,
O. v. sinaloae, O. v. veraecrusis y O. v. yucatanensis

Resultado: La variabilidad genética fue detectada entre las subespecies O. v. sinaloae, O. v. veraecrusis y O. v.
yucatanensis mientras que para O. v. texanus y O.v. carminis se detectd una relacion genética, probablemente debido
a la mezcla de ambas subespecies por manejo cinegético aplicado o un antecesor comun.

Secuenciacion
Referencia: Mercado (2012)

Propésito: Identificar la diversidad genética de las poblaciones de pato triguero en el Altiplano Zacatecano mediante
el analisis de secuencias de ADNmt

Resultado: La alta variabilidad genética entre las poblaciones analizadas es consecuencia de procesos historicos
y actuales de dispersion poblacional debidos principalmente a factores ambientales que interactuan con los
movimientos y comportamientos de dispersion poblacional del pato triguero en la region.

RAPD's
Referencia: Porras et al. (2008)

Propésito: Determinar la variabilidad genética entre tres poblaciones de la especie Cocodrylus acutus en tres Rios del
Pacifico Central en Costa Rica

Resultado: L3 variabilidad genética baja es consecuencia de una dinéamica metapoblacional entre las poblaciones en
estudio las cuales presentan un comportamiento de “red de subpoblaciones” por un efecto de migracion intermitente.
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